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ABSTRACT 

Animal genetic evaluation is an ancient practice, but it has improved over the 
years. Initially, the use of phenotypes and pedigree brought important productive 
results and formed the basis of classical genetic improvement. However, access to 
genomic information revolutionized animal production when it enabled advances 
in genetic evaluations, especially for traits that are difficult to measure. Thus, 
although the principles of animal evaluation continue to consider zootechnical 
bookkeeping as an essential tool, genomics has expanded genetic progress and 
boosted animal production for the main species of economic interest, as well as 
brought new challenges, considering that its implementation in genetic 
improvement programs is not a reality for all countries and species. Despite this, 
the development of new research and methodologies has brought new 
perspectives in terms of increasing the genetic gain while reducing the costs of 
performing genetic evaluation within breeding programs. 

Key words: genetic improvement, accuracy, genomics, animal production, 
livestock 
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INTRODUÇÃO 

A seleça o de animais para fins de produça o na o e  uma pra tica recente. 
Alguns marcos importantes nesse processo foram as descobertas de Gregor 
Mendel, em 1866, sobre os princí pios da herança gene tica (Tsairidou et al., 
2020) e o advento da Metodologia de Modelos Mistos proposta por Charles 
Henderson (1976) para a obtença o do BLUP (Best Linear Unbiased 
Prediction), cujos resultados contribuí ram significativamente para os 
ganhos gene ticos em caracterí sticas de interesse animal.      
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RESUMO 

A avaliaça o gene tica animal e  uma pra tica antiga, mas que foi se aprimorando ao 

longo dos anos. Inicialmente, o uso de feno tipos e pedigree trouxe importantes 

resultados produtivos e foram a base do melhoramento gene tico cla ssico. 

Contudo, o acesso a s informaço es geno micas revolucionou a produça o animal 

quando possibilitou avanços nas avaliaço es gene ticas, especialmente para 

caracterí sticas de difí cil mensuraça o. Assim, embora os princí pios da avaliaça o 

animal continuem a considerar a escrituraça o zoote cnica como ferramenta 

essencial, a geno mica ampliou o progresso gene tico e potencializou a produça o 

animal para as principais espe cies de interesse econo mico, assim como trouxe 

novos desafios, considerando que sua implementaça o nos programas de 

melhoramento gene tico na o e  uma realidade para todos os paí ses e espe cies 

animais. Apesar disso, o desenvolvimento de novas pesquisas e metodologias 

trouxe novas perspectivas no sentido de aumentar o ganho gene tico ao tempo em 

que reduz os custos de execuça o da avaliaça o gene tica dentro dos programas de 

melhoramento. 
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Inicialmente, o uso da metodologia BLUP foi amplamente 
aplicada para a prediça o de valores gene ticos baseados em 
feno tipos e pedigree. No entanto, com os avanços na gene tica 
molecular, a seleça o geno mica passou a ser utilizada de maneira 
mais eficiente para caracterí sticas de difí cil mensuraça o, baixa 
herdabilidade ou que se manifestam tardiamente na vida do 
indiví duo (Ibtisham et al., 2017). 

Alguns dos avanços mais importantes para o uso 
generalizado de informaço es provenientes do material gene tico 
foram a metodologia de Seleça o geno mica (GS) (Meuwissen et 
al., 2001), a identificaça o de milhares de marcadores SNPs 
(Single Nucleotide Polymorphism) ou polimorfismo de base 
u nica, e da tecnologia de genotipagem SNP-chip, que tornou a 
genotipagem em larga escala via vel (Meuwissen et al., 2016), 
bem como os avanços na a rea de estatí stica e bioinforma tica 
(Tsairidou et al., 2020), que possibilitaram a descoberta de 
genes associados a caracterí sticas de interesse, desde 2001 
(Meuwissen et al., 2016). 

O aumento da produça o em termo de quantidade e 
qualidade e  uma realidade para muitos rebanhos. Estes 
resultados esta o fortemente atrelados ao uso de novas 
tecnologias atrave s do estabelecimento de programas de 
melhoramento animal (Obsteter et al., 2019). Ademais, ao se 
considerar a expansa o da populaça o humana e o aumento da 
demanda por proteí na de origem animal, a utilizaça o de animais 
mais eficientes e  cada vez mais necessa ria por contribuir 
diretamente para a sustentabilidade econo mica e ambiental, 
visto que reduz o uso de insumos e recursos naturais, sem 
comprometer o desempenho animal (Dilorenzo e Lamb, 2012; 
Grion et al., 2014). 

Neste trabalho, discutiremos os aspectos relacionados a 
avaliaça o gene tica e seleça o de animais para fins reprodutivos, 
as principais metodologias que foram surgindo, os ganhos 
gene ticos obtidos para espe cies de interesse econo mico, assim 
como os desafios e perspectivas associados ao uso da geno mica 
e o desenvolvimento de programas de melhoramento gene tico. 

