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Resumo

Dentre as acdes relacionadas a promocdo do crescimento e do desenvolvimento de uma atividade
pecudria, o melhoramento genético € uma das que mais merece ateng¢do. Para que a ovinocultura de corte no
Brasil possa se desenvolver, sdo necessdrias a sele¢cdo e a multiplicacdo de gendtipos apropriados aos diversos
ecossistemas encontrados no pais. Com a finalidade de aperfeicoar a capacidade de produgdo dos animais, as
ferramentas bésicas do melhoramento genético sdo a sele¢do e os métodos de acasalamento. Neste trabalho s@o
apresentadas algumas defini¢des fundamentais do melhoramento genético e discutidas formas de sua
contribui¢do para o crescimento da ovinocultura de corte.
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Abstract

Among the actions to promote the growing and the development of an animal breeding activity, the
genetic improvement is one of that more attention deserve. Selection and multiplication of genotypes
appropriated to several ecossystems found in the country are necessary to the development of meat sheep sector
in Brazil. To optimize the production ability of the animals, the basic tools of animal breeding are the selection
and the mating methods. In this paper fundamental definitions of animal breeding are presented and forms of its
contribution for the upgrowth of meat sheep sector are discussed.
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Introducao

A eficiéncia de um setor pode ser mensurada pela sua capacidade de estabelecimento, manutencdo e

competicdo com seus concorrentes diretos e indiretos. Como setor relacionado a producdo de alimentos, a
ovinocultura de corte necessita se estabelecer frente aos seus concorrentes da producdo de alimentos cdrneos,
como a bovinocultura, a suinocultura, a avicultura, dentre outros, como também com outros alimentos
fornecedores de proteina. Neste contexto, no cendrio nacional, a ovinocultura de corte ainda estd distante de ser
um forte competidor frente aos setores anteriormente citados. Isto € natural, uma vez que a atividade encontra-se
em expansdo, buscando primeiramente seu pleno estabelecimento.
Dentre as ag¢des relacionadas a promocdo do crescimento e do desenvolvimento de uma atividade pecudria, o
melhoramento genético € uma das que mais merece atencio. Apesar de serem fundamentais, as acdes referentes
a sanidade, a alimentacdo-nutri¢do, a reproducdo e ao manejo apresentam limites relacionados aos gendtipos
existentes. Uma vez satisfeitas todas as necessidades bioldgicas e produtivas desses genétipos, agdes nestas dreas
ndo permitirdo avangos no setor. Por outro lado, esfor¢os concentrados no melhoramento genético promovem a
mudanga nos gendtipos existentes de forma a permitir avangos produtivos e assim requerer novas pesquisas nas
demais dreas do conhecimento. Pode-se assim dizer que o melhoramento genético é a mola propulsora do
desenvolvimento de uma explorag¢do pecudria.

Ja existem diversas tecnologias desenvolvidas no Brasil nas dreas de reproducio, alimentagdo, sanidade
e manejo, disponiveis para a ovinocultura de corte. Entretanto, apesar de ndo estarem sendo usadas de forma
massiva, essas tecnologias até o0 momento ndo promoveram maiores impactos na produtividade da atividade. Um
dos principais motivos dessa ineficiéncia estd nos grupos genéticos para os quais estas ferramentas estdo sendo
direcionadas. Para que a ovinocultura de corte no Brasil possa se desenvolver, sdo necessdrias a sele¢do e a
multiplicagdo de gendtipos apropriados aos diversos ecossistemas encontrados no pais.

'Palestra apresentada no XVII Congresso Brasileiro de Reprodu¢io Animal, 31 de maio a 02 de junho de 2007, Curitiba, PR.
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O que é melhoramento genético?

A genética quantitativa e a genética molecular constituem alicerces de fundamental importancia para o
melhoramento dos animais domésticos. A genética quantitativa estuda a heranca das diferencas entre os
individuos, as quais sdo os recursos da sele¢do natural e artificial (Falconer e Mackay, 1996). Desta forma, o
melhoramento genético animal pode ser entendido como um conjunto de processos seletivos e de
direcionamento dos acasalamentos, cujo objetivo é aumentar a freqii€ncia dos genes de efeitos desejaveis ou das
combinagdes genéticas boas em uma populagcdo, com a finalidade de aperfeicoar a capacidade de producdo dos
animais que apresentam interesse econdmico para 0 homem em um dado ambiente. Para atingir tal finalidade, o
homem dispde de duas ferramentas bdsicas: a sele¢cdo de progenitores e os métodos de acasalamento (Faco e
Villela, 2005).

