
127ISSN 1982-5390
Agosto, 2012

Documentos

Avaliação Genômica de 
Touros Hereford e Braford



ISSN 
Agosto, 2012

ISSN 1982-5390

Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária
Embrapa Pecuária Sul
Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento

Documentos127

Embrapa Pecuária Sul
Bagé, RS
2012

Fernando Flores Cardoso
Marcos Jun-Iti Yokoo
Cláudia Cristina Gulias Gomes
Maurício Morgado de Oliveira
Bruno Borges Machado Teixeira
Vanerlei Mozaquatro Roso
Fernanda Varnieri Brito
Alexandre Rodrigues Caetano
Ignacio Aguilar

Avaliação Genômica de 
Touros Hereford e Braford



Exemplares desta publicação podem ser adquiridos na:

Embrapa Pecuária Sul
BR 153, km 603, Caixa Postal 242
96.401-970 - Bagé - RS
Fone/Fax: 55 53 3240-4650
http://www.cppsul.embrapa.br
cppsul.sac@embrapa.br

Todos os direitos reservados.
A reprodução não-autorizada desta publicação, no todo ou em
parte, constitui violação dos direitos autorais (Lei nº 9.610).

Dados internacionais de Catalogação na Publicação (CIP)
Embrapa Pecuária Sul

Avaliação genômica de touros Hereford e Braford [recurso eletrônico] / 
Flores Cardoso ... [et al.]. – Bagé : Embrapa Pecuária Sul, 2012.
(Documentos / Embrapa Pecuária Sul, ISSN 1982-5390 ; 127)

Sistema requerido: Adobe Acrobat Reader
Modo de acesso: <http://cppsul.embrapa.br/unidade/publicacoes:list/276>
Título da página Web (acesso em 30 jul. 2012)

1. Genética quantitativa. 2. Melhoramento genético animal. 3. Gado de corte. I. 
Cardoso, Fernando Flores. II. Série.

CDD 636.0821

Fernando 

Embrapa 2012

Comitê Local de Publicações
Presidente: 
Secretária-Executiva: Graciela Olivella Oliveira
Membros: Claudia Cristina Gulias Gomes, Daniel Portella Montardo, Estefanía Damboriarena, 
Graciela Olivella Oliveira, Jorge Luiz Sant´Anna dos Santos, Naylor Bastiani Perez, Renata 
Wolf Suñé, Roberto Cimirro Alves, Viviane de Bem e Canto.

Renata Wolf Suñé

Supervisor editorial: 
Revisor de texto: Comitê Local de Publicações
Normalização bibliográfica: Graciela Olivella Oliveira
Tratamento de ilustrações: Roberto Cimirro Alves
Editoração eletrônica: Roberto Cimirro Alves
Foto da capa: Gabriel Becco

Comitê Local de Publicações

1ª edição on line



Fernando Flores Cardoso
Médico Veterinário, Doutor (Ph.D.) em Bioinformática - 
ênfase em Estatística Genômica, Pesquisador da Embrapa 
Pecuária Sul,
Caixa Postal 242, BR 153 Km 603,
CEP 96401-970 - Bagé, RS – Brasil 
fernando.cardoso@embrapa.br

Marcos Jun-Iti Yokoo
Zootecnista, Doutor em Genética e Melhoramento Animal - 
ênfase em Genética Quantitativa, pesquisador da Embrapa 
Pecuária Sul,
Caixa Postal 242, BR 153 Km 603,
CEP 96401-970 - Bagé, RS – Brasil 
marcos.yokoo@embrapa.br

Cláudia Cristina Gulias Gomes
Médica Veterinária, Doutora (D.Sc.) em Parasitologia 
Animal, 
Pesquisadora da Embrapa Pecuária Sul,
Caixa Postal 242, BR 153 Km 603,
CEP 96401-970 - Bagé, RS – Brasil
claudia.gulias@embrapa.br

Maurício Morgado de Oliveira

Caixa Postal 242, BR 153 Km 603,
CEP 96401-970 - Bagé, RS – Brasil

Zootecnista, Doutor em Zootecnia - ênfase em 
Melhoramento Animal, 
pós-Doutorando CAPES-PNPD,

oliveira.mauricio.morgado@gmail.com

Autores



Bruno Borges Machado Teixeira

bteixeira@veterinario.med.br

Médico Veterinário, Mestrando PPGZ – FAEM – UFPel - 
ênfase em Genética e Melhoramento Animal
Consistência e Validação de dados – 
PampaPlus - ABHB
Departamento de Zootecnia, Campus Universitário, s/n°, 
96010-900, Pelotas-RS - Brasil

