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CONSIDERAÇÕES INICIAIS 

A criação de búfalos no Brasil, inicialmente destinava-se para a ocupação de 

extensões territoriais em que era impraticável o manejo de bovinos, também 

chamados de “vazios pecuários”. Com o maior conhecimento do perfil produtivo da 

espécie, foi possível a expansão da cultura para diversas regiões do país 

(BERNARDES, 2007). Hoje, no Brasil, o principal foco da produção de leite é a 

fabricação de lácteos tais como a mozzarella, diferentemente de alguns outros lugares 

no mundo que têm a cultura como forma de subsistência. O leite de búfalas possui 

peculiaridades físico-químicas que enaltecem o seu potencial de produção e 

qualidade. Entre essas características, inerentes da espécie, estão o elevado teor de 

sólidos totais como gordura, proteína e minerais que permitem rendimento superior na 

fabricação de produtos lácteos quando comparado ao leite bovino (TONHATI, 2000) 

Apesar de ter grande importância econômica e social no mundo, o búfalo 

doméstico não recebe grande atenção em termos de melhoramento genético e 

conservação (HUSSAIN et al., 2017). Desta maneira, considerar a variabilidade 

genética em animais domésticos é imprescindível, pois, auxilia a mudança genética 

dentro de uma população, sustentando a capacidade dessa população em responder 

à seleção para aumento da produtividade e de adaptar-se a mudanças de 

circunstâncias ambientais sendo estas não só as condições climáticas, como também 

as associadas às flutuações de mercados, práticas de manejo e desafios patológicos 

(BOETTCHER et al., 2010). Para tanto, certificar-se se as populações de interesse são 

homogêneas ou estruturadas, mensurar a diversidade genética dentro e entre os 

possíveis grupos e entender quais mecanismos biológicos estão agindo para a 

diferenciação destes grupos, pode auxiliar neste sentido. 

O desenvolvimento de biotecnologias como os painéis de genotipagem 

contendo alta densidade de SNPs (do inglês Single Nucleotide Polymorphism), 

permitiu uma nova perspectiva a respeito do conhecimento das relações genéticas 

entre indivíduos e em uma maior escala, entre populações, antes possibilitada apenas 

subjetivamente através da observação fenotípica. Desta maneira, o uso de recursos 

da bioinformática e de métodos estatísticos, tornou-se essencial para a manipulação e 

tradução do grande volume de dados em informação interpretável. 

Devido ao crescente interesse pela bubalinocultura no Brasil e também pela 

importância da conservação dos recursos genéticos animais, o objetivo deste trabalho 

foi estudar a estrutura da população bubalina leiteira no Brasil e identificar regiões 
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genômicas que podem ter sido alvo de seleção, com auxílio de informações 

genômicas. 

CAPÍTULO 1 – REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

Bubalinocultura no Brasil 

O búfalo doméstico (Bubalus bubalis) tem uma contribuição significativa para a 

economia rural de muitos países em desenvolvimento, servindo como fonte de leite, 

carne, couro e força de trabalho (MISHRA et al., 2015). A domesticação destes 

animais provavelmente ocorreu no subcontinente indiano há cerca de 5.000 anos 

(WANG et al., 2017; Barker et al., 1997) e sua grande adaptabilidade a condições 

adversas de umidade e resistência a doenças (SAFARI et al., 2019), proporcionou sua 

dispersão para vários lugares no mundo. 

No Brasil, a bubalinocultura teve início por volta de 1902, quando se deu o 

primeiro registro oficial de importação desses animais em Marajó no estado do Pará 

(SANTIAGO, 2000). Hoje, estima-se que o contingente de búfalos no país seja de 

aproximadamente 1,3 milhões de cabeças (MAPA, 2017), produzindo cerca de 92,3 

milhões de litros de leite de búfala dentre os quais são processados 45 milhões de 

quilos de leite gerando 18,5 mil toneladas de produtos lácteos como mozzarella, queijo 

frescal, ricota, doce de leite entre outros (BERNARDES, 2007). 

Das aproximadamente vinte raças de búfalos existentes no mundo, quatro são 

criadas no Brasil, são elas: Murrah, Jafarabadi, Mediterrâneo e Carabao (DAMÉ et al., 

2013), sendo a Murrah a raça mais requerida para produção de leite no Brasil (ABCB, 

2018). A descrição do padrão racial é feita pela Associação Brasileira de Criadores de 

Búfalos (ABCB), criada em 1960, que tem por objetivo o incentivo da atividade no país, 

o apoio técnico da produção e o serviço de registro genealógico dos animais. 

