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POTENCIAL IMPACTO DESTA PESQUISA 

Este trabalho aprimora a estimação de parâmetros genéticos da raça Guzerá por meio 

do uso de informações genômicas, fornecendo uma visão da magnitude da 

herdabilidade das características peso à desmama ajustado aos 210 dias (P210), 

circunferência escrotal ajustada aos 365 dias (CE365), idade ao primeiro parto (IPP) 

e produtividade acumulada (PAC) e, do modo que estão correlacionadas 

geneticamente entre si. Além disso, o estudo de associação genômica ampla (GWAS) 

permite identificar regiões do genoma que influenciam na expressão de tais 

características. A estimação de parâmetros genéticos aliada ao GWAS tem potencial 

impacto na seleção genética, no aumento da produtividade e na sustentabilidade da 

criação de bovinos de corte da raça Guzerá. 

 

POTENTIAL IMPACT OF THIS RESEARCH 

This study enhances the estimation of genetic parameters for the Guzerá breed 

through the use of genomic information, providing insight into the magnitude of the 

heritability of the traits weaning weight adjusted to 210 days (WW210), scrotal 

circumference adjusted to 365 days (SC365), age at first calving (AFC), and 

accumulated productivity (ACP), as well as how these traits are genetically correlated. 

In addition, genome-wide association studies (GWAS) identify genomic regions that 

influence the expression of these traits. Estimating genetic parameters combined with 

GWAS has potential impact on genetic selection, increase productivity, and promote 

sustainability in beef cattle production of the Guzerá breed. 
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ESTUDO DE ASSOCIAÇÃO GENÔMICA AMPLA E ESTIMAÇÃO DE 
PARÂMETROS GENÉTICOS DE CARACTERÍSTICAS DE IMPORTÂNCIA 

ECONÔMICA EM BOVINOS DA RAÇA GUZERÁ 

RESUMO – Este trabalho apresenta abordagem sobre a utilização do estudo 
de associação genômica ampla (GWAS) em programas de seleção para 
características de crescimento e reprodução. O objetivo principal foi estimar 
parâmetros genéticos e GWAS multi-características, utilizando informações 
genotípicas, de pedigree e fenotípicas, com foco específico nas características de 
peso ajustado à desmama aos 210 dias de idade (P210), circunferência escrotal 
ajustada aos 365 dias de idade (CE365), idade ao primeiro parto (IPP) e produtividade 
acumulada (PAC) em bovinos de corte da raça Guzerá, para identificação de genes 
candidatos à seleção destas características. Os dados utilizados no presente trabalho 
são oriundos do Programa Guzerá Brasil, coordenado pela Associação Nacional de 
Criadores e Pesquisadores (ANCP), contendo registros de 32.425 animais nascidos 
entre 1984 e 2023. A matriz de parentesco foi calculada com base no pedigree de 
80.634 animais, considerando 18 gerações conhecidas e coeficiente de endogamia 
médio de 0,015. Um total de 1.474 animais foram genotipados pelo painel GeneSeek® 
Genomic Profiler™ indicus, com imputação para 54K marcadores. Os grupos de 
contemporâneos (GC) foram compostos por animais de mesma fazenda, ano, 
estação, sexo e lote de manejo, sendo removidos os GC com menos de três 
observações. O GWAS foi realizado pela abordagem de passo único (ssGWAS), 
integrando informações genotípicas, fenotípicas e pedigree no modelo misto, por meio 
dos programas BLUPF90+. Foram mantidas apenas as janelas que explicaram mais 
de 0,5% da variância genética total. A anotação de genes e identificação de processos 
biológicos foi realizada no RStudio, com os pacotes GALLO e WebGestaltR, utilizando 
informações dos bancos Ensembl, Animal Genome, Gene Ontology (GO) e KEGG. As 
estimativas de herdabilidade foram 0,3814±0,0001 (P210), 0,3809±0,0003 (CE365), 
0,1022±0,0001 (IPP) e 0,4248±0,0003 (PAC). As correlações genéticas variaram de -
0,2059±0,0009 (entre CE365 e IPP) a 0,9839±0,0002 (entre P210 e PAC). Foram 
identificadas 165 proteínas de genes distribuídas em 19 cromossomos com variância 
explicada superior a 0,5%. As herdabilidades variaram de baixa a alta magnitude, 
demonstrando possibilidade de melhoramento por seleção. Apesar da baixa 
herdabilidade para IPP, a seleção de animais com maior CE365 pode reduzir seus 
índices. A seleção para P210 mostrou efeito positivo sobre PAC, CE365 e IPP, 
enquanto a seleção para CE365 e menor IPP pode melhorar os índices de PAC. 
Assim, características correlacionadas podem auxiliar na seleção, especialmente para 
IPP e PAC, que dependem da entrada das fêmeas em reprodução. Neste estudo, vinte 
e seis genes (GPRING3, ENSBTAG00000050731, TIGD2, FAM13A, HERC3, 
NAP1L5, PPM1K, ABCG2, snRNA U6, PKD2, SPP1, MEPE, IBSP, LAP3, LCORL, 
PROK1, FAM174A, PGRMC2, LARP1B, snRNA U2, ABHD18, MFSD8, PLK4, 
HSPA4L, SLC25A31 e INTU) foram associados a funções ligadas a desenvolvimento 
muscular, biomineralização, transporte transmembrana e diferenciação celular, 
fornecendo potenciais regiões genômicas para futuras seleções em programas de 
melhoramento da raça Guzerá. 

