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RESUMO 

 
OLIVEIRA, Letícia Fernanda, M.Sc., Universidade Federal de Viçosa, fevereiro de 2020.  
Estimação de parâmetros genéticos e depressão endogâmica em suínos da raça Piau. 
Orientadora: Renata Veroneze. Coorientador: Paulo Sávio Lopes. 

 

A raça Piau é a mais importante entre as raças naturalizadas brasileiras, sendo caracterizada por 

sua rusticidade e menores exigências em manejo e alimentação e maior adaptabilidade às 

condições climáticas brasileiras. Objetivou-se estimar o tamanho efetivo da população e 

endogamia de suínos da raça Piau e parâmetros genéticos e depressão endogâmica para as 

características peso do leitão ao nascimento e ao desmame, ganho de peso médio diário pré-

desmame (GPMD) e número de tetos. Foram utilizados dados de 3841 animais da raça Piau, 

sendo avaliados quatro modelos lineares em análises unicaracterísticas incluindo ou excluindo 

efeito genético materno, efeito comum de leitegada ou a combinação destes. Os efeitos fixos 

utilizados foram os efeitos de sexo, ordem de parto e grupo de contemporâneos, e idade ao 

desmame como covariável para peso ao desmame. Os ajustes dos modelos foram comparados 

utilizando-se o teste da razão de verossimilhança, em que o modelo que apresentou o melhor 

ajuste para cada característica foi utilizado para a estimação de componentes de (co)variância. 

Calculou-se o tamanho efetivo da população por geração, proporção de indivíduos 

endogâmicos e endogamia média ao longo das gerações. O efeito da depressão endogâmica foi 

avaliado utilizando um modelo linear que incluía os efeitos fixos de sexo, grupo de 

contemporâneos, ordem de parto da fêmea e o coeficiente de endogamia como covariável fixa. 

Peso ao nascimento e peso ao desmame apresentaram baixas herdabilidades diretas (0,08 e 0,05, 

respectivamente), enquanto GPMD e número de tetos apresentaram herdabilidades diretas 

moderadas (0,20 e 0,29, respectivamente). Peso ao nascimento apresentou altas correlações 

com peso ao desmame (0,90) e com GPMD (0,82), peso ao desmame e GPMD também 

apresentaram alta correlação (0,99), enquanto número de tetos apresentou correlação moderada 

com peso ao nascimento (0,58) e peso ao desmame (0,38). Houve aumento da endogamia e 

redução do tamanho efetivo ao longo das gerações, sendo que na última geração avaliada, 100% 

dos indivíduos eram endogâmicos, o coeficiente médio de endogamia foi de 0,07 e o tamanho 

efetivo de 20,8. Efeito significativo da endogamia foi observado somente para GPMD, em que 

um acréscimo de 1% no coeficiente de endogamia resultou em decréscimo de 0,005 gramas no 

GPMD. 

Palavras-chave: Conservação. Raças naturalizadas. Endogamia.  



 
 

 
 

ABSTRACT 

OLIVEIRA, Letícia Fernanda, M.Sc., Universidade Federal de Viçosa, February, 2020.  
Estimation of genetic parameters and inbreeding depression in Piau breed pigs. Advisor: 
Renata Veroneze. Co-advisor: Paulo Sávio Lopes. 

 

The Piau breed is the most important among the naturalized Brazilian breeds, being 

characterized by its rusticity and lower demands in handling and feeding and greater 

adaptability to Brazilian climatic conditions. The objective of this study was to estimate the 

effective population size and inbreeding of Piau pigs and genetic parameters, and inbreeding 

depression for piglet's weight at birth and weaning, average pre-weaning daily weight gain 

(GPMD) and teat number. Data from 3841 Piau pigs were used, and four linear models were 

fitted in single trait analyzes including or excluding maternal genetic effect, common litter 

effect, or a combination of these. The models included the fixed effects of sex, parity order and 

contemporary group for all traits, and for weaning weight the age at weaning as included as 

covariate. The model’s adjustment were compared using the likelihood ratio test, in which the 

model that presented the best fit for each trait was used to estimate (co)variance components. 

The effective population size per generation, the proportion of inbred individuals, and average 

inbreeding over the generations were calculated using the software Endog. The inbreeding 

depression effect was evaluated using a linear model that included the fixed effects of sex, 

parity order, contemporary group, and inbreeding coefficient as a fixed covariate. Weight at 

birth and at weaning showed low direct heritabilities (0.08 and 0.05, respectively). While 

GPMD and teat number showed moderate heritabilities (0.20 and 0.29, respectively). Weight 

at birth showed high genetic correlations with weight at weaning (0.90) and with GPMD (0.82);. 

Weight at weaning and GPMD also showed a high genetic correlation (0.99). However, teat 

number showed moderate correlations with weight at birth (0.58) and weight at weaning (0.38). 

There was an inbreeding increase over the generations and reduction of the effective population 

size. In the last generation evaluated all animals were inbreed, the average inbreeding 

coefficient was 0.07 and the effective population size was 20.8. It was observed a significant 

inbreeding effect on GPMD, wherein an increase of 1% on the inbreeding coefficient resulted 

in a decrease of 0.005 grams on GPMD. 