Fernanda Varnieri Brito
Engenheira Agrônoma, Doutora em Melhoramento 
Genético Animal
Pesquisadora na empresa GenSys Consultores Associados
Rua Guilherme Alves, 170/304
Bairro Jardim Botânico
CEP 90680-000 – Porto Alegre, RS – Brasil
fernandabrito@gensys.com.br

Alexandre Rodrigues Caetano
Zootecnista, Doutor (Ph.D.) em Genética Animal
pesquisador da Embrapa Recursos Genéticos e 
Biotecnologia,
Parque Estação Biológica – PqEB – 
Av. W5 Norte (final) 
Caixa Postal 02372
Brasília, DF – Brasil
70770-917
alexandre.caetano@embrapa.br

Ignacio Aguilar
Engenheiro Agrônomo, PhD. em Produção Animal – 
ênfase em Melhoramento Animal e Genômica, 
pesquisador do Instituto Nacional de Investigación 
Agropecuaria do Uruguai,
Ruta 48, km 10, Rincon del Colorado
CP 90.200 – Canelones, Uruguai
iaguilar@inia.org.uy

Vanerlei Mozaquatro Roso
Zootecnista, Doutor (PhD) em Melhoramento Genético 
Animal
Pesquisador na empresa GenSys Consultores Associados
Rua Guilherme Alves, 170/304
Bairro Jardim Botânico
CEP 90680-000 – Porto Alegre, RS – Brasil
vanerleiroso@gensys.com.br



Apresentação

Alexandre Costa Varella
Chefe-Geral

Há muito sabemos que pesquisa e desenvolvimento (P&D) são fundamentais para o avanço 

socioeconômico e a independência de uma nação. Além da obtenção de produtos e 

tecnologias através da pesquisa científica propriamente dita, a disseminação dos 

conhecimentos gerados possibilita que os resultados desta atividade cheguem mais 

rapidamente aos beneficiários do processo, ou seja, produtores, técnicos, estudantes e 

população no geral interessada nas novas tecnologias agropecuárias.

Em se tratando de uma empresa pública, como a Embrapa, a transferência das tecnologias 

geradas em P&D faz parte da própria essência desta instituição. Dessa forma, a Embrapa 

Pecuária Sul utiliza as publicações da Série Embrapa como uma das ferramentas 

estratégicas formais de transferências das tecnologias, direcionadas às cadeias produtivas 

da carne bovina e ovina, do leite e da lã para a região sul do Brasil.

A presente publicação é mais um exemplo deste esforço institucional. Nesta obra são 

relatados os resultados de pesquisa científica sobre avaliações genômicas de touros das 

raças Hereford e Braford com o objetivo de identificar animais mais resistentes ao 

carrapato bovino e também superiores em outras características de importância econômica. 

Com essa publicação, é possível tornar disponível aos criadores destas raças, de forma 

inédita no Brasil, a DEPG (diferença esperada na progênie em escala genômica), atualizando 

o setor de bovinos de corte com a tecnologia mais moderna de avaliação da qualidade do 

material genético oferecido aos criadores. Esta é mais uma contribuição da Embrapa 

Pecuária Sul aos criadores das raças Hereford e Braford do Brasil e que poderão usar estas 

informações como mais uma ferramenta para o melhoramento genético de seus rebanhos.

Assim, mais do que cumprir com nossa missão institucional, a Embrapa está trabalhando 

para a efetiva disponibilização de tecnologias e recomendações que possam contribuir para 

uma pecuária mais sustentável e diferenciada nos campos sul-brasileiros. Esperamos que 

esta obra seja bem apreciada pelos leitores e que possa colaborar com a evolução da 

ciência e da tecnologia aplicada na agropecuária do sul do Brasil.
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Introdução Geral

É com satisfação que a Embrapa Pecuária Sul, a Conexão Delta G e o 

GenSys Consultores Associados apresentam ao mercado de genética 

bovina as primeiras avaliações genômicas de touros das raças Hereford e 

Braford. Este trabalho é resultado de um projeto de pesquisa 

desenvolvido desde 2010 com objetivo de combinar dados de contagens 

de carrapato, de produção e de genealogia com informações moleculares 

amplas, considerando dezenas de milhares de marcadores distribuídos 

homogeneamente pelo genoma, para identificar animais mais resistentes 

ao carrapato bovino e também superiores em outras características de 

importância econômica. 