Palavras-chave: GWAS, parâmetros genéticos, seleção, raça Guzerá. 
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GENOMIC-WIDE ASSOCIATION STUDY AND ESTIMATION OF GENETIC 

PARAMETERS OF ECONOMIC IMPORTANT TRAITS IN GUZERA CATTLE 

ABSTRACT – This work presents an approach to using genome-wide 
association studies (GWAS) in selection programs for growth and reproduction traits. 
The main objective was to estimate genetic parameters and multi-trait GWAS, using 
genotypic, pedigree, and phenotypic information, with a specific focus on the traits of 
adjusted weaning weight at 210 days of age (WW210), adjusted scrotal circumference 
at 365 days of age (SC365), age at first calving (AFC), and accumulated productivity 
(ACP) in Guzerá beef cattle, to identify candidate genes for selection for these traits. 
The data used in this study come from the Guzerá Brasil Program, coordinated by the 
National Association of Breeders and Researchers (ANCP), containing records of 
32,425 animals born between 1984 and 2023. The parentage matrix was calculated 
from the pedigree of 80,634 animals, accounting for 18 generations and an average 
inbreeding coefficient of 0.015. A total of 1,474 animals were genotyped using the 
GeneSeek® Genomic Profiler™ indicus panel, with imputation for 54K markers. 
Contemporary groups (CGs) were composed of animals from the same farm, year, 
season, sex, and management lot, and CGs with fewer than three observations were 
removed. GWAS was performed using a single-step approach (ssGWAS), integrating 
genotypic, phenotypic, and pedigree information in a mixed model with BLUPF90+ 
software. Only the windows that explained more than 0.5% of the total genetic variance 
were retained. Gene annotation and identification of biological processes were 
performed in RStudio, using the GALLO and WebGestaltR packages, utilizing 
information from the Ensembl, Animal Genome, Gene Ontology (GO), and KEGG 
databases. Heritability estimates were 0.3814±0.0001 (WW210), 0.3809±0.0003 
(SC365), 0.1022±0.0001 (AFC), and 0.4248±0.0003 (ACP). Genetic correlations 
ranged from -0.2059±0.0009 (between SC365 and AFC) to 0.9839±0.0002 (between 
WW210 and ACP). One hundred and sixty-five proteins from genes distributed across 
19 chromosomes were identified with explained variance greater than 0.5%. 
Heritabilities ranged from low to high magnitude, demonstrating the possibility of 
improvement through selection. Despite the low heritability for AFC, selecting animals 
with higher SC365 can reduce its indices. Selection for WW210 showed a positive 
effect on ACP, SC365, and AFC, while selection for SC365 and lower AFC can improve 
ACP indices. Thus, correlated traits can aid in selection, especially for AFC and ACP, 
which depend on females entering reproduction. In this study, twenty-six genes 
(GPRING3, ENSBTAG00000050731, TIGD2, FAM13A, HERC3, NAP1L5, PPM1K, 
ABCG2, snRNA U6, PKD2, SPP1, MEPE, IBSP, LAP3, LCORL, PROK1, FAM174A, 
PGRMC2, LARP1B, snRNA U2, ABHD18, MFSD8, PLK4, HSPA4L, SLC25A31, and 
INTU) were associated with functions related to muscle development, 
biomineralization, transmembrane transport, and cell differentiation, providing potential 
genomic regions for future selection in Guzerá breed improvement programs. 

