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A seleção dos futuros reprodutores das espécies 
pecuárias é o processo através do qual alguns ani-
mais (machos e fêmeas) irão gerar mais descenden-
tes do que outros. Deste modo, a partir dos animais 
disponíveis (candidatos à seleção), interessa-nos 
selecionar (escolher) os indivíduos que melhor ser-
vem os objetivos dos criadores e, desta forma, pos-
sam transmitir aos descendentes as características 
pretendidas.
Através da seleção pretende-se aumentar ou dimi-
nuir a frequência dos genes favoráveis à expressão 
das características de interesse ou indesejáveis, 
respetivamente, para que os animais que venham a 
constituir a geração seguinte possam expressar as 
características mais desejáveis.
A identificação correta dos animais geneticamente 
superiores para as características desejadas ou de 
maior importância económica é essencial para o 
sucesso de um programa de melhoramento genéti-
co ou para qualquer exploração pecuária que pos-
sua um efetivo reprodutor. 

A metodologia de seleção dos animais é essencial 
para o sucesso da escolha dos futuros reproduto-
res e, consequentemente, para o resultado de qual-
quer programa de melhoramento genético por se-
leção. Estas metodologias de seleção dos animais 
têm evoluído consideravelmente em todo mundo e 

Metodologias de Seleção
• Seleção individual
• Seleção Familiar

– Seleção pela ascendência
– Seleção fraternal
– Teste de descendência (TD)
– Seleção intrafamiliar

• Seleção combinada 
– Índices de Seleção

 � Índices de seleção simples
 � Índices de seleção especiais (respostas 

desejadas, com restrições, em retrospetiva, etc.)
– BLUP – Modelo Animal
– MAS (Seleção assistida por marcadores 

genéticos)
– GS (Seleção genómica)

AVALIAÇÃO 
GENÓMICA 
NAS ESPÉCIES 
PECUÁRIAS

A avaliação genómica poderá ser uma 
metodologia de seleção interessante 
em qualquer espécie pecuária, desde 
que reunidas as condições para a sua 
implementação, ao permitir diminuir o 
intervalo entre gerações e aumentar a 
precisão de predição do mérito genético 
dos animais.
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em todas as espécies nos últimos anos, embora, na 
prática, possam diferir e envolver particularidades, 
consoante a espécie, utilização ou vocação (e.g., 
carne ou leite), raça ou modo de produção, entre 
outros fatores, que determinam realidades muito 
diversas.
Existem, assim, diversos métodos para estimar o 
valor genético (mérito genético) dos animais e, na 
maioria das espécies pecuárias em todo o mundo, 
tem vindo a evoluir ao longo dos anos. Neste traba-
lho serão apenas abordadas as últimas três meto-
dologias de seleção. 

A utilização do BLUP – Modelo Animal rapidamente 
se generalizou a partir da década de 90 do século 
passado, por apresentar diversas vantagens relativa-
mente às metodologias anteriores, essencialmente 
devido à inclusão da matriz de parentescos (relação 
de parentesco entre todos os animais) e por poder 
ter em consideração os efeitos ambientais que pos-
sam influenciar a expressão do potencial genético 
dos animais. Estas particularidades do BLUP – Mo-
delo Animal, baseado no conceito do modelo infi-
nitesimal, em termos práticos, apresentam diversas 
vantagens, entre elas, a possibilidade de estimar o 
valor genético de um indivíduo para uma determi-
nada característica sem ter informação fenotípica 
sobre essa característica (p.e., a estimativa do valor 
genético de um cabrito para a produção de leite).
O BLUP – Modelo Animal, com recurso à informa-
ção fenotípica (registos produtivos) e genealógica, 
em muitas situações e em diversas raças de todas 
as espécies, continua a ser a metodologia de sele-
ção mais prática, eficiente e exequível.
A seleção assistida por marcadores (MAS) apresen-
tou avanços notáveis nos últimos anos, tanto em 
plantas como em animais, nestes últimos, particu-
larmente em algumas características, tais como a 

O valor genético de um animal para determinada 
característica representa o valor desse animal 
como reprodutor e deve ser interpretado como 
a superioridade ou inferioridade genética para a 
característica em causa relativamente à média da 
população.

