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“Quando tudo está perdido 

Sempre existe um caminho 

Quando tudo está perdido 

Sempre existe uma luz” 

Legião Urbana 
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CAPÍTULO 1 – Considerações Gerais 

1. INTRODUÇÃO  

A bubalinocultura tem se tornado cada vez mais importante para a economia, e 

segundo o último censo da FAO realizado em 2019 o número total de cabeças de búfalos 

no mundo é de 204.342.419. O consumo de leite de búfala entre a população vem 

aumentando cada vez mais (FAO, 2017), o que permite a contribuição de 

aproximadamente 11% do total da produção mundial de leite dos búfalos (Cavali e 

Pereira, 2020).  No Brasil a produção leiteira de búfalos é contabilizada em torno de 1.500 

a 4.500 litros de leite por lactação (Marques et al., 2020).  

Esses animais possuem incrível capacidade de conversão de forragens de baixa 

qualidade nutricional em leite de alta qualidade (Cavali e Pereira, 2020), gerando um 

produto final com altos teores de proteína, gordura, sólidos totais, cálcio e fosforo, o que 

permite que o leite desses animais apresente maior rendimento na elaboração dos 

derivados lácteos.  

Adicionalmente, dentro da produção leiteira, outro aspecto que deve ser 

considerado é a longevidade dos animais, a qual pode ser definida como aqueles animais 

que apresentam vida produtiva mais longa no rebanho (Alvåsen et al., 2018; Schuster et 

al., 2020). Essa característica em animais produtores de leite tem como objetivo elevar a 

lucratividade da produção (Alvåsen et al., 2018), pois auxilia na redução dos gastos com 

as novilhas de reposição, uma vez que o segundo maior custo dentro da produção se dá 

com a reposição dos animais do rebanho (Chamberlain, 2012). A longevidade pode ser 

ainda, um informativo do bem-estar dos animais (Pritchard et al., 2013), uma vez que, 

altas taxas de descarte e mortalidade de animais são indicativos de baixo bem-estar 

(Weigel et al., 2003; Knapp et al., 2014; Alvåsen et al., 2014; Alvåsen et al., 2018).  
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Assim, animais que permanecem no rebanho por um longo período de tempo 

tendem a diminuir o impacto ambiental da produção leiteira, com o aumento da 

produtividade e a quantidade de dióxido de carbono por quilograma produzida por animal 

é diminuída (Knapp et al., 2014). Contudo, a longevidade é uma característica de difícil 

mensuração, pois na maioria das vezes só é obtida com a morte do animal ou muito 

tardiamente na vida dele, além de possuir valor de herdabilidade muito baixo. Portanto, 

o seu estudo torna-se interessante por meio de características fortemente correlacionadas 

(Jenko et al., 2015), sendo estas com maiores estimativas de herdabilidade e que sejam 

mais fáceis de serem mensuradas (Barros et al., 2016), como a produção de leite. 

Alguns estudos têm demonstrado vantagens na utilização de modelos 

multicaracterísticos em comparação aos modelos unicaracterísticos, uma vez que, os 

primeiros consideram várias características conjuntamente e, possibilitando a formação 

de índices de seleção e fatores de descarte, além da correlação entre as características 

(Pedrosa et al., 2014; Da Silva Vilela et al., 2020), e os resultados podem apresentar-se 

mais acurados. Concomitantemente, os avanços tecnológicos das últimas décadas 

também permitiram o desenvolvimento de metodologias de alto desempenho e acurácia 

na caracterização e genotipagem de polimorfismos de nucleotídeos único (SNPs), os 

quais têm como base as alterações mais elementares da molécula de DNA (Caetano, 

2009). Vale salientar que vários painéis compostos de milhares de marcadores SNPs estão 

disponíveis a baixo custo e sendo utilizados tanto na genética humana quanto animal 

visando analisar a associação de doenças e caracteristicas de importancia economicas 

para a seleção dos melhores animais, bem como a variabilidade genética (Biffi et al. 2010; 

Zenger et al. 2007; Barendse et al. 2007), apresentando como uma das vantagens sua 

utilização para características de baixa herdabilidade, por exemplo, a longevidade.  
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O uso de informações genômicas nas análises, além de possibilitar um resultado 

mais acurado também proporciona maior efetividade, pois possibilita maior aceleração 

aos programas de seleção devido a redução do intervalo de gerações e maior expressão 

do mérito genético dos animais (Gonçalves e Cervo, 2019). Dessa forma, a seleção 

genômica ampla (GWS), definida por Meuwissen et al., (2001), enfatiza a predição 

simultânea dos efeitos genéticos de milhares de marcadores do DNA dispersos no genoma 

de um organismo, de forma a capturar os efeitos de todos os loci e explicar a variação 

genética da característica quantitativa. Em função do elevado custo da genotipagem, 

Legarra et al., (2009); Misztal et al., (2009); Christensen e Lund, (2010) propuseram o 

método de Melhor Preditor Genômico Linear Não Viesado de Único Estágio Single-Step 

Genômico (ssGBLUP), metodologia esta que reúne em um único passo todas as 

informações disponíveis (fenótipo, genótipo e pedigree), permitindo assim, que a 

predição do valor genético seja feita com base nas informações fenotípicas e genotípicas 

de indivíduos pertencentes a uma amostra da população de seleção.  

1.1 REVISÃO DE LITERATURA 

1.1.1 Produção de Leite em Búfalos 

Os bubalinos (Bubalus bubalis) são oriundos do continente asiático, mais 

especificamente, da Índia, e a sua domesticação ocorreu a cerca de 5.000 anos. Eles foram 

introduzidos primeiramente na África e na Europa por serem excelentes fontes de leite, 

carne e usados, também como fontes alternativas de trabalho (Borghese, 2013). No Brasil, 

esses animais foram inseridos através do estado do Pará por volta de 1890, contudo, os 

estímulos aos criadores e selecionadores começou por volta de 1962, após a importação 

de reprodutores puros das raças Murrah e Jafarabadi, iniciando-se assim, a ampliação e 
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aproveitamento de bubalinos no país (Santiago, 2000). São animais com elevada 

capacidade de adaptação aos mais diversos ambientes e com alta rusticidade, o que 

proporcionou alto interesse para exploração tanto de corte quanto de leite, tornando-se 

uma alternativa para a criação em regiões onde a espécie bovina apresentava dificuldade 

em adaptar-se e desenvolver-se (Bernardes, 2007). 