Sendo assim, o avanco genético somente pode ser alcancado a partir do momento que existe
variabilidade genética, que o efeito ambiental ndo mascare por completo esta variabilidade, e que a selecdo e a
combinag¢do de gendtipos superiores possam ser realizadas para o estabelecimento da préxima geragao.

Entende-se por selecdo tudo aquilo que possa favorecer ou prejudicar, determinados individuos, sob o
ponto de vista da transmissio de seus genes as futuras geracdes. E a escolha de individuos para a reprodugio. Em
uma populacdo, essa escolha pode ser feita sem direcionamento dado pelo homem, o que se chama selegdo
natural ou por meio da a¢do do homem, determinando quais individuos serdo usados dos na reprodugdo, isto &,
selecdo artificial.

A selecdo natural atua “concentrando” na populacdo o patrimdnio genético dos individuos que, por
qualquer motivo, mostram maior valor adaptativo, reproduzindo-se mais intensamente e originando um grande
nimero de progénies vidveis. A cada nova geracdo, seus genes predominam sobre os dos outros componentes do
grupo e os gendtipos da populacdo se concentram no sentido da vantagem adaptativa. A selecdo artificial é
aquela em que os individuos sdo escolhidos pelo homem, com base nas caracteristicas que ele considera
importantes. Por ser orientada racionalmente, a selec¢do artificial imprime na popula¢do maior progresso genético
por unidade de tempo que a selecdo natural. Na selecdo artificial, os animais podem ser escolhidos pelo seu
fenétipo, isto é, selecdo fenotipica, em que o animal é selecionado pelo que representa ou pelo que desempenha
ou, pelo seu gendtipo, isto €, selecdo genotipica, em que o animal é selecionado por meio da medida de seu
potencial genético. Este potencial pode ser mensurado matematicamente pelas técnicas de genética quantitativa,
utilizando informacdes suas, de seus ancestrais, descendentes e parentes colaterais ou pela identifica¢do de genes
favordveis, através das técnicas de genética molecular.

Os métodos de acasalamento que produzem melhoramento sdo: cruzamento e endogamia. Nao se devem
confundir estes métodos com as biotécnicas reprodutivas. E comum haver confusio por parte de técnicos e
produtores a respeito do papel da reproducdo animal para o melhoramento genético. Acredita-se que o fato de
utilizar algumas biotécnicas, como a inseminacdo artificial e a transferéncia de embrides, € suficiente para
promover o melhoramento genético dos rebanhos. O simples uso destas técnicas ndo oferece garantias de ganhos
genéticos. De fato, o uso de animais que nio sejam comprovadamente superiores poderd inclusive reduzir o
potencial genético dos rebanhos. Isto é verdade em fung@o do poder de multiplicacdo do material genético pelas
biotécnicas reprodutivas. Assim, esta multiplicagdo pode contribuir no sentido favoravel ou desfavordvel. Assim,
atrelado a um programa de avaliacdo genética eficiente, o uso das ferramentas de reproducéio animal contribui
bastante para o melhoramento genético das populagdes animais. A inseminagdo artificial (IA) tanto contribui
para a melhoria no processo de avaliagdo genética dos animais como também para a disseminagdo de material
genético comprovadamente superior, permitindo aumentar a taxa de ganho genético. A IA auxilia nos testes de
progénie e aumenta a conectabilidade dos rebanhos, aumentando a eficiéncia das andlises (Lobo e Villela, 2005).

Ressalta-se que o uso exagerado de poucos animais por meio das técnicas reprodutivas pode
comprometer a base genética dos rebanhos e reduzir a variabilidade genética, de extrema importancia para o
melhoramento animal. A transferéncia de embrides aumenta este risco mais ainda, em virtude da multiplicacao
em bloco de uma mesma combinagdo, tanto paterna quanto materna. Por outro lado, o modismo por parte dos
produtores ao usarem sémen de determinados reprodutores, por longos periodos, aumenta a probabilidade de
ocorréncia deste fato (Lobo e Villela, 2005).