Avaliação da estrutura populacional 

Ao analisar dados genéticos, muitas vezes deseja-se determinar se ao escolher 

amostras aleatoriamente, estas pertencem a uma população homogênea, ou se os 

dados implicam que a população é geneticamente estruturada (PATTERSON et al., 

2006). A maioria das populações é agrupada em subpopulações menores, nas quais 

geralmente ocorrem os acasalamentos, esse agrupamento é chamado de estrutura 

populacional. É muito provável que a subdivisão da população venha acompanhada 

de alguma diferenciação entre as subpopulações, quando as frequências alélicas 

destas se tornam diferentes (HARTL; CLARK, 2010). 
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Segundo Pritchard et al. (2010), a definição de população baseada em padrões 

físicos, culturais ou geográficos dos indivíduos é um tanto subjetiva, sendo difícil saber 

se essas atribuições consistem com informações em nível genético. De fato, Waples & 

Gaggiotti (2006), trazem à luz a complexidade da caracterização do conceito de 

população mostrando que uma gama de definições existentes para o mesmo termo 

pode levar a diferentes interpretações por parte do pesquisador, dessa maneira, na 

ausência de um entendimento comum do que uma população representa, pode ser 

difícil avaliar ou comparar os resultados de estudos de populações estruturadas. Para 

tanto, com o intuito de mitigar a subjetividade de interpretações teóricas ou qualitativas 

é necessário definir métricas que possam ser calculadas para espécies na natureza e 

que possam ser usadas para determinar se os critérios populacionais foram atendidos. 

Então, como poderíamos determinar critérios e definir métricas para que seja 

praticável a análise das relações genéticas entre indivíduos? Atendendo a este 

propósito, como será visto adiante desta revisão, a diversidade genética dentro e entre 

raças na pecuária antes predita por atributos fenotípicos, pode hoje ser validada pelo 

uso de marcadores moleculares e sua análise com sofisticadas técnicas estatísticas 

(HUSSAIN et al., 2017). 

Por muito tempo a caracterização de diferentes raças de animais domésticos 

foi baseada em dados fenotípicos (morfologia e produção), também chamados de 

marcadores morfológicos que são, ainda hoje, a base do melhoramento genético 

convencional, em que características desejáveis são selecionadas nos genitores para 

os cruzamentos (MARIANTE et al., 2008; TURCHETTO et al., 2017). No entanto, esse 

tipo de marcador pode levar a conclusões pouco precisas pela dificuldade de se isolar 

o efeito ambiental, além disso, a medição e identificação de características 

morfológicas dos animais geralmente levam muito tempo (YANG et al., 2013). 

Com o avançar da tecnologia, marcadores bioquímicos, tais como isoenzimas, 

obtidos através de eletroforese de proteínas, foram amplamente utilizados na 

investigação da variação genética dentro e entre espécies e são ainda hoje 

amplamente utilizados. O uso de marcadores citológicos, baseados na comparação do 

número e estrutura dos cromossomos entre as espécies também foram e ainda são 

bastante empregados (YANG et al., 2013, AL-SAMARAI & AL-KAZAS, 2014). 

A partir dos anos de 1970 (principalmente a partir de 1990), surgiram os 

marcadores baseados em DNA, capazes de superar as limitações das tecnologias 

anteriormente aplicadas (BRUFORD et al., 2003). Desde então, vislumbrou-se a 

possibilidade de utilizar a informação oriunda do fenótipo com aquela oriunda 
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diretamente do DNA (genótipo), de forma que os processos de identificação e seleção 

de plantas e animais com genótipos superiores pudessem ser realizados de forma 

mais eficiente (ABAD et al., 2014), além da vasta utilização em estudos de filogenética 

e diversidade de populações (YANG et al., 2013). 

Vários são os tipos dos marcadores moleculares e das técnicas utilizadas para 

sua obtenção, como por exemplo, RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) 

utilizados na produção do primeiro mapa genético humano (VIGNAL et al., 2002);  

RAPD (Random Amplified Polymorphism DNA) utilizado na classificação de raças de 

búfalos (PARAGUISON et al.; 2012); AFLP (Amplified Fragment Length 

Polymorphism) aplicado na caracterização de bovinos (MALIK et al., 2018); 

microssatélites (SSR – Simple Sequence Repeats) desenvolvidos pela primeira vez 

para uso em mapeamento genético em humanos e desde então vêm sendo 

amplamente utilizados em diversas áreas da ciência (TURCHETTO et al., 2017) como 

na caracterização de raças bubalinas (UFFO et al., 2017; VIJH et al., 2018). 