Adicionalmente, os búfalos apresentam alta produtividade leiteira na cadeia 

econômica aumentando assim sua importância, pois o seu leite possui elevado teor de 

gordura, proteína e sólidos totais o que incrementa a produção do queijo tipo mozzarella, 

iogurte e outros derivados lácteos (Michelizzi et al., 2010).Dessa forma, a produtividade 

do leite de búfala torna-se mais elevada que a do leite das raças zebuínas (Liu et al., 2018), 

pois os valores de proteína (4,0-4,5%; 3,4-3,6%) e teores de gordura (6,4-8,0%; 4,1-5,0%) 

são mais elevados (Khedkar et al., 2016), além do sabor único e acentuado do leite de 

búfala que o torna diferenciado para o mercado consumidor. 

1.1.2 Longevidade 

A longevidade trata-se de uma característica de elevada importância tanto na 

questão econômica quanto na cadeia produtiva da pecuária, pois animais mais longevos 

reduzem a necessidade da reposição no rebanho, além de estarem relacionados com alta 

produção leiteira por mais tempo evitando a eliminação precoce das fêmeas (Stefani et 

al., 2018). Animais mais longevos possibilitam a realização do descarte voluntário 

baseado em sua produção, reduzindo, assim, o descarte involuntário (Galeazzi et al., 

2010), muitas vezes ocasionado por problemas reprodutivos, de locomoção ou de saúde 

do animal. 

A mensuração dessa característica pode ser realizada através de várias formas: 1) 

stayability, podendo ser definida como a capacidade de permanecer no rebanho até uma 



 
 

16 
 

idade fixa (Rocha et al., 2018); 2) duração da vida total, ou seja, quantidade de dias desde 

o nascimento do animal até seu abate ou morte; 3) vida produtiva funcional, a qual 

consiste na quantidade de dias a partir do primeiro parto até descarte ou morte do animal 

com ajuste para produção de leite; 4) verdadeira vida produtiva, ou seja, como a medida 

de longevidade anterior, porém sem ajuste para produção de leite; 5) quantidade de 

parições; entre outras (Stefani et al., 2018). A longevidade, em geral, é definida como a 

permanência das fêmeas no rebanho sem que ocorra diminuição do seu desempenho 

reprodutivo (Schmidt et al., 2018), contudo, geralmente ela é obtida tardiamente ou após 

a morte do animal, transformando-a em uma característica difícil de ser medida (Lagrotta 

et al., 2010). Os valores de herdabilidade também são de baixa magnitude variando de 

0,01 a 0,13 (Vollema e Groen, 1996; Essl e Voith, 2002; Tsuruta et al., 2005; Daliri et al., 

2008; Samoré et al., 2010) em bovinos e 0,14 (Pander et al., 2002) em bubalinos. Galeazzi 

et al., 2010 definiram a longevidade como a capacidade do animal de permanecer no 

rebanho entre um a seis anos após o parto e os coeficientes de herdabilidade encontrados 

variaram de 0,11 a 0,23, ou seja, valores de baixa magnitude, o que torna possível a 

incorporação de outros métodos para avaliar essa característica. 

As fêmeas remanescentes no rebanho poderiam ser comercializadas ou 

inseminadas com sêmen sexado de machos destinados a corte (Ettema et al., 2017), assim, 

a média produtiva do rebanho poderia ser superior, uma vez que as deliberações de 

descarte, em sua maioria, são fundamentadas na produção e também a fração de búfalas 

mais velhas, as quais usualmente produzem menos que as mais jovens, podendo aumentar 

a produção (Pritchard et al., 2013). 

1.1.3 Seleção Genômica 
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Para realizar a cobertura completa do genoma dos indivíduos muitas tecnologias 

de genotipagem foram desenvolvidas, como por exemplo, a seleção genômica (GWS) 

preconizada por Meuwissen et al., (2001), a qual permite localizar e conhecer os genes 

responsáveis pela variação fenotípica de inúmeras características, inclusive as de 

importância econômica e assim, possibilitar o desenvolvimento de métodos de seleção 

superiores, criação de índices de seleção, entre outros. Esse tipo de seleção é composto 

de inúmeros marcadores moleculares responsáveis por cobrir todo o genoma (Almeida et 

al., 2016). Um dos requisitos básicos é que exista desequilíbrio de ligação, a nível 

populacional, entre os alelos dos marcadores e alelos dos genes associados à 

característica.  

Na seleção genômica inicialmente é necessário obter o polimorfismo dos 

marcadores e posteriormente estimar os seus efeitos fundamentados nos dados fenotípicos 

da população requerida, a qual se denomina população de estimação (Almeida et al., 

2016). Após a modelagem dos efeitos e estimação, os mesmos serão verificados em uma 

população de validação, a qual consiste em uma amostra independente com o objetivo de 

ensaiar e analisar as acurácias das equações de predição de valores genômicos, dessa 

forma, torna-se possível selecionar os marcadores que elucidam a fração da variância 

genética da característica de interesse do estudo e por fim, vincula-se a informação 

encontrada à seleção em programas de melhoramento (Almeida et al., 2016). 

Portanto, a incorporação da seleção genômica permite o uso direto das 

informações do DNA do animal durante o processo de seleção fornecendo benefícios ao 

melhoramento genético animal resultando, assim, em maior ganho genético, baixo custo 

e elevada acurácia de seleção. 

1.1.4 Modelos Multicaracterística 
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Com o intuito de se analisar diversas características de interesse econômico 

concomitantemente em um modelo animal utilizam-se as análises multicaracterísticas, as 

quais permitem estimar componentes de (co)variância e parâmetros genéticos entre as 

características. Esse modelo é empregado abundantemente no melhoramento genético 

animal, além de considerar cada medida do animal como uma característica diferente e, 

concede dados sobre as associações lineares existentes (Boligon et al., 2009). Por fim, 

esse modelo permite a obtenção de correlações entre as características de interesse o que 

possibilita a seleção para características de baixa herdabilidade, mas com importância 

econômica, através da seleção indireta. 