 

Keywords: Conservation. Naturalized breeds. Inbreeding.  
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1 INTRODUÇÃO 

Com a busca por maior produtividade animal, têm-se reduzido o uso de raças locais, 

mesmo que estas, como a raça Piau, sejam caracterizadas pela rusticidade, resistência a doenças, 

menores exigências em manejo e alimentação e apresentem maior adaptabilidade às condições 

climáticas brasileiras (MARIANTE et al., 2003; SOLLERO et al., 2009; SPRÍCIGO et al., 

2019). Entretanto, a manutenção da diversidade genética é uma das principais razões para a 

conservação das raças locais, a qual é importante para lidar com mudanças climáticas, sanitárias 

ou de mercado (BENNEWITZ et al., 2008). Contudo, para o estabelecimento de programas de 

conservação é fundamental a caracterização genética de raças locais (JORDANA et al., 2010), 

da estrutura de população e do potencial produtivo da raça.   

Os parâmetros genéticos de uma população são fundamentais para determinar os ganhos 

genéticos esperados caso a população seja submetida à seleção, sendo, portanto, informação 

fundamental para análise do potencial produtivo da raça. Além disso, de acordo com Toro e 

Caballero (2005) monitorar a variância genética aditiva pode revelar as variações relacionadas 

ao fitness e produzir informações interessantes a respeito dos efeitos genéticos e ambientais nas 

mudanças da diversidade genética. 

A redução da diversidade genética é uma das consequências da endogamia (YADAV et 

al., 2019), uma vez que promove o aumento da homozigose e alterações das frequências alélicas 

pela deriva genética, fazendo com que os indivíduos se tornem mais semelhantes entre si 

(WELLMANN & BENNEWITZ, 2019). Além disso, o aumento da endogamia promove o 

declínio dos valores fenotípicos, o que é chamado de depressão endogâmica (FALCONER & 

MACKAY, 1996; LEROY, 2014; YADAV et al., 2019). 

Diante a redução da população da raça Piau e a existência de poucos núcleos de 

conservação, torna-se necessário conhecer os parâmetros genéticos, a estrutura da população, a 

endogamia e seus efeitos nesta raça para que estratégias de conservação mais eficientes sejam 

traçadas. Assim, objetivou-se estimar os parâmetros genéticos, tamanho efetivo da população, 

endogamia e depressão endogâmica para as características peso do leitão ao nascimento e ao 

desmame, ganho de peso médio diário pré-desmame e número de tetos em suínos da raça Piau.  

2 REVISÃO BIBLIOGRÁFICA  

2.1 Raça Piau 

Durante a colonização do Brasil foram introduzidas no país raças suínas portuguesas, 

espanholas e asiáticas, as quais espalharam-se pelo território brasileiro (CESCONETO et al., 
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2017), adaptando-se às condições ambientais, de clima, manejo e sanitárias encontradas nos 

diferentes habitats, dando origem às raças naturalizadas brasileiras, também denominadas de 

raças locais (EGITO et al., 2002).  

A raça Piau era considerada a melhor e mais importante raça naturalizada 

(CAVALCANTI, 1984), sendo um animal tipo banha, que apresenta grande deposição de tecido 

adiposo na carcaça. Em 1939, animais da raça Piau foram submetidos a um programa de 

melhoramento e seleção criado pelo veterinário Antônio Teixeira Vianna, objetivando o 

desenvolvimento de uma raça de dupla aptidão para produção de carne e banha (GOMES & 

D’AULÍSIO, 1980). Devido às mudanças nas exigências de mercado, que passou a demandar 

carne mais magra, raças suínas locais passaram a ser ameaçadas de extinção, existindo poucos 

núcleos de conservação de raças locais no Brasil. 

Utilizando nível de proteína bruta de 9,6% na dieta da fase de crescimento (35 - 65 kg) 

de suínos da raça Piau, Silva et al. (2019) reportaram ganho de peso médio diário de 0,57 Kg, 

conversão alimentar de 4,03 e espessura de toucinho de 24,16 mm. Os autores destacam que o 

nível de exigência de proteína bruta na dieta da raça Piau é bem inferior ao de raças comerciais 

(15,8%), o que torna a raça interessante para sistemas de produção familiares, com baixo nível 

tecnológico. Além disso, a raça possui potencial para atender nichos de mercado, visto que, 

conforme mostrado por Serão et al. (2011) a raça Piau possui um teor de gordura intramuscular 

(2,48%) significativamente superior às linhas comerciais de suínos, o que confere mais sabor e 

suculência a carne (FERNADEZ et al., 1999).  

2.2 Endogamia 

A endogamia é resultante do processo de acasalamento de indivíduos que são 

relacionados entre si por um ancestral comum (FALCONER & MACKAY, 1996; CURIK et 

al., 2014), ou seja, que apresentam algum grau de parentesco. A endogamia promove o aumento 

da homozigosidade e, consequentemente, a redução da heterozigosidade e pode ser quantificada 

por meio do coeficiente de endogamia (F). Informações de pedigree podem ser utilizadas para 

o cálculo de F, o qual é definido como a probabilidade de dois alelos herdados por um indivíduo 

serem cópias idênticas de um alelo presente no genoma de um ancestral comum, ou seja, serem 

idênticos por descendência (CHARLESWORTH & WILLIS, 2009; CASELLAS et al., 2018). 

Diante do aumento da homozigose, há a maior expressão de genes recessivos deletérios 

que, anteriormente, eram mascarados pelos alelos dominantes nos indivíduos heterozigotos; 

logo, animais endogâmicos apresentam maior expressão de anormalidades e mortalidade 
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(CASELLAS et al., 2018; YADAV et al., 2019). O aumento da homozigosidade promove 

perdas no desempenho reprodutivo e declínio no crescimento, aptidão e sobrevivência da 

progênie, esta redução no desempenho dos indivíduos é conhecida como depressão endogâmica 

(LEROY, 2014; HEDRICK & GARCIA-DORADO, 2016; CASELLAS et al., 2018; YADAV et al., 

2019).  