 
AVALIAÇÃO GENÉTICA NA PECUÁRIA 
 
Breve histórico sobre a avaliação animal 
 

A avaliaça o gene tica animal e  uma das etapas mais 
importantes em programas de melhoramento gene tico 
por permitir a identificaça o de animais melhoradores 
que sera o utilizados como pais numa pro xima geraça o. 
Visa assessorar produtores com o objetivo de aumentar 
e otimizar a produça o em termos de quantidade e 
qualidade (Yokoo et al., 2019). Para isso, se faz 
necessa rio utilizar metodologias para acessar a 
informaça o gene tica dos animais e facilitar a seleça o 
gene tica. Nesse contexto, na o existe uma metodologia 
boa ou ruim, mas aquela que melhor se encaixa aos 
objetivos e condiço es do produtor. 

De acordo com Kinghorn et al. (2006), qualquer 
programa de melhoramento gene tico animal tem que 
responder a questo es como: para onde ir? e como 
chegar la ? Segundo esses autores, a resposta para estas 
questo es envolve a definiça o dos objetivos do programa, 
das caracterí sticas a serem melhoradas, assim como a 
importa ncia econo mica destas, o que medir, o me todo a 
ser empregado para predizer o valor gene tico dos 
animais, a seleça o e o sistema de acasalamento a ser 
implementado, no qual pode-se adotar diferentes 
te cnicas reprodutivas. 

Um aspecto a ser destacado na evoluça o do 
melhoramento gene tico animal e  a separaça o dos 
componentes gene tico e ambiental, visto que tanto a 
gene tica como o ambiente contribuem na expressa o de 
feno tipos de interesse, ainda mais quando a interaça o 
geno tipo-ambiente causa variaço es gene ticas e 
fenotí picas, ocasionando mudanças nos crite rios de 
seleça o, a depender do ambiente em que o animal esta  
inserido (Carneiro et al., 2006; Faria et al., 2011). Por 
esse motivo, a corresponde ncia perfeita entre feno tipo 
e gene tica para caracterí sticas de importa ncia 
econo mica na o existe, principalmente, quando a 
ambiente de seleça o e  diferente do ambiente de criaça o, 
como ocorre em feiras e exposiço es agropecua rias e 
criaça o a pasto. Na verdade, na o existe um padra o visual 
que ateste a qualidade gene tica de um animal, pois 
geno tipos superiores em um dado ambiente pode na o 
ser em outro, principalmente quando diferem em 
condiço es clima ticas, alimentaça o, sanidade e manejo. 

O grande problema inerente a prediça o de valores 
gene ticos a partir do feno tipo e  que as informaço es sa o 
coletadas em animais submetidos a diferentes 
condiço es ambientais (tambe m chamados de efeitos 
fixos), como ano de nascimento, rebanhos, grupos de 
manejo, sexo e tipos de parto, como por exemplo, 
animais nascidos de partos simples e duplos (como 
ocorre em caprinos e ovinos). Assim, como proceder 
para comparar o me rito gene tico de animais criados em 
ambientes distintos? Esta situaça o requer que, antes do 
emprego de qualquer me todo para predizer valores 
gene ticos, os feno tipos sejam corrigidos para os efeitos 
a fim de se obter uma prediça o acurada dos valores 
gene ticos dos animais. Entretanto, de acordo com 
Kinghorn et al. (2006), a correça o para efeitos fixos 
pode levar a erros na prediça o dos valores gene ticos, o 
que na o e  deseja vel, pois o objetivo principal e  predizer 
os valores gene ticos sem a influe ncia de efeitos fixos.  

Para contornar a problema tica da correça o dos 
efeitos fixos, deve-se empregar metodologias que 
considerem os efeitos fixos que influenciaram os 
animais para os quais os valores gene ticos sera o 
preditos. Para isso, pode-se fazer uso da metodologia de 
modelos mistos para obtença o do BLUP (Henderson, 
1973), que representa o valor gene tico dos animais. 
Este me todo permite que os valores gene ticos sejam 
preditos de forma na o-viesada, por considerar, 
simultaneamente, a correça o para os efeitos fixos e a 
prediça o dos valores gene ticos de cada animal.  Para 
empregar esta metodologia pressupo e-se o 
conhecimento dos componentes de varia ncias e 
covaria ncias para as caracterí sticas de interesse. 
Entretanto, em geral, esses componentes te m sido 
estimados a partir dos pro prios feno tipos e das relaço es 
de parentesco, por meio de diferentes metodologias de 
estimaça o de componentes de varia ncia e covaria ncia, 
como a Ma xima Verossomilhança Restrita e os me todos 
baseados em infere ncia Bayesiana. 

O advento da metodologia de modelos Mistos, 
proposta por Henderson (1973), foi uma grande 
revoluça o na a rea de melhoramento gene tico animal e 
veio para facilitar o processo de avaliaça o gene tica, para 
prediça o de valores gene ticos aditivos (EBVs). Os EBVs 
sa o, normalmente, expressos em forma de DEP 
(Diferença Esperada na Proge nie) ou PTA (Habilidade 
de Transmissa o Predita), cujos resultados podem ser
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interpretados e aplicados para a melhoria de diversas 
caracterí sticas de interesse econo mico (Pereira, 2004).  