Keywords: GWAS, genetic parameters, selection, Guzerá breed. 
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1. INTRODUÇÃO

O aumento populacional e a demanda dos consumidores por alimentos de 

qualidade e produzidos de forma sustentável, exigem do agropecuário o 

desenvolvimento de estratégias para atender o mercado consumidor. 

Mundialmente neste setor, o Brasil tem participação de cerca de 8% e representa 

21% do PIB nacional. Apesar dos números, o potencial brasileiro pode ser melhor 

explorado, como no setor pecuário por exemplo, utilizando estratégias de 

cruzamento, manejo e seleção de animais mais produtivos (Bruneli et al., 2021). 

Melhorias no setor de produção de carne e leite são indispensáveis para 

garantir que estes produtos cheguem ao consumidor a preços acessíveis e, além 

disto, são deve-se investir em pesquisas relacionadas ao manejo sustentável, 

otimização dos custos de produção, seleção genética para obtenção de animais 

mais produtivos (OECD & FAO, 2024). Em relação à seleção, os programas de 

melhoramento genético, especificamente da raça bovina Guzerá, têm focado na 

avaliação de características produtivas, reprodutivas e de adaptação, tendo como 

objetivos estudar potenciais respostas à seleção e o desenvolvimento dos índices 

produtivos (Bruneli et al., 2021). Esta raça é originária da Índia e especializada na 

produção tanto de carne quanto de leite, sendo reconhecida como de dupla aptidão 

e apresenta robustez e adaptabilidade às variadas regiões em que é utilizada no 

Brasil. Esses atributos justificam o interesse de pecuaristas para sua criação em 

distintos sistemas de produção (A. Pacheco et al., 2008). 

Azevedo Junior et al. (2013) também destacaram como características 

economicamente importantes na raça Guzerá, aquelas relacionadas a precocidade 

sexual e de acabamento e composição de carcaça. A seleção que favoreça esses 

atributos possibilita melhorias na produção de carne dessa raça, a qual também foi 

amplamente utilizada em cruzamentos, especialmente na formação de outras 

raças, como a Indubrasil, fato que resultou na redução considerável da população 

pura do Guzerá (Silva, 2004). 

Independente da raça, a produtividade animal é resultado da interação de 

fatores genéticos e ambientais, em que altos níveis de produção só podem ser 

alcançados quando há aprimoramento e harmonia simultânea desses fatores. A 

genética é a base para a implementação de programas de melhoramento e 

representa o fator que limita a capacidade de resposta dos animais às pressões 
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seletivas (Pereira, 2008). Ou seja, aqueles animais que são eficientes em 

produtividade e que trazem lucratividade à fazenda em um menor período (Lira et 

al., 2008). Aliado a isso, aspectos reprodutivos são determinantes para o sucesso 

e rendimento do setor de bovinocultura de corte (Siqueira et al., 2003). 