A depressão endogâmica é atribuída ao impacto das mutações recessivas, a perda das 

contribuições da sobredominância, em que os indivíduos heterozigotos são superiores à ambos 

homozigotos, e a dominância incompleta, em que os indivíduos heterozigotos são superiores à 

média dos dois homozigotos (CHARLESWORTH & WILLIS, 2009; LEROY, 2014; 

CASELLAS et al., 2018). A depressão endogâmica é avaliada pela taxa na qual a característica 

de interesse sofre redução diante o aumento do coeficiente de endogamia. Uma forma simples 

e que, tipicamente, é utilizada para mensurar a depressão endogâmica é considerar uma 

regressão linear ou quadrática da característica fenotípica de interesse em função do coeficiente 

de endogamia, verificando como se comporta a resposta fenotípica diante o aumento da 

endogamia (CHARLESWORTH & WILLIS, 2009; LEROY, 2014). 

2.3 Parâmetros genéticos em raças locais 

Ao avaliarem a raça nativa inglesa Berkshire, Tomiyama et al. (2010) obtiveram 

estimativas de herdabilidade direta de 0,07 e herdabilidade materna de 0,19 para peso ao 

nascimento, herdabilidade direta de 0,14 e herdabilidade materna de 0,06 para peso ao desmame 

e para número de tetos herdabilidade direta de 0,35 e herdabilidade materna de 0,02. Em estudos 

com mesma raça, Lee e Do (2012) encontraram estimativas de herdabilidade direta de 0,09 e 

herdabilidade materna de 0,27 para peso ao nascimento e para peso ao desmame relataram 

estimativas de herdabilidade direta de 0,11 e herdabilidade materna de 0,34. Tomiyama et al. 

(2010) obtiveram estimativas de correlação genética de 0,59 entre peso ao nascimento e peso 

ao desmame, enquanto Lee e Do (2012) encontraram estimativa de 0,48 para correlação 

genética entre as mesmas características. Tomiyama et al. (2010) estimaram, também, 

correlação genética de -0,02 entre peso ao nascimento e número de tetos e -0,11 entre peso ao 

desmame e número de tetos. 

Avaliando suínos negros de Ashanti, raça local de Gana, Darfour Oduro et al. (2009) 

obtiveram estimativas de herdabilidade direta de 0,06 e herdabilidade materna de 0,75 para peso 

ao nascimento, herdabilidade direta de 0,14 e herdabilidade materna de 0,57 para peso ao 

desmame e para ganho de peso pré-desmame herdabilidade direta de 0,21 e herdabilidade 
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materna de 0,24. Darfour Oduro et al. (2009) estimaram também correlações genéticas de 1,00 

entre peso ao nascimento e peso ao desmame, 0,87 entre peso ao nascimento e ganho de peso 

pré-desmame, e 0,85 entre peso ao desmame e ganho de peso pré-desmame. 

Em estudos com suínos da raça Mukota, nativa do Zimbábue, Chimonyo et al. (2006) 

reportaram estimativas de herdabilidade direta de 0,09 e herdabilidade materna de 0,33 a 0,34 

para peso ao nascimento; Chimonyo e Dzama (2007) estimaram herdabilidade direta de 0,15 e 

herdabilidade materna de 0,20 para ganho de peso pré-desmame; Chimonyo et al. (2008) 

obtiveram estimativas de herdabilidade direta de 0,14 a 0,16 e herdabilidade materna de 0,23 

para peso ao desmame e herdabilidade direta de 0,12 a 0,15 e herdabilidade materna de 0,20 

para ganho de peso pré-desmame. 

Ao estudar suínos nativos da Nigéria, Ajayi e Akinokun (2013), utilizando modelo 

reprodutor, estimaram herdabilidades direta de 0,36 e 0,37 para peso ao nascimento e peso ao 

desmame, respectivamente. Não existem estudos recentes reportando parâmetros genéticos para 

raças de suínos locais brasileiras. 

3 MATERIAL E MÉTODOS 

3.1 Descrição dos dados  

Foram utilizados dados provenientes do rebanho de conservação da raça Piau da 

Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensão em Melhoramento de Suínos da Universidade Federal 

de Viçosa, em Viçosa, Minas Gerais, Brasil. O pedigree utilizado incluiu informações de 3841 

animais, em que 110 eram mães e 49 eram pais.  

As informações utilizadas foram peso ao nascimento, peso ao desmame, ganho de peso 

médio diário (GPMD) pré-desmame e número de tetos de animais nascidos entre 2002 e 2018, 

sendo o GPMD calculado da seguinte forma: 

GPMD = peso ao desmame − peso ao nascimentoidade ao desmame (dias)  

A edição dos dados foi realizada utilizando o software R (R CORE TEAM, 2019), sendo 

removidas observações que estivessem mais que dois desvios-padrão acima ou abaixo da 

média. Os grupos de contemporâneos foram formados de acordo com a época (outubro a março 

considerados como estação quente; abril a setembro considerados como estação fria) e ano de 

nascimento, contendo no mínimo 12 animais com observações para cada característica dentro 
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de grupo de contemporâneo. As estatísticas descritivas dos dados utilizados após a edição são 

apresentadas na Tabela 1. 