Segundo Bergmann (1995) existem va rios tipos de 
modelos que podem ser empregados na metodologia de 
modelos mistos. O mais comum e utilizado nos u ltimos 
anos, e  o modelo animal, que e  um modelo misto no qual 
e  incluso, ale m dos efeitos fixos, o efeito do pro prio 
animal, ou seja, a equaça o para uma observaça o conte m 
um termo referente ao valor gene tico do animal que 
produziu a observaça o (Martins et al., 1997), o que 
permite predizer o valor gene tico do animal. 

A metodologia de modelos mistos, associada ao 
modelo animal, apresenta importantes qualidades para 
o incremento do melhoramento gene tico animal 
(Adaptado de Gama et al., 2004): ao utilizar a matriz de 
parentesco completa (da geraça o base ate  a geraça o 
atual), o valor gene tico de um indiví duo e  predito com 
base na informaça o de todos os seus parentes, o que na o 
acontece nos í ndices de seleça o tradicionais, dado que 
apenas as informaço es de alguns parentes eram levadas 
em consideraça o; o valor gene tico predito de um animal 
leva em consideraça o o me rito gene tico dos indiví duos 
com quem e  acasalado, por exemplo, o valor gene tico 
para um reprodutor, predito a partir das produço es das 
filhas na o e  beneficiado ou prejudicado se for acasalado 
com fe meas superiores ou inferiores a  me dia do 
rebanho; os valores gene ticos sa o preditos levando em 
conta os efeitos fixos, ou seja, as prediço es de valores 
gene ticos sa o corretamente ajustadas para os efeitos 
fixos que afetam a produça o (feno tipo); a base gene tica 
de comparaça o e  a mesma para todos os animais, com o 
modelo animal estabelece-se uma base a  qual todos os 
valores de acura cia preditos sa o expressos como 
desvios; as alteraço es na variabilidade gene tica da 
populaça o (devida a  consanguinidade e seleça o) sa o 
consideradas ao ser incluí da a matriz de parentesco 
completa entre os animais na ana lise. 

Os avanços nos me todos e modelos estatí sticos 
foram imprescindí veis para o aprimoramento da 
seleça o gene tica animal, pois permitiu uma avaliaça o 
gene tica mais assertiva. 

 

Avaliar geneticamente por quê? 
 

A avaliaça o gene tica e  o iní cio para o processo da 
seleça o gene tica. E  atrave s desse procedimento que o 
produtor podera  tomar deciso es visando o progresso 
gene tico contí nuo e aumento da produtividade de seu 
rebanho. E  uma medida que diz respeito ao que sera  
transmitido dos pais para os filhos (Yokoo et al., 2019), 
de maneira que tambe m influencia na interaça o 
geno tipo e feno tipo, ou seja, quanto maior for a 
herdabilidade, maior sera  essa interaça o. 

Para isso, faz-se necessa rio utilizar um conjunto de 
dados, que submetido a sofisticados me todos gene tico-
estatí sticos, resulta em respostas. Essas respostas sa o 
os valores gerados pelas avaliaço es gene ticas dos 
animais que, retornando aos produtores, permite que 
eles façam a seleça o e o descarte adequado do seu 
rebanho, bem como a definiça o dos acasalamentos 
(Yokoo et al., 2019). A confiança nas DEPs estimadas e  
medida pela acura cia de prediça o, a qual depende da 
quantidade de informaço es disponí veis para a prediça o.  

De posse das DEPs, os criadores, empresas 
prestadoras de serviços e te cnicos podem proceder a  
identificaça o dos melhores animais, conforme os 

objetivos previamente determinados. Dessa forma, a 
cada ano, a fazenda conseguira  reter sua melhor 
gene tica, gerando incremento aditivo em seu rebanho. 
A conseque ncia disso e  a obtença o, a cada ano, de 
animais cada vez mais precoces, com eficie ncia 
produtiva e reprodutiva, em funça o do aumento 
crescente da qualidade gene tica. Essas mensuraço es 
devem ser realizadas continuamente (Yokoo et al., 
2019).  

Contudo, cabe destacar que uma avaliaça o gene tica 
eficiente esta  intimamente relacionada a uma boa 
escrituraça o zoote cnica, para que os resultados 
esperados em relaça o a s estimativas gene ticas gerem 
valores gene ticos confia veis, o que confere maior 
rentabilidade financeira para o produtor (Yokoo et al., 
2019). Esses registros envolvem dados de feno tipos, 
pedigree e, se possí vel, geno tipos, agrupados em um 
conjunto de informaço es sobre um rebanho de uma 
fazenda ou de va rias fazendas (Schmidek et al., 2009). 
Ale m de viabilizar a avaliaça o gene tica, os dados 
organizados permitira o melhor gesta o dos animais 
(Yokoo et al., 2019), bem como do meio externo a eles, 
auxiliando na detecça o de problemas e orientando as 
possí veis soluço es (Schmidek et al., 2009).  

Dessa forma, a implementaça o de um programa de 
melhoramento gene tico em que se alia uma boa 
estruturaça o zoote cnica por meio de anotaço es, em 
planilhas ou softwares, a exemplo do CAPRIOVI (Borges 
et al., 2017), ou pela utilizaça o de sistemas 
computacionais inteligentes para a prediça o 
automatizada de caracterí sticas, pode contribuir para 
aumentar a precisa o e a agilidade na mensuraça o dos 
feno tipos, o que e  importante quando se considera a 
releva ncia do feno tipo para o entendimento da base 
gene tica de um rebanho (Mrode et al., 2018). 