A redução no intervalo de gerações e animais mais precoces são alguns dos 

focos principais considerados pelo setor. A idade em que os animais atingem a 

puberdade, por sua relevância como indicador de precocidade sexual, desempenha 

papel importante nos programas de melhoramento genético de raças zebuínas. No 

entanto, obter dados precisos sobre essa característica é desafiador, 

especialmente devido às práticas de criação extensiva. Uma alternativa viável é 

considerar características geneticamente correlacionadas com a idade de 

puberdade, que também apresentem ampla variabilidade genética e sejam mais 

acessíveis de medir, como a idade em que ocorre o primeiro parto (Carrara et al., 

2022).  

A redução da idade ao primeiro parto (IPP) é vantajosa em termos 

econômicos, pois diminui os custos de manutenção e acelera a entrada das vacas 

na produção, resultando em retorno de investimento mais rápido e em maior 

longevidade dos animais. Isso também tem impacto direto no número de bezerros 

produzidos por matriz. Além disso, quanto menor for a idade ao primeiro parto, mais 

curto será o intervalo de gerações, o que resulta em uma maior taxa de progresso 

genético devido à seleção (Perotto et al., 2006; Yokoo et al., 2012). Contudo, a IPP 

é uma característica que apresenta herdabilidade baixa podendo variar de 0,07 à 

0,20, conforme observado por estudos anteriores por Gama et al. (2021), Carrara 

et al. (2022) e Carrara et al. (2023), porém a seleção para peso corporal e 

circunferência escrotal podem proporcionar ganho genético por meio da correlação 

genética. 

Outra característica amplamente empregada na melhoria da eficiência 

reprodutiva em rebanhos é a circunferência escrotal (CE), frequentemente utilizado 

em programas de melhoramento genético animal devido à sua associação genética 

favorável com o IPP (Forni & Albuquerque, 2005; Eler et al., 2010). Além disso, a 

CE é uma característica de fácil mensuração, de baixo custo e possui estimativas 

de herdabilidade de magnitude média a alta (Eler et al., 2006; Yokoo et al., 2007), 

como observado por Carrara et al. (2022) (Tramonte et al., 2019) em bovinos da 
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raça Guzerá com herdabilidade de 0,20, podendo chegar a 0,48 conforme 

observado por Portes et al. (2024). Usada no melhoramento genético como critério 

de seleção, a CE em diferentes idades pode apresentar alta repetibilidade e estreita 

relação com outras características reprodutivas (Buzanskas et al., 2017; Bonamy 

et al., 2019; Kluska et al., 2018). 

Relacionada à IPP, a produtividade acumulada (PAC) consiste em um índice 

desenvolvido para avaliar a eficiência reprodutiva das fêmeas bovinas, 

considerando tanto o peso do bezerro no momento do desmame quanto o número 

de progênies produzidas durante sua permanência no rebanho. A PAC estabelece 

uma relação entre IPP e intervalo entre partos e ao tempo de permanência da 

fêmea no rebanho, ou seja, reflete na habilidade da fêmea reproduzir regularmente, 

atingindo a maturidade reprodutiva mais cedo e desmamando progênies mais 

pesadas (Lôbo et al., 2004). 

Eler et al. (2006), VanMelis et al. (2007) e Boligon et al. (2008) afirmaram 

que, quando se trata de características associadas à precocidade sexual de 

fêmeas, a variabilidade genética é bastante ampla. Tal fator resulta na possibilidade 

de obter-se melhores respostas ao processo de seleção. Para Utsunomiya et al. 

(2019), embora características reprodutivas geralmente apresentem baixa 

herdabilidade, raças zebuínas ainda detém ampla diversidade fenotípica devido à 

menor pressão seletiva quando comparadas às raças taurinas, o que indica 

potencial para avanços via seleção. 

