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La evolución de la selección en el tiempo

. Evaluación visual (>1.000 años)

. Medidas (pesos, dimensiones, etc.) (>200 años)

. Medidas ajustadas (>60 años)

. Índices (basados en desviaciones de grupo, > 40 años)

. DEP's/PTA como herramienta de selección (>30 años)

. Selección asistida (selección asistida por marcadores          

moleculares)



Controle Zootécnico



Características poligênicas

Reproducción, peso, producción de leche, 

grasas y proteínas

Muchos genes con un pequeño efecto individual

ambiente



Fenótipo

Genótipo

Ambiente



Fenótipo = Genótipo + Ambiente

Valor de Cria DEP/ PTA



Ejemplo de Grupo de 

Contemporáneos  para 

Peso al Destete
• rebaño/granja;

• Año de nacimiento;

• Temporada o mes de nacimiento;

• Sexo;

• Grupo de manejo/Retiro/Pasto;

• Fecha de destete.



granja

año

temporada

número de ordeños

edad del búfalo al parto

Grupos de 

contemporâneos

Ejemplo de Grupo de 

Contemporáneos  para 

Producción de Leche



Predicción del valor genético

• A = b (Desviación de las medias de los grupos de los contemporáneos)

– A = valor genético

– b= coeficiente de regresion

Heredabilidad de rasgos 

(superioridad o inferioridad de 

los padres que se transmitirán 

a la descendencia)