Tabela 1. Estatística descritiva dos dados 

Característica 
Número de 
observações 

Média Mínimo Máximo 
Desvio-
padrão 

CV (%) 

Peso ao nascimento 3548 0,997 0,300 1,766 0,271 27,12 
Peso ao desmame 1644 6,600 2,500 10,900 1,841 27,89 
GPMD* 1362 0,154 0,058 0,257 0,042 27,12 
Número de tetos 3282 10,918 9 13 1,046 9,58 
CV: coeficiente de variação; *GPMD: ganho de peso médio diário pré-desmame.  

3.2 Modelos estatísticos 

Foram avaliados quatro modelos lineares em análises unicaracterísticas incluindo ou 

excluindo efeito genético materno, efeito comum de leitegada ou a combinação destes, a fim de 

identificar o modelo de melhor ajuste para a avaliação de cada uma das características 

estudadas. Os mesmos efeitos fixos foram utilizados em todos os modelos e incluíam os efeitos 

de sexo, ordem de parto e grupo de contemporâneos, no caso de peso ao desmame a idade ao 

desmame foi utilizada como covariável. Os modelos avaliados podem ser descritos na forma 

matricial como: 

M1: Modelo animal com efeito genético aditivo direto: 𝒚 = 𝑿𝒃 + 𝒁𝒂𝒂 + 𝒆 

M2: Modelo animal com efeito genético aditivo direto e efeito genético materno: 𝒚 = 𝑿𝒃 + 𝒁𝒂𝒂 + 𝒁𝒎𝒎 + 𝒆 

M3: Modelo animal com efeito genético aditivo direto e efeito comum de leitegada: 𝒚 = 𝑿𝒃 + 𝒁𝒂𝒂 + 𝑾𝒄 + 𝒆 

M4: Modelo animal com efeito genético aditivo direto, efeito genético materno e efeito 

comum de leitegada: 𝒚 = 𝑿𝒃 + 𝒁𝒂𝒂 + 𝒁𝒎𝒎 + 𝑾𝒄 + 𝒆 

em que 𝒚 é o vetor de observações, 𝒃 é o vetor de efeitos fixos, a é o vetor de efeito genético 

aditivo direto aleatório; 𝒎 é o vetor de efeito genético aditivo materno aleatório; 𝒄 é o vetor de 

efeito comum de leitegada aleatório; e é o vetor de resíduos, 𝑿 é a matriz de incidência de 
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efeitos fixos e 𝒁𝒂, 𝒁𝒎 e 𝑾 são matrizes de incidência dos efeitos aleatórios genético aditivo 

direto, genético aditivo materno e comum de leitegada, respectivamente. As distribuições dos 

efeitos aleatórios foram: 

Var [𝑎𝑚𝑐𝑒 ] =  [   
 𝐴𝜎𝑎2 𝐴𝜎𝑎𝑚 0 0𝐴𝜎𝑎𝑚 𝐴𝜎𝑚2 0 00 0 𝐼𝜎𝑐2 00 0 0 𝐼𝜎𝑒2]   

 
 

em que 𝜎𝑎2 é a variância genética aditiva direta, 𝜎𝑚2  é a variância genética materna, 𝜎𝑎𝑚 é a 

covariância entre os efeitos genético direto e materno, 𝜎𝑐2 é a variância comum de leitegada e 𝜎𝑒2 é a variância residual. 

As análises foram realizadas utilizando o software AIREMLF90 (MISZTAL, 2002). 

Para testar se os efeitos incluídos foram significativos ou não, utilizou-se o teste da razão de 

verossimilhança (LRT), o qual é calculado da seguinte forma: 

LRT = -2(LogL modelo reduzido – LogL modelo completo) 

em que LogL modelo reduzido é o logaritmo da verossimilhança do modelo com menor número de 

parâmetros, LogL modelo completo é o logaritmo da verossimilhança do modelo com maior número 

de parâmetros. O LRT apresenta distribuição Qui-quadrado, com grau de liberdade igual a 

diferença no número de parâmetros (efeitos aleatórios) ajustados para os dois modelos e nível 

de significância α (FISHER, 1922; NEYMAN & PEARSON,1928), o qual foi estabelecido em 

0,05. O teste da razão de verossimilhança é utilizado para comparação de modelos aninhados, 

em que um modelo reduzido representa a hipótese de nulidade, na qual o(s) parâmetro(s) 

restringido(s) é(são) nulo(s), e o modelo completo representa a hipótese alternativa, na qual o(s) 

parâmetro(s) difere(m) de zero (MACKENZIE et al., 2018).  

3.3 Estimação de parâmetros genéticos   

Após teste de significância, o modelo M4 foi determinado o mais adequado e foi então 

usado para estimação de componentes de (co)variância, sendo que para a obtenção das 

covariâncias entre características foram ajustados modelos bicaracterísticos, em que assumiu-

se as seguintes pressuposições: [𝒂𝒅]  ~ N(0, G ⊗ A), 

c ~ N(0, C ⊗ I), 
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e ~ N(0, R ⊗ I), 

em que G é a matriz de variâncias e covariâncias genética aditiva direta e genética materna 

entre as características; A é a matriz dos numeradores dos coeficientes de parentesco; C é a 

matriz de (co)variâncias comum de leitegada entre as características; I é uma matriz identidade 

e R é a matriz de (co)variâncias entre efeitos aleatórios residuais. 