Avanços tecnológicos recentes na biologia molecular e na genética 

quantitativa proporcionaram o desenvolvimento de novos processos de 

avaliação genética que associam os métodos quantitativos tradicionais 

com informações moleculares de alta densidade. Os métodos de 

avaliação genética para implementação da seleção genômica estão em 



pleno desenvolvimento e sua aplicação tem despertado grande interesse 

dos pesquisadores e profissionais que trabalham não só com genética 

animal, mas também com produção animal em geral, pois permite a 

aceleração dos ganhos genéticos dos programas de melhoramento, que 

geralmente, praticam avaliações genéticas apenas por meio de dados 

fenotípicos e de pedigree.

O objetivo do lançamento desta Avaliação Genômica de Touros Hereford 

e Braford é tornar disponível aos criadores destas raças de forma inédita 

no Brasil, a DEPG (diferença esperada na progênie em escala genômica), 

atualizando o setor de bovinos de corte com a tecnologia mais moderna 

de avaliação da qualidade do material genético oferecido aos criadores. 

A partir desta publicação, os produtores poderão praticar a escolha de 

touros-pais para serem usados no melhoramento dos seus plantéis via 

inseminação artificial com o auxílio de informações genotípicas 

associadas às informações fenotípicas e de pedigree obtidas do banco de 

dados histórico dos criadores participantes do Projeto. Ainda que a 

genômica exija uma escala maior tanto em termos de número de animais 

como em investimento para ter efeitos significativos, a sua utilização já é 

uma realidade em muitos países e, agora, começa a ser também aqui no 

Brasil.

Grandes avanços em produtividade têm sido obtidos na pecuária 

oriundos do trabalho realizado por programas de avaliação genética por 

meios tradicionais, a partir das informações fenotípicas de cada indivíduo 

e de todos os seus parentes, interligadas através de uma matriz de 

parentesco nas equações de modelos mistos. O uso de matrizes de 

parentesco mais completas melhora a precisão e a acurácia das 

estimativas dos valores genéticos. Este método tradicional para estimar 

valor genético no intuito de ajudar a identificar e acasalar indivíduos com 

valor genético superior, tem consistentemente gerado ganhos genéticos 

anuais para a maioria das características produtivas avaliadas por 

programas de melhoramento, não só no Brasil, como no mundo todo.

Seleção Genômica

08 Avaliação Genômica de Touros Hereford e Braford



Até recentemente, a incorporação de informações de marcadores 

moleculares nesses programas de melhoramento genético, por meio da 

seleção assistida por marcadores, tem se baseado na utilização de 

alguns poucos marcadores e, salvo algumas raras exceções, não tem 

trazido ganhos adicionais significativos aos já obtidos na seleção 

tradicional. Isso se deve a que, geralmente, as características de 

importância econômica são controladas por muitos genes e, portanto, a 

informação destes poucos marcadores explica somente uma pequena 

parcela das diferenças genéticas observadas entre os animais. Por outro 

lado, inovações nas tecnologias de sequenciamento de DNA e de 

genotipagem de marcadores moleculares do tipo SNP (Single Nucleotide 

Polymorphism) difundidas na última década, as quais resultaram em 

reduções drásticas nos custos de geração de dados, viabilizaram a 

implementação de métodos para praticar a seleção assistida por 

marcadores em escala genômica, a qual é denominada seleção genômica 

(Meuwissen et al., 2001).

Os SNPs pod

e alta densidade (HD – High Density) 

para a genotipagem de marcadores do tipo SNP, que podem ter 777.962 

marcadores SNP no caso do Illumina High Density Bovine Bead Chip 

Array ou 648.874 SNPs no Affymetrix Axiom Genome Wide BOS 1 

Array. Outro Chip muito usado é o BovineSNP50 da Illumina que tem a 

capacidade de genotipar 54.609 SNPs. A utilização destes Chips permite 

investigar todo o genoma em busca das variações (SNPs) que estão 

associadas com diferenças de desempenho dos animais e, a partir desta 

informação, estimar valores genéticos em escala genômica (valores 

genéticos genômicos - VGG), os quais têm proporcionado ganhos em 

acurácia e redução do intervalo de gerações, entre outras vantagens. 

