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Resumo: Os bovinos de origem Ibérica que povoaram o Continente Americano seguiram diferentes 

rotas e, consequentemente, populações distintas se formaram. Mais recentemente, entretanto, seguidas 

importações de bovinos especializados modificaram a estrutura genética da população bovina nesse 

Continente. Teve-se acesso aos dados que mostram a diversidade genética de raças desde a remota Ilha 

Chirikof, no Alaska, passando por raças de origem francesa (Saler, Limosin, Charolais, Simental e 

Tarantaise), britânica (Hereford, Shorthorn, Angus, Scottish Highland) e locais de origem espanhola 

(Texas Longhorn, Florida Cracker, Criollo e Piney Woods), nos Estados Unidos. No Brasil foram 

incluídas as raças zebuínas Nelore e Gir; e das raças locais o Caracu e Curraleiro Pé-Duro, de origem 

portuguesa. Da variação genética total, 25% foi entre raças e 75% dentro de raça. As estruturas 

populacionais mostraram pouca introgressão na maioria das populações e uma nítida difenciação entre 

zebuínos, locais brasileiras e locais e comerciais norte-americanas. Nos resultados, os grupamentos 

raciais se agruparam conforme suas origens históricas, respectivamente, formando seis grupos (K=6). 

A distância genética entre populações raras e raças comercias indicam que existe uma 

complementaridade que poderá ser usada em programas de melhoramento genético com vistas aos 

ganhos da heterose, o que por si só justifica a continuidade das pesquisas e preservação desses 

singulares recursos genéticos. 
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Introdução 

Segundo Frankham et al. (2000) somente com a intervenção humana é possível garantir a 

sobrevivência de grupos em risco de extinção. Como a diversidade genética é a base evolucionária 

para as espécies responderem a mudanças ambientais, conhecer a estrutura genética de populações de 

animais domésticos em diferentes ambientes amplia o conhecimento acercsa do patrimônio genético e 

direciona as atividades de preservação destes, seja in situ ou ex situ. A espécie bovina, na atualidade, 
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está presente na América desde a Terra do Fogo, ao Sul, até as remotas Ilhas do Alaska, ao Norte. 

Contudo, o rebanho fundador da atual população teve origem diversa. Segundo Primo (1992) os 

bovinos originários da Ibéria povoaram desde o Texas nos Estados Unidos, até o sul da Argentina.  

A introdução zebuína no Brasil e os cruzamentos desordenados que se seguiram determinaram 

a substituição das raças locais em diversos regiões do país, levando a quase total absorção dos 

rebanhos locais. Nos Estados Unidos, os bovinos locais também foram substituídos, em sua grande 

maioria, por raças mais produtivas e já melhoradas na Europa e também cederam lugar ao Brahman 

em ambientes subtropicais (Primo 1992). Assim sendo, o presente trabalho visa uma análise da 

estrutura, da distância, e da “pureza” genética em raças raras e comercias, criadas no Brasil e nos 

Estados Unidos.   

 

Material e Métodos 

Foram avaliadas 19 raças bovinas, locais e exóticas, criadas no Brasil e nos Estados Unidos. As 

raças foram escolhidas por sua raridade ou por sua importância econômica (Tabela 1).  

 

Tabela 1: Descrição dos rebanhos analisados, criados no Brasil e nos Estados Unidos da América do Norte. 

Raça Chirikof Scottish Hereford Saler Limosin Simental Charolais Tarantaise Angus Red 

An 

Número 24 18 21 21 17 19 18 9 22 18 

Origem Sib Esc Bri Fra Fra Fra Fra Fra Bri Bri 

Raça Shorthorn Texas 

Longhorn 

Florida 

Cracker 

Piney 

Woods 

Criollo Curraleiro 

Pé-Duro 

Caracu Gir Nelore - 

Número 15 13 5 18 30 48 33 32 22 - 

Origem Bri Esp Esp Esp Esp Por Por Índ Índ - 

Sib: Sibéria; Esc: Escócia; Bri: Britânica; Fra: França; Esp: Espanha; Por: Portugal; Ind: Índia. 