Producción media de leche en la primera lactancia : 1000 kg 

promedio de hijas : 1200 kg

Promedio de hijas : 1000 kg

Promedio de hijas : 800 kg

VG =  1000 + 0,30 ( 1200 – 1000) = 1060 kg

VG= 1000 + 0,30 ( 1000 – 1000) = 1000 kg

VG = 1000 + 0,30 ( 800– 1000) =  940 kg

h2 = 0,30

Grupo de contemporáneos para la 

evaluación genética



Toros ordenados en ranking para PTA

TATUAGEM CRIADOR NASC RAÇA PTA RA PAI MAE

WB003059 OTAVIO BERNARDES 11/01/04 MU 236,78 0,59 WB002834 WB002831

WB003112 OTAVIO BERNARDES 07/01/05 MU 207,60 0,48 WB002857 WB002831

WB003157 OTAVIO BERNARDES 28/12/05 ND 207,60 0,48 WB002857 WB002831

WB003056 OTAVIO BERNARDES 05/01/04 MU 196,34 0,59 WB002834 WB002101

WB003081 OTAVIO BERNARDES 19/02/04 MU 196,01 0,59 WB002834 WB002840

WB003062 OTAVIO BERNARDES 15/01/04 MU 190,75 0,59 WB002834 WB002357

WB003067 OTAVIO BERNARDES 28/01/04 MU 188,70 0,56 WB002834 WB002690

WB003172 OTAVIO BERNARDES 08/01/06 ND 179,61 0,48 WB002857 WB002884

NBP01378 NELSON B. PRADO 18/06/05 MU 178,04 0,67 WB002106 WB002461

WB003072 OTAVIO BERNARDES 05/02/04 MU 178,01 0,57 WB002834 WB001906

WB003055 OTAVIO BERNARDES 04/01/04 MU 174,82 0,56 WB002834 WB002736

NBP01545 NELSON B. PRADO 21/06/06 ND 173,01 0,64 WB002106 NBP00757

WB003190 OTAVIO BERNARDES 25/03/06 ND 170,14 0,49 WB002857 WB002697

WB003128 OTAVIO BERNARDES 23/02/05 MU 166,82 0,48 WB002857 WB002840

WB003027 OTAVIO BERNARDES 17/05/03 MU 161,57 0,52 WB002834 WB002862

WB003150 OTAVIO BERNARDES 20/12/05 ND 160,85 0,49 WB002857 WB002752

872-MIXIRICA M. CECÍLIA A. PRADO 16/10/04 MU 159,47 0,55 WB002737 FCB924

WB003085 OTAVIO BERNARDES 11/03/04 MU 159,23 0,57 WB002834 WB002535

WB002991 OTAVIO BERNARDES 26/01/03 MU 158,05 0,58 WB002834 WB002820

WB003071 OTAVIO BERNARDES 03/02/04 MU 158,05 0,58 WB002834 WB002820

WF001527 WILMA P. FERREIRA 15/08/06 ND 156,03 0,57 WB002737 WF000913



Clasificación del 30% superior de bufalas según la PTA

TATUAGEM NOME PROPRIETÁRIO NASC RAÇA PTA RA PAI MAE

WB002831 FIANDEIRA OTAVIO BERNARDES 03/02/00 MU 302,31 0,72 WB001600 WB000808

WB002766 JACA NELSON B. PRADO 20/03/99 MU 266,02 0,67 WB002295 WB002453

WB002884 JAVA OTAVIO BERNARDES 11/02/01 MU 246,33 0,70 WB001600 WB001318

WB002861 TECNICA OTAVIO BERNARDES 14/07/00 MU 234,30 0,73 WB001600 WB001906

FCB898 - M. CECILIA A. PRADO 15/05/00 MU 230,22 0,63 WB002106 FCB445

NBP01012 CARINHOSA NELSON B. PRADO 20/05/03 MU 230,04 0,63 WB002760 WB002766

WB002980 ATIBAIA OTAVIO BERNARDES 14/12/02 MU 229,32 0,65 WB002834 WB002831

WB002697 IMBITUBA OTAVIO BERNARDES 13/03/98 MU 227,39 0,69 WB002295 WB002357

WB002101 GILETE OTAVIO BERNARDES 31/01/93 MU 221,43 0,74 WB001600 WB001755

WB002840 IMBUIA OTAVIO BERNARDES 14/02/00 MU 220,77 0,72 WB001600 WB001468

WB000567 ANDHRA OTAVIO BERNARDES 10/03/80 MU 216,99 0,74 SRM00081 SRF00656

WB002675 DOROTI OTAVIO BERNARDES 27/01/98 MU 212,84 0,72 WB002295 WB002262

WB002357 NIGERIA OTAVIO BERNARDES 10/04/95 MU 210,26 0,74 WB001600 WB001147

WB001061 MORENA OTAVIO BERNARDES 31/01/86 MU 209,46 0,74 WB001008 WB000567

WB002752 FLAMA OTAVIO BERNARDES 26/02/99 MU 208,82 0,72 WB001600 WB001468

302-PITANGA PITANGA M. CECÍLIA A. PRADO 07/03/01 MS 207,77 0,66 WB002106 LACRAIA

WB002690 GUANABARA OTAVIO BERNARDES 02/03/98 MU 206,16 0,70 WB002295 WB002389

FCB918 FCB918 M. CECILIA A. PRADO 28/05/00 MU 204,27 0,63 WB002106 FCB489

NBP00599 MELOSA NELSON B. PRADO 26/07/00 MU 198,85 0,71 WB002106 WB001625

NBP01038 PROTEINA NELSON B. PRADO 22/07/03 MU 198,81 0,61 WB002760 NBP00599

NBP00519 SAÚVA NELSON B. PRADO 19/11/99 MU 190,41 0,73 WB002106 WB001222

WB000737 BRASILEIRA OTAVIO BERNARDES 13/02/83 MU 188,81 0,79 WB000025 WB000001



WATSON E CRICK (1953) – ADN

Descifrado la estructura del ADN



genotipado 

CC CT TT

Marcadores moleculares en ganadería
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Resultados de Genética Molecular

AA               AA            BB           BB             AB           AB 

Padrones de migración para una región promotora del gen de la enzima 
estearoil-CoA-Dessaturase em Bubalus bubalis