De forma análoga ao que acontece no melhoramento tradicional, na 

seleção genômica não há necessidade de se identificar os genes ou 

mutações específicas, que tem efeito sobre a(s) característica(s) 

avaliada(s). São necessários, entretanto, muitos SNPs distribuídos por 

em ser usados para cobrir o genoma de um bovino, gerando 

marcas ou marcadores muito próximos uns dos outros. Desta forma, 

empresas geraram painéis (Chips) d

09Avaliação Genômica de Touros Hereford e Braford



todo o genoma, para que um ou mais desses marcadores esteja ligado a 

cada gene afetando a características de interesse, para que a 

transmissão dos fragmentos do genoma possa ser rastreada dos pais 

para os filhos. Os métodos de seleção genômica permitem que a 

identificação dos animais geneticamente superiores seja feita antes da 

coleta de dados fenotípicos, acelerando o processo de tomada de 

decisões e diminuindo custos, desde que uma ampla população de 

referência seja formada com o aporte tanto de dados fenotípicos como 

genotípicos. 

Outra vantagem da seleção genômica é que através dos marcadores é 

possível corrigir os eventuais erros nos dados de pedigree, que 

prejudicam a estimativa dos valores genéticos e diminuem o ganho nas 

avaliações tradicionais. Além disso, quando se utiliza a matriz de 

parentesco baseada em pedigree, considera-se apenas uma proporção 

média de genes compartilhados entre os animais parentes. De posse das 

informações de marcadores SNP é possível corrigir a matriz de 

parentesco e utilizar informações mais precisas da correlação entre 

parentes no cálculo das DEPG.

Basicamente, para a implementação da seleção genômica, três etapas 

principais são necessárias: (1) genotipagem de uma população 

referência, caracterizada fenotipicamente, com conjuntos de SNPs em 

média e/ou alta densidade e posterior estimativa dos efeitos dos 

marcadores; (2) validação dos efeitos estimados em um grupo de 

animais que não pertence à população referência e, finalmente; (3) a 

predição dos valores genéticos de indivíduos candidatos à seleção, 

baseados nos genótipos dos marcadores e nos efeitos estimados.

O modelo conceitual elementar para a implementação da seleção 

genômica, ou seja, para estimar os efeitos dos marcadores e valores

genômicos, pode ser representado por:                               em que, 

y= fenótipo observado do animal i;  = média geral; x = variável i ij 

indicadora que relaciona o efeito do genótipo g  ao fenótipo observado do j

µ

?
n

j = 1

y  = µ +        x g  +   ,i ij j i
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animal i; e    é um erro aleatório. O valor genômico (a ) de um i i

determinado animal i pode ser predito simplesmente somando-se as

estimativas dos efeitos dos marcadores disponíveis: a=           .i

Na maioria dos casos, o número de marcadores com efeito sobre a 

característica em questão excede largamente o número de observações 

fenotípicas disponíveis, gerando um modelo superparametrizado e, 

portanto, um grande desafio para a obtenção de estimativas com boas 

propriedades estatísticas, pela falta de graus de liberdade para a 

estimação de tantos efeitos. As diferenças nos métodos empregados na 

seleção genômica decorrem de diferentes pressuposições adotadas a 

respeito das distribuições dos efeitos dos marcadores para viabilizar a 

estimativa dos seus efeitos. De forma geral, esses métodos viabilizam a 

manutenção de todos os efeitos no modelo empregando penalizações via 

encolhimento das estimativas dos efeitos para zero, destacando-se: o 

BLUP (melhor predição linear não viesada), a regressão de cumeeira, os 

métodos bayesianos e o LASSO bayesiano.

Depois de escolhido o método de estimação dos efeitos dos marcadores 

e feita a validação dos efeitos estimados em um grupo de animais que 

não pertence à população referência, é possível fazer a predição dos 

VGGs de indivíduos candidatos à seleção. Esta predição é feita utilizando 

todas as informações disponíveis, ou seja, os dados coletados no campo 

ou fenótipo, os conhecimentos sobre o pedigree e obviamente, os dados 

dos marcadores. Deste modo, é possível incorporar os coeficientes 

genômicos na matriz de parentesco, no intuito de “corrigir” o parentesco 

entre os animais e estimar os VGGs de forma mais acurada. Existem 

algumas opções de estratégias para incorporação de dados genômicos 

nas avaliações genéticas, algumas são embasadas em procedimentos de 

vários passos (Multi Step) ou multipassos e outras em um passo 

unificado (Single Step).