 

As genotipagens foram realizadas em laboratório do ARS/USDA, Estados Unidos, com 34 

microsatélites. O programa Genalex foi usado para calcular o número de alelos por locus, alelos 

privados, e análise de variância molecular (AMOVA) e a heterosigosidade; o Fstat para determinar a 

distância entre raças e endogamia dentro das raças (Fst e Fis); o Structure foi usado em 300.000 

interações após 50.000 rodadas, em três replicas, cuja média foi analisada no programa Distruct. 

 

Resultados e Discussão 

A AMOVA indicou que 25% da variação total foi entre raças e 75% dentro de raça. Todos os 

34 locus investigados se mostraram polimórficos com um total de 438 alelos distintos nas 19 raças 

investigadas. O número de alelos por locus variou de 5 a 29, com média de 13.  



  

 

 

A raça Caracu apresentou a menor diversidade (heterosigosidade esperada (He) = 0.54), fato 

também observado por Egito et al. (2007), enquanto a Gir e o Criollo norte-americano apresentaram a 

maior diversidade (He = 0.68). Os grupos Angus preto e vermelho, Texas Longhorn e Criollo norte-

americano apresentaram as menores distâncias (Fst), respectivamente, de 0,33 e 0,37. Já a distância 

entre as raças locais criadas no Brasil e as criadas nos Estados Unidos se mostrou moderada, variando 

de 0,70 entre Curraleiro Pé-Duro e Caracu até 0.96 entre Curraleiro Pé-Duro e Texas Longhorn.  

Como esperado, os zebuínos se mostraram próximos entre si (Fst = 0.56), mas distante dos 

demais. Por outro lado, as raças locais brasileiras se colocaram distintamente das demais taurinas 

norte-americanas. O índice de consanguinidade (Fis) nos rebanhos brasileiros foi de 0,061; 0,065; 

0,144 e 0,095, respectivamente para o Curraleiro Pé-Duro, Caracu, Gir e Nelore, resultados 

semelhantes aos de Egito et al. 2007, para essas mesmas raças, em rebanhos distintos. A evolução das 

raças, quando se assume que o número de clusters (K) seja igual a 2, 3, 4, 5 e 6 é mostrada na Figura 1. 

  

 

Figura 1: Diferenciação racial (STRUCTURE) quando o número de populações assumida (K) foi igual a 2, 3, 4, 5 e 6. O 

tamanho de cada segmento é definido pelo tamanho da amostra. 1: Chirikof; 2: Simental; 3: Scottish Highland; 4: Saler; 5: 

Hereford; 6: Limosin; 7: Angus; 8: Charolais; 9: Angus Vermelho; 10: Tarantaise; 11: Shorthorn; 12: Texas Longhorn; 13: 

Piney woods; 14: Florida Cracker; 15: Criollo; 16: Curraleiro Pé-Duro; 17: Caracu; 18: Gir e 19: Nelore.    

 

Analisando a estrutura das populações pelo método Bayesiano (STRUCTURE) pode-se 

assumir que o número verdadeiro de populações (K) é igual a 6. Quando o K=2, agrupa-se de um lado 

os bovinos norte-americanos e do outro os brasileiros, entretanto o Caracu se posicionou 

intermediariamente e o Curraleiro Pé-Duro mais próximo aos zebuínos. Segundo Primo (1992), as 



  

 

 

raças locais do Brasil apresentam genes zebuínos desde os seus primórdios, podendo-se afirmar 

também que que as raças locais serviram de base para a formação das raças zebuínas no País.  

Os seis grupos ficaram assim definidos: os zebuínos Gir e Nelore formaram o primeiro grupo; 

seguido das  raças locais Curraleiro Pé-Duro e Caracu; Angus (preto e vermelho) e Shorthorn; 

Hereford e Scottish Highland; as de origem francesa; as locais de origem espanhola e a Chirikof do 

Alaska. Os grupos formados nos rebanhos norte-americanos conferem com os resultados de MacNeil 

et al. (2007) que analisaram a relação entre o gado Chirikof e outras raças nos Estados Unidos. 

 

Conclusão 

As populações se agruparam conforme sua origem geográfica. Os zebuínos e as raças locais 

brasileiras são distintas das demais raças norte-americanas. A distância genética entre populações raras 

e comerciais indicam a possibilidade de uso em cruzamentos com vistas aos ganhos da heterose. 

Todavia mais rebanhos e raças precisam ser investigados. 
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