Esse modelo é uma alternativa para que as informações de uma determinada 

característica sejam abordadas na ponderação de outra característica, permitindo o 

aumento da acurácia. Essa elevação da acurácia é possível em circunstâncias em que a 

diferença entre correlações genéticas e residuais é extensa ou quando as características 

apresentam herdabilidades com valores muito distintos (Silva et al., 2008). 

Os métodos de estimação de componentes de (co)variância necessitam que todas 

as informações existentes sejam analisadas simultaneamente visando reduzir o viés nos 

resultados (Pedrosa et al., 2014). Esse viés é ocasionado pela seleção sequencial e tende 

a ser diminuído com a incorporação de modelos multicaracterísticos (Sarmento et al., 

2006), o qual almeja obter elevada eficiência na resposta à seleção utilizando as 

informações existentes de maneira integral, afinal, considera a existência de valores 

ausentes (resultado da seleção sequencial), emprega as correlações factuais entre as 

características de interesse (Marques et al., 2001) e aborda tanto as correlações genéticas 

quanto as fenotípicas por meio das (co)variâncias genéticas  e de ambiente entre as 

características (Silva et al., 2008).  
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Portanto, a importância na utilização de modelos multicaracterísticas consiste em 

avaliar dados oriundos de uma amostra não aleatória de animais, os quais são resultados 

de seleção sobre uma característica correlacionada (Silva et al., 2008). 

1.1.5 Seleção Indireta 

O uso de seleção a partir de características fortemente correlacionadas tem se 

tornado cada vez maior nos trabalhos de melhoramento genético animal, pois permitem 

a análise de características de interesse econômico, mas que possuem baixa herdabilidade, 

difícil mensuração, menor intensidade de seleção, ou ainda quando a obtenção da medida 

de interesse só pode ser realizada tardiamente (Barros et al., 2016).  

As fontes de correlação genética são o desequilíbrio de ligação, ou seja, associação 

não aleatória entre dois loci (localização de um gene no cromossomo) e a pleitropia, a 

qual consiste em um processo em que um mesmo gene pode afetar mais de uma 

característica (Pereira, 2008). Assim, a influência dos mesmos genes na expressão de 

mais de uma característica é medida pela correlação genética entre elas. Portanto, altos 

valores de correlações genéticas permitem inferir que a seleção para determinada 

característica resulta em ganho genético para a outra e, consequentemente, tenha 

aplicação prática aos programas de melhoramento resultando em maior ganho econômico 

e permitindo a realização da seleção para uma característica de difícil mensuração através 

de outra mais fácil de ser mensurada (Barros et al., 2016). 

Por fim, no melhoramento genético a obtenção da correlação genética ilustra a 

diminuição no número de características a serem selecionadas, pois se há duas 

características economicamente importantes e que possuem correlação genética alta e 

positiva a seleção pode ser efetivada para apenas uma delas e o melhoramento ocorrerá 

em ambas (Pereira, 2008). 
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1.2 OBJETIVOS 

Estimar componentes de (co)variância e parâmetros genéticos para as características de 

longevidade e produção de leite e avaliar a acurácia de predição dos valores genéticos 

genômicos através de modelo animal multicaracterística e abordagem Melhor Preditor 

Genômico Linear Não Viesado de Único Estágio Single-Step Genômico (ssGBLUP), e 

por fim estimar o ganho genético e a tendência genética para a longevidade através da 

seleção direta e indireta. 
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CAPÍTULO 2 - Parâmetros genéticos e associação entre longevidade e produção de 
leite em búfalas utilizando o método ssGBLUP 

RESUMO –  A lucratividade da atividade bubalina é altamente dependente da produção 

de leite e está estritamente associada com a longevidade dos animais uma vez que a 

permanência das fêmeas contribui para o aumento da produção de leite. Uma correlação 

genética elevada entre a produção de leite e a longevidade resulta em maior ganho 

econômico, visto que as búfalas que produzirem maior quantidade de leite tenderão a 

permanecer por mais tempo no rebanho em produção. O cálculo das tendências genéticas, 

as quais são responsáveis por indicar o progresso nas características de importância 

econômica é necessário. No entanto, trabalhos nessa área ainda são escassos, 

principalmente, para búfalos. Portanto, este capítulo teve como objetivos: 1) estimar os 

parâmetros genéticos para as características de longevidade (LG) e produção de leite 

acumulada aos 305 dias (P305) utilizando um modelo animal bicaracterístico e o método 

single-step GBLUP; e 2) estimar o ganho genético para a LG através da seleção direta e 

indireta da P305. Um total de 3.763 primeiras lactações de búfalas leiteiras da raça 

Murrah, coletadas entre 1987 a 2020 pertencentes a 6 rebanhos brasileiros (Ceará, Rio 

Grande do Norte e São Paulo) e 960 animais genotipados usando o 90K Axiom Buffalo 

Genotyping (Thermo Fisher Scientific, Santa Clara, CA) foram utilizados para estimação 

dos parâmetros genéticos. No modelo animal, os efeitos aleatórios foram genéticos 

aditivo e residuais. A estimativa de herdabilidade para P305 foi de 0,25 e para LG foi de 

0,13. O ganho genético para a LG foi de 0,13 sob seleção direta, e de 0,14 sob seleção 

indireta, o que resulta em eficiência relativa de seleção de 11% sob seleção para P305 em 

comparação com a seleção direta. A correlação genética entre as duas características foi 

de 0,77, indicando que animais com potencial genético para elevada P305 tendem a ser 

mais longevos. As tendências genéticas para P305 e LG foram 0,22 kg/ano e 5,20 
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dias/ano, respectivamente.  Os valores do viés obtidos na análise são adequados, pois para 

características de baixa herdabilidade é necessário um número maior de animais 

genotipados para que a confiabilidade da validação aumente e o viés seja reduzido, 

enquanto que para características de alta herdabilidade o número de animais necessários 

é menor. 