A metodologia para predizer os VGGs embasada em procedimentos 

multipassos ocorre quando os valores genéticos tradicionais (VGTs) são 

obtidos por meio de análises tradicionais (com base no fenótipo e no 

?
n

j = 1

x g  ij j
^^

^
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pedigree) e os valores genômicos diretos (VGDs) são obtidos com base 

em equações de predição, ou seja, por meio das informações de pseudo-

fenótipos (gerados a partir dos VGTs) e genótipos, e após isto, ambas as 

fontes de informação (VGT e VGD) são combinadas por meio de índices 

ponderados pela acurácia e pela herdabilidade gerando assim os VGGs e 

as DEPs Genômicas (DEPG=VGG/2). Outra estratégia multipasso 

proposta envolve incorporar a DEPG, previamente estimada a partir das 

informações dos marcadores em uma população de referência, nas 

avaliações genéticas como uma nova característica correlacionada às 

demais.

No presente sumário

s informações dos SNPs, 

dos fenótipos e do pedigree foram combinadas para a estimação 

simultânea dos VGGs (e DEPGs), dos efeitos dos marcadores e da 

“correção” da matriz de parentesco a metodologia de passo 

unificado ou “Single Step”. 

Metodologia Unificada para Predizer 
os Valores Genéticos Genômicos

O método de passo unificado utiliza uma matriz que combina o 

parentesco tradicional baseado no pedigree com o derivado das 

informações de marcadores SNPs (Misztal et al., 2009; Aguilar et al., 

2010). 

, 2160 produtos das raças Hereford e Braford foram 

genotipados com o Chip BovineSNP50 da Illumina e os 40 touros-pais 

listados nesta publicação tiveram seus genótipos determinados no 

Illumina High Density Bovine Bead Chip Array. Dados produtivos e 

genealógicos de sete rebanhos associados à Conexão Delta G Sul (ver 

pág. 28) foram utilizados nas análises. Esses registros foram 

disponibilizados através de uma base de dados organizada e mantida 

pela empresa GenSys Consultores Associados, que assessora o 

programa de melhoramento desses criadores. A

 

, utilizando 
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Tradicionalmente, os valores genéticos são estimados utilizando-se as

utilizando-se as equações do modelo misto                                      ,

2onde  é a razão entre a variância residual (s) e a variância genética 
2 2 2 2 2aditiva (s), ou seja, s / s = (1-h )/h , y é o vetor dos dados 

2 observados nos vários animais, h é a herdabilidade da característica, A é 

a tradicional matriz de parentesco baseada em informação de pedigree, 

X e Z são matrizes de delineamento ou de incidência, as quais associam 

as observações (y) aos efeitos fixos e aos valores genéticos dos animais, 

respectivamente, e  são os vetores de soluções, contendo efeitos 

ambientais identificáveis ou efeitos fixos e os valores genéticos, 

respectivamente. Por estas equações verifica-se que uma observação (y) 

em um determinado animal, pode ser desdobrada em termos de efeitos 

ambientais identificáveis ( ) e efeitos genéticos aditivos (a). Para predizer 

o valor genético (a) pressupõem-se neste modelo que a está centrada em 

0 (zero) e tem variância igual a G, onde G é a matriz de variâncias e 

covariâncias dos efeitos genéticos aditivos representados pelo vetor a. O 

objetivo do BLUP é predizer o valor genético (a) dos animais, a partir de 

análises estatísticas, associando os dados medidos diretamente nos 

animais (fenótipos), os dados associados aos efeitos não genéticos e a 

matriz de parentesco (pedigree) simultaneamente. 

A metodologia de seleção genômica unificada (de passo único) integra a 

informação dos marcadores SNPs nas avaliações genéticas por meio de 

uma modificação na matriz de parentesco com base no pedigree (A) que 

gera uma nova matriz de parentesco (H), a qual inclui, além das relações 

baseadas na árvore genealógica, as diferenças derivadas da informação 

genômica: H = A + A , onde A  é uma matriz contendo os desvios D D

devido à informação genômica. Essa matriz H substitui a A gerando um

novo conjunto de equações de modelos mistos

viável de implantar em avaliações genéticas de larga escala, usando 

modelos uni ou multicaracterística, no presente caso por meio da família 

de programas BLUPF90 (Misztal et al., 2002).

a

ß e a

ß

X`X      X`Z           ß      X`y
-1Z`X   Z`Z + A a    a      Z`y

.   =
^

^

e

a a a

X`X      X`Z           ß      X`y
-1Z`X   Z`Z + H a    a      Z`y

.   =
^

^

^^

^^

^ ^

^

^
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Características Apresentadas Neste 
Sumário