resistência a doenças ou a qualidade dos produtos. 
A MAS consiste em integrar informação de mar-
cadores moleculares com a informação fenotípica 
ou com as estimativas dos valores genéticos obti-
dos através do BLUP – Modelo Animal. Assim, os 
candidatos a reprodutores podem ser selecionados 
com base no valor genético de algumas caracterís-
ticas e dos alelos desejáveis de outras característi-
cas. Esta metodologia já é utilizada em Portugal em 
diversas situações, como, por exemplo, na seleção 
de ovinos para a produção de leite ou capacidade 
de crescimento, através das estimativas dos valores 
genéticos, e para genótipos resistentes ao Scrapie, 
através de marcadores moleculares.
Os grandes avanços verificados na área da genómica 
nas últimas 2 décadas, a par dos progressos notáveis 
na área da bioinformática, viriam a proporcionar 
uma “nova geração do melhoramento genético ani-
mal”. Estes avanços foram impulsionados pelo Pro-
jeto Genoma Humano, que ainda numa fase inicial 
já se focava no desafio da caracterização em grande 
escala da variabilidade genética entre indivíduos. 
As principais empresas multinacionais de genómi-
ca têm desenvolvido nos últimos anos e de forma 
contínua tecnologias inovadoras a um custo cada 
vez mais reduzido, para uma grande variedade de 
aplicações na área da produção e melhoramento 
animal, nomeadamente os painéis de marcadores 
genéticos (arrays, microarrays, chips, etc.) que per-
mitem identificar o perfil genético de um animal 
para um amplo conjunto de  marcadores baseados 
em polimorfismos de base única (SNP).
A informação molecular disponibilizada pelos chips 
de alta densidade pode ser utilizada para diver-
sos fins, entre os quais a seleção genómica (GS). O 
mérito genético de um animal pode ser estimado 
a partir de toda a informação fenotípica (registos 
produtivos do próprio e de familiares) e genealó-
gica (informação familiar) disponível e, adicional-
mente, da informação dos marcadores genéticos 
dos animais genotipados, metodologia esta deno-
minada de “Avaliação Genómica”.
Enquanto os valores genéticos estimados através 
do BLUP – Modelo Animal para uma determinada 
característica, metodologia denominada de “Ava-
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liação Genética Convencional”, são obtidos a partir 
de um modelo estatístico que inclui toda a infor-
mação genealógica e fenotípica dos animais, e dos 
principais efeitos ambientais que possam influen-
ciar a expressão dessa característica, com a avalia-
ção genómica, o mérito genético dos animais (valor 
genómico) também inclui toda a informação sobre 
os marcadores genéticos dos animais genotipados 
para esse fim (GBLUP). A avaliação genómica per-
mite ainda que o parentesco dos animais com in-
formação genómica (genotipados) seja determina-
do a partir da proporção de marcadores genéticos 
comuns, em vez da matriz de parentesco calculada 
a partir da informação genealógica.
O aparecimento destas tecnologias genómicas rea-
nimou a área do melhoramento genético animal e 
promoveu rápidas transformações em alguns se-
tores, particularmente em populações de grandes 
dimensões, como é o caso dos bovinos de leite. A 

possibilidade de diminuir o intervalo entre gera-
ções, de aumentar a precisão de predição do mérito 
genético dos animais, de facilitar o progresso ge-
nético de características de baixa heritabilidade ou 
de difícil mensuração, para além de possibilitar o 
controlo de filiação e deteção de animais portado-
res de alelos deletérios recessivos, tornou a seleção 
genómica uma ferramenta determinante.
Existem atualmente diversas abordagens possíveis 
para se efetuar a avaliação genómica de uma po-
pulação, para uma ou diversas características, em 
função do número de indivíduos com informação 
fenotípica disponível e com genótipo conhecido, do 
número de SNP que o painel contém e da qualidade 
da informação dos genótipos (p.e., MAF – Frequên-
cia Alélica Menor e Call Rate – proporção de indiví-
duos com informação válida para um determinado 
SNP), que por sua vez determina a informação dis-
ponível a ser utilizada.
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Uma das metodologias mais usadas (avaliação ge-
nómica com população de referência) em popu-
lações com uma estrutura de dados fenotípicos e 
genómicos planeada e adequada inclui duas fases. 
Na primeira fase define-se a população de referên-
cia – conjunto numeroso de indivíduos que repre-
sente adequadamente a diversidade genética da 
população e com informação genómica e fenotípica 
conhecidas e de qualidade. A partir desta informa-
ção dos fenótipos e dos genótipos de muitos ani-
mais estima-se a equação de predição dos valores 
genómicos. Ainda que esta equação possa variar de 
acordo com o método estatístico utilizado, indica 
as contribuições relativas de cada SNP para o fe-
nótipo da característica de interesse em avaliação. 
Na segunda fase, a equação de predição dos valores 
genómicos é utilizada na predição do valor genómi-
co (mérito genético) dos candidatos à seleção – ani-
mais genotipados sem informação fenotípica sobre 
a característica. Com base nesta informação (Valor 
Genómico), procede-se então à escolha dos futuros 
reprodutores (animais selecionados), que serão os 
animais com mérito genético superior para a ca-
racterística em causa. 
Nos últimos anos, a “avaliação genómica de etapa 
única” (single-step genomic evaluation – ssGBLUP) 
tem vindo a tornar-se um procedimento comum de 
seleção em melhoramento genético animal e uma 
alternativa quando não se dispõe de uma popula-
ção de referência e de vasta quantidade de infor-
mação fenotípica e genómica. Através desta meto-
dologia, quando apenas parte da população dispõe 
de informação genómica, é possível combinar toda 
a informação disponível de fenótipos, genealogias e 
genótipos numa única avaliação. Contudo, não dei-
xa de ser necessário dispor de condições adequa-
das de informação genómica e fenotípica para se 
obterem precisões das estimativas dos valores ge-
nómicos que superem as precisões das estimativas 
dos valores genéticos obtidas na avaliação genética 
convencional.
A metodologia BLUP – Modelo animal, que tem si-
do largamente utilizada e com grande sucesso no 
melhoramento genético de todas espécies, poderá 
ser aperfeiçoada com o BLUP genómico com popu-
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lação de referência (metodologia mais exigente) ou 
de etapa única (ssGBLUP), desde que haja informa-
ção genómica, fenotípica e genealógica suficiente 
sobre os animais.
A avaliação genómica é, sem dúvida, uma metodolo-
gia de seleção que poderá trazer benefícios ao me-
lhoramento genético e à produção animal em geral, 
ao proporcionar uma seleção dos futuros reprodu-
tores mais precisa e atempada. Em Portugal, tanto 
as raças exóticas como as autóctones poderão be-
neficiar dos resultados desta metodologia de sele-
ção, desde que devidamente planeada e executada. 
Em raças com efetivos mais reduzidos, a seleção 
genómica deverá ser utilizada com precauções 
acrescidas para evitar problemas como a erosão 
genética ou o aumento da consanguinidade. 
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