Condiço es ambientais adequadas, objetivos e 
crite rios de seleça o bem definidos, avaliaça o gene tica 
apropriada, fundamentada na junça o do ma ximo de 
informaço es de feno tipos, pedigree e de geno tipos, e um 
bom sistema de acasalamento sa o pontos cruciais que 
contribuem para o sucesso de um programa de 
melhoramento e garantam a obtença o de maiores 
ganhos gene ticos para caracterí sticas de interesse 
econo mico e maiores avanços nos sistemas produtivos. 

 

Avaliação genética animal na era 
genômica 
 

Ate  o iní cio do se culo XXI, grande parte das 
avaliaço es gene ticas em diferentes programas de 
melhoramento gene tico animal tinha como base o uso 
de feno tipos e pedigree como fontes de informaça o, o 
que passou a ser chamada de avaliaça o gene tica 
tradicional. Pore m, ao se considerar feno tipos para 
caracterí sticas de difí cil mensuraça o ou de baixa 
herdabilidade, bem como as que se manifestam 
tardiamente na vida dos animais, a eficie ncia desse 
me todo diminui (Eggen, 2012), principalmente se o 
rebanho analisado apresentar um nu mero pequeno de 
informaço es. Outro problema associado e  que para 
avaliaço es gene ticas mais acuradas sa o necessa rios a 
coleta de feno tipos nos filhos, o que torna o processo 
mais lento (Ibtisham et al., 2017). Uma possibilidade de 
melhorar as avaliaço es gene ticas seria pela adiça o de 
outra fonte de informaça o que suprisse essa 
dificuldade. Assim, o uso de marcadores moleculares,
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para acessar informaço es contidas no DNA, possibilitou 
incorpora -las nos modelos de avaliaça o, de modo a 
melhorar as avaliaço es gene ticas. 

As metodologias de prediça o gene tica avançaram, 
todavia, as avaliaço es tradicionais te m seu me rito e 
continuam sendo utilizadas de maneira eficiente na 
avaliaça o gene tica animal para muitas caracterí sticas de 
importa ncia econo mica em diferentes espe cies. No 
entanto, com a facilidade de acesso a s informaço es 
presentes no DNA houve a necessidade de ajuste nos 
modelos de avaliaça o gene tica, a fim de considerar 
diferentes fontes de informaço es que influenciam nas 
prediço es gene ticas dos rebanhos (Akanno et al., 2017; 
Tsairidou et al., 2018), o que foi possí vel graças aos 
avanços nas pesquisas da a rea, a partir de meados dos 
anos 2000, conforme observa-se na Figura 1 (O nder e 
Tirink, 2022), que promoveu uma ra pida produça o de 
conhecimentos nesta tema tica. Desta maneira, o 
acre scimo da informaça o contida no DNA abriu espaço 
para o que foi chamado de “era geno mica”, que veio a 
somar com os modelos tradicionais, onde o feno tipo e o 
pedigree sa o igualmente importantes para avaliaça o 
gene tica. 

 

Figura 1. Produça o cientí fica anual sobre seleça o 
geno mica em cie ncia animal (O nder e Tirink, 2022). 
 

Nesse contexto, foram desenvolvidos me todos de 
prediça o geno mica, a exemplo dos me todos em 
mu ltiplos passos (multi-step), com destaque para os 
me todos Bayesianos e BLUP geno mico (GBLUP) 
(Legarra et al., 2014), que possibilitaram a prediça o 
geno mica para animais genotipados para va rios 
polimorfismos de base u nica (Pe rtile et al., 2016), 
chamados de SNPs. Posteriormente, o me todo single-
step GBLUP (ssGBLUP), que pode ser traduzido como 
BLUP geno mico em passo u nico, foi amplamente 
estudado pelos pesquisadores e adotado nas avaliaço es 
recentes, por ser menos laborioso e, principalmente, 
pela possibilidade de predizer o me rito geno mico 
tambe m de animais na o-genotipados (Aguilar et al., 
2010; Christensen e Lund, 2010; Legarra et al., 2009; 
Misztal et al., 2009). 

O uso do me todo ssGBLUP e  uma alternativa ao 
BLUP tradicional, de modo que utiliza informaço es de 
parentesco baseado em genealogia (Matriz A) e 
parentesco geno mico (matriz G) para formaça o de uma 
matriz de parentesco conjugada (chamada de matriz H), 
que junto com as informaço es de registros produtivos e  
capaz de predizer o valor geno mico dos animais (Gama, 
2023). E  um dos me todos mais utilizados no mundo e 
que apresenta melhor acura cia preditiva em casos em 
que na o se tem informaço es geno micas de todos os 
animais (Legarra et al., 2014; Pe rtile et al., 2016), como 

acontece na maioria dos rebanhos em paí ses 
subdesenvolvidos, como o Brasil.  