El efecto medio de la sustitución del alelo A por el alelo B es del 0,08 % para 
la característica %CLA/g de grasa de la leche

Prêmio Alltech Young Scientist
de Camargo et al, 2007

Lima et al, 2009



Resultados de Genética Molecular

Hormonia Grelina

100 pb

200 pb

300 pb

400 pb

CC CT TT

El SNP es una sustitución T/C en la posición 1456 pb (intrón 2) en el
gen de la grelina. Los resultados indicaron que existe asociación del
SNP con la producción de leche (P=0.0104), producción de grasa
(P=0.045), producción de proteína (P=0.0031), porcentaje de grasa
(P=0.0403) y porcentaje de proteína (P=0.0368). ).



 Genotype  

Trait 1R/1R 1R/2R 2R/2R P-value 

MY305 (kg) 1737 ±  330 1793 ±  287.8 1838 ±  237.8 0.534 

FY305 (kg) 115.2 ±  33.8 118.2 ±  30.9 128.9 ±  31.9 0.472 

PY305 (kg) 74.7 ±  24.7 77.6 ±  23.1 81.2 ±  27.7 0.490 

%F 6.18 ±  0.07
b
 6.62 ±  0.07

b
 7.66 ±  0.07

a
 0.003 

%P 4.12 ±  0.03 4.41 ±  0.03 4.73 ±  0.03 0.041 

SCS 5.46 ±  0.04 5.57 ±  0.04 5.34 +  0.04 0.782 

a–d 
Means within a row with different superscripts differ  by Tukey's test 

(P < 0.05). 

 1 

Table 1. Medias de MY305, FY305, PY305, %F, %P y SCS según genotipo del marcador 

DGAT1-VNTR

Un marcador que 

explica alrededor del 

32 % de las 

estimaciones de la 

varianza genética 

aditiva al %F

Cardoso et al. (2015) 



Genotipado a gran escala



Polimorfismo de base única (SNP)

▪ variantes bialélicas;

▪ heredable;

▪ Dispersos (distribuidos)

por todo el genoma;

▪ Información expresada

en ambos sexos.

▪ Determinado incluso

antes de que nazca el

individuo..



Cuál es la lógica?

Las diferencias fenotípicas entre individuos se deben, en parte, a

sus diferencias genéticas.

Asociar el marcador molecular con el fenotipo de interés



Genome-Wide Association Studies 

(GWAS)

Los estudios de asociación genómica tienen como objetivo

buscar regiones del genoma que influyen en las

características de interés económico ya que una vez que tales

variaciones son identificadas, es posible utilizarlas para

localizar y entender como estos genes pueden estar

influyendo significativamente sobre las características en

estudio.



• AxioM Buffalo Genotyping (90K markers)

Affymetrix®

Array mais informativo

~ 60.000 marcadores polimorficos

Genomica

Los SNP incluidos en esta matriz se basan en datos de secuenciación

de búfalos, pero la posición y la anotación de SNP en los genes

utilizaron el genoma del ganado como referencia (ensamblaje

UMD3.1).



• Objetivo 1: Asignar marcadores de la matriz ABG sin una 

posición conocida en el último ensamblaje de búfalos 

(UOA_WB_1) y luego agregarlos al mapa actual para aumentar 

la densidad de marcadores disponibles para estudios genómicos 

basados en la matriz ABG. Para observar el impacto de estos 

marcadores adicionales en un estudio de análisis genómico de 

uso común, realizamos un estudio simple de firmas de 

autocigosidad

• .Objetivo 2: Explorar la conservación entre el ganado y el búfalo 

para crear un archivo de mapa de QTL de búfalo que alinee el 

QTL notificado para el ganado en CattleQTLdb en el genoma del 

búfalo



Suposiciones

- Las posiciones del marcador Axiom ABG se basaron en el 

conjunto de genoma de referencia bovino UMD3.1 (Zimin 

et al. 2009), y después de que se lanzó el conjunto de 

genoma de búfalo (UOA_WB_1) en 2018, los marcadores 

ABG se actualizaron con nueva información de mapeo 

para reflejar sus posiciones en los 25 cromosomas de 

búfalo (Low et al. 2019).