A variância fenotípica total foi calculada da seguinte forma: 𝜎𝑝2 = 𝜎𝑎2  +  𝜎𝑚2  +  𝜎𝑎𝑚 + 𝜎𝑐2  +  𝜎𝑒2 

Estimativas de herdabilidade direta (h2
d) e herdabilidade materna (h2

m) foram 

calculadas, respectivamente, como razões das estimativas de variância genética aditiva direta 

(𝜎𝑎2) e variância genética aditiva materna (𝜎𝑚2 ) pela variância fenotípica total (𝜎𝑝2). 

3.4 Tamanho efetivo e endogamia 

O tamanho efetivo (Ne) e a endogamia (F) são parâmetros importantes para o 

monitoramento da diversidade genética de uma população. Foi utilizado o software ENDOG v. 

4.8 (GUTIÉRREZ & GOYACHE, 2005) para o cálculo de tamanho efetivo, o qual é obtido a 

partir do coeficiente de regressão (𝑏) dos coeficientes de endogamia individuais ao longo das 

gerações completas equivalentes, e sua fórmula pode ser escrita como: 

𝑁𝑒 =  12𝑏  
Em que, 𝑏 =  𝐹𝑡 − 𝐹𝑡−1 

Sendo que 𝐹𝑡 e 𝐹𝑡−1 representam o coeficiente de endogamia médio nas gerações 𝑡 e 𝑡 − 1, 

respectivamente. 

Também foi o calculado o coeficiente de relação médio que é definido como a 

probabilidade de um alelo escolhido aleatoriamente de toda a população do pedigree pertencer 

a um determinado animal, sendo essa uma medida complementar ao coeficiente de endogamia 

(GUTIÉRREZ & GOYACHE, 2005). 

Os coeficientes de endogamia (F) para cada animal presente no pedigree foram 

calculados segundo Meuwissen e Luo (1992) e, a fim de estimar o efeito da depressão 

endogâmica, o seguinte modelo linear foi ajustado:  𝑦𝑖𝑗𝑘𝑙 = 𝜇 + 𝑠𝑒𝑥𝑗 + 𝑔𝑐𝑘 + 𝑜𝑝𝑙 + 𝑏(𝐹𝑖𝑗𝑘𝑙 − 𝐹̅) + 𝑒𝑖𝑗𝑘𝑙 
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Em que 𝑦𝑖𝑗𝑘𝑙 é o fenótipo do animal; 𝜇 é a média geral; 𝑠𝑒𝑥𝑗 é o efeito do sexo j; 𝑔𝑐𝑘 é 

o efeito do grupo de contemporâneos k;  𝑜𝑝𝑙 é o efeito de ordem de parto da mãe; 𝐹𝑖𝑗𝑘𝑙 é o 

coeficiente de endogamia do indivíduo; 𝑏 é o coeficiente de regressão linear e 𝐹̅ é a endogamia 

média; e 𝑒𝑖𝑗𝑘𝑙 é o resíduo aleatório. As análises foram realizadas utilizando a função lm do 

software R (R CORE TEAM, 2019). 

4 RESULTADOS 

4.1 Parâmetros genéticos 

De acordo com o teste da razão de verossimilhança (LRT) o modelo completo (M4), 

incluindo os efeitos aleatórios genético aditivo direto, genético materno e comum de leitegada, 

foi superior aos modelos reduzidos (M1, M2 e M3) para as todas as características estudadas 

(Tabela 2).  

Tabela 2.Valores de logaritmo da verossimilhança (LogL) e teste da razão de verossimilhança 
(LRT) de comparação de modelos 

Característica Modelo LogL Comparação LRT gl* p-valor 

Peso ao nascimento 

1 -339,5581 1 vs 4 7608,4673 2 <0,0001 
2 3286,4644 2 vs 4 356,4222 1 <0,0001 
3 -114,6445 3 vs 4 7158,6400 1 <0,0001 
4 3464,6755     

Peso ao desmame 

1 -5688,5428 1 vs 4 7422,4858 2 <0,0001 
2 -2115,7991 2 vs 4 276,9984 1 <0,0001 
3 -5540,6923 3 vs 4 7126,7848 1 <0,0001 
4 -1977,2999     

GPMD** 

1 448,6500 1 vs 4 7240,4327 2 <0,0001 
2 4023,7791 2 vs 4 90,1745 1 <0,0001 
3 504,8585 3 vs 4 7128,0156 1 <0,0001 
4 4068,8663     

Número de tetos 

1 -5126,7057 1 vs 4 7417,0844 2 <0,0001 
2 -1544,3051 2 vs 4 252,2830 1 <0,0001 
3 -4982,7059 3 vs 4 7129,0847 1 <0,0001 
4 -1418,1636         

*gl: graus de liberdade do teste da razão de verossimilhança; **GPMD: ganho de peso médio diário pré-desmame. 

Os componentes de variância e parâmetros genéticos foram estimados utilizando o 

modelo que apresentou melhor ajuste nas análises unicaracterísticas, ou seja, M4 (Tabela 3). 