 

Palavras-chave: informação genômica; permanência no rebanho; ssGBLUP; viés. 
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ABSTRACT - The profitability of buffalo activity is highly dependent on milk 

production and is closely associated with the longevity of the animals since the 

permanence of females contributes to the increase in milk production. A high genetic 

correlation between milk production and longevity results in greater economic gain, as 

buffaloes that produce more milk will tend to stay longer in the producing herd. The 

calculation of genetic trends, which are responsible for indicating the animal's genetic 

progress and thus, speeding up breeding programs is necessary. However, works in this 

area are still scarce, mainly for buffaloes. Therefore, this chapter aimed to: 1) estimate 

the genetic parameters for the characteristics of longevity (LG) and accumulated milk 

production at 305 days (P305) using a two-trait animal model and the single-step GBLUP 

method; and 2) estimate the genetic gain for GL through direct and indirect selection of 

P305. A total of 3,763 first lactations of Murrah dairy buffaloes, collected between 1987 

and 2020 belonging to 6 Brazilian herds (Ceará, Rio Grande do Norte and São Paulo) and 

960 animals genotyped using the 90K Axiom Buffalo Genotyping (Thermo Fisher 

Scientific, Santa Clara, CA) were used to estimate the genetic parameters. In the animal 

model, random effects were additive and residual genetic. The heritability estimate for 

P305 was 0.25 and for LG it was 0.13. The genetic gain for LG was 0.13 under direct 

selection, and 0.14 under indirect selection, which results in a relative selection efficiency 

of 11% under selection for P305 compared to direct selection. The genetic correlation 

between the two traits was 0.77, indicating that animals with genetic potential for high 

P305 tend to be longer-lived. The genetic trends for P305 and LG were 0.22 kg/year and 

5.20 days/year, respectively, indicating a positive response and which reaffirms its 

relationship with the high genetic correlation between the two traits. The bias values 

obtained in the analysis are adequate, as for low heritability traits a larger number of 
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genotyped animals is needed so that the reliability of the validation increases and the bias 

is reduced, while for high heritability traits the number of animals needed is smaller. 

 

Keywords: bias; genomic information; permanence in the herd; ssGBLUP. 
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2. INTRODUÇÃO 

O rebanho brasileiro de búfalos ilustra um cenário em constante crescimento 

contando com animais de grande importância econômica e fornecendo excelentes fontes 

de alimento (Guzman et al., 2020). O leite de búfala apresenta alta rendimento industrial 

por suas qualidades físico-químicas é utilizado na produção de derivados lácteos, como 

mozzarella e iogurte, de elevada qualidade (Michelizzi et al., 2010; Liu et al., 2018) e 

com sabor e características únicas. O leite de búfalas é caracterizado por apresentar 

maiores teores de sólidos totais. Lima et al., (2016) reportaram 12,60% de sólidos totais 

na composição do leite de bovinos da raça Holandesa, enquanto Bernardes (2013) 

reportaram quantidade de sólidos totais variando de 15,4 a 17,4% no leite de bubalinos. 

Os bubalinos possuem alta capacidade de adaptação a diversos ambientes 

(Marques et al., 2020), tornando sua criação em locais onde os bovinos não se 

desenvolveram satisfatoriamente como uma alternativa de produção, além disso eles 

apresentam características importantes como, elevada fertilidade e longevidade 

produtiva, o que possibilita a exploração desses animais tanto para corte quanto para leite, 

afinal possuem excelente rentabilidade em favor da sua adaptabilidade e rusticidade 

(Leite et al., 2020). A lucratividade da produção leiteira de bubalinos, bem como a 

geração de emprego e renda para a população tornaram essa atividade de suma 

importância (Matte Junior e Jung, 2017). O correto manejo dos búfalos aliado ao estágio 

de lactação e nutrição deles possibilita rendimento econômico satisfatório advindo da 

aquisição de produtos derivados do leite. 

A longevidade pode ser mensurada de diversas formas, sendo uma delas a duração 

de vida total (permanência de fêmeas no rebanho). Ela é muito importante do ponto de 

vista econômico, pois está estritamente relacionada com a lucratividade (Stefani et al., 
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2018), possibilitando a redução do gasto com a compra de novilhas de reposição, visto 

que animais mais longevos geram mais crias por um período maior de tempo, e 

apresentam maior produção leiteira. É sabido que os búfalos possuem uma vida produtiva 

mais longeva que os bovinos (Gabr et al., 2015) podendo atingir até mais de 20 anos de 

idade (Marques et al., 2020). Contudo, a seleção para essa característica é limitada pela 

baixa herdabilidade, em que estimativas de 0,14 têm sido reportadas para bubalinos 

(Pander et al., 2002) e 0,09 em bovinos (Jenko et al., 2015), além do longo período 

necessário para obter a medida de longevidade. Dessa forma torna-se interessante estudar 

a longevidade a partir de características correlacionadas, de maior herdabilidade e de fácil 

mensuração, como a produção de leite, a qual exibe valores de herdabilidade variando de 

0,22 a 0,31 (Aspilcueta-Borquis et. al., 2010; Barros et al., 2016, Guzman et al., 2020). 

As estimativas de correlações genéticas encontradas em estudos associadas à 

permanência de fêmeas bovinas no rebanho e a produção de leite variaram entre 0,31 a 

0,65 (Silva, 2012; Irano et al., 2014; Wasana et al., 2015), indicando uma correlação 

positiva, de moderada a alta magnitude, portanto, pode-se verificar uma associação entre 

produção de leite e longevidade, o que resulta em maior ganho econômico, pois os 

indivíduos que produzirem maior quantidade de leite tenderão a permanecer por um 

período de tempo maior nesse rebanho em produção. Os estudos que correlacionam 

geneticamente longevidade, ou seja, a duração de vida total dos animais e produção de 

leite em búfalos incorporando informações genômica são escassos no Brasil, quando 

comparado a bovinos de leite, (Mészáros et al., 2014; Gonçalves e Cervo, 2019).  

