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Seleção em raças zebuínas

http://www.iz.sp.gov.br/noticia.php?id=1253
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ano de nascimento

1,731 kg/ano

2,046 kg/ano

0,013 kg/ano

Média P37878/79/80 = 274 kg
NeC=0,005% da média/ano
NeS=0,63% da média/ano
NeT=0,75% da média/ano



Melhoramento Genético Tradicional
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#Genes??

DEP: Diferença Esperada na Progênie

- Estimamos o efeito 
acumulativo dos genes

- Não sabemos que 
genes estão atuando

Pedigree

Métodos 
estatísticos

DesempenhoAmbiente



Limitantes da Avaliação Genética Tradicional

1. Dependência das informações de parentesco

ou pedigree e informações fenotípicas

2. Características avaliadas tardiamente;

3. Seleção para característica “não tradicionais”

e de baixa herdabilidade;

4. Baixa acurácia na seleção de animais jovens;



DEP

PROGÊNIES e 
COLATERAIS

+
FENÓTIPO

+
PEDIGREE

Irmãos

Filhos
Gim de 
Garça

Dumu

Karvardi
Imp.

Mara  Imp.

Dahi

Survana Imp.

Cartomante

Netos

Avaliação Genética Convencional: Animal Jovem

Pedigree



Animais Jovens: DEP é a média dos pais

DEP +9 DEP +1

DEPp

DEPp pedigree = BLUP



Segregação
Mendeliana



Na atual circunstância: com mais informações 

Precisamos dos fenótipos para identificar os animais que têm 

uma DEP maior à média dos pais (segregação Mendeliana)

DEP +9
DEP +1

DEPp

DEP



Limitações da Avaliação Genética Convencional

• As DEPs são preditas a partir das informações
do fenótipo e pedigree (na era pre-genômica)

• Com suficiente informação é possível chegar
próximo da DEP "verdadeira” para cada
característica.

• Na era da genômica temos os genótipos!!



DEP da progênie jovem é média dos 
pais + Genômica

DEP +1DEP +9

Suponhamos que Q é +5 melhor que q



Predição do Ganho Genético (∆G) com genômica:

gerações de Intervalo

aditivo genético

padrão Desvio
*

seleção de 

eIntensidad
* 

predição de

 Acurácia

=ΔGa

Melhoramento Animal para uma Pecuária Eficiente

Menor risco na seleção dos animais!!!
Seleção mais cedo na vida do animal !!!
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Informação genômica: de onde vem?

Seleção para variações de ADN 
específicas que estão associadas a uma

característica particular

10-30 m



Sequenciamento do genoma bovino

• Publicado em 2009;

• L1 Dominette 01449 - Hereford;

• 3 bilhões de pares de bases ou SNPs (C, T, A, G);



CTTCGCTATTATTATCCCCGCCATCCCCCGCCCTCGATCCTTTATATATTAAACGCCATTACTATTT
ACCATACCTTACCATTCGCCCTCGCGCCGCCGTAATCGCTTAACGCCGATTTACGCCGTATAAA
ATCATACTACGTCGCCTTCGATATAAATAACATTACATTATTACGTTATAATATTTTACCTTCGATT
ACGATACCATCCCTAACGCCCTTTTAATATATTTAACTATTATTTAACATACGCCTATCTCGCATCC
CTACATCCTTACGTACTTTAATTTAACGTTTACGCTTTTAATAACCTAACATCCGATCCCTATAAA
TTATCATATAATTATTTATTATATATATAACCTTAAAAAAATTAAATCCCATCTTACCCATTCGCCG
CCCGATTTATAAATTCGCATCGCCGTACCATATCCCTATAACTTACATTATCCTCGCCCCTACCATC
CTACCATATTCGCGCCGCCTATAATTAACCCCGTACGCATCCCCCGATTACTACTAATCCCGCTAA
ATATTATCCCGATCCTATTAACGCTTAAATTACTTACCTTCGCCTTACCTACCCGCCTTTAAATTAT
AAATATCCTTTAAACGTATTAAAAATATACATCCATTTACGCTATATTATAAAAACATAATTAATC
ATCCGCTTATCCCGCTATTAATTTATCGTTATTCGCCCCGCTTATCCTAATATCCATCGCGTATATTA
ACCGCGCGCCCCTACCTACATACCCCCATATCCATCCGCTATTCGCCCCTACCCCCGCCCATATAT
CTATATCCCGTAAATATAATCATAAATTAAATTAATATCTATATCTACGCTCGCATAAATCCCG

Marcadores de DNA: SNPs

Somente o genótipo tem pouca utilidade na avaliação 
genômica!!!! 