- Con esta transición, una gran cantidad (16 262) de SNP 

terminaron con posiciones desconocidas en el nuevo 

ensamblaje de búfalo y también dificultó la vinculación de 

regiones genómicas con QTL conocidos de CattleQTLdb 

(Hu et al. 2013) anotados en el genoma bovino..



Resultados

• Un gran número de marcadores con 

posición conocida en el monte bovino no 

están mapeados en el monte búfalo.



Resultados

• Nuestras alineaciones eran altamente 

comparables con el mapa ABG, por lo que 

se fusionaron (Alineadas y ABG) para 

crear un nuevo mapa con una cantidad 

mejorada de marcadores con 

coordenadas genómicas. Para la fusión, 

cuando había una diferencia entre las 

posiciones del mapa, se mantuvieron las 

posiciones originales de la matriz ABG.



Conclusión

• En el nuevo mapa: el número de 
marcadores mapeados aumentó 
casi un 10 % (9930 SNP) de 106 
778 a 116 708 y produjo una 
reducción promedio del espacio 
entre marcadores de 
aproximadamente 2 kb.

• Una comparación mediante 
corridas de homocigosidad (ROH) 
entre el mapa original y el nuevo 
nos permitió identificar dos nuevas 
regiones de ROH;

• El mapa actualizado con una 
cobertura de SNP más densa 
utilizando una mayor cantidad de 
marcadores mapeados puede ser 
útil para aumentar la resolución de 
futuros estudios genómicos de 
búfalos;



• Coeficiente de consanguinidad:

• pedigrí o datos genómicos;

• Diversidad genética;

• Objetivo:

• Caracterizar la distribución de ROH y los niveles de autocigosidad en 

una población brasileña de búfalos Murrah;

• Identificar puntos críticos de autocigosidad genómica supuestamente 

objetivos de selección direccional en la especie.



Material y Métodos

• firma de selección :

• Las regiones genómicas cercanas a las 

islas de razas de homocigosidad se 

exploraron para la notación de genes 

usando NCBI y QTL usando QTLdb;



Resultados

• 422 búfalos y 51611 SNP; 

• Estos resultados indican que la consanguinidad 
comenzó hace aproximadamente 13 generaciones 
(FFerenčaković et al., 2013a; Zavarez et al., 2015), 
lo que coincide con el aumento de la presión de 
selección para la producción de leche que comenzó 
en la población brasileña en esta época.(Vilela et 
al., 2019 ).



Resultados

• Los coeficientes de consanguinidad estimados por el GRM (FGRM)

• fueron superiores a los estimados por el pedigrí (FPED; Cuadro 1).

• Esto se debe a la incapacidad del FGRM para distinguir entre los

• tipos de homocigosidad, identidad por descendencia e identidad

• por estado, en los análisis (Forutan et al., 2018; Cardoso et al.,

• 2020), mientras que las estimaciones de FPED y FROH solo use la

• parte IBD del genoma.



Resultados

• firma de selección :

– Se identificaron islas ROH en 6 cromosomas diferentes:

BBU1, BBU2, BBU3, BBU5, BBU16 y BBU18. Estas firmas

de regiones de selección contienen 190 genes y 174 QTL

bovinos, incluidos algunos previamente asociados con

características de calidad y producción de leche, así como

algunos genes vinculados a características morfológicas..