Além das abordagens citadas acima, os marcadores do tipo SNP (Single 

Nucleotide Polymorphism) tem sido uma escolha popular de método para estudar a 

diversidade de várias espécies de animais (SHARMA et al., 2016). De acordo com 

Caetano (2009), os marcadores do tipo SNP tem como base as alterações mais 

elementares da molécula de DNA, ou seja, mutações em bases únicas da cadeia de 

bases nitrogenadas (Adenina, Citosina, Timina e Guanina). Ao longo dos anos, 

inovações em protocolos e automação de sequenciamento, biologia molecular e 

bioinformática aumentaram a capacidade de caracterização e genotipagem de 

marcadores SNP, permitindo a leitura de centenas de pares de bases de DNA e 

produzindo rapidamente uma grande quantidade de dados em um curto espaço de 

tempo (CAETANO, 2009; HEATHER et al., 2016). 

Diante disso, fez-se necessário o desenvolvimento de métodos estatísticos e 

computacionais para a manipulação do grande volume de dados gerados, tornando a 

interpretação dos resultados mais gerenciável. Os dois métodos mais difundidos para 

agrupar indivíduos com base em dados genéticos podem ser classificados em duas 

categorias: abordagens baseadas em modelo, como é implementado no software 

Structure e abordagens baseadas em distâncias, como a Análise de Componentes 

Principais (PCA – Principal Component Analysis) (GREENBAUM et al., 2016). 

No método baseado em modelo é suposto que existam Ҡ populações distintas, 

em que os genótipos de cada indivíduo são modelados em sorteios aleatórios, sendo 

que a inferência para a participação em cluster de cada indivíduo é realizada usando 
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métodos estatísticos de máxima verossimilhança ou bayesianos (PRITCHARD et al., 

2000; LAWSON et al., 2012; BRADBURD et al., 2018). Métodos baseados em 

distância, como o próprio nome sugere, calculam o grau de similaridade ou 

dissimilaridade entre os pares de objetos (indivíduos) por meio de uma matriz de 

distância (dentre os tipos de distâncias que podem ser aplicadas estão Euclidiana, 

Manhattan, Mahalanobis, entre outras) (PRITCHARD et al., 2000; LINDEN, 2009). 

Segundo Jombart et al. (2009), o segundo método possui algumas vantagens sobre o 

agrupamento bayesiano como por exemplo não exigir pressuposições sobre um 

modelo e poder ser aplicado a grandes conjuntos de dados, o que seria impraticável 

na análise bayesiana. 

Como mencionado anteriormente, a PCA pode ser umas das metodologias 

aplicadas ao agrupamento de indivíduos baseando-se em dados genéticos. Trata-se 

de uma técnica estatística multivariada popularmente empregada em diversas áreas 

do conhecimento (ABDI; WILLIAMS, 2010), na genética de populações foi utilizada 

pela primeira vez por Cavalli-Sforza (1994) no estudo da estrutura populacional 

humana e desde então foi aplicada a diversos trabalhos de caracterização genética de 

animais de produção, inclusive bubalinos (AGUDELO-GÓMEZ et al., 2015; JOSHI et 

al., 2015; MARQUES et al., 2011; entre outros). O objetivo elementar da PCA está em 

extrair as informações de maior relevância de um conjunto de dados e representá-las 

em forma de novas variáveis ortogonais (não correlacionadas) denominadas 

componentes principais ou variáveis sintéticas, reduzindo sistematicamente o número 

de dimensões dos dados (ABDI, WILLIAMS, 2010; DAVID, JACOBS, 2015). 