As covariâncias foram estimadas em análises bicaracterísticas e estão apresentadas na Tabela 

4.  
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Tabela 3. Estimativas dos componentes de variância, herdabilidade direta e herdabilidade 

materna (erros-padrão entre parênteses) das características de peso ao nascimento, peso ao 

desmame, ganho de peso médio diário pré-desmame (GPMD) e número de tetos 

Característica σ²a σ²m σam σ²c σ²e σ²p h²d h²m 

Peso ao 

nascimento 

0,0071 

(0,0050) 

0,0177 

(0,0061) 

- 0,0008 

(0,0052) 

0,0187 

(0,0020) 

0,0436 

(0,0029) 

0,0863 

(0,0048) 

0,08 

(0,06) 

0,20 

(0,07) 

Peso ao 

desmame 

0,1947 

(0,1300) 

0,5070 

(0,2732) 

- 0,3137 

(0,1829) 

1,3670 

(0,1784) 

1,9076 

(0,1028) 

3,6626 

(0,2075) 

0,05 

(0,05) 

0,14 

(0,07) 

GPMD 
0,0005 

(0,0003) 

0,0002 

(0,0002) 

0,0001 

(0,0002) 

0,0005 

(0,0001) 

0,0011 

(0,0002) 

0,0025 

(0,0002) 

0,20 

(0,12) 

0,10 

(0,08) 

Número de 

tetos 

0,4689 

(0,1419) 

0,0759 

(0,0695) 

- 0,0945 

(0,0860) 

0,3261 

(0,0376) 

0,8260 

(0,0779) 

1,6025 

(0,0612) 

0,29 

(0,08) 

0,05 

(0,04) 

σ²
a
: variância genética aditiva direta; σ²

m
: variância genética aditiva materna; σ

am
: covariância entre os efeitos genético direto e materno; 

σ²
c
: variância comum de leitegada; σ²

e
: variância residual; σ²

p
: variância fenotípica; h²

d
: herdabilidade direta; h²

m
: herdabilidade materna. 

 

Tabela 4. Covariâncias (σa1,2) e correlações (rg) genéticas (erros-padrão entre parênteses) entre 

as características peso ao nascimento, peso ao desmame, ganho de peso médio diário (GPMD) 

pré-desmame e número de tetos de suínos da raça Piau 

Características  σa1,2 rg1,2 

Peso ao nascimento Peso ao desmame 0,25119 (0,0163) 0,90 (0,0967) 

GPMD 0,00465 (0,0004) 0,82 (0,1633) 

Número de tetos 0,05327 (0,0076) 0,58 (0,1345) 

Peso ao desmame GPMD 0,10858 (0,0042) 0,99 (0,0043) 

Número de tetos 0,22977 (0,0105) 0,38 (0,0138) 

GPMD Número de tetos 0,00404 (0,0020) 0,22 (0,3930) 

 

Peso ao nascimento e peso ao desmame apresentaram baixas herdabilidades direta (0,08 

e 0,05, respectivamente), enquanto GPMD e número de tetos apresentaram herdabilidades 

direta moderadas (0,20 e 0,29, respectivamente). Peso ao nascimento apresentou altas 

correlações com peso ao desmame (0,90) e com GPMD (0,82), peso ao desmame e GPMD 

também apresentaram alta correlação (0,99), enquanto número de tetos apresentou correlação 

moderada com peso ao nascimento (0,58) e peso ao desmame (0,38) e baixa (0,22) com GPMD. 
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4.2 Tamanho efetivo e endogamia 

O tamanho efetivo e a endogamia ao longo das gerações são relevantes para 

monitoramento das mudanças na diversidade genética dentro da população. Observa-se na 

Tabela 5, que houve aumento da endogamia ao longo das gerações o que promoveu a redução 

do tamanho efetivo da população, além disso, chama a atenção o fato de que na geração 4 todos 

os animais da população passaram a ser endogâmicos. 

Tabela 5. Número de indivíduos (N), coeficiente de endogamia médio (F), porcentagem de 

indivíduos endogâmicos (% endogâmicos), coeficiente de endogamia médio dos indivíduos 

endogâmicos (Fendogâmicos), coeficiente de relação médio (AR) e tamanho efetivo (Ne) em 

gerações completas equivalentes 

Geração N F % endogâmicos Fendogâmicos AR Ne 

0 596 0,0000 0,00 0,0000 0,0538 - 

1 630 0,0088 32,86 0,0269 0,0782 56,5 

2 1170 0,0291 43,08 0,0675 0,1158 24,4 

3 1211 0,0487 98,02 0,0497 0,1430 24,7 

4 235 0,0715 100,00 0,0715 0,1509 20,8 

 

4.3 Ajuste da depressão endogâmica 

A distribuição do coeficiente de endogamia (F) de todos os animais da raça Piau 

presentes no pedigree estão apresentadas na Figura 1. Observa-se que a maioria dos animais 

apresentaram baixos níveis de endogamia e o coeficiente de endogamia máximo foi de 0,28. 

Figura 1 – Distribuição do coeficiente de endogamia dos animais da raça Piau. 
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Os efeitos da endogamia nas características avaliadas são apresentados na Tabela 6, 

pode-se observar que o coeficiente de regressão foi significativo somente para GPMD. O 

coeficiente de regressão indica que a cada 1% de aumento no coeficiente de endogamia uma 

redução de 0.0005 gramas do no GPMD é observado.  

Tabela 6. Estimativas de coeficientes de regressão linear (erros-padrão entre parênteses) da 

endogamia no peso ao nascimento, peso ao desmame, ganho de peso médio diário (GPMD) 

pré-desmame e número de tetos. 

Carcaterística Coeficiente p-valor 

Peso ao nascimento 0,0005 (0,0011) 0,640 

Peso do Desmame -0,0073 (0,0106) 0,494 

GPMD -0,0005( 0,0003) 0,054 

Número de tetos -0,0093 (0.00502) 0.064 

 

5 DISCUSSÃO 

5.1 Parâmetros genéticos 

Para todas características, os modelos que apresentaram melhor ajuste incluíam o efeito 

materno, o que pode ser explicado pelo fato das características avaliadas sofrerem influência de 

fatores como suprimento de nutriente uterino, capacidade uterina e, no caso de peso ao 

desmame e GPMD, produção de leite (KAUFMANN et al., 2000), os quais são controlados por 

componentes genéticos da fêmea. O efeito comum de leitegada é importante para características 

em que os animais compartilham um ambiente comum o qual irá contribuir para a semelhança 

entre os indivíduos (CAVALCANTE NETO et al., 2009).  