Resultados

• BBU18: ANKRD11, DBNDD1, FANCA, e ZNF276

también encontrado en otros estudios de firmas de 

selección en ganado; 

• ANKRD11, CBFA2T3, CDT1, CDH15, CHMP1A, 

CPNE7, DPEP1, DBNDD1, DEF8, FANCA, GALNS, 

ORC6, PABPN1L, PIEZO1, SHCBP1, SPATA2L, e 

SPIRE2:asociado con la salud de la glándula mamaria 

y la respuesta inmune a la mastitis en el ganado (Chen 

et al., 2015; Ibeagha-Awemu et al., 2016);

• Las regiones de BBU1, BBU3 y BBU16 contienen 108 

genes, aunque actualmente solo 11 tienen símbolos de 

genes, y el resto se indica mediante números LOC.



Conclusión

• El coeficiente de consanguinidad promedio en esta 
población de búfalos estuvo dentro de los límites 
inferiores de lo que se ha informado en las 
poblaciones bovinas. Sin embargo, la consanguinidad 
aumentó a lo largo de las generaciones, coincidiendo 
con una mayor presión de selección sobre los rasgos 
de producción de leche; y ya es bastante alto en 
algunos animales, lo que sugiere que se justifica la 
gestión de los niveles de consanguinidad para evitar 
pérdidas debidas a la depresión endogámica en el 
futuro.;

• Las firmas del análisis de selección revelaron 6 
regiones bajo selección que albergan varios genes y 
QTL asociados con rasgos de producción lechera



• El objetivo del estudio fue identificar SNP, regiones 
genómicas y genes que afectan la producción y los rasgos 
reproductivos;

• Características de producción: producción de leche (MP), 
producción de grasa (FP), producción de proteína (PP), 
porcentaje de grasa (%F), porcentaje de proteína (%P) y 
puntaje de células somáticas (SCS);

• Características reproductivas: edad al primer parto (AFC), 
intervalo entre partos (IC), días abiertos (OD) y número de 
servicios por concepción (NSC).

• Se realizaron análisis de asociación de todo el genoma y 
predicciones de redes de genes;

• Los análisis de redes de genes ayudan a identificar genes 
que tienen efectos pleiotrópicos y/o funciones reguladoras.



Estudios de asociación del genoma completo(GWAS)

Resultados genómicos de investigaciones con 

Búfalos lecheros brasileños

GWAS identificó SNP con asociaciones significativas y sugirió genes candidatos que

eran específicos de 6 rasgos productivos y 4 reproductivos, y también genes con

efecto pleiotrópico. identified SNPs with significant associations and suggested

candidate genes that were specific to 6 productive and 4 reproductive traits, and also

genes with pleiotropic effect.

de Camargo et al. Prospecting major genes in dairy buffaloes. BMC Genomics, 2015

Produccción de leche Producción de grasa



Estudios de asociación del genoma completo(GWAS)

Resultados genómicos de investigaciones con 

Búfalos lecheros brasileños

de Camargo et al. Prospecting major genes in dairy buffaloes. BMC Genomics, 2015

Producción de proteina porcentaje de grasa

Porcentaje de proteina recuento de células somáticas



Estudios de asociación del genoma completo(GWAS)

Resultados genómicos de investigaciones con 

Búfalos lecheros brasileños

de Camargo et al. Prospecting major genes in dairy buffaloes. BMC Genomics, 2015

días abiertos

Edad al primer parto

Número de Servicios 

por Concepción



Resultados
• GWAS:

– DEBV utilizado como un pseudofenotipo basado en un modelo mixto en 

el paquete GenABEL de R

– Intervalo entre partos: TPCN1, gen implicado en la reacción 

acrosómica de los espermatozoides en humanos: TPCN1, 

necesario para la fecundación;

– Número de servicios por embarazo: LOC100336232 (ABCC4), 

que tiene su expresión aumentada en el endometrio de vacas 

preñadas, parece ser importante para apoyar el embarazo, ya que 

actúa sobre la salida de prostaglandinas de las células.