A principal motivação deste sumário é a apresentação de valores 

genéticos genômicos, em forma de DEPG (Diferença Esperada na 

Progênie aprimorada pela Genômica), para resistência ao carrapato. Esse 

ectoparasita é o maior causador de prejuízos aos produtores de bovinos 

com origem taurina em regiões tropicais e subtropicais em todo o 

mundo, acarretando mortalidade dos animais; diminuição na fertilidade, 

no ganho de peso e na produção de leite; transmissão dos agentes 

causadores da tristeza parasitária bovina; danos ao couro; gastos com 

produtos químicos, instalações, equipamentos e mão de obra para o seu 

controle. A seleção de reprodutores mais resistentes a esse ectoparasita, 

se mostra uma excelente alternativa na busca de animais mais 

adaptados e produtivos, que viabilizem a redução no uso de 

carrapaticidas químicos na pecuária de corte. Adicionalmente, são 

apresentadas as DEPGs para características tradicionalmente avaliadas 

utilizando-se, além dos genótipos dos touros e de alguns de seus filhos, 

das informações fenotípicas e de pedigree históricas existentes, sendo 

elas peso ao nascer (PN), peso ao desmame (PD), peso ao sobreano (PS) 

e perímetro escrotal ao sobreano (PE), além da DEPG materna para a 

característica PD (denominada de maternal, neste sumário). 

DEPG Resistência ao Carrapato: diferença esperada na progênie 

aprimorada pela genômica para efeito direto na resistência ao carrapato. 

Essa característica é avaliada pela média de duas a três contagens 

consecutivas de fêmeas adultas (teleóginas) de carrapatos maiores que 4 

mm em toda a lateral do corpo do bovino. As contagens foram 

transformadas em escala logarítmica e as DEPG são apresentadas em 

unidades de desvio padrão. Quanto menor a DEPG para essa 

característica menor a contagem de carrapatos e consequentemente 

maior a resistência transmitida pelo reprodutor a sua progênie.

DEPG PN: diferença esperada na progênie aprimorada pela genômica 

para efeito direto do peso ao nascer (PN), a qual prediz a habilidade de 
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um animal em transmitir genes para crescimento pré-natal à sua 

progênie, expressa em Kg. É uma característica importante, uma vez que 

o aumento do PN está diretamente relacionado à dificuldade de parição. 

A escolha de reprodutor com DEPG PN baixas ou negativas deve manter 

o PN estabilizado no rebanho, evitando problemas de partos distócitos, 

principalmente em novilhas.

DEPG PD: diferença esperada na progênie aprimorada pela genômica 

para efeito direto do peso ao desmame (PD), a qual prediz a capacidade 

de um touro em transmitir à sua progênie genes que afetam o 

crescimento do nascimento ao desmame, expresso em Kg. Todos os 

pesos ao desmame foram ajustados para 205 dias de idade. Esse é um 

parâmetro útil para selecionar precocidade de crescimento no rebanho.

DEPG Maternal: diferença esperada na progênie aprimorada pela 

genômica para efeito maternal ao desmame, a qual prediz a diferença 

esperada em peso ao desmame dos produtos das filhas do reprodutor 

avaliado em relação a outros reprodutores, expressa em Kg, devido às 

diferenças na habilidade maternal (por exemplo, produção de leite). Esta 

DEPG Maternal refere-se à influência da vaca no peso ao desmame de 

seus produtos.

DEPG PS: diferença esperada na progênie aprimorada pela genômica 

para efeito direto do peso ao sobreano (PS), expressa em Kg, a qual 

prediz a capacidade de um touro em transmitir à sua progênie genes de 

crescimento do nascimento ao sobreano. Todos os pesos ao sobreano 

foram ajustados para 500 dias de idade. Ferramenta para selecionar 

velocidade de crescimento no rebanho, principalmente porque este peso 

está mais próximo do peso em que os animais são normalmente 

abatidos.

DEPG PE: diferença esperada na progênie aprimorada pela genômica para 

efeito direto no perímetro escrotal (PE). Prediz a habilidade de um animal 

em transmitir genes que afetam o crescimento testicular à sua progênie. 

O PE é uma característica indicadora de precocidade sexual e 
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extremamente importante na seleção de bovinos de corte pela correlação 

favorável com fertilidade, precocidade sexual e velocidade de 

crescimento.

Na Tabela 1 estão listadas as características de interesse produtivo e de 

contagem de carrapatos, assim como suas respectivas distribuições de 

valores observados e DEPG.