O peso individual do leitão ao nascimento está diretamente relacionado a sobrevivência 

do leitão, ao comportamento e ganho de peso pré e pós-desmame (FIX et al., 2010; MUNS et 

al., 2013; ALVES et al., 2018a). No presente estudo, o peso ao nascimento apresentou 

estimativa de herdabilidade direta (0,08), corroborando com as estimativas, normalmente, 

encontradas na literatura. Herdabilidades direta de 0,05 a 0,08 e 0,07 a 0,15 para peso ao 

nascimento, para animais das raças Yorkshire e Landrace respectivamente (ALVES et al., 

2018a; ALVES et al., 2018b). Em um estudo de meta-análise, Akanno et al. (2013) reportaram, 

a partir de oito estudos que avaliaram raças suínas nativas de regiões tropicais, herdabilidade 

de 0,10 para peso ao nascimento em raças locais. Ao avaliarem animais da raça inglesa 

Berkshire, Tomiyama et al. (2010) reportaram herdabilidade de 0,07 para peso ao nascimento.  
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A baixa herdabilidade direta é devido ao peso ao nascimento apresentar maior influência 

do componente genético materno e ambiente uterino da porca (ALVES et al., 2018a). A 

herdabilidade materna para peso ao nascimento do presente trabalho corrobora com estimativas 

de 0,18 a 0,22 em animais da raça Yorkshire (ALVES et al., 2018a; ALVES et al., 2018b) e de 

0,19 em animais da raça Berkshire (TOMIYAMA et al., 2010).  

Peso ao desmame apresentou estimativa baixa herdabilidade direta (0,05) que é próxima 

de herdabilidades reportadas por Alves et al. (2018a) para peso ao desmame de 0,03 a 0,04 em 

animais das raças Yorkshire e de 0,01 em animais das raças Landrace. Enquanto que, ao avaliar 

suínos negros de Ashanti, raça local de Gana, Darfour Oduro et al. (2009) reportaram 

herdabilidades de 0,14 a 0,16 para peso ao desmame.  Akanno et al. (2013) em estudo de meta-

análise de raças locais reportaram herdabilidade de 0,17 para peso ao desmame. A estimativa 

de herdabilidade materna para peso ao desmame está de acordo com estimativas de 0,11 a 0,13 

reportadas por Zhang et al. (2000) e Alves et al. (2018a), porém inferiores as estimativas de 

0,24 a 0,25 reportadas por Ilatsia et al. (2008) e Darfour-Oduro et al. (2009). As divergências 

nas estimativas de parâmetros genéticos para características de peso podem ser atribuídas as 

diferenças nas populações avaliadas, as quais advém de diferentes raças, linhas ou cruzamentos, 

uma vez que os componentes de variância são particulares de cada população. As estimativas 

de baixas herdabilidades indicam que a variabilidade fenotípica é atribuída, principalmente, a 

fatores não genéticos. 

Com relação ao GPMD, a estimativa de herdabilidade direta (0,20) corrobora com as 

estimativas reportadas por Darfour-Oduro et al. (2009), ao avaliarem suínos negros de Ashanti, 

estimando herdabilidade direta de 0,21. No entanto, em estudos com raças comerciais foram 

obtidas estimativas superiores de herdabilidade direta para GPMD, de 0,32 em animais da raça 

Yorkshire (WURTZ et al., 2017) e 0,46 em animais da raça Large White (ILATASIA et al., 

2008). A estimativa de herdabilidade materna (0,10) foi inferior àquelas reportadas para suínos 

negros de Ashanti de 0,24 (DARFOUR-ODURO et al., 2009) e de 0,18 para Large White 

(ILATASIA et al., 2008).  

O número de tetos apresentou herdabilidade direta moderada (0,29), próxima às 

estimativas, normalmente, reportadas na literatura. Em estudos que utilizaram modelos 

incluindo apenas efeito aditivo direto como efeito aleatório, Uzzaman et al. (2018) reportaram 

herdabilidade de 0,30 em animais da raça Yorkshire. Arakawa et al. (2015) avaliando animais 

da raça Duroc, encontraram estimativas de 0,34 incluindo informações de animais genotipados 
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e de 0,43 ao utilizar apenas informações de pedigree. Em estudos que incluíram efeito aditivo 

direto e efeito comum de leitegada nos modelos utilizados, Van Son et al. (2019) reportaram 

herdabilidades de 0,28 em animais Duroc, 0,39 em Landrace e 0,41 em Large White. Em estudo 

incluindo efeito aditivo direto, efeito aditivo materno e efeito comum de leitegada, Tomiyama 

et al. (2010) reportaram herdabilidade direta de 0,35 e herdabilidade materna de 0,02.Diante as 

estimativas reportadas no presente estudo e na literatura, percebe-se que número de tetos 

apresenta pouca influência do componente genético materno e fatores ambientais, podendo 

apresentar consideráveis ganhos genéticos caso seja realizada seleção para esta característica. 