– En el ganado Angus, la expresión de ABCC4 se correlacionó 

significativamente con el consumo de alimento residual;

– En el ganado Nellore, una CNV dentro del intrón 22 de ABCC4 se 

correlacionó con la puntuación de marmoleado;

– ABCC4 puede actuar en vías metabólicas básicas y es altamente 

polimórfico con un efecto potencial en una variedad de fenotipos 

(es decir, reproducción, calidad de la carne, etc.).



Resultados
• % e producción de grasa:

- KCTD8, FOXO4, SSTR3, LOC782855, relacionados con 
el metabolismo de los carbohidratos y ESRRG, 
relacionados con el metabolismo de los lípidos;

- KCTD8 interactúa con genes que actúan en las vías de 
secreción de insulina y liberación de glucagón, 
participando en la captación de glucosa;

- FOXO4 regula negativamente la gluconeogénesis y 
aumenta la glucólisis;

- SSTR3 inhibe la actividad del polipéptido insulinotrópico
dependiente de glucosa en el intestino, promoviendo la 
acumulación de glucosa y grasa;

- LOC782855 (RPS26 se ha relacionado con la diabetes en 
humanos.

- La asociación de ESRRG con la producción de grasa en 
los GWAS actuales podría esperarse, ya que este gen 
regula otros genes adipogénicos;

- Producción de proteína: CCND3 que tiene un papel en el 
desarrollo alveolar en la glándula mamaria, en 
cooperación con la prolactina;



Resultados

• Efectos pleiotrópicos:

• CA10: interconversión entre dióxido de
carbono y bicarbonato, con función
fisiológica esencial en muchos tejidos.
Puede ser un regulador del metabolismo de
las grasas y del desarrollo reproductivo en
búfalos;Los genes del factor de
transcripción (TF), 28 en la red, son
importantes en términos de su efecto
pleiotrópico, ya que pueden guiar la
transcripción e interactuar con muchos
otros genes.

• El TF con el mayor número de
interacciones previstas fue RARB, un
receptor de ácido retinoico importante para
el crecimiento y la diferenciación celular;

• El gen TF con el segundo mayor número de
conexiones en la red fue ATF1. Este gen
regula otros genes implicados en el
crecimiento y la supervivencia y se ha
asociado con la angiogénesis en la
glándula mamaria;

• El gen RARB tiene ocho interacciones, tres
de ellas con genes conocidos (RILPL1, bta-
mir-10a, PRKCA) y el gen ATF1 tiene seis
interacciones, cuatro de ellas con genes
conocidos (ABCA13, TBC1D19, MAGI2,
CUL5);



• El objetivo del presente estudio fue 

identificar regiones genómicas de 

búfalas que pueden estar relacionadas 

con la producción de leche y las 

características de calidad de la leche en 

búfalas brasileñas utilizando información 

de individuos genotipados y no 

genotipados.



Resultados
• Producción de leche: ADAMTS12, ADAMTS8 y 

ADAMTS15, que participan en el proceso de 
angiogénesis (Kumar et al. 2012). La relación entre la 
angiogénesis y la producción de leche probablemente 
esté relacionada con el suministro de precursores. Por 
lo tanto, el aumento de la vascularización de los 
alvéolos de la ubre se asocia potencialmente con una 
mayor producción de leche; 

• %Grasa: ABCC4, que se ha asociado con el número 
de servicios por concepción en búfalas (De Camargo et 
al. 2015), y ejerce efectos tanto en rasgos productivos 
como reproductivos;

• %Proteina: BDNF, que se ha asociado con el mismo 
rasgo en el ganado (Zielke et al. 2011), lo que indica 
que algunos genes pueden actuar en el mismo orden 
de importancia en diferentes especies.





Fig. 1 Gráfico de Manhattan de los valores de p obtenidos, nivel de significación (10−5 para la línea superior y 10−4 para 

la línea inferior) y la proporción de varianza genética explicada..