Conforme as considerações feitas por Eler et al. (2010) e Lôbo et al. (2004), 

atributos associados à precocidade sexual em fêmeas têm sido incorporados como 

critério de seleção nos programas de aprimoramento genético de novilhas Nelore 

no Brasil. Além disso, segundo os mesmos autores, a identificação precisa dos 

fatores genéticos e ambientais que afetam a precocidade sexual das fêmeas 

zebuínas tornou-se o principal foco nos programas de melhoramento genético das 

raças zebuínas no Brasil. A antecipação da maturidade reprodutiva nas novilhas 

tem impactos econômicos significativos na pecuária de corte, pois a seleção para 

essas características busca aumentar tanto a vida produtiva quanto o número de 

progênies produzido por vaca. 

Pascoa et al. (2008) apontaram que o progresso genético também está 

relacionado ao peso corporal ajustado aos 210 dias de idade (P210), que 
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corresponde ao peso à desmama. Uma característica que avalia o desempenho do 

bezerro nascimento à desmama, demonstrando também a habilidade materna das 

vacas (Silveira et al., 2024). Tal característica foi responsável pelo progresso 

genético nos rebanhos e tem relação com a idade da vaca ao parto (Jung et al., 

2012). 

Com intuito de auxiliar na seleção de animais dentro de um progr9ama de 

melhoramento genético, a estimação de parâmetros genéticos é uma etapa 

fundamental na obtenção de informações sobre o valor genético dos animais e para 

criar índices de seleção. Por meio destas informações, é possível avaliar a 

variabilidade genética da população e prever o ganho genético esperado por meio 

da seleção, o qual também deve considerar o diferencial de seleção, que é a 

diferença entre o valor genético dos indivíduos selecionados e o valor genético da 

população média (Visscher et al., 2008; Lira et al., 2008). 

Além dos parâmetros genéticos, também é importante estudar as 

associações genéticas entre características. Isso permite a criação de estratégias 

de seleção mais eficientes, como a seleção indireta. Na seleção indireta, um 

indivíduo é selecionado com base em uma característica de fácil mensuração, com 

o objetivo de obter ganhos em outra característica de difícil mensuração (Visscher

et al., 2008). 

A seleção tradicional para características quantitativas é realizada com base 

nos valores genéticos preditos a partir de registros fenotípicos de um indivíduo e de 

seus parentes. Com o desenvolvimento da genômica, a predição do valor genético 

para características complexas tem sido amplamente aperfeiçoada. Isso, 

juntamente com o desenvolvimento de ferramentas estatísticas eficientes para 

combinar dados fenotípicos e painéis de polimorfismo de nucleotídeo único (SNP), 

tem permitido aprimorar a seleção genética nos rebanhos (Meuwissen et al., 2016). 

Características difíceis de serem selecionadas de forma tradicional, como 

aquelas de difícil mensuração, expressas tardiamente ou com baixa herdabilidade, 

tendem a ter maior potencial de resposta à seleção por meio da seleção genômica 

(Meuwissen et al., 2016). Portanto, a utilização da seleção genômica pode levar a 

um ganho genético mais rápido do que o alcançado com métodos tradicionais de 

seleção (Vitezica et al., 2011). 
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Estudos têm demonstrado que a utilização de dados genômicos para 

estimativa de parâmetros genéticos pode agregar mais informação à estas 

estimativas. De acordo com Gordo et al. (2016) em rebanhos com altas taxas de 

paternidade desconhecida, a aplicação da matriz genômica juntamente com a 

matriz tradicional pode melhorar a estimativa das relações de parentesco entre os 

animais e, consequentemente, a acurácia das estimativas dos parâmetros 

genéticos. A inclusão de informações moleculares nos programas de melhoramento 

também possibilita uma correta avaliação do parentesco (Legarra et al., 2009) e da 

endogamia (VanRaden, 2008; Forutan et al., 2018) 

A estimativa da matriz genômica de parentesco e seu uso nas avaliações 

genéticas resultam aumento na precisão das estimativas dos valores genéticos e 

em maior estimativa de herdabilidade em características com baixa herdabilidade 

ou que são de difícil mensuração (Meuwissen et al., 2001). De acordo com os 

autores, é possível esperar maior ganho genético anual quando a informação 

genômica é considerada nas avaliações, devido à redução do intervalo de geração. 