O Sequenciamento do genoma tem permitido a descoberta
de milhares de polimorfismos de base única (SNPs):

Os marcadores SNP têm como base as alterações mais
elementares da molécula de DNA (A, T, G, C)
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Informação  Genômica

Raramente um único SNP é responsável pela variação em 
características de interesse econômico



• Aumento da acurácia de animais jovens

• Características difíceis ou caras de medir

• Características de baixa variabilidade genética

• Melhorar o parentesco

Quando os marcadores são úteis?



Podemos acelerar o ganho genético se identificarmos
os animais superiores mais cedo na vida do animal?

Touros 

Jovens
Progênie nascidas

Vendidas para engorda

Acabamento e

frigorífico

Filhas em Produção

2017      2018      2019      2020      2021      2022      2023      2024      2025      2026      2027

DEPs Tradicionais

DEP genômica

Seleção genômica



Cronograma de atividades de teste de progênie

Tempo (meses) Atividade

0 Vacas de elite escolhidas e acasaladas

9 Bezerros filhos de vacas de elite

21 Acasalamentos de teste de touros jovens

30 Filhas de touros jovens nascem

45 Filhas de touros jovens são acasaladas

54 Filhas parem e começa a primeira lactação

57 Primeiras estimativas de valores genéticos para 
os touros jovens pelo test-day model

64 Filhas completam a primeira lactação, seleção de 
touros

Exemplo da raça Holstein no Canadá

Schaeffer (2006)

+ de 5 anos para obter dados 

fenotípicos

da progênie do reprodutor
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Abordagens em avaliações genômicas

Inclusão da informação genômica:

Método de dois passos: Método de um passo (ssGBLUP):

Qual abordagem é melhor em termos de resultados?



Evolução das avaliações genômicas 

Trabalhar para 
avaliações 

genômicas mais 
robustas, confiáveis 

e “democráticas”
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Conhecendo o efeito dos marcadores é possível 

obter o valor molecular genômico, antes do 

indivíduo chegar à idade reprodutiva ou 

expressar características de interesse.

Combinação do MVP com informação do pedigree:

MVP ou DGV: Valor Molecular Predito

GEBV: Valor genômico estimado ou DEP genômica

Seleção genômica: calculo do MVP



Método do passo único (ssGBLUP) 

Contribuição média dos pais

Desempenho do próprio animal

Contribuição da progênie
do animal

Valor genômico direto

Contribuição do pedigree 
dos animais genotipados

Combina todas as fontes de informação de um indivíduo
num único passo (single step):



Passos para implementar a seleção genômica 

População de referência

Fenótipos e genótipos 
conhecidos

Equação de predição

Valor genômico do 
animal=w1x1+w2x2+w3x3.....

Candidatos à seleção

Genótipos conhecidos

Seleção de reprodutores  
utilizando os valores genômicos
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Precisión tradicional y genómica, número de progenies equivalentes para DEP 
genômica para animales jóvenes
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DEPs fase de cria ACC Tradicional ACC Genomica
Número de progenies 

equivalentes

Edad al primer parto 0.16 0.23 10

PP30 (precocidad sexual) 0.17 0.40 21

Stayability (longevidad) 0.11 0.28 22

Productividad de la vaca 0.12 0.36 22

Habilidad materna 0.14 0.41 45

Peso 120 dias edad 0.23 0.37 12

Peso 210 dias de edad 0.23 0.38 11

DEPs fase de recria y engorde ACC Tradicional ACC Genomica
Número de progenies 

equivalentes

Peso 450 dias de edad 0.27 0.42 11

Perimetro escrotal 0.20 0.36 6

Area de ojo de bife 0.19 0.36 9

Espesura de grasa 0.19 0.32 6

Mayor impacto en reproducción y leche



Diferença entre acurácia e DEP genômica e 
tradicional de animais jovens

Diferença de acurácia DEP P455

Diferença DEP P455

++++++

+++



18 20 22 24 26

MGTE

2.5 5.0 7.5 10.0 12.5

TMGTE

52 Productos Genotipados:

Padre: MTGe=21.8 TMGTe=5% Madre: MTGe=23.43 TMGTe=3%

Impacto de la DEPg en la producción de animales FIV

MTGe Percentil MTGe

X



Seleção para características de crescimento e reprodução

Ano nascimento

Ano nascimento

SG

Antes SG
0.222 kg / 

ano

Após SG
0.689 kg / ano

SG

Após
0.406 kg / ano

Antes SG
0.112  kg / 

ano

Tendencias genéticas para P210 e PAC: 
Impacto da selección genômica 
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Evolución de MGTe y porcentil de toro públicos de MGTe