Selecao

Para que seja possivel selecionar animais superiores com eficiéncia é imprescindivel a existéncia de
grande nimero de animais para os quais sejam disponiveis dados de avaliagdo do fenétipo. Ou seja, bancos de
dados produtivos confidveis e seguros. A aus€ncia destes bancos, além de impossibilitar a execucdo de
programas de melhoramento genético, também entrava a realizagdo de pesquisas para o setor. Lobo (2002c),
reportou-se sobre a caréncia de informacdes produtivas e pesquisas na ovinocultura brasileira. Desta forma, é
necessdrio que a ovinocultura de corte brasileira passe a adotar uma escrituracdo zootécnica rigorosa e bem
estabelecida. A escrituracio zootécnica compreende as anotacdes de controle do rebanho, com fichas individuais
para cada animal, contendo sua genealogia, ocorréncias e desempenho. Estas anotacdes devem englobar o
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maximo de informagdes possiveis, datas, condicdo e extensao do nascimento, coberturas, partos, enfermidades,
mortes, descartes, registros de desempenho produtivo, como pesagens e controle leiteiro, medidas
morfométricas, como altura, comprimento e circunferéncia escrotal, condi¢cdo corporal e medidas de tipo e
conformagdo. Quanto mais detalhadas forem estas anotacdes, maiores serdo os beneficios que delas poderdo ser
extraidos (Lobo, 2002a).

Com a formagdo de bancos de dados a partir da escrituragdo, € possivel realizar avaliacdes genéticas, de maneira
que os valores genéticos dos animais possam ser expressos na forma de Diferenca Esperada na Progénie (DEP)
para cada caracteristica a ser considerada (Lobo, 2002b). A DEP ¢ usada em todo mundo para comparar o mérito
genético dos animais para vdrias caracteristicas e prediz a habilidade de transmissdo genética de um animal
avaliado como progenitor. Ela é expressa na unidade da caracteristica, exemplo: kg de peso ou dia para idade ao
primeiro parto (IPP), com sinal positivo ou negativo.

A DEP deve ser usada para comparar a futura progé€nie de um animal com a progénie de outros animais, da
mesma raca. A DEP ndo deve ser usada para predizer o desempenho de uma ou duas progénies de um animal,
mas deve ser usada para comparar animais com base na estimativa de desempenho de suas progénies. DEP
prediz diferenca e ndo valor absoluto.

A DEP ¢ derivada de qualquer combinacdo de informagdes de desempenho individual, pedigree e
progénie. O seu uso € mais confidvel do que qualquer outro tipo de informac@o disponivel, pois utiliza fatores
como: valor genético das fémeas com que um reprodutor € acasalado; diferencas ambientais afetando os grupos
contemporaneos; qualidade de outros reprodutores no grupo de contemporaneos; e, tendéncia genética. A
identificacdo dos grupos contemporaneos que serdo incluidos nas andlises € o fator mais importante para a
confiabilidade da avaliacdo. Os fatores determinantes de um grupo sdo: animais do mesmo sexo; animais com
idades similares, isto €, ndo mais que 90 dias entre datas de nascimento; animais manejados juntos e recebendo
as mesmas oportunidades de desempenho etc.

As avaliacdes genéticas sdo realizadas utilizando as técnicas estatisticas de modelo misto e modelo animal,
utilizando a metodologia conhecida por Melhor Predi¢do Linear Nao-Viesada (BLUP) do mérito genético. Os
Procedimentos BLUP incorporam toda informagao disponivel na predi¢do de uma DEP individual (L6bo, 2004).
As informagdes que devem estar disponiveis para um individuo sdo: progénie; parentes no pedigree,
particularmente pai e mae; desempenho préprio; e, netos, se possivel.