A utilização de modelos multicaracterísticos em avaliações genéticas tem sido 

muito comum, uma vez que, quando comparados aos modelos unicaracterísticos 

apresentam a vantagem de analisar várias características ao mesmo tempo, tornando-se 
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viáveis na formação de índices de seleção e fatores de descarte (Pedrosa et al., 2014; Da 

Silva Vilela et al., 2020), além de fornecerem resultados mais acurados. Alguns estudos 

utilizando análises unicaracterísticas apresentaram baixo valor de herdabilidade para 

longevidade (0,06) (Baldi et al., 2008) para fêmeas bovinas da raça Canchim, contudo, 

Mello et al., (2006) utilizando análise bi-característica encontraram estimativa de 

herdabilidade superior para a mesma característica (0,22), em animais da mesma raça. 

Com o desenvolvimento de novas tecnologias moleculares como o 

sequenciamento com montagem do genoma e a incorporação de marcadores moleculares 

para polimorfismo de nucleotídeo único (SNP) (Jímenez, 2016) as avaliações 

genéticaspara características de baixa herdabilidade, tal como a permanência de fêmeas 

no rebanho, podem ser mais acurdas. A incorporação de informações genômicas nas 

análises possibilita um resultado mais acurado e mais efetivo, assim, a seleção genômica 

ampla (GWS) preconizada por Meuwissen et al., (2001), salienta a predição coexistente 

dos efeitos genéticos de inúmeros marcadores do DNA espalhados no genoma de um 

organismo afim de registrar os efeitos de todos os loci e, dessa forma, elucidar a variação 

genética da característica quantitativa. Por meio das informações fenotípicas e 

genotípicas de indivíduos relacionados a uma amostra de população de seleção é realizada 

a predição do valor genético, o que possibilita sua incorporação em programas de 

melhoramento visando acelerar o processo de ganho genético (Jímenez, 2016). 

A utilização de abordagens de avaliação genômica são uma realidade frequente 

no melhoramento animal, pois possibilitam uma melhor acurácia de predição (VanRaden, 

2008). O método Melhor Preditor Linear Single-Step Genômico (ssGBLUP) proposto por 

Legarra et al., (2009); Misztal et al., (2009) e Christensen and Lund, (2010) combinam 

pedigree e informações genômicas em uma única matriz (H) visando prever o valor 
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genômico dos indivíduos de um rebanho. Portanto, este estudo teve como objetivos: 1) 

estimar os parâmetros genéticos para as características de longevidade (LG) e produção 

de leite acumulada aos 305 dias (P305) utilizando um modelo animal bicaracterístico e o 

método single-step GBLUP; e 2) estimar o ganho genético para a longevidade através da 

seleção direta e indireta da produção de leite. 

2.1 MATERIAL E MÉTODOS 

2.1.1 Dados Fenotípicos e Genotípicos 

As informações utilizadas são pertencentes a base de dados mantida no 

Departamento de Zootecnia da FCAV/UNESP, Jaboticabal, SP. No presente estudo 

foram utilizadas 4.057 primeiras lactações de búfalos leiteiros e 2.783 observações de 

longevidade, coletadas entre 1987 e 2020, pertencentes a seis rebanhos localizados em 

três estados brasileiros (Ceará, Rio Grande do Norte e São Paulo). 

No conjunto de dados, foram considerados apenas animais com pai e mãe 

conhecidos e a idade dos animais ao primeiro parto foi limitada entre 22 e 60 meses de 

idade. As características analisadas foram produção de leite aos 305 dias (P305), definida 

como a quantidade total de leite produzido entre os dias 5 e 305 da lactação, e longevidade 

(LG), definida como o tempo total em que o animal permaneceu no rebanho. Para o 

cálculo da P305, foram consideradas somente lactações com no mínimo 90 dias de 

duração e que tiveram seu primeiro controle leiteiro antes de 70 dias após o parto, e ainda 

animais que possuíam no mínimo 3 controles na lactação. Os grupos contemporâneos 

(GC) foram definidos seguindo critérios já abordados por Aspilcueta-Borquis et al. 

(2010), Barros et al. (2016), Stefani et al. (2018) e Guzman et al. (2020) como: rebanho-

ano-estação de parto para P305 e rebanho-ano-estação do nascimento para LG. Foram 
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consideradas duas estações do ano para ambas as características: estação seca (abril - 

setembro) e estação chuvosa (outubro - março). As limitações impostas nos GCs para 

P305 e LG, removeram observações maiores ou menores que três desvios-padrão em 

relação à média do grupo e foram mantidos GCs com no mínimo 4 animais. Após o 

controle de qualidade, as estatísticas descritivas do banco de dados são apresentadas na 

Tabela 1. O arquivo de pedigree incluiu 93.633 animais. 

 

Tabela 1 - Estatísticas descritivas para produção de leite acumulada aos 305 dias (P305) 

e para longevidade (LG). 

Item P305 (kg) LG (meses) 

Número de animais 4.057 2.783 

Média 2.000 93,14 

Mínimo 154,70 34,56 

Máximo 6095,20 248,10 

Desvio-padrão 787,96 41,07 

GC 192 202 

GC = grupo de contemporâneos 

2.1.2 Controle de Qualidade dos Genótipos 

O controle de qualidade dos genótipos foi realizado através do software Plink 

v.1.9 (Chang et al., 2015). Um total de 978 animais foram genotipados pelo 90K (123.040 

SNPs) Axiom ® Buffalo Genotyping (Affymetrix, Santa Clara, CA). Os seguintes 

critérios foram considerados no controle de qualidade: call rate mínima de 0,95; p-valor 

para Hardy-Weinberg Equilibrium < 10-6 e a eliminação de SNP e amostras duplicados; 

e uma frequência alélica mínima (MAF) maior que 0,03. Somente amostras com call rate 

maior que 0,90 foram mantidas. Após a aplicação do controle de qualidade, foram 

deixados 45.690 marcadores autossômicos e 960 animais (212 machos e 748 fêmeas). 
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2.1.3 Análise Estatística 

