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Registro de Impacto 

O presente estudo amplia o conhecimento sobre a base genética da raça Caracu e 

oferece ferramentas para programas de melhoramento que conciliem crescimento, 

qualidade da carne e adaptação ao clima tropical. Os resultados contribuem para 

produção pecuária mais eficiente, sustentável e alinhada a desafios globais de 

segurança alimentar e conservação ambiental. 

Impact Statement 

This study expands knowledge about the genetic basis of the Caracu breed and provides 

tools for breeding programs that balance growth, meat quality, and adaptation to the 

tropical climate. The results contribute to more efficient and sustainable livestock 

production, aligned with global food security and environmental conservation challenges. 
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IMPACTO GENÉTICO DA SELEÇÃO DE LONGO PRAZO PARA PESO CORPORAL 

E CONTROLE GENÔMICO DE CARACTERÍSTICAS DE CRESCIMENTO E 

CARCAÇA EM BOVINOS CARACU   

RESUMO – O Caracu é uma raça taurina adaptada ao Brasil, com mais de 40 anos de 

seleção para peso corporal (BW) e registros de desempenho ao longo de várias 

gerações. O objetivo desta tese foi avaliar o impacto genético da seleção de longo prazo 

para BW e investigar, por meio de abordagens quantitativas e genômicas integradas, o 

controle genético e regulatório de características de crescimento e carcaça. No primeiro 

estudo, foram estimados parâmetros genéticos de crescimento, carcaça e reprodução 

em 4.783 animais, incluindo 829 genotipados com o painel GGP Bovine 100K. 

Correlações genéticas favoráveis foram observadas entre BW e área de olho de lombo 

(REA; 0,51±0,11), relação altura/largura do Longissimus (HWR; 0,45±0,17) e perímetro 

escrotal (SC; 0,24±0,13), indicando ganhos indiretos em carcaça e fertilidade masculina. 

BW apresentou correlação desfavorável com dias ao parto (DC; 0,48±0,15), mostrando 

a necessidade de seleção equilibrada para preservar a eficiência reprodutiva feminina. 

No segundo estudo, investigou-se a base genômica de BW e características de carcaça 

em 862 animais usando WssGBLUP e AWM-PCIT. As dez janelas genômicas de maior 

efeito explicaram 21,36% a 31,74% da variância genética, destacando BTA18 (BW), 

BTA2 (REA), BTA21 (HWR), BTA1 (BFT) e BTA11 (RFT). Análises funcionais indicaram 

processos de desenvolvimento tecidual, metabolismo lipídico e remodelamento, e a 

análise de redes gênicas identificou quatro genes centrais (ZEB2, LTF, IRX3 e LHX1), 

evidenciando a regulação complexa do crescimento e composição de carcaça. Estes 

resultados fornecem subsídios para programas de melhoramento genético sustentáveis 

em Caracu, permitindo otimizar simultaneamente crescimento, qualidade de carcaça e 

eficiência reprodutiva. 

Palavras-chave: AWM, parâmetros genéticos, rede gênica, seleção indireta, 

WssGBLUP. 
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GENETIC IMPACT OF LONG-TERM SELECTION FOR BODY WEIGHT AND 

GENOMIC CONTROL OF GROWTH AND CARCASS TRAITS IN CARACU CATTLE 

ABSTRACT- The Caracu is a taurine breed adapted to Brazil, with over 40 years of 

selection for body weight (BW) and performance records spanning several generations. 

The objective of this thesis was to evaluate the genetic impact of long-term selection for 

BW and to investigate, through integrated quantitative and genomic approaches, the 

genetic and regulatory control of growth and carcass traits. In the first study, genetic 

parameters of growth, carcass, and reproduction were estimated in 4,783 animals, 

including 829 genotyped with the GGP Bovine 100K panel. Favorable genetic correlations 

were observed between BW and rib eye area (REA; 0.51±0.11), longissimus height-to-

width ratio (HWR; 0.45±0.17), and scrotal circumference (SC; 0.24±0.13), indicating 

indirect gains in carcass and male fertility. BW showed an unfavorable correlation with 

days to calving (DC; 0.48 ± 0.15), demonstrating the need for balanced selection to 

preserve female reproductive efficiency. In the second study, the genomic basis of BW 

and carcass traits was investigated in 862 animals using WssGBLUP and AWM-PCIT. 