Com as informagdes sobre a progénie, a superioridade ou a inferioridade dos acasalamentos individuais deve ser
ajustada nos procedimentos de andlises. Isto elimina ou, pelo menos, reduz o problema de acasalamentos
preferenciais. As DEP’s sdo comparadas entre rebanhos e/ou geracdes. Reprodutores com maior nimero de
progénies serdo avaliados com maior confianga. Entretanto, DEP’s para reprodutores jovens, que ainda nao
tiveram progénie, sdo mais confidveis para a tomada de decisdo na selecio do que pesos ajustados, taxas ou
outras medidas fenotipicas.

As caracteristicas que poderiam ser consideradas na avaliacdo de ovinos de corte: DEP’s para pesos ao
nascimento, ao desmame, ao ano de idade, para peso adulto; DEP para habilidade materna expressa em kg de
crias desmamadas por fémea; DEP para habilidade materna total, que pode ser considerada como DEP para
habilidade materna mais metade da DEP para peso ao desmame; DEP para idade ao primeiro parto; DEP para
intervalo de partos ou dias para o parto; DEP para periodo de gestag¢do) e, DEP para perimetro escrotal ao ano de
idade, dentre outras.

No entanto, trabalhos relacionados a sele¢do de ovinos baseados no mérito genético dos individuos
ainda sdo escassos na literatura. Diferentemente, em diversas outras espécies, a selecdo de animais com base no
seu valor genético, tem sido praticada com sucesso. Exemplo marcante tem sido observado em bovinos de corte,
em que os animais s@o selecionados para caracteristicas de importancia econdmica e sdo usados como
reprodutores na geracdo seguinte, alterando-se a constitui¢do genética do rebanho, obtendo-se assim um
incremento na produtividade. Entretanto, a avaliacdo e a sele¢do de individuos sdo realizadas, hd muito tempo,
com base em seus fendtipos, onde os caracteres de interesse, na sua grande maioria, controlados por muitos
genes, apresentam baixa herdabilidade e sdo passiveis de alta influéncia ambiental. Diante disso, muitas das
complicacdes da andlise fenotipica podem ser mitigadas através da identificagdo direta de genétipos, baseado em
marcadores moleculares que segregam conjuntamente com os genes de interesse.

Desta forma, os marcadores moleculares tém despontado como uma potente ferramenta, que pode
auxiliar a genética quantitativa e, evidentemente, o melhoramento animal, destacando a selecdo assistida por
marcador molecular (SAM) para caracteristicas quantitativas, verificacdo de parentesco e diagndstico de
anomalias hereditdrias.

Selecao Assistida por Marcadores Moleculares (SAM)
Marcadores moleculares sao segmentos de dcido desoxirribonucleotideo (DNA) que estdo fisicamente
ligados a locos que determinam caracteristicas de interesse econdmico (QTLs). Ou seja, variantes na estrutura do

DNA, numa determinada regiio do genoma, que podem ser usados como um marcador para alelos de genes que
podem possuir efeitos positivos ou negativos para a caracteristica de interesse.
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A observacio individual de genes (major genes) pode levar a aplicacdes tteis em vdrias dreas, tal como

a identificacdo de genes relacionados com aumento da eficiéncia de selecdio no melhoramento animal,
especialmente em caracteristicas de baixa herdabilidade ou naquelas que s6 podem ser medidas apds o abate dos
individuos ou em apenas um sexo.
Avangos significativos podem ser obtidos em programas de melhoramento de ovinos com o aumento da acuricia
na predicdo dos valores genéticos, aumento da intensidade de sele¢@o, para caracteristicas limitadas pelo sexo, e
com a redug¢do do intervalo de geracdes, em caracteristicas de carcaga. Diante disso os marcadores moleculares
tornam-se bastante atraentes para utilizagdo em programas de melhoramento. Com a identificacdo de marcadores
ligados a caracteristicas de interesse econdmico, os animais podem ser selecionados logo apds o nascimento,
para caracteristicas que se expressardo tardiamente na vida, reduzindo os custos de manuten¢do do animal no
rebanho por virios anos. E uma ferramenta interessante para caracteristicas em que a mensuragdo do fenétipo a
ser selecionado ocorre apds a época da selecdo, tais como caracteristicas reprodutivas, para caracteristicas de
dificil avaliacdo, como qualidade da carne e resisténcia a doencas.