Os componentes de (co)variância e parâmetros genéticos para as características 

P305 e LG foram estimados pelo método de Máxima Verossimilhança Restrita, através 

da metodologia ssGBLUP em análise bi-características sob modelo animal. Os efeitos 

genéticos aditivos e residuais foram incluídos como efeitos aleatórios no modelo, o GC 

foi incluído como efeito fixo para ambas as características e a idade da búfala ao parto foi 

incluída como covariável (quadrática para a P305). O modelo animal completo pode ser 

descrito na forma matricial como: 

𝒚 = 𝑿𝒃 + 𝒁𝒈 + 𝒆 

onde 𝒚 é o vetor de observações, 𝑿 é a matriz de incidência associando os efeitos fixos 

(GC, idade da búfala ao parto) ao vetor 𝒃 de parâmetros, 𝒁 é a matriz de incidência 

associando o efeito genético aditivo ao vetor 𝒈, e 𝒆 é o vetor de resíduos. É assumido que 

E[𝒚] = 𝑿𝒃; Os efeitos aleatórios genético aditivo e residual são normalmente distribuídos 

com média zero e Var(𝒈)=𝑯⨂𝑺𝒈; Var(e)= 𝑰⨂𝑺𝒆; em que 𝑺𝒈 é a matriz de covariância 

genética aditiva, 𝑺𝒆 é a matriz de covariância residual e 𝑰 é a matriz identidade.  

Na abordagem ssGBLUP a matriz de parentesco 𝐀 𝟏 é substituída pela matriz de 

parentesco híbrida 𝐇 𝟏 (Aguilar et al., 2010) como segue: 

𝐇 𝟏 = 𝐀 𝟏 +
𝟎 𝟎
𝟎 𝑮 𝟏 − 𝑨𝟐𝟐

𝟏  

onde: A é a matriz de parentesco genético aditivo; A22 é a seção de A relacionada aos 

animais genotipados; G é a matriz de parentesco genômico, como descrito por VanRaden 

(2008), através do qual: 

𝐆 =
𝒁𝒁′

𝟐 ∑ 𝑷𝒋𝒎
𝒋 𝟏 (𝟏 − 𝒑)

 

sendo que, 
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𝐙 = (𝐌 − 𝐏)/ [𝟐 𝒑𝒋 𝟏 − 𝒑𝒋

𝒏

𝒋 𝒊

]𝟏/𝟐 

onde 𝐌 é a matriz de SNP contendo os n genótipos de cada animal; 𝐏 é a matriz de 

frequência do segundo alelo 𝒑 no locus 𝒋. 

A análise foi realizada usando o software AIREMLF90 (Misztal et al., 2015). Os 

valores dos desvios padrão (DP) para as covariâncias e herdabilidades estimadas foram 

dados pelo programa AIREMLF90. O DP foi calculado através de uma função de 

covariâncias por amostragem repetida de estimativas de parâmetros a partir de sua 

distribuição normal multivariada assintótica (Meyer et. al, 2013). 

2.1.4 Acurácia e Viés 

A acurácia da validação foi calculada através do coeficiente de correlação de 

Pearson entre valores genéticos genômicos preditos (GEBVs), com base no conjunto de 

dados reduzido (de todos os animais genotipados foram selecionados os 150 animais mais 

jovens que nasceram a partir de 02/04/2010) e dos valores genéticos preditos (EBVs), 

com base no conjunto de dados completo, considerando apenas animais na população de 

validação contendo 150 animais mais jovens. Para avaliar o viés de predição genômico 

(GEBVs em relação aos EBVs), os coeficientes de regressão (b1) foram estimados usando 

uma regressão linear dos EBVs com base nos GEBVs, considerando apenas os animais 

da população de validação. Para comparar a acurácia da predição e o viés dos GEBVs 

com os da média de valores genéticos dos pais (PA) da avaliação genética tradicional, os 

mesmos passos acima foram considerados para PA e EBVs, em que: 

𝒚𝒄 =  𝟏𝒃𝟎 +  𝒃𝟏â𝒓 + 𝒆, 

onde, 𝒚𝒄 refere-se ao EBV dos animais em validação, 𝒃𝟎 e 𝒃𝟏 referem-se ao intercepto e 

coeficiente da regressão, â𝒓 refere-se ao GEBV/PA dos animais, 𝒆 refere-se ao resíduo. 
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O 𝒃𝟏 foi utilizado como um indicador de viés na predição genômica e avaliação 

tradicional. 

2.1.5 Ganho Genético e Resposta Correlacionada 

O ganho genético e a resposta correlacionada esperada foram calculados para as 

características estudadas, considerando a mesma intensidade de seleção (igual à unidade). 

As fórmulas usadas podem ser representadas como segue: 

ΔG  =  i . σ . h²  

RC = r . h . h . i . σ  

ER =
RC

ΔG
x100 

em que: 𝛥𝐺 é o ganho genético previsto baseado na seleção direta para a característica 

LG; 𝑖  é a intensidade de seleção; 𝜎  é o desvio padrão fenotípico da característica sob 

seleção;  ℎ  é a herdabilidade da característica sob seleção;  𝑅𝐶  é a resposta 

correlacionada obtida para  a característica LG, mediante seleção direta em P305; 𝑟  é 

a correlação genética entre as características P305 e LG; h  e  h  são as raízes 

quadradas da herdabilidade (ℎ ) das características P305 e LG, respectivamente; σ  

é o desvio padrão fenotípico de P305; ER  refere-se a eficiência relativa da seleção 

indireta para LG em relação à resposta direta para LG. 

Além disso, as estimativas das tendências genéticas foram obtidas pela regressão linear 

simples das médias dos EBVs e GEBVs sobre o ano de nascimento. 