Contextualizando para a genética de populações, pode-se entender que uma 

medida de similaridade genética é aplicada aos dados genômicos, atribuindo uma 

maior semelhança entre determinado par de indivíduos intimamente relacionados do 

que os mesmos teriam para com indivíduos geneticamente mais distantes, desta 

maneira uma matriz de similaridade é formada combinando esta informação para 

todos os pares de indivíduos (LAWSON; FALUSH, 2012). Assim, ao analisar 

marcadores genéticos, tais como SNP, o principal interesse é encontrar relações entre 

os ƞ objetos, que nesse caso podem ser considerados os genótipos de indivíduos de 

uma população, usando p alelos. Os dados são dispostos em uma nuvem de ƞ pontos 

embutidos dentro de um espaço p-dimensional, onde cada dimensão é definida por um 

alelo. A média das distâncias entre os pares de pontos, ou inércia, é calculada, sendo 

que, quanto maior a dispersão maior a inércia, menor a correlação entre os pontos e, 

consequentemente, maior a variabilidade (e vice-versa). Os eixos principais são, 
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portanto, extraídos levando-se em consideração as direções dentro do espaço que 

representarem a maior variabilidade (maior inércia), cada um destes eixos são 

definidos por coordenadas representando as cargas dos alelos (a contribuição de cada 

alelo para a variabilidade). Por definição, os eixos são ortogonais, ou seja, o segundo 

componente principal (PC2) deve ser perpendicular ao primeiro (PC1), sendo que PC1 

reflete a maior variabilidade dos dados e PC2 a maior variabilidade subsequente e 

assim por diante até serem obtidos todos os componentes não correlacionados e em 

ordem decrescente de variação (JOMBART et al., 2009; SAINANI, 2014). 

Cada componente principal possui um autovalor associado que representa a 

fração de toda a variabilidade genética de seu componente correspondente. O gráfico 

dos autovalores (screeplot) descreve como a variabilidade é distribuída em ordem 

decrescente entre os eixos principais e juntamente com as proporções de inércia 

associada aos componentes, auxilia a interpretação do que pode vir a ser a estrutura 

verdadeira dos dados. Contudo, não se pode menosprezar a interpretação da natureza 

biológica dos dados, visto que em alguns casos, componentes relacionados a baixas 

variâncias podem indicar informações biologicamente relevantes (JOMBART et al., 

2009). 

Medidas de variabilidade genética 

A domesticação de animais foi um passo essencial no desenvolvimento 

demográfico e cultural humano. Durante a história subsequente da pecuária, as 

principais forças evolutivas de mutação, reprodução seletiva, adaptação, isolamento e 

deriva genética propiciaram a eventual fixação de algumas características específicas 

levando a formação de raças com variáveis intensidades de fluxo gênico e, 

consequentemente, a subdivisões genéticas em diferentes níveis (MARIANTE et al., 

2008; GROENEVELD et al., 2010; LENSTRA et al., 2012). 

A caracterização dessa variabilidade genética existente, dentro e entre raças, 

auxilia na compreensão da existência ou não de famílias ou linhagens com aptidões 

específicas de produção, como a identificação de indivíduos geneticamente superiores 

para características de produção de leite, por exemplo. Além disso, com a 

intensificação da seleção artificial e uso de biotecnologias aplicadas à reprodução, 

aumentou-se a eficiência reprodutiva dos animais utilizados como reprodutores 

fazendo com que um menor número de animais sejam selecionados como pais da 

próxima geração, o que gera aumento da homozigose (ALBARELLA et al., 2009; 

WHITACRE et al., 2017). Portanto, resultados deste tipo de estudo norteiam 

programas de seleção mais eficazes, por meio da gestão das estratégias de 
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acasalamentos que podem controlar os níveis de endogamia (MARCONDES et al., 

2010; REZENDE et al., 2017). 

Para esse fim, o equilíbrio de Hardy-Weinberg (EHW), as heterozigosidades e 

as estatísticas F de Wright são métricas úteis na avaliação dos padrões de diversidade 

genética nas populações. 

O equilíbrio de Hardy-Weinberg (EHW), estipula que em uma população 

infinitamente grande, na ausência de migração, mutação, seleção e com os 

acasalamentos ocorrendo ao acaso, as frequências genotípicas tendem a permanecer 

estáveis ao longo do tempo. Entretanto, essas premissas geralmente não são 

encontradas em populações reais, sendo a interpretação dos desvios do EHW útil para 

averiguação do controle de qualidade de genotipagem em larga escala, além de testar 

hipóteses evolutivas sobre demografia e sistemas de acasalamento (WIGGINTON et 

al., 2005; WITTKE-THOMPSON et al., 2005; MEIRMANS, 2019). 