Entretanto, o mapeamento de QTLS, ou seja, a detec¢@o, a localizacdo e a estimativa do efeito de
regides do genoma associadas a uma caracteristica quantitativa, requer um grande nimero de animais com dados
disponiveis para a avaliagdo do fenétipo de interesse. O nimero de individuos necessarios depende da magnitude
do efeito que se deseja identificar, da herdabilidade do cardter, da distancia entre o marcador e o QTL, do
delineamento genético, entre outros (Regitano, 2005).

Os principais entraves quanto ao uso da SAM estdo relacionados com o alto custo, inconsisténcia dos
efeitos dos marcadores e possiveis perdas em outras caracteristicas (Webb, 2000). Alguns autores afirmam que,
com o uso da SAM, maiores ganhos genéticos seriam obtidos no melhoramento, quando comparados aos ganhos
obtidos pelos métodos tradicionais (Visscher et al., 2000). Entretanto, a sele¢@o tradicional baseada no método
BLUP para caracteristicas fenotipicas pode ser realizada simultaneamente, visando maximizar o ganho genético
e evitando a perda de animais de alto mérito genético que possam ter sido eliminados por uma possivel
associa¢do nao-consistente de um marcador com um QTL.

Em bovinos, foram identificados QTL’s para produg¢do e composi¢do do leite no cromossomo 14
(Coppieters et al., 1998) e no cromossomo 6 (Zhang et al., 1998), para taxa de ovulagdo nos cromossomos 7, 10
e 19 (Arias e Kirkpatrick, 2004), para caracteristicas de crescimento e musculosidade no cromossomo 5
(Machado et al., 2003; Casas et al., 2000), para marmoreio nos cromossomos 17, 23 e 27, e para maciez da carne
no cromossomo 29 (Casas et al., 2000; Casas et al., 2003).

Em ovinos, trabalhos desta natureza sdo escassos. Até o momento esfor¢cos de mapeamento de QTL
vém sendo conduzidos e alguns genes principais ja foram descritos, como o FecB, associado a taxa de ovulacao
(Davis et al., 1982), e o gene callipyge (CLPG), associado & musculosidade (Cockett et al., 1994). QTL’s
associados com composi¢do de dcidos graxos na carcaca de ovinos foram descritos (Karamichou et al., 2006).
Genes principais também t€m sido associados a resisténcia a nematdides (Stear et al., 2006). De fato, resisténcia
as enfermidades € uma importante drea de estudos na producdo animal, em que a genética molecular muito pode
contribuir (Raadsma e Fullard, 2006).

De acordo com Regitano (2005), tentativas de utilizagdo de informacdes de QTLs em sele¢@o assistida
por marcadores sdo escassas em ruminantes. As raras citacdes referem-se ao uso da SAM para genes principais.
Um exemplo foi o trabalho de um grupo de pesquisadores da Organizacdo de Pesquisa em Agricultura de Israel
(ARO), liderados por Gootwine, que obteve uma linhagem altamente prolifica da raca leiteira Awassi fat-tail
pela introgressdo de alelos B do gene FecB.

Endogamia e Cruzamentos

Os métodos de acasalamento também alteram as freqii€ncias génicas e se bem planejados podem
promover o melhoramento genético dos rebanhos. Endogamia ou consangiiinidade é o método de acasalamento
que consiste na unido entre individuos parentes, que sdo geneticamente semelhantes. Quando os pais de um
animal possuem um ou mais ancestrais comuns, isto é, sdo parentes, diz-se que o animal é consangiiineo. O
resultado deste acasalamento entre individuos consangiiineos é o aumento da homozigose. Devido ao aumento
da homozigose, a consangiiinidade permite “apurar” geneticamente os animais, sendo importante para a fixacio
e refinamento do tipo desejado. O aumento da homozigose ocorre tanto para genes dominantes quanto para
genes recessivos. Quando a homozigose ocorre para genes dominantes, os individuos assim obtidos, quando
acasalados com outros ndo consangiiineos, tendem a imprimir, com maior intensidade, suas caracteristicas e isto
é chamado de prepoténcia.