2.2 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

2.2.1 Estatística Descritiva dos Registros de P305 e LG 
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As estatísticas descritivas para as características LG e P305 estão descritas na 

Tabela 1. A média observada para a P305 foi 2.000 Kg, valor superior aos reportados na 

literatura para rebanhos de búfalos Murrah brasileiros variando de 1.496 a 1.896 Kg 

(Tonhati et al., 2000; Seno et al., 2010; Marques et al., 2020). Entretanto, Borghese (2013) 

relatou em búfalos Mediterrâneo italianos valor médio ligeiramente superior (2.200 Kg) 

ao encontrado neste estudo, as variações nos resultados provavelmente se devem à 

diferentes condições ambientais e de constituição genética dos rebanhos. Já, para LG, a 

média encontrada foi de 93,14 meses, também superior aos valores médios reportados 

por Kamaldeep et al. (2015) (39,36 meses) em búfalos Murrah na Índia e Peeva e Ilieva 

(2007) (86,64 meses) em búfalos Murrah na Bulgária. Assim, podemos observar que, 

existe variabilidade nas estimativas de LG reportadas na literatura. Sendo importante 

mencionar que LG é uma característica que pode envolver diversos parâmetros 

influenciadores da expectativa de vida de um animal, como a produção de leite, sanidade, 

eficiência reprodutiva, caracteres de tipo, sistema de produção, decisão do gestor quanto 

ao abate, entre outros. Portanto, muitas vezes torna-se difícil realizar comparações entre 

estudos de LG em razão dos diferentes métodos de mensuração e termos aplicados à essa 

característica (Galeazzi et al., 2010; Schuster et al., 2020; Dallago et al., 2021). 

2.2.2 Estimativas de Componentes de Variâncias e Parâmetros Genéticos 

As estimativas de herdabilidades, componentes de variância e correlações 

genéticas obtidas para P305 e LG estão descritas na Tabela 2. A estimativa de 

herdabilidade para P305 foi de 0,25. Breda et al. (2010) e Aspilcueta-Borquis et al. 

(2012), por meio de modelos de regressão aleatória sem a inclusão de dados genômicos 

reportaram valores de herdabilidade variando de 0,16 a 0,31, os quais foram próximos 

aos valores obtidos nesse estudo. Por outro lado, estudos que utilizaram dados de 



 
 

34 
 

informações genômica para P305 em rebanhos Murrah brasileiros (Camargo et al., 2015, 

Guzman et al., 2020), P270 em búfalos Mediterrâneos (Liu et al., 2018) , produção no dia 

do controle em búfalos Egípcios (Abdel-Shafy et al., 2020) e em rebanhos Murrah 

brasileiros em diferentes lactações (Lázaro et al., 2021), os quais relataram estimativas de 

herdabilidades variando de 0,20 a 0,35, que foram iguais ou ligeiramente superiores as 

reportadas no presente estudo. As estimativas de herdabilidade obtidas para P305 neste 

estudo é indicativo de que há moderada ação genética aditiva na característica, sendo 

possível alcançar ganhos genéticos ao utilizá-la como critério de seleção. 

Para a característica de LG, a herdabilidade foi de baixa magnitude (0,13), 

resultado ligeiramente superior ao reportado por Tamboli et al. (2021), com estimativas 

de 0,06 para búfalos Nili-Ravi. Considerando a LG em número de dias, Kamaldeep et al. 

(2015) obtiveram em rebanhos bubalinos Murrah estimativas de 0,20. Galeazzi et al. 

(2010) avaliando a habilidade de permanência no rebanho (stayability) entre um e seis 

anos reportaram valores de 0,11 a 0,23 em búfalos Murrah brasileiros. Estimativas 

similares têm sido obtidas em bovinos, como Val Pelt et al. (2015) avaliando LG até os 

72 meses que reportaram herdabilidades variando entre 0,11 e 0,15. E Forabosco et al. 

(2009) que consideraram diversos países europeus reportando então, herdabilidades que 

variaram de 0,05 a 0,18. A baixa estimativa de herdabilidade de LG indica que a variação 

da característica se deve em maior porção a influência ambiental ou efeitos genéticos não 

aditivos que de genética aditiva direta, portanto a seleção direta resultaria em uma 

resposta lenta na melhoria da característica. Com isso, a avaliação de características 

correlacionadas positivamente com LG e que possuam maior herdabilidade, podem 

representar uma alternativa para seleção indireta da mesma. 
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A correlação genética obtida entre LG e P305 foi de 0,77, sendo positiva e de alta 

magnitude. Estudos reportando correlação genética entre P305 e LG em bubalinos são 

escassos. Contudo, correlações genéticas positivas variando de 0,04 a 0,35 foram 

descritas entre a vida produtiva desde a data do primeiro parto até o descarte e a P305 em 

vacas holandesas coreanas (Wasana et al., 2015). Silva et al. (2016), estimaram correlação 

genética positiva (0,61) entre permanência no rebanho aos 60 meses de idade e a P305 

em rebanho de bovinos da raça Gir leiteiro, os autores concluíram que a seleção para a 

P305 poderia ser usada para melhorar a capacidade dos animais de permanecerem no 

rebanho. Já Stefani et al. (2018), obtiveram correlação genética negativa (-0,25) entre LG 

(permanência no rebanho aos 60 meses de idade) e P305 em bovinos da raça Holandesa. 

Em geral, as correlações genéticas negativas mencionadas na literatura foram atribuídas 

à intensa seleção para produtividade das vacas leiteiras, no qual animais de alta 

performance podem apresentar maiores chances de transtornos metabólicos e condição 

corporal reduzida, o que faz com que haja o descarte involuntário desses animais, 

influenciando, portanto, negativamente em sua LG (Lucy, 2001; Valsalan et al., 2014; 

Vries e Marcondes, 2020; Schuster et al., 2020). Dessa forma, Sasaki et al. (2017) 

sugeriram que a correlação genética pode variar nos diferentes estágios da lactação, sendo 

correlações negativas associadas ao início da lactação quando as vacas de alta produção 

podem apresentar balanço energético negativo. Portanto, podemos inferir que a alta e 

positiva correlação genética obtida no presente estudo pode ser devido à baixa intensidade 

de seleção dos búfalos para produção de leite no passado, diferentemente dos bovinos. 

Assim, a seleção para P305 pode trazer resposta correlacionada positiva para LG, além 

de ser mensurada mais cedo na vida do animal. Deve-se também levar em consideração 
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avaliar constantemente a correlação genética e a tendência genética e fenotípica para 

monitoramento do progresso genético ao longo do tempo. 