Antes SG

0.65/ano

Antes SG

1.50/ano

+ 2.6% de melhora no 

percentil por ano nos 

touros públicos

2840 touros públicos Nelore 

M
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T
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ce
n
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e

Ano nascimento
Ano nascimento

Los toros jóvenes están, en promedio, 
mejor clasificados



y = 3,86x - 7450
R² = 0,96
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Evolução de p450 de progênies de 
touros publicos
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Evolução de ACAB de progênies de 
touros publicos

y = 2.2764x - 4402.5
R² = 0.9274
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1995 2000 2005 2010 2015 2020

Evolução de PAC de progênies de touros 
publicos

+76 kg de p450 

em 20 anos

+11 cm2 de AOL 

em 20 anos

+2,3 mm de ACAB em 20 

anos +36 kg de PAC 

em 20 anos

Evolución fenotípica de progenies de toros públicos

N=63.150N=209.772

N=544.410
N=209.772



Resultados de pesquisa com dados da ANCP:
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Acurácia para P455 obtida pelo BLUP e ssGBLUP para diferentes grupos de animais

Categoria BLUP ssGBLUP %
Todos os animais: 60.325 0,34 0,37 10

Touros: 1363 0,46 0,50 9

Animais genotipados:  3809 0,26 0,53 107

Genotipados com fenótipo: 1973 0,33 0,57 72

Genotipados sem fenótipo: 1836 0,17 0,48 180

Animais jovens: 13.529 0,16 0,24 44

Animais jovens sem genótipo: 12.014 0,16 0,21 25

Animais Jovens com genótipo: 1515 0,16 0,47 189

Avaliação genômica utilizando o método do ssGBLUP

`



Habilidade de predição para características reprodutivas

Seleção de animais jovens e baixo impacto da adição do fenótipo 
na avaliação final (estabilidade da avaliação genômica)

Número de dados e estatística descritiva
Habilidade de predição para características reprodutivas

*Correlação DEP genômica vs. DEP genômica + Fenótipo 

*



Prediction ability for carcass traits (REA, RFT and Marbling)

Correlation ( EPD total vs EPD 
partial)

Bias Acc GEBV Acc Adjusted Phenotype

REA 0.95 1.00 0.91 0.85

RFT 0.94 1.00 0.95 0.84

Marbling 0.88 0.78 0.60 0.35

N de treinamento para REA e RFT = 244.209

Validação para REA e RFT = 11.732

Validação para marbling = 4.628

N de treinamento marbling = 52.858

The genomic EPD has high predictive ability for carcass traits
(pre-weaning)

Peripolli et al. (s/p)

EPD total=Genotipo+Fenotipo

EPD partial=Genotipo



Genomic prediction for beef tenderness in Nelore beef cattle

Fapesp funding 2017/03221-9



Estimates of correlation between beef tenderness and genomic breeding values predicted

Lopes et al. (2019)

Genomic prediction for beef tenderness in Nelore beef cattle



Genomic prediction for healthy beef production in tropics

Fapesp funding 2011/21241-0



Categoria BLUP ssGBLUP Resposta %

Animais jovens com fenótipos e genótipos 0.26 0.42 63%

Animais jovens com fenótipos e sem 
genótipos

0.26 0.32 22%

Animais jovens sem fenótipos e com 
genótipos

0.15 0.36 134%

Resposta em acurácia para CAR em animais jovens da raça 
Nelore

Acurácia para consumo alimentar residual (CAR) obtida pelo BLUP e ssGBLUP
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DEP para Característica Mocho:
Nueva herramienta para valorar Mocho Nelore

1 2 3 4
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Lucratividade do confinamento: ponto de abate ideal R$

Heritability - h²d 

Feedlot Profitability 0.34



Capacidade preditiva do genótipo: Animais jovens

✓ 3631 animais com fenótipo de lucro
✓ 17771 animais com genótipo
✓ 481 animais com genótipo e fenótipo

r = 0,66 r = 0,77

Capacidade de predição do lucro no confinamento

usando apenas o genótipo (DEP para lucro)