A eficie ncia do uso desse me todo vem sendo 
demonstrada em pesquisas pelo aumento da acura cia 
de prediça o e do valor gene tico dos animais em 
caracterí sticas de difí cil mensuraça o ou que se 
expressam tardiamente na vida dos animais, se 
comparado aos me todos tradicionais (Meuwissen et al., 
2016). Campos et al. (2022), por meio de informaço es 
de bovinos Angus do programa de melhoramento 
Promebo®, observaram que a prediça o de acura cias 
com a utilizaça o do ssGBLUB superaram as do BLUP 
tradicional para todas as caracterí sticas de crescimento 
avaliadas, com superioridade me dia de 16%. Melhorias 
na prediça o de acura cias com o ssGBLUP tambe m foram 
observadas em estudos para caracterí sticas corporais 
lineares em bovinos de corte Hanwoo, com valores que 
variaram de 0,36 a 0,55, superando me todos como o 
GBLUP em 45% (Naserkheil et al., 2020). 

Dessa forma, sabendo que a avaliaça o gene tica 
dentro de um programa de melhoramento e  uma etapa 
anterior a seleça o, torna-se importante definir quais 
metodologias e modelos se encaixam dentro de um 
contexto de produça o, a fim de minimizar possí veis 
erros de prediça o e obter valores gene ticos mais 
acurados, ale m de considerar que os resultados para 
esse feito sa o alcançados a longo prazo. 

 

Potencialidades e desafios com o uso da 
genômica na pecuária 
 

O entendimento de que as caracterí sticas de 
interesse econo mico sa o determinadas por milhares de 
genes com pequenos efeitos sobre o feno tipo trouxe 
importantes mudanças na forma como a identificaça o 
do potencial gene tico de animais tem ocorrido. Nesse 
cena rio, a geno mica ganhou papel de destaque e 
impactou positivamente a avaliaça o gene tica, graças ao 
desenvolvimento da metodologia de seleça o geno mica, 
do acesso aos marcadores gene ticos, especialmente os 
SNPs e da tecnologia de genotipagem para milhares de 
desses marcadores, de maneira mais econo mica, por 
meio dos SNP-Chips (Meuwissen et al., 2016). 

Com a evoluça o da gene tica molecular na de cada de 
90, houve aprimoramento de estudos gene ticos, se 
comparado ao uso apenas de informaço es fenotí picas, 
em virtude da descoberta de marcadores moleculares. 
Essa disponibilidade de marcadores resultou em 
pesquisas mais refinadas no mapeamento de 
caracterí sticas quantitativas, levando a identificaça o de 
QTLs (loci de caracterí sticas quantitativas) (Ferreira e 
Grattapaglia, 1998). Com isso, surgiram os estudos de 
Seleça o Assistida por Marcadores (MAS), em que os 
genes subjacentes a s caracterí sticas de interesse sa o 
mapeados, ou seja, os QTLs, e essas informaço es sa o 
posteriormente inclusas no BLUP (Fernando e 
Grossman, 1989). 

No entanto, devido a  complexidade das 
caracterí sticas de interesse na produça o animal, a MAS 
na o resultou em um uso generalizado de informaço es 
de DNA por so  utilizar SNPs significativos em um estudo 
de GWAS (Meuwissen et al., 2016). Diferentemente, a GS 
utiliza milhares de marcadores SNPs dispostos por todo 
genoma, de modo que todos os QTLs devera o estar em 
desequilí brio de ligaça o (LD) com pelo menos um 
marcador (Hayes e Goddard, 2010).
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Desde a descoberta dos marcadores gene ticos, 
muitos me todos foram utilizados na tentativa de 
estimar o efeito desses marcadores, com o objetivo de 
identificar aqueles que mais impactavam no feno tipo 
avaliado, contudo, na o existe unanimidade, de modo 
que o me todo a ser utilizado dependera  do objetivo e da 
caracterí stica avaliada. Pore m, e  sabido que a prediça o 
do efeito dos marcadores e  influenciada pela 
distribuiça o dos efeitos dos QTLs, da quantidade de 
informaço es fenotí picas disponí veis na populaça o de 
refere ncia (populaça o com feno tipos e geno tipos), da 
densidade e do tipo de marcador utilizado e da 
herdabilidade da caracterí stica (Meuwissen et al., 2001, 
2013, 2016; Vanraden, 2008). 

A GS, atualmente, e  uma metodologia muito utilizada 
nos programas de melhoramento que utiliza SNPs 
amplamente distribuí dos em todos os cromossomos 
para prediça o simulta nea (sem uso de testes de 
significa ncia para marcas individuais) dos efeitos 
gene ticos dos marcadores, de pequenos e grandes 
efeitos, para explicar a variaça o gene tica de um cara ter 
quantitativo (Meuwissen et al., 2001, 2016). 
Posteriormente, apo s a obtença o desses marcadores, 
seus efeitos sa o estimados e testados em uma 
populaça o de validaça o, em que podera o ser 
selecionados os marcadores mais expressivos para o 
cara ter em estudo e essa informaça o podera  contribuir 
para a etapa de seleça o dentro de um programa de 
melhoramento (Resende et al., 2010). 

