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Resumo: A raca Brasileiro de Hipismo (BH) € caracterizgdat uma populacdo aberta que
permite a entrada de genética de outras racas hrecidas pela Federacdo Mundial de
Criadores de Cavalos de Esporte. O objetivo dodesfoi caracterizar geneticamente a
populacdo da raca BH objetivando a consolidacdopdmrama de selecdo atual. A
Associacao Brasileira de Criadores do Brasileirddggsmo forneceu dados genealégicos de
1977 a 2011. O banco de dados contendo 34.393osafa@l analisado para determinar os
seguintes parametros genéticos: endogamia indivigf)a tamanho efetivo da populacéo
(Ne), numero efetivo de fundadore),( nimero efetivo de ancestraig),( € niumero de
fundadores genomicodg). As analises foram feitas em duplicata: uma pEsaanimais
nascidos até 1995 (ANTERIOR) e outra para cavalascidos nos ultimos 15 anos
(15ANOS). ON, estimado pareadamente aumentou e consistiu dBIL@83,24) animais. O

fe foi 466 e 222 para ANTERIOR e 15ANOS, respectivat®e Os ancestrais foram
representados pdx igual a 274 e 129. E B médio para 15ANOS foi 0,6%; 1444 animals
foram endogamicos, com coeficiente médio de 3,38%iferenca encontrada efpef,, entre
ANTERIOR e 15ANOS, demonstrou uma perda de aleldginais. O aumento da
contribuicdo de alguns fundadores representa angrefia dos criadores por poucos cavalos,
sem considerar o efeito negativo de altos coefiesede endogamia. A variabilidade genética
do BH esta de acordo com a sua ampla base de f@ongapode permitir ganhos genéticos
por meio de selecao.
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