Capacidade de predição de rentabilidade em confinamento 
comercial

Ecuación de predicción de la rentabilidad
en confinamiento

Identificação de animais de maior 
lucratividade



Capacidade preditiva do genótipo: Animais jovens

✓DEP lucro (genótipo) <= -22.47 => Baixo (N=120)
✓DEP lucro (genótipo) >= +20.46 => Alto (N=120)

Tratamento Lucro ajustado (R$)
alto 33.73a

baixo -18.69b

Tratamento

Lu
cr

o
 a

ju
st

ad
o

 (
R

$
)

Capacidade de predição do lucro no confinamento

usando apenas o genótipo (DEP para lucro)



Próxima DEPg: Facilidad de parto en
Vaquillonas

40 45 50 55 60

depfppartialm
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95% Prediction Limits95% Confidence LimitsFit

0.6629Adj R-Square

0.6632R-Square

5.8985MSE

982Error DF

2Parameters

984Observations

Fit Plot for depfpfullm

DEP genómica
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• 26.011 datos de FP

– 6.7% de Dificultad en 

vaquillonas precoces

– 1.2% de Dificultad en 

vaquillonas tradicionales

• h2: 0.22    hm
2: 0.17



Predicciones genómicas para rasgos de 
importancia productiva en metapoblaciones

de razas de cebú de carne

Suporte financeiro: Parceiras técnico/acadêmicos:



Evaluación genómica multirracial con metafundadores

La información entre diferentes razas está conectada da a través de regiones

genómicas heredadas comunes, que se originan en el mismo ancestral común o 

ancestrales relacionados

Identificamos antíguas relaciones de parentesco



Figura 1: 1:Nelore; 2:  Guzerá; 4:Brahman; 

8:Tabapuã.

46

Estructura genómica de la metapoblación

Figura 2: 2:  Guzerá; 4:Brahman; 8:Tabapuã.



Mayor impacto en razas con poblaciones de 
referencia más pequeñas

Capacidad predictiva del genotipo: animales jóvenes



Mayor amplitud en las DEP de animales jóvenes en 
razas con poblaciones de referencia pequeñas

Amplitud de DEP genómica: animales jóvenes



O próximo desafio: Parentesco genômico

• Podemos utilizar a informação genômica para

“recuperar” parentesco;

• Potencial para a avaliação de rebanhos

comerciais e situações com paternidade

incerta;

• A partir do parentesco genômico é possível

quantificar a endogamia genômica.
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Seleção genômica

• Parentesco entre animais mais confiável

Seleção genômica



Matriz de parentesco tradicional

`



Matr
Matriz de parentesco genômica 

`



Genomic evaluation in commercial beef
cattle populations

EBV and GEBV for W450 in Nellore animals from commercial herds with different pedigree structures
(N = 974 animals) 1

1 Foram realizadas 10 repetiçoes para cada cénario. Total 454 análises

1 Foram realizadas 10 repetiçoes para cada cénario. Total 454 análises

EBV and GEBV bias for P450 in Nellore animals from commercial herds with different pedigree
structures (N = 974 animals) )1

Espigolan s/pFapesp Funding 2016/22751-6



Avaliação genômica de rebanhos comerciais utilizando 
diferentes estratégias

Característica Estratégia N_Dados N_Genótipos Acurácia % Aumento

IPP
ssGBLUP_comercial1 53.866 2.017 0,28

46
ssGBLUP_comercial+registrado2 456.951 2.017(12.206) 0,41

PAC
ssGBLUP_comercial 18.759 2.017 0,27

48
ssGBLUP_comercial+registrado2 181.871 2.017(12.206) 0,40

MP120
ssGBLUP_comercial 143.614 2.017 0,28

46
ssGBLUP_comercial+registrado2 1.085.945 2.017(12.206) 0,41

DP120
ssGBLUP_comercial 143.614 2.017 0,31

42
ssGBLUP_comercial+registrado2 1.085.945 2.017(12.206) 0,44

P455
ssGBLUP_comercial 124.169 2.017 0,31

45
ssGBLUP_comercial+registrado2 840.145 2.017(12.206) 0,45

1272534 animais no pedigree
21.757.011 animais no pedigree

Duas abordagens ou estratégias para avaliação genômica:

1) ssGBLUP_comercial: Animais “cara limpa” com painel ZL5 

2) ssGBLUP_comercial+registrado: Animais “cara limpa”+ animais registrados

Projeto Fapesp #2016/22751-6
54







Ilhas de ROH específicas de cada linhagem

Taj mahal GoliasKarvadiGodhavari





Development of genomic tools for mating decisions in 
Nelore cattle (Fapesp funding 2018/00938-2)