As correlações entre peso ao nascimento e ao desmame e entre peso ao nascimento e 

GPMD foram fortes e positivas (0,90 e 0,82, respectivamente), corroborando com Darfour 

Oduro et al. (2009) que estimaram altas correlações genéticas de 1,00 entre peso ao nascimento 

e peso ao desmame, 0,87 entre peso ao nascimento e ganho de peso pré-desmame. As altas 

correlações sugerem que um conjunto similar de genes controlam o peso ao nascimento, GPMD 

e peso ao desmame.  

A estimativa de correlação entre GPMD e peso ao desmame foi alta e positiva, (0,99) 

corroborando com estimativas encontradas em outros estudos (DARFOUR-ODURO et al., 

2009; AKANNO et al., 2013). Altas correlações sugerem que ambas características são 

controladas pelos mesmos genes. Contudo já é esperado alta correlação entre estas duas 

características, visto que o peso do leitão ao desmame é utilizado no cálculo do GPMD, assim 

quanto maior o peso ao desmame maior será o GPMD na fase de aleitamento. 

Foi encontrada correlações moderadas entre peso ao nascimento e número de tetos 

(0,58) e entre peso ao desmame e número de tetos (0,38), o que pode ser devido ao fato de 

número de tetos estar relacionado ao comprimento corporal e comprimento de carcaça (LOPES 

et al., 2014), pois em diversos estudos de associação genômica-ampla (GWAS) os genes 

identificados que afetam número de tetos são os mesmos que afetam número de vértebras 

(DING et al., 2009; DUIJVESTEINJ et al., 2014; LOPES et al., 2014; ARAKAWA et al., 

2015). Assim, leitões com maior número de tetos, apresentam maior comprimento corporal e 

tendem a apresentar maior peso ao nascimento. 

5.2 Tamanho efetivo e endogamia 

Em programas de conservação de recursos genéticos animal, controlar o aumento da 

endogamia e manter a variabilidade genética são requisitos cruciais (SAURA et al., 2013). O 

tamanho efetivo reduzido, desde as primeiras gerações, resulta em aumento da taxa de 
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endogamia ao longo das gerações. Além disso, o tamanho efetivo observado a partir da geração 

2 está abaixo do valor de 50, recomendado pela FAO (1998) para a manutenção de recursos 

genéticos, tornando evidente a necessidade de aumento do tamanho efetivo para a redução da 

taxa de endogamia.   

Avaliando a mesma população do presente estudo, Veroneze et al., (2014) também 

reportaram coeficientes de relação médio crescentes ao longo gerações, o que é atribuído ao 

fato da população ter sido expandida a partir de um pequeno rebanho inicial. O aumento do 

parentesco médio entre os indivíduos, da proporção de indivíduos endogâmicos por geração e 

redução do tamanho efetivo da população evidencia a redução da variabilidade genética e a 

necessidade da introdução de animais no rebanho para a redução da endogamia nas gerações 

futuras. Embora, toda a população atual seja endogâmica e o tamanho efetivo seja reduzido, 

variância genética aditiva foi observada para todas as características, mostrando a existência de 

variabilidade genética na população. 

5.3 Ajuste da depressão endogâmica  

Depressão endogâmica é definida como a redução no valor fenotípico médio de 

características ligadas à capacidade reprodutiva ou eficiência fisiológica (FALCONER & 

MACKAY, 1996). No presente trabalho foi encontrado efeito significativo da endogamia 

somente para GPMD, revelando que o aumento de 1% da endogamia resulta em redução de 

0,005 gramas no GPMD. O coeficiente de regressão não foi significativo para as características 

avaliadas revelando que não está ocorrendo depressão endogâmica para peso aos nascimento, 

peso a desmama e número de tetos na população estudada. Esses resultados podem ser 

atribuídos ao fato de que a maioria dos animais presentes no banco de dados possuem 

endogamia igual a zero (Figura 1), sendo observado um número reduzido de animais com 

coeficientes altos de endogamia. O efeito negativo em GPMD, embora pequeno, é preocupante 

visto que de acordo com a estrutura da população (Ne e AR) espera-se aumento da endogamia 

nas próximas gerações.   

Estudando a depressão endogâmica sobre peso ao nascimento, Mikami et al. (1977) 

encontraram acréscimo do valor fenotípico da característica diante o aumento do coeficiente de 

endogamia. Enquanto, Devi e Jayashankar (2014) verificaram que a diferença entre o peso 

médio das leitegadas ao nascimento de porcas endogâmicas e não-endogâmicas, apesar de 

considerável, foi não significativa. Mikami et al. (1977) encontraram acréscimos no peso ao 

desmame com o aumento do coeficiente de endogamia e verificaram, ainda, redução no ganho 
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de peso pós-desmame. Culbertson et al., (1997) e Devi e Jayashankar (2014) encontraram 

reduções significativas no peso da leitegada ao desmame devido ao efeito da endogamia. Para 

a característica de número de tetos e ganho de peso pré-desmame, não foram encontrados na 

literatura estudos avaliando o efeito da endogamia.  

6 CONCLUSÃO 

Em animais Piau, peso ao nascimento e peso ao desmame apresentaram baixas 

herdabilidades diretas, enquanto GPMD e número de tetos apresentaram herdabilidades diretas 

moderadas.  Peso ao nascimento apresentou altas correlações com peso ao desmame e com 

GPMD, peso ao nascimento e GPMD apresentaram altas correlações entre si, número de tetos 

apresentou correlações moderadas com peso ao nascimento e peso ao desmame. 

Há redução no tamanho efetivo da população de suínos da raça Piau ao longo das 

gerações, e elevação da endogamia. Efeito negativo da endogamia foi observado para ganho de 

peso pré-desmama.  
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