A tecnologia de sequenciamento do DNA tambe m foi 
um divisor de a guas, pois possibilitou conhecer a 
seque ncia do genoma de diversas espe cies e a 
identificaça o de milhares de marcadores SNPs 
(Meuwissen et al., 2016), ocasionando o 
desenvolvimento dos SNP-Chips, fundamental para a 
ra pida evoluça o da GS, assim como possibilitou a 
realizaça o do que foi chamado de estudos com GWAS 
(Dekkers, 2012). 

A GS e a GWAS sa o hoje duas importantes 
ferramentas utilizadas, respectivamente, na avaliaça o 
geno mica animal e no estudo da arquitetura gene tica de 
caracterí sticas de interesse econo mico, cuja aplicaça o 
possibilitou a prediça o de valores gene ticos geno micos 
(GEBV) e a identificaça o de marcadores com efeito 
significativo sobre a caracterí stica objeto de estudo, o 
que culminou com a busca e compreensa o da 
arquitetura gene tica e identificaça o de regio es 
geno micas associadas a feno tipos de interesse 
(Bonnafous et al., 2018; Hayes, 2013). 

A combinaça o de informaço es geno micas, 
fenotí picas e de pedigree aumentou a acura cia na 
avaliaça o animal, especialmente, para feno tipos que se 
expressam tardiamente ou em um u nico sexo, tambe m 
para aquelas caracterí sticas de difí cil mensuraça o (alto 
custo) ou que apresentam baixa herdabilidade, ale m de 
otimizar a seleça o de animais jovens e diminuir o 
intervalo de geraço es, aumentando o ganho gene tico 
(Carvalheiro et al., 2014; Ibtisham et al., 2017; 
Meuwissen et al., 2001; 2013; Vanraden, 2008). 

A seleça o geno mica iniciou de maneira mais efetiva 
em paí ses desenvolvidos (Rupp et al., 2016), embora 
sua utilizaça o tenha crescido nos u ltimos anos, 
principalmente com a diminuiça o dos custos de 
genotipagem, o que pode ser percebido com o aumento 
da quantidade de animais genotipados na 
bovinocultura leiteira americana (Figura 2). Mesmo 

assim, dentre os principais desafios para sua 
implementaça o, ainda podemos citar os custos com 
genotipagem e a formaça o de uma populaça o de 
refere ncia e validaça o, pois grande parte dos rebanhos 
possuem um nu mero pequeno de animais genotipados 
(Meuwissen et al., 2016; Tsairidou et al., 2020). Todavia, 
se considerarmos que a maioria dos paí ses 
subdesenvolvidos apresentam escassez de registros 
fenotí picos e de pedigree (Zvinorova et al., 2016), a 
seleça o geno mica continua sendo a melhor opça o para 
acelerar o progresso gene tico dos rebanhos para 
caracterí sticas produtivas (Mrode et al., 2016). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figura 2. Nu mero de geno tipos de gado leiteiro 
enviados aos Estados Unidos por ano desde que o 
primeiro geno tipo foi recebido (Wiggans e Carrillo, 
2022). 
 

A imputaça o de geno tipos e  uma te cnica que tem 
sido utilizada para superar a barreira do custo sobre a 
genotipagem, em que sa o explorados haplo tipos 
compartilhados entre indiví duos relacionados (Li et al., 
2009), com isso, a partir do uso de geno tipos imputados 
e  possí vel construir paine is de alta densidade por meio 
de um painel SNP de baixa densidade, de menor custo, 
o que pode contribuir na implantaça o da seleça o 
geno mica, especialmente em espe cies em que o custo 
com a genotipagem ainda e  maior do que o valor 
econo mico dos animais (Sena et al., 2020). 

Dessa forma, apesar dos avanços alcançados ao 
longo de de cadas, a seleça o geno mica ainda na o e  uma 
realidade para todas as espe cies e paí ses, 
principalmente pela falta de investimentos nessa a rea. 
Contudo, e  inega vel que ela otimizou o processo de 
seleça o e garantiu importantes melhorias na produça o 
animal, cujo desenvolvimento desses sistemas 
produtivos esta  atrelado especialmente ao investimento 
em melhoramento gene tico, pois as cadeias que mais 
investem sa o as que apresentam maior retorno 
econo mico atualmente. 

 

Contribuições do melhoramento genético 
na pecuária 
 

As te cnicas de melhoramento gene tico te m sido 
aplicadas ha  de cadas de forma bem-sucedida na 
pecua ria, visto que beneficiam a produça o de diferentes 
espe cies de interesse econo mico, com destaque para os 
sistemas produtivos de bovinos, aves, ovinos, caprinos 
e suí nos. Com relaça o aos bovinos, hoje, o Brasil e  um 
dos principais produtores desse tipo de carne, devido 
aos investimentos tecnolo gicos que aumentaram a sua
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produtividade e a qualidade dos produtos, o que 
permitiu a entrada no mercado competitivo, alcançando 
mais de 150 paí ses importadores (EMBRAPA, 2017). 