The ten genomic windows with the greatest effect explained 21.36% to 31.74% of the 

genetic variance, highlighting BTA18 (BW), BTA2 (REA), BTA21 (HWR), BTA1 (BFT), 

and BTA11 (RFT). Functional analyses indicated processes of tissue development, lipid 

metabolism, and remodeling, and gene network analysis identified four central genes 

(ZEB2, LTF, IRX3, and LHX1), evidencing the complex regulation of growth and carcass 

composition. These results provide support for sustainable genetic improvement 

programs in Caracu, allowing for the simultaneous optimization of growth, carcass quality 

and reproductive efficiency. 

Keywords: AWM, gene network, genetic parameters, indirect selection, WssGBLUP. 
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CAPÍTULO 1 – CONSIDERAÇÕES GERAIS 

1. INTRODUÇÃO

A pecuária desempenha papel de relevância para a segurança alimentar e 

economia brasileira (MAPA, 2020). A crescente demanda global por proteína de origem 

animal, aliada à pressão por práticas mais eficientes e sustentáveis, tem impulsionado o 

aprimoramento genético de rebanhos para maximizar a produtividade, qualidade da 

carne e adaptação ao clima tropical (Lancaster et al., 2009). 

O peso corporal foi o principal critério de seleção nos rebanhos de corte, por 

apresentar herdabilidade moderada a alta e forte correlação com características de 

desempenho e rendimento de carcaça (Ferreira e Borjas, 2008). Porém, a seleção 

intensiva e de longo prazo para peso corporal pode afetar negativamente outras 

características de interesse econômico, como a qualidade da carne, eficiência 

reprodutiva e a adaptabilidade, exigindo estratégias de seleção mais equilibradas. 

A raça Caracu (Bos taurus taurus) destaca-se como um recurso genético valioso 

no contexto da bovinocultura nacional. Diferentemente dos demais taurinos, é uma raça 

adaptada ao clima tropical, a qual apresenta características desejáveis de rusticidade, 

produtividade e qualidade de carne (Lima et al., 1992). Com o intuito da conservação da 

raça, desde 1976, o Instituto de Zootecnia conduz um programa de seleção para peso 

corporal, proporcionando uma base sólida para investigar os efeitos da seleção de longo 

prazo nessa população (Lima et al., 1992; Pereira et al., 2005). Apesar da relevância 

dessa raça, ainda são escassos os estudos que avaliam os impactos genéticos da 

seleção para peso corporal sobre outras características economicamente importantes. 

Além disso, poucos estudos integram abordagens genômicas avançadas para explorar 

os mecanismos moleculares subjacentes a essas características, especialmente em 

raças adaptadas ao trópico. 

Essa tese foi estruturada em dois estudos complementares sobre a raça Caracu. 

O primeiro investigou os parâmetros genéticos para peso corporal, características de 

carcaça e eficiência reprodutiva, com o objetivo de avaliar os efeitos diretos e indiretos 



2 

da seleção para crescimento. O segundo estudo aplicou metodologias de genômica 

integrativa, como WssGBLUP e AWM-PCIT, para identificar regiões genômicas e redes 

regulatórias associadas ao controle poligênico de características produtivas, revelando 

potenciais genes com efeitos pleiotrópicos.  
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5. CONCLUSION

We characterized the polygenic architecture underlying growth (BW, REA, HWR) 

and carcass (BFT and RFT) traits in Caracu cattle. These traits are controlled by multiple 

small-effect loci distributed across specific chromosomal regions, involving key genes 

associated with energy metabolism, muscle development, and adipogenesis. Our 

integrative analyses revealed pleiotropic patterns, with positive correlations between BW 

and muscle traits and antagonistic relationships with fat deposition, while regulatory 

interactions highlighted shared cell signaling and tissue differentiation pathways. Notably, 

four hub genes, ZEB2, LTF, IRX3, and LHX1, were shown to be central regulators 

connecting growth and carcass phenotypes, suggesting that they play a key role in 

coordinating muscle accretion, fat deposition, and adaptive responses. Together, these 

results provide a molecular framework to support balanced genomic selection strategies 

in Caracu, demonstrating that simultaneously improving growth and carcass quality 

requires approaches that take into account the individual effects of SNPs and their 

coordinated regulatory networks. 
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