1 dp= desvio padrão
2 Número de fenótipos obtidos do banco de dados histórico dos criadores participantes

Como Interpretar o Sumário

As avaliações genéticas expressas em DEPG, assim como a DEP 

tradicional, predizem o desempenho médio esperado dos filhos de um 

determinado reprodutor em relação à média da população avaliada. O 

material genético é transmitido dos pais para a sua prole por meio de 

seus gametas. Os cromossomos têm um valor genético determinado pelo 

Tabela 1. Distribuição dos valores observados e diferenças esperadas na 

progênie aprimoradas pela genômica (DEPG) de touros das raças Hereford e 

Braford.

Característica

Contagem de 
Carrapatos 
(Un de dp)

Peso ao 
Nascer (Kg)

Peso ao 
Desmame (Kg)

Maternal (Kg)

PS (Kg)

PE (cm)

Máximo da 
DEPG

3,20

4,78

11,56

10,95

26,17

1,46

Mínimo da 
DEPG

-6,10

-6,40

-13,10

-9,32

-9,97

-1,13

1Média±dp  
da DEPG

0,00±1,00

0,32±1,11

1,61±3,38

-0,39±2,10

2,59±4,94

0,11±0,39

Número de 
2registros

8.004

109.566

112.832

112.832

58.893

14.987

1Média±dp  

36,3±45,2

32,8±5,3

178,3±33,5

178,3±33,5

300,3±67,1

30,5±3,6
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material genético que contém e, durante a formação dos gametas, cada 

par pode sofrer recombinações e são distribuídos ao acaso, fazendo com 

que gametas do mesmo pai carreguem diferentes materiais genéticos. A 

média dos valores genéticos dos gametas produzidos por um pai, estima 

a capacidade de transmissão desse indivíduo. Como metade do 

patrimônio genético dos filhos vem da mãe e metade do pai, a DEPG 

equivale à metade do VGG.

As DEPGs devem ser usadas na comparação entre reprodutores de 

acordo com os exemplos abaixo:

EX.1. Neste sumário, considere a característica Peso ao Sobreano (PS). 

Assuma que a DEPG para um determinado touro “X” é de 6 kg, e a 

DEPG para outro touro “Z” é de 10 kg. A diferença entre o touro X e o 

touro Z é de 4 kg, para a característica PS. Isto significa que podemos 

esperar que a progênie do touro Z tenha 4 kg a mais para PS do que a 

média da progênie do touro X. Os 4 kg refletem a diferença dos valores 

genéticos dos gametas produzidos por cada touro. Na Figura 1 abaixo se 

podem observar as posições dos touros X e Z, na população.

 

Figura 1. Gráfico ilustrativo do exemplo 1 - Peso ao Sobreano (PS).

Porcentagem de 
Animais na População

DEPG para PS

Posição do Touro X 
na População 

DEPG para PS = +6 kg

Posição do Touro Z 
na População 

DEPG para PS = +10 kg

EX.2. No caso da DEPG resistência ao carrapato a interpretação é 

semelhante a do EX.1. Porém, como esta característica não tem 

distribuição normal, foi feita uma transformação logarítmica das 

contagens antes da estimava das DEPGs. As DEPGs foram 
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posteriormente divididas pelo respectivo desvio-padrão. Portanto, as 

DEPGs para resistência ao carrapato são expressas em “unidade de 

desvio-padrão” do logaritmo do número de carrapatos. Desta forma, se 

um determinado touro “K” tem a DEPG de -2 (dois negativo) e a DEPG 

para outro touro “D” é de 1 (um positivo), então o touro K produzirá em 

média, filhos com 3 (três) desvios-padrão mais resistentes ao carrapato 

do que o touro D, comparando dentro de toda a população avaliada. Na 

Figura 2 abaixo se podem observar as posições dos touros K e D, na 

população, sendo que neste caso, vale lembrar que quanto menor a 

DEPG para carrapato, melhor o reprodutor, porque menos carrapatos sua 

progênie terá.

 

Figura 2. Gráfico ilustrativo do exemplo 2 - Resistência ao Carrapato.

Porcentagem de 
Animais na População

DEPG para 
carrapato

Posição do Touro K 
na População 

DEPG para carrapato = -2

Posição do Touro D 
na População 

DEPG para carrapato = +1

Os valores das DEPGs, da mesma forma que as DEPs tradicionais, 

podem mudar de uma avaliação para outra, à medida que novas 

informações de genótipos, fenótipos e pedigree são agregadas na 

avaliação genômica. 

Base Genética. A comparação de DEPs tradicionais ou genômicas 

apresentadas por diferentes sumários, mesmo dentro de uma mesma 

raça, não é válida, pois as populações, metodologias de análise dos 

dados e referências de cada sumário diferem. É comum o mesmo animal 

ser avaliado em dois programas e suas DEPs terem valores diferentes. 