A endogamia permite que a selecdo para separa¢do da populacdo em familias diferentes, facilitando a
eliminag¢do das piores, seja mais eficiente. Isto pode contribuir para a formacdo de linhagens consangiiineas
distintas, que, quando acasaladas, contribuem para aumentar a heterose em caracteristicas econdmicas. Esta
técnica € muito usada para a formacgdo de linhagens comerciais compostas. Por outro lado, a endogamia ou
consangiiinidade apura tanto as qualidades quanto os defeitos. Os efeitos desfavordveis da consangiiinidade sao
caracterizados pela redugdo da fertilidade, da sobrevivéncia e do vigor dos animais.
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Cruzamento € o método de acasalamento de individuos de racas ou grupamentos genéticos diferentes.
Os produtos dos cruzamentos sdo conhecidos como mesti¢os. Realiza-se o cruzamento quando se deseja obter
vigor hibrido ou heterose, que é a superioridade da progénie em relacdo a média dos pais, € ou reunir em um
animal as caracteristicas de duas ou mais racas, utilizando a complementaridade e os efeitos da diversidade
genética.

Heterose € definida como sendo a diferenca entre a média da caracteristica avaliada, ou seja, fenétipo,
nos individuos oriundos do cruzamento, os mesti¢os, e a média desta mesma caracteristica medida nos pais, e é
calculada segundo a seguinte férmula: Ht = (média dos mesticos - média dos pais) / (média dos pais) x 100.

Ressalta-se que somente ocorrerd heterose quando houver diferenca em freqiiéncia génica entre as racas

ou grupos envolvidos no cruzamento e, o efeito de dominancia entre alelos ndo for zero. Se qualquer uma destas
situacdes deixar de existir, a heterose serd nula. Isto pode ser mais bem entendido se considerarmos que as racas,
durante seu processo de formacdo, permaneceram geneticamente isoladas e foram submetidas a pressdes de
selecdo varidveis, tanto artificial, quanto natural. Este processo resultou em alguma consangiiinidade, que,
juntamente com a flutuacdo aleatdria na freqii€ncia génica, contribuiu para a fixacdo de alguns homozigotos.
Estes homozigotos produzidos tanto podem ser de genes com efeitos indesejdveis, quanto de genes cuja
combinag¢do heterozigédtica produz resultados favoraveis.
E pouco provivel que as diferentes ragas tenham tido os mesmos alelos indesejiveis fixados na forma
homozigética, principalmente quanto mais distantes na origem e mais separadas espacialmente forem as ragas.
Desta forma, ao se cruzar ragas diferentes, as progé€nies terdo os efeitos deletérios dos genes recessivos
encobertos pelos genes dominantes e maior taxa de heterozigose.

Em relacdo a complementariedade entre as racas, deve ser destacada a importincia da exploragdo dos
potenciais entre as ragas exdticas e as nativas. Em clima tropical, e nas condi¢cdes de exploragdo brasileira, em
geral, as ragas exdticas ndo produzem de forma econdmica. Apesar dos animais naturalizados ndo sofrerem os
rigores do clima, ndo apresentam indices produtivos satisfatérios. O cruzamento entre estas ragas origina uma
populacdo cuja média geral de produgdo-rusticidade supera a média dos pais. Por outro lado, deve ser lembrado
que geralmente estes mesticos se tornam mais exigentes quanto as condi¢cdes ambientais, isto €, por apresentarem
maior potencial genético produtivo requerem condi¢des necessdrias para manifestarem este potencial. Esta € uma
causa dos insucessos verificados na pratica com a realizacdo de alguns cruzamentos: os produtores tendem a
explorar os mestigos nas mesmas condi¢cdes da raca mais rdstica, de maneira que estes animais tendem, muitas
vezes, a apresentar indices mais baixos que o esperado.