Ao comparar dados produtivos dos anos 90 com os 
atuais e  nota vel o salto em termos de produça o e 
produtividade quando analisamos caracterí sticas de 
interesse econo mico. O progresso e  oriundo do ganho 
gene tico promovido pela eficie ncia da seleça o gene tica 
aplicada aos rebanhos, pois ale m de possibilitar maior 
ganho durante o ciclo produtivo, a gene tica e  o u nico 
componente do feno tipo que pode ser transmitido por 
todos os demais ciclos produtivos de uma fazenda, de 
maneira cumulativa, aumentando a freque ncia de genes 
favora veis (Koury Filho et al., 2010). 

Em bovinos de corte, a produtividade de carne que 
anteriormente era de 1,6 arrobas/ha/ano, passou para 
3,8 arrobas/ha/ano, indicando incrementos de 137,5%, 
ou seja, maior produça o de carne por hectare. Esse 
aumento e  resultado do uso de animais geneticamente 
superiores que conseguem converter pastagem em 
quilos de carne em menor perí odo, resultando numa 
maior rentabilidade por a rea (Magnabosco et al., 2020). 
Weller et al. (2017) ressaltam que, em paí ses 
desenvolvidos, como Alemanha, Canada , Austra lia e 
Estados Unidos, a seleça o geno mica impactou 
positivamente o melhoramento de bovinos leiteiros. 
Segundo os autores, a adoça o dessa tecnologia nos 
principais paí ses produtores de leite provocou 
mudanças significativas nas indu strias leiteiras, como 
maior ganho gene tico anual e menor intervalo de 
geraço es. 

Na Figura 3, que mostra a evoluça o e tende ncia do 
peso me dio de carcaça e abate de bovinos no Brasil de 
1997 a 2021, e  nota vel o retorno dos investimentos em 
gene tica superior quando, em 2021, foram abatidos 
8,37% de animais a menos em relaça o ao ano de 2020. 
No entanto, em volume de carne produzida, a reduça o 
foi de apenas 5,32%. Situaça o semelhante aconteceu em 
relaça o aos anos de 2019 e 2020, o que significa o 
aumento da eficie ncia produtiva devido aos 
investimentos em melhoramento gene tico. 

 

Figura 3. Evoluça o e tende ncia do peso me dio carcaça 
de bovinos (IBGE/Elaboraça o: CNA – Comunicado 
Te cnico, ediça o 10/2022.) 

 
Na avicultura de corte, o melhoramento gene tico de 

frangos possibilitou grandes avanços produtivos. 
Segundo a Associaça o Brasileira de Proteí na Animal 
(ABPA, 2021), a avicultura representa cerca de 1,5% do 
PIB nacional, gera quase 5 milho es de empregos e mais 
de $6 bilho es em impostos. Esses resultados te m 
influe ncia direta da introduça o de novas tecnologias no 

processo de produça o com destaque para a rea da 
gene tica (Tava rez e de los Santos, 2016).  

A genotipagem de candidatos a seleça o sempre foi 
um desafio na espe cie, devido a  alta prolificidade, com 
isso, me todos de imputaça o foram cruciais para aliviar 
esse custo (Hickey et al., 2013), pois mesmo com 
razoa vel nu mero de marcadores utilizados nos 
candidatos a seleça o e imputados ate  42K (42 mil 
marcadores SNPs), foi possí vel obter uma acura cia de 
prediça o de geno tipos imputados de ate  97% (Wang et 
al., 2013). A Figura 4 mostra a evoluça o no nu mero de 
aves abatidas e a produça o de carne no Brasil de 1997 a 
2021, cujo u ltimo ano foi o maior da histo ria, em que o 
peso me dio foi de 2,366 quilos por ave abatida, valor 
esse superior a 30% do peso me dio dos animais em 
1997, resultado do manejo alimentar, sanidade e 
melhoramento gene tico. 

Em suí nos, no ano de 1990, o toucinho tinha uma 
espessura me dia de 20mm nos animais puros (nu cleo), 
alguns anos mais tarde, os programas de melhoramento 
gene tico desses animais passaram a dar maior e nfase 
para essa caracterí stica, o que resultou em diminuiça o 
de 10mm de espessura para algumas raças/linhagens 
(Lopes, 2010). Lillehammer et al. (2011), mostraram 
que o uso da seleça o geno mica aumentou o ganho 
gene tico e diminui a endogamia em suí nos, em que o 
aumento do ganho gene tico foi de 23 a 91%, a depender 
de quantos e quais animais foram genotipados. 

 
 

Figura 4. Evoluça o no nu mero de aves abatidas e 
produça o de carne de frango (IBGE/Elaboraça o: CNA – 
Comunicado Te cnico, ediça o 10/2022) 

 
Para este estudo, assumiu-se que a seleça o foi feita com 

base em uma caracterí stica que pudesse ser mensurada 
em fe meas apo s o primeiro parto, com herdabilidade de 
0,1. Em outro estudo de tende ncia gene tica em suí nos da 
raça Landrace, Abdollahi-artanahi et al. (2021) 
evidenciaram que, para as caracterí sticas peso ao nascer, 
ganho me dio dia rio e consumo de raça o houve tende ncia 
gene tica positiva, com melhoria mais efetiva nos u ltimos 
anos (2018 a 2020), o que se deve principalmente a 
eficie ncia da seleça o geno mica. Os investimentos nessa 
a rea possibilitaram, em 2019, aumento de 14,3% nos 
abates e 18,5% de crescimento na produça o de carne 
suí na no Brasil (Figura 5). 