As DEPs e DEPGs devem ser comparadas entre animais de mesma raça e 

avaliadas no mesmo programa de melhoramento utilizando a mesma 
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base genética. Uma base genética pode ser definida como um grupo de 

animais com DEP ou DEPG média igual a zero. Este grupo pode ser 

definido arbitrariamente. Por exemplo, uma base pode ser definida 

fixando-se como zero a média dos animais nascidos em determinado 

ano. Na maioria das vezes, para sistemas que usam o modelo animal 

com todas as relações de parentesco conhecidas, o padrão é usar a DEP 

ou DEPG média dos animais base como zero (assim foi feito nesta 

avaliação). Animais base são aqueles cujos pais são desconhecidos, 

aqueles do topo de cada pedigree. Embora a escolha da base seja 

arbitrária, uma vez escolhida, todas as DEPs ou DEPGs são relativas 

àquela base.

Acurácia. As diferenças esperadas na progênie são estimativas da 

capacidade de transmissão que têm fontes de informações variadas de 

um indivíduo para outro. Portanto, a precisão (ou acurácia) com que 

cada DEPG é estimada também varia. Para indivíduos com muitas 

informações fenotípicas acrescidas ou não de informações genotípicas, a 

acurácia para se estimar a DEPG será mais alta. Por outro lado, 

indivíduos que possuem poucos filhos têm baixa acurácia para a DEPG. 

A acurácia também pode ser definida como uma correlação entre o valor 

genético verdadeiro e o valor predito, ou seja, ela mede o quão próxima 

essa predição está do valor verdadeiro. Assim, quanto maior a acurácia, 

menor a mudança da DEPG do animal em futuras avaliações com mais 

informações.

Para cada avaliação, uma acurácia é obtida e publicada junto com a 

DEPG. Existem diferentes maneiras de se estimar a acurácia e no 

presente sumário foi utilizada a recomendada pela “Beef Improvement 

Federation”. Apesar dos métodos para se calcular a acurácia diferirem 

dependendo do programa de melhoramento que as estima, o que elas 

têm em comum são os seus valores que sempre variam de 0 a 1. 

Quanto mais próximo de 1, maior é a acurácia.

Apesar dos valores de acurácia publicados junto com as DEPGs 

refletirem a quantidade de informações disponíveis, não se deve utilizá-

los para fazer seleção. Se um indivíduo tem uma DEPG alinhada com o 
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objetivo do programa dos produtores, este indivíduo pode ser usado 

independentemente de sua acurácia. Ou seja, a decisão de seleção deve 

ser baseada na DEPG e não na acurácia. Para machos, por exemplo, a 

acurácia pode ser usada para determinar a extensão (intensidade) com 

que cada indivíduo deve ser usado no rebanho. Pois, um produtor pode 

querer limitar o uso de um animal com baixa acurácia, enquanto que um 

macho com muitas progênies e, portanto, com alta acurácia, pode ser 

usado mais intensivamente no rebanho. Nesse contexto, a acurácia tem 

sido utilizada como um método de se manejar riscos. A acurácia 

associada à DEPG média de vários indivíduos é maior que aquela 

associada à DEPG de um único indivíduo. Portanto, uma maneira de se 

lidar com valores baixos de acurácia é selecionar grupos de animais. 

Quanto maior o grupo, melhor será a acurácia da DEPG média deste 

grupo.

Percentil. Indica a posição relativa do animal quanto a sua avaliação 

genética (DEPG), para cada característica avaliada, considerando o total 

de animais participantes desta avaliação (todos os touros utilizados nas 

fazendas participantes e não somente os genotipados). Tem a finalidade 

de classificar de forma rápida e objetiva as DEPGs de um determinado 

touro em relação aos demais touros participantes da análise. O percentil 

varia de 0,1 a 100%. Por exemplo: um touro com percentil 5 em uma 

dada característica indica que ele está entre os 5% melhores desta 

avaliação.

A seguir são apresentadas em tabelas separadas as DEPGs para touros 

Braford (pág. 24) e touros Hereford (pág. 26). Embora a base seja única 

e os VGGs comparáveis entre os touros avaliados dessas duas raças, 

recomenda-se a comparação e seleção de touros dentro de raça, uma 

vez que a efetiva diferença observada na progênie em populações 

multirraciais, dependerá também da composição racial das vacas com as 

quais os touros forem acasalados e o consequente grau de sangue e 

nível de heterose de suas progênies.
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