Em estudo realizado com animais da raça Girolando, Oliveira et al. (2021) 

destacaram a importância da inclusão de informações genômicas em Programas 

de Melhoramento Genético, sendo o modelo genômico um método de predição de 

valores genéticos mais confiável. É importante ressaltar que a seleção genômica 

não apenas reduz o intervalo entre gerações e melhora a precisão, mas também 

desempenha papel relevante na avaliação e seleção de características que são 

observadas tardiamente no rebanho, aquelas que envolvem medições difíceis ou 

dispendiosas, por exemplo, animal já adulto ou realizada após o abate, bem como 

características que são mensuradas diretamente em apenas um dos sexos (Silva 

et al., 2014 e Baneh et al., 2025). 

Como forma de auxiliar no processo de seleção de características de 

interesse, tem-se o Estudo de Associação Genômica Ampla (GWAS). A aplicação 

de GWAS visa identificar associações entre genótipos e fenótipos, por meio de 

testes comparativos que levam em conta as diferenças na frequência alélica de 

variantes genéticas entre indivíduos com ancestralidade semelhante, mas que 

demonstram diferenças fenotípicas (Uffelmann et al., 2021).  

O estudo da herança de características quantitativas a nível molecular para 

animais de produção podem levar a um ganho genético mais rápido, já que 
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geralmente estas características são afetadas por muitos genes, dando foco 

àqueles que apresentam maior proporção da variância genética explicada pelo QTL 

(Meuwissen et al., 2001).  

O presente estudo teve como objetivo estimar parâmetros genéticos e realizar 

análises de GWAS multicaracterísticas, integrando informações genotípicas, de 

pedigree e fenotípicas, com ênfase nas características peso ajustado à desmama 

aos 210 dias (P210), circunferência escrotal ajustada aos 365 dias (CE365), idade 

ao primeiro parto (IPP) e produtividade acumulada (PAC) em bovinos de corte da 

raça Guzerá, visando à identificação de genes candidatos associados à seleção 

dessas características. 
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5. CONSIDERAÇÕES FINAIS

As estimativas de herdabilidades com moderadas e altas magnitudes para as 

características de P210, CE365 e PAC corroboram para a seleção em programas de 

seleção da raça Guzerá. A seleção para características 

geneticamente correlacionadas favoravelmente com moderadas e altas 

magnitudes proporcionam ganho genético para características mensuradas no 

mesmo animal, como é o caso de P210 e CE365, ou para animais de sexos 

diferentes, em que o ganho genético é indireto (CE365 e PAC). 

Os resultados obtidos neste estudo demostram que as características 

de crescimento e reprodução em bovinos Guzerá são influenciadas por 

efeitos poligênicos. Os efeitos foram mais evidentes no BTA6, seguido dos 

cromossomos BTA7, BTA3 e BTA17. O enriquecimento funcional revelou 

genes candidatos associados às características produtivas e reprodutivas, 

fornecendo uma visão geral do controle que exercem sobre o desemprenho dos 

animais. Os resultados apontam a relevância de conhecer o modo com que as 

características produtivas e reprodutivas da raça Guzerá estão correlacionadas entre 

si geneticamente e dos genes que atuam sobre elas. Além disso, contribui com 

informações genômicas importantes para promover estratégias de seleção 

melhor direcionadas dentro dos programas de melhoramento da raça. 
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