Existem vdrios tipos de cruzamentos, dependendo do produto que se quer alcancar. Quando se deseja
substituir uma raga ou grupo de animais por outra (o) faz-se o cruzamento continuo ou absorvente. Neste tipo
de cruzamento, duas racas diferentes sdo acasaladas e os mesticos provenientes deste acasalamento sdo
acasalados, nas geracdes sucessivas, por individuos de uma das racgas iniciais. Com a repeti¢do do acasalamento
dos mesti¢os com a raga pura escolhida, estes vao “absorvendo” o patrimdnio genético da raga inicial. Quando se
deseja explorar apenas os animais da primeira geragdo, realiza-se o cruzamento industrial ou simples, ou seja,
acasalam-se duas ragas, reunindo as caracteristicas das duas no mesti¢o, produto chamado meio sangue, que é
comercializado. Quando se deseja reunir caracteristicas de vdrias racas em um animal, realiza-se o cruzamento
rotativo ou alternado, que consiste em ir alternando no acasalamento, uma raca e outra, sucessivamente. Nao
existe um tipo de cruzamento absolutamente mais indicado, isto dependera da situa¢@o e do objetivo que se quer
alcancar.

Para a realizacdo do cruzamento, ¢ muito importante selecionar as ragas paternas, que fornecerdo os
reprodutores, e as ragas maternas, que fornecerdo as matrizes e que servirdo de base para o cruzamento, uma vez
que existem racas com maiores velocidades de crescimento, mais indicadas para serem paternas, e outras que
apresentam melhor fertilidade, boa habilidade materna e menor peso adulto, mais indicado para serem maternas.
Assim, antes de decidir qual cruzamento utilizar, é preciso pensar nos objetivos de mercado e exercitar muito
bem os custos de producdo, o que ainda ndo tem sido muito explorado nas pesquisas no Brasil.

Consideracoes finais

A produtividade da ovinocultura de corte brasileira ainda é baixa, apesar das mudangas nos ultimos
anos. Os principais gargalos observados sdo: sistemas de alimentacdo deficientes, especialmente nos periodos
criticos; baixa qualidade genética dos rebanhos; problemas sanitdrios, especialmente verminose; €, manejo
reprodutivo deficiente (Camara Setorial da Cadeia Produtiva de Caprinos e Ovinos, 2006).

Como conseqiiéncia dos gargalos tecnoldgicos, bem como da prépria organizacdo da cadeia produtiva, a
oferta de carne no mercado é precdria, verificando-se a irregularidade ao longo do ano. Os abates sdo tardios,
comprometendo a qualidade das carcagas, limitando o acesso aos principais canais de comercializa¢do, os
frigorificos e os supermercados. Com isso, grande parte do mercado € suprida pela carne importada de paises do
Mercosul e da Nova Zelandia.

A grande chave para a solucdo dos problemas se encontra no melhoramento genético. De que adianta
tecnologias como a inseminacdo artificial, a biparticdo e a transferéncia de embrides, a clonagem etc., se

Rev Bras Reprod Anim, Belo Horizonte, v.31, n.2, p.247-253, abr./jun. 2007. Disponivel em www.cbra.org.br 251



0)

Lobo e Lobo. O melhoramento genético como ferramenta para o crescimento e o desenvolvimento da ovinocultura de corte.

previamente ndo foram identificados corretamente os individuos em que estas técnicas devam ser aplicadas? De
que adianta modelos alimentares eficientes, se os individuos explorados ndo respondem produtivamente aos
esforcos aplicados? Nao que todas estas tecnologias ndo sejam necessdrias ou importantes. Com certeza sdo e
devem ser estimuladas, mas € necessdria uma aten¢do maior as ferramentas de melhoramento genético para que a
ovinocultura de corte brasileira passe a ser um setor competitivo e atraente.

Algumas agdes destacam-se na tentativa de mudar a situacdo do melhoramento de ovinos no Brasil,
como o Programa de Melhoramento Genético de Ovinos da Raca Santa Inés (PROMOSI) da EMEPA, inserido
dentro do projeto Melhoramento Genético da Raca Santa Inés para Producdo de Carne da Embrapa Caprinos; o
Programa de Melhoramento Genético da Raca Santa Inés desenvolvido em parceria entre a Associagdo
Sergipana de Criadores de Caprinos e Ovinos e o Grupo de Melhoramento Animal da Faculdade de Zootecnia e
Engenharia de Alimentos da USP; e o Programa de Melhoramento Genético de Caprinos e Ovinos de Corte
(GENECOC) da Embrapa Caprinos (L6bo, 2006). Aliado a identificagdo de QTLs e posterior uso na selecdo dos
individuos, espera—se mudancas promissoras para o setor da ovinocultura brasileira.
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