 

Tabela 2 – Estimativas de herdabilidade (h²), variâncias genética aditiva (σa²), residual 

(σe²), fenotípica (σp²) para produção de leite acumulada aos 305 dias (P305) e 

longevidade (LG) para búfalos Murrah. 

Parâmetro  P305 LG 

h²  0,25 ± 0,0 0,13 ± 0,0 

σa²  90519 ± 13788 141 ± 38 

σe²  267910 ± 11264 931 ± 39,25 

σp²  358429 ± 25052 10728 

 
2.2.3 Acurácia, Coeficiente de Regressão e Validação 

Os valores de acurácia e coeficiente de regressão estão descritos na Tabela 3 para 

LG e P305. As acurácias foram similares entre as abordagens baseada em estimativas 

incluindo apenas informações baseadas no pedigree e, incluindo também informações 

genômicas. Para LG os valores de acurácia e coeficiente de regressão foram 

respectivamente, 0,49 e 0,52 e para P305 0,46 e 0,47 (Tabela 3), contudo os valores da 

acurácia e coeficiente de regressão referente às informações baseadas na média dos pais 

(PA) foram 0,55 e 0,43 para LG e 0,41 e 0,22 para P305, ou seja, foram mais viesadas, 

portanto, apresentaram coeficientes de regressão menores. Conforme Oliveira et al., 

(2019) a quantidade de animais necessários para fornecer um aumento adicional na 

acurácia de predição necessita ser maior em características de baixa herdabilidade (LG) 

do que para características de maior herdabilidade (P305). Em geral, os coeficientes da 

regressão para GEBV e PA, utilizados como um indicativo de viés foram inferiores a 1.0, 

indicando que as predições são infladas, ou seja, não correspondem exatamente à 

realidade genética desses animais e que as diferenças preditas no mérito genético são 
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tendenciosas para cima em comparação com o desempenho futuro observado (Oliveira et 

al., 2019). No entanto, é importante mencionar, que as abordagens baseadas nas 

informações genômicas foram menos viesadas que as abordagens baseadas em pedigree 

para ambas as características. 

 

Tabela 3 - Estimativa de acurácia entre os valores genéticos (EBVs) e genético 

genômicos (GEBVs), e entre EBVs e a média parental (PAs) através do coeficiente de 

correlação de Pearson. Coeficiente de Regressão (b1) para GEBVs com EBVs e para 

EBVs e PA (bPA) para produção de leite acumulada aos 305 dias (P305) e longevidade 

(LG) em búfalos Murrah. 

 P305 LG 

r(EBV,GEBV) 0,46 0,49 

r(EBV, PA) 0,41 0,55 

bGEBV 0,47 0,52 

bPA 0,22 0,43 

r(EBV,GEBV) = entre os valores genéticos (EBVs) e valores genético genômicos (GEBVs); 

r(EBV, PA) = entre os valores genéticos (EBVs) e a média parental (PA) 

2.2.4 Ganho Genético e Tendência Genética 

O ganho genético para LG foi de 0,13 meses através da seleção direta, contudo, 

por meio da resposta correlacionada através da seleção direta para P305, ou seja, seleção 

indireta, obtivemos uma estimativa de 0,14 meses, o que resulta em uma eficiência 

relativa de seleção de 11% mais alta sob seleção para P305. Esses resultados ainda 

demonstraram que a seleção indireta para P305 pode ser mais eficiente que a seleção 

direta para LG, principalmente devido à baixa estimativa de herdabilidade observada para 

LG, à alta estimativa de herdabilidade da P305 e a correlação genética de alta magnitude 

entre LG e P305.  



 
 

38 
 

As tendências genéticas estimadas através regressão dos valores genéticos sobre 

o ano de nascimento dos animais foram significativas (P<0,05) e iguais a 0,22 kg/ano 

(𝑦 = 0,22𝑥 −  3,117) e 5,20 dias/ano (𝑦 = 5,228𝑥 −  59,575) para P305 e LG, 

respectivamente, ambas foram positivas. Esses resultados podem ser reflexo da alta 

correlação genética positiva (0,77) entre as características P305 e LG. Além disso, nossos 

resultados estão em concordância com o que foi reportado por Bashir et al., (2007) em 

seus trabalhos com búfalos Nili-Ravi (produção de leite a longo da vida = 15 kg / ano e 

vida produtiva = 4 dias / ano). A Figura 1 ilustra que a tendência genética permaneceu 

muitos anos próxima de zero (1969 a 1972) e passou a ser ascendente após os anos 2000, 

o que pode ser explicado pelo acúmulo de informações coletadas na base de dados 

mantida no Departamento de Zootecnia da Faculdade de Ciências Agrárias e Veterinárias 

de Jaboticabal (FCAV), UNESP, que permitiu a seleção dos animais em função do valor 

genético para P305. Além disso, a seleção para aumentar a P305 gerou uma resposta 

correlacionada na LG, devido as altas correlações genéticas observadas. 
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Figura 1 - Tendência genética (regressão linear) para P305 e LG. 

 

2.3 CONCLUSÃO 

A estimativa de herdabilidade obtida para P305 foi de moderada magnitude, 

indicando que P305 pode ser considerada como critério de seleção nos programas de 

melhoramento, enquanto que LG possui grande influência ambiental não sendo uma boa 

estratégia para seleção direta. A correlação genética obtida entre P305 e LG foi alta e 

positiva, sugerindo que os melhores animais para P305 são os também os melhores 

animais para LG. Assim, selecionar a LG por meio da P305 tende a viabilizar ganhos 

genéticos superiores para LG, além de que a P305 pode ser mensurada mais cedo na vida 

dos animais. As tendências genéticas para ambas as características foram positivas e 

significativas podendo ser explicada pela alta correlação genética entre P305 e LG. 

Concomitantemente, a inclusão de informações genômicas auxiliaram para a obtenção de 
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valores genéticos mais acurados e consequentemente elevaram a confiabilidade para as 

características produção de leite e longevidade em estudo em búfalos leiteiros. 
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