Fig. 1 (cont.) Gráfico de Manhattan de los valores de p obtenidos, nivel de significación (10−5 para la línea superior y 

10−4 para la línea inferior) y la proporción de varianza genética explicada..



Genes Informaciones

GADD45B gran número de procesos biológicos

KCNMA1 gran número de procesos biológicos

SLC5A2

ubicado en una región genómica asociada 

significativamente con 3 de los 4 rasgos 

evaluados - posible existencia de un QTL con 

efectos pleiotrópicos en la tasa de crecimiento 

de los búfalos

TGFB1I1

ubicado en una región genómica asociada 

significativamente con 3 de los 4 rasgos 

evaluados - posible existencia de un QTL con 

efectos pleiotrópicos en la tasa de crecimiento 

de los búfalos
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DE CARACTERÍSTICAS TIPO EN BUBALINOS 

LECHEROS

Prof. Dr. Humberto Tonhati

FACULDADE DE CIÊNCIAS AGRÁRIAS E VETERINÁRIAS - FCAVNTO       
FACULDADE DE CIÊNCIAS  AGRÁRIAS E VETERINÁRIAS 

FCAV/UNESP 



RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Figura 1: Manhattan plot para ALTC. Proporción de varianza genética

explicada por ventanas de 10 SNPs adyacentes (eje y) por cromosoma (eje

x).

Altura de la cruz 

(ALTC)



Figura 2: Manhattan plot para COMPG, ALTG, COMPC, Proporción de varianza

genética explicada por ventanas de 10 SNPs adyacentes (eje y) por cromosoma (eje x).

Longitud de la grupa 

(COMPG) 

Altura de la grupa 

(ALTG)

Longitud del cuerpo 

(COMPC)



Tabla 1. Identificación de los genes, cromosoma y posición con

base em la varianza genética explicada por ventanas de 10 SNPs

para (ALTC)
Crecimiento

(MÉSZÁROS et 

al., 2014)

Crecimiento

(PAREEK et 

al., 2013)

Altura

(NISHIMUR

A et al., 

2012)

Osificación 

endocondral

(BRADLEY et al., 

2015)

Altura de la cruz (ALTC) 

Chr 
búfalo 

Chr 
Bovino 

Posición  
Bovino 

Posición 
Búfalo 

Varianza 
Genética(%) 

Genes 

4 5 
76440205- 
77440205 

122829849- 
123675653 

6,59 
SYT10,PKP2,ALG10. 

 

3 8 
78064562- 
79064562 

142161670- 
143082368 

5,71 

UBQLN1, GKAP1, KIF27, 

C9orf64, 

HNRNPK, bta-mir-7-2, SLC28A3, 

IDNK. 

 

5 29 
669125- 

1669125 

50105260- 
50566937 

4,90 

C11orf54, CEP295, snoU2-30, 

snoU2_19, DEUP1, VSTM5, 

TAF1D, SNORA40, SNORA18 

SNORA8, SNORA1, snoZ40, 

SNORA32, SNORA25, SMCO4, 

HEPHL1. 

 

22 24 
61207054 

6220705422 
61454012- 
61960097 

2,87 BCL2, PHLPP1 

21 22 
19786502 

2078650216 
19994021- 
20578983 

2,81  

5 16 
13812400 
14812400 

65461022- 
66174227 

2,12 5S_Rrna, SNORA70 

 



Característica Chr

bovino

Posición (bp) Evidenciado 

por

Altura de la cruz 5 76692598- 76808969 Snelling et al. 

(2010); 

Bolormaa et 

al.(2011a,b,c); 

Hawken et al., 

(2011); Peters 

et al.,(2015)

QTLs Asociados

• Crecimiento

• Fertilidad



Se encontraron regiones genómicas que explicaron

significativamente la característica altura de la cruz y se

encuentran ubicadas en los cromosomas 1, 3, 4, 5, 12, 15, 21

y 22, como también los genes SYT10, GKAP1, C9orf64 e

PHLPP1 que estan relacionados con parámetros de

crecimiento, altura y desarrollo óseo, lo que podría auxiliar

en el proceso de selección de esta característica en los

programas de mejoramiento genético en bubalinos.