De acordo com as projeço es do agronego cio do 
Ministe rio da Agricultura, Pecua ria e Abastecimento 
(MAPA, 2021), a expectativa para o aumento da produça o 
de carne bovina, suí na e de frango no Brasil, no perí odo de 
2020/21 a 2030/2031, e  de 2,3%, 3% e 2,6%, 
respectivamente.
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Figura 5. Evoluça o nos abates e produça o de carne 
suí na (IBGE/Elaboraça o: CNA – Comunicado Te cnico, 
ediça o 10/2022) 

 
A produça o total de carne em 2020/21 esta  

estimada em 27,4 milho es de toneladas e, para a 
pro xima de cada, estima-se uma produça o de 34 milho es 
de toneladas de carne de bovina, suí na e de frango. Essa 
variaça o do perí odo inicial ao perí odo final resulta em 
um aumento de produça o de 24%, o que equivale a 6,6 
milho es de toneladas a mais de carne. Parte desse 
resultado esta  fortemente atrelado ao uso das te cnicas 
de melhoramento gene tico na seleça o de animais 
superiores. 

A respeito dos pequenos ruminantes, estudos 
demonstraram ganhos gene ticos em acura cia com o uso 
da seleça o geno mica para caracterí sticas de interesse 
econo mico (Baloche et al., 2014; Daetwyler et al., 2012; 
Rupp et al., 2016). Na Noruega, Lillehammer et al. 
(2020) mostraram que a implementaça o da seleça o 
geno mica pode aumentar significativamente o ganho 
gene tico para caracterí sticas maternas em 65-77% por 
ano. A ní vel mundial, o segmento da ovinocultura da 
Nova Zela ndia e  um dos exemplos mais bem-sucedidos 
com relaça o a dados produtivos resultantes de 
programas de melhoramento gene tico, visto que de 
1990 a 2012 houve aumento de 83% no kg de cordeiro 
produzido por ovelha e ate  28% do total em peso de 
carcaça (Mrode et al., 2018). 

No Brasil, existe care ncia de investimentos 
provenientes de empresas e indu strias para o 
melhoramento de caprinos e ovinos, isso porque a ideia 
de que o melhoramento pode ser feito pela simples 
distribuiça o de animais e/ou se men de raças exo ticas 
ainda e  muito prevalente, portanto, na o existe uma 
pra tica de seleça o de animais com base nos EBVs (Lobo, 
2019). Apesar disso, Castro et al. (2022) ao estimarem 
tende ncias gene ticas para caracterí sticas de carcaça e 
peso vivo em ovinos da raça Santa Ine s, relataram 
ganhos gene ticos anuais de 0,31 kg/ano para peso 
corporal e 0,22 cm²/ano para a rea de olho de lombo 
(AOL), ou seja, embora esses resultados tenham sido 
obtidos de forma indireta, pois os rebanhos analisados 
realizam seleça o fenotí pica com base em conformaça o 
corporal, houve melhoria, o que sugere que o uso da 
seleça o gene tica com base em EBVs e/ou GEBVs podera  
resultar em ganhos ainda mais interessantes para 
caracterí sticas de carcaça. 

Dessa maneira, e  evidente que o melhoramento 
gene tico propiciou novas expectativas e impactou de 
forma positiva a produça o animal, cujos resultados sa o 
provenientes principalmente do esforço conjunto entre 
produtores, pesquisadores e principalmente pela 
criaça o de programas de melhoramento gene tico que 
visam aprimorar o crescimento dos animais, melhorar 
caracterí sticas reprodutivas, adaptaça o, qualidade de 

carne, e eficie ncia alimentar por meio do aumento da 
freque ncia ale lica de genes favora veis. 

 

CONSIDERAÇÕES FINAIS 
 

As contribuiço es trazidas pelo melhoramento 
gene tico para a produça o animal sa o inquestiona veis. 
Independente da metodologia aplicada, desde o 
princí pio, a avaliaça o gene tica dentro dos programas de 
melhoramento otimizou a seleça o de animais 
superiores e contribuiu para a melhoria de 
caracterí sticas produtivas. Hoje, apesar da eficie ncia do 
me todo geno mico, sua implementaça o ainda enfrenta 
desafios, como o custo da genotipagem e a formaça o de 
grandes populaço es de refere ncias, sem contar o baixo 
investimento em algumas espe cies, como no caso dos 
caprinos e ovinos. 

Para o futuro, espera-se que as novas metodologias 
que tem surgido nos u ltimos anos, como a imputaça o de 
geno tipos, facilite o uso da informaça o do DNA na 
avaliaça o gene tica de cadeias produtivas onde a seleça o 
geno mica ainda na o e  uma realidade, a fim de oferecer 
condiço es para que, apesar dos baixos investimentos, 
outras espe cies importantes possam avançar, no que se 
refere a programas de melhoramento animal bem 
estabelecidos. 
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