1.000

1.086

1.172

1.259

Fpedmae

1.000

1.083

1.167

1.250

Fpedpai

1.000

1.085

1.170

1.255

Fpedprog

0.003

0.044

0.085

0.126

Froh8mae

0.003

0.037

0.070

0.103

Froh8pai

0.003

0.066

0.129

0.192

Froh8prog

Relationship between progeny inbreeding coefficient based on
ROH higher than 8 Mb progeny (Frohprog) and inbreeding
coefficient based on ROH of sire (Frohpai) and dam (Frohmãe).

Relationship between progeny expected inbreeding
inbreeding (Fpedprog) with sire (Fpedpai) and dam
Fpedmãe) expected inbreeding coeficient.





✓ The 9805 CNVR estimated in the present study covered approximately 13.05% of the cattle
genome (UMD_3.1, 2,649,685,063 bp) and overlapped with 5495 genes.

✓ These genes have functions described as involved in biological processes that might be related to
the environmental adaptation of the subspecies to tropical areas, such as regulation of
vasodilatation, immune system response, hair follicle morphogenesis, among others.



Whole genome sequencing of zebu and brazilian locally 
adapted taurine breeds for identifying selection signatures 

✓ Sequencing analysis from 13 Gir (Bos indicus), 12 Crioulo Lageano 
(Bos taurus,), 12 Caracu Caldeano (Bos taurus), and 12 Pantaneiro 
(Bos taurus) cattle
✓ Population differentiation analysis

✓ Genomic inbreeding coefficient estimation

✓ Selective sweeps detection 

✓ Gene annotation and enrichment analysis

Processo Fapesp: 17/27148-9



Reflexões sobre a avaliação genômica

• Complexidade dos resultados da avaliação genômica

– DEPs, DEP genômica e MVP

– Vários tipos de acurácia vs. Habilidade de predição

• O custo da genotipagem pesa sobre o orçamento da
fazenda

– As decisões são mais complexas e dispendiosas

– Custo da genotipagem vs. custo da fenotipagem

• Maior acurácia da DEP genômica não significa “animal
mais positivo” ou “mais negativo”

– Maior acurácia: menor risco na decisão de seleção.
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• O uso de informações genômicas é atraente, mas não é a
solução para todos os problemas

– Estamos todos preparados para usar a genômica?

– A genômica não corrige erros de dados ou problemas de
manejo.

• O criador valoriza muito a informação genômica (genótipos) e
não leva em consideração o banco de dados utilizado para
estimar os efeitos dos marcadores

– Quanto vale um “bom” banco de dados para treinar os marcadores?

• Na "era genômica", os fenótipos são mais importantes!

– Continuar coletando fenótipos e fenótipos “não tradicionais”.

– Excessivo foco nos genótipos e esquecemos o resto!

Reflexões sobre avaliação genômica
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Revolução multiômica e medicina de precisão 

Nova visão da medicina (P4):

1. Previsível

2. Preventiva

3. Personalizada

4. Participativa

Fonte: Giudice et al. (2017). Proteomics and phosphoproteomics in precision medicine: applications and challenges



Medicina Personalizada e Aconselhamento Genético

66

Fonte: https://hospitalsiriolibanes.org.br/sua-saude/Paginas/tratamento-contra-cancer-personalizado-informacoes-geneticas-paciente.aspx



Integração das ciências multiômicas na 
produção animal

.

Compreender e Predizer 
Melhor: 

Uso de Biomarcadores
67

Fonte: Loor et al. (2015). Nutrigenomics in livestock: systems biology meets nutrition



Genomic prediction for early sexual precocity indicator traits 

using biological information in Nelore heifers

Table 3. Genomic prediction accuracy, bias, and inflation for early 

heifer pregnancy (PP30) in Nelore beef cattle.

68



Weighted genomic prediction for growth and carcass-related 

traits in Nellore cattle 

Fapesp funding 2019/06736-5



• Seleção genômica em raças compostas e raças de 
avaliação multirracial

• Acasalamento baseado em informações genômicas

• Sequenciamento do genoma: Novas variações genéticas 
para melhorar a capacidade de predição

• Melhoramento genético baseado em informações 
multiômicas e customizado

Perspectivas futuras para uso da genômica em raças 
zebuínas de corte



Agradecimentos
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