A heterozigosidade observada (Ho) pode ser entendida como a razão entre o 

número total de indivíduos heterozigotos encontrados na população e o número total 

de indivíduos existentes na população. Enquanto que, a heterozigosidade esperada 

(He) é a probabilidade de dois alelos escolhidos aleatoriamente na população serem 

diferentes, sendo este o parâmetro mais amplamente utilizado para medir a 

diversidade genética (TORO et al., 2009). Valores de heterozigosidade esperada altos 

são indicativos de grande diversidade genética e espera-se que ocorra quando as 

populações tenham sido isoladas recentemente, pois isso diminui a probabilidade de 

autozigosidade, mas em qualquer subpopulação de tamanho finito essa probabilidade 

aumenta ao longo do tempo (HARTL;  CLARK, 2010). Quando as heterozigosidades 

(Ho e He) forem equivalentes, considera-se que as populações estão em completo 

equilíbrio (MENEZES, 2006). 

Para quantificar a perda de heterozigosidade, Wright (1951) estabeleceu o 

denominado índice de fixação. A estatística F, como também é conhecida, decompõe 

a diversidade genética em três componentes considerando-se populações 

subdivididas, conforme descrito por Hartl e Clark (2010): 

 Dentro da subpopulação ou individual (coeficiente de endogamia Fis): redução 

na heterozigosidade em um indivíduo devido ao endocruzamento, em relação à 

população total à qual esse indivíduo pertence, ou ainda, reflete a 

probabilidade de que dois alelos de um lócus em um indivíduo sejam idênticos 

por descendência. Valores positivos podem ser indicativos de acasalamentos 

endogâmicos enquanto, valores negativos sugerem excesso de heterozigotos. 
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 Entre subpopulações (índice de fixação Fst): abrange a perda de 

heterozigosidade das subpopulações em relação à população total, ou seja, o 

nível total de divergência genética entre as subpopulações. Escores de Fst são 

fornecidos para auxílio na comparação dos valores de divergência entre 

populações, como segue:  

 0-0,05 – considerada indicativa de pequena diferenciação genética; 

 0,05-0,15 – indica moderada diferenciação genética; 

 0,15-0,25 – indica grande diferenciação genética; 

 acima de 0,25 – indica diferenciação genética muito grande. 

Porém, vale ressaltar que a divisão desse índice em escalas pode o tornar 

subjetivo e alguns pesquisadores têm relatado a preferência em comparar os valores 

de Fst com o encontrado em outras pesquisas, como também tentar associá-lo com a 

história de vida da espécie em estudo. Inclusive Wright sugere que mesmo com 

valores de Fst tão baixos ou menores que 0,05 a diferenciação não pode ser 

considerada insignificante. 

 Na população total (Fit) – redução da heterozigosidade de um indivíduo em 

relação à população total. 

Assinatura de seleção 

A exposição dos animais domésticos a diferentes pressões de seleção (natural 

ou artificial) devido à variedade de ambientes e sistemas de criação experimentados 

ao longo do tempo resultou na formação de diferentes raças pelo mundo (PORTO-

NETO et al., 2013). A seleção positiva, decorrente desta pressão seletiva, faz com que 

ocorra o aumento da prevalência de características vantajosas na população, este 

processo acaba por deixar padrões genéticos únicos na sequência do DNA, chamados 

de assinatura de seleção (RANDHAWA et al., 2016). Em teoria, a assinatura de 

seleção pode ser caracterizada pela distribuição de nucleotídeos em torno de 

mutações favoráveis, como a probabilidade de recombinação destes é inversamente 

proporcional à distância que os separam, os nucleotídeos adjacentes à mutação 

favorável tendem a aumentar em frequência, em um processo de “carona” 

denominado desequilíbrio de ligação (STELLA et al., 2010). 

Segundo Cheruiyot et al. (2018), as metodologias empregadas para a detecção 

de assinaturas de seleção podem ser classificadas em três categorias: medidas 

baseadas na frequência alélicas (métodos D de Tajima; teste Fu e Li); medidas 

populacionais baseadas em homozigose de haplótipo estendido (método iHS) e 
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medidas baseadas na diferenciação entre e dentro das espécies (métodos Fst; 

XPEHH). No presente trabalho, foi utilizado o método Fst, em que são fornecidas 

informações sobre a variação genômica em um locus entre populações em relação 

àquelas dentro das populações, assim, altos valores de Fst (outliers) indicam 

adaptação positiva local, enquanto valores baixos indicam seleção negativa ou neutra 

(