CONCLUSIONES



• Los objetivos de este estudio fueron 
comparar las estimaciones de parámetros 
genéticos y la precisión de los valores por 
los métodos BLUP y HBLUP, en un análisis 
simultáneo de características de 
producción y calidad de leche en búfalas 
lecheras.



Resultados

• Las estimaciones de precisión promedio de los valores genéticos 
previstos para los rasgos estudiados en el análisis HBLUP 
fueron más altas que en el análisis BLUP.

• También hubo menor dispersión de los valores de precisión 
(considerando la desviación estándar), y hubo evidencia de 
mayor precisión solo para animales genotipados;



Conclusão

• Las estimaciones de heredabilidad para todos los 
caracteres analizados fueron moderadas, lo que 
les permitió ser utilizados en programas de 
selección, pero las correlaciones genéticas entre 
la producción de leche y los porcentajes de grasa 
y proteína y el puntaje de células somáticas no 
son deseables, ya que pueden alterar la calidad 
de la leche. Leche;

• El uso de información genómica condujo a una 
mejor precisión de las estimaciones de 
heredabilidad (menor desviación estándar) y 
precisión de los valores genéticos, ya que se 
disponía de una mejor estructura de relaciones.;
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Resultados genómicos de investigaciones con 

Búfalos lecheros brasileños

eZaXby ++=

Vector of the observations Ad (cows)

Fixed effect (mean)

A: árbol genealógico

G: Genomica

H: árbol genealogica+ Genomica

Selección Genómica



Resultados genómicos de investigaciones con 

Búfalos lecheros brasileños

ID Milk PTA Acc Milk GPTA Genomic Acc

WB003545 397,66 0,52 421,47 0,53

IT0054CR 340,45 0,79 373,58 0,80

WB003097 345,45 0,81 366,83 0,81

WB002834 335,70 0,87 348,97 0,88

WB002950 322,85 0,88 345,07 0,89

IT019500 304,33 0,73 333,85 0,73

WB003213 303,71 0,66 324,60 0,66

IT000039 299,17 0,70 322,32 0,70



Accuracy of Breeding Values and Genomic Breeding Values of Sires to milk

traits.

Trair N BLUP GBLUP Bayes

PL305 112 0,52 0,63 0,64

PG305 112 0,46 0,53 0,51

PP305 112 0,43 0,51 0,52

%G 112 0,41 0,49 0,48

%P 112 0,42 0,48 0,45

SCS 112 0,41 0,51 0,53

Resultados genómicos de investigaciones con 

Búfalos lecheros brasileños

H matrix



Resultados genómicos de investigaciones con 

Búfalos lecheros brasileños

Selección genómica usando Affimetrix® Axiom Buffalo (90K)

Trait

h2 Total population Genotyped

Animals

Traditional Genomic Traditional Genomic Genomic

MY 0.21 0.22 0.518±0.15 0.522±0.15 0.703±0.07

SCS 0.13 0.13 0.349±0.16 0.350±0.16 0.611±0.08

PY 0.21 0.21 0.513±0.15 0.516±0.15 0.702±0.07

FY 0.19 0.19 0.487±0.15 0.490±0.15 0.682±0.07

MozzY 0.21 0.21 0.509±0.15 0.512±0.15 0.697±0.07

%F 0.18 0.18 0.381±0.16 0.381±0.16 0.653±0.08

%P 0.23 0.26 0.403±0.17 0.400±0.17 0.690±0.08

H matrix



PROMEDIOS DE 
PRODUCCIÓN DE LECHE 
(Kg) POR AÑO DE PARTO
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Valores de cría por año 

de nacimiento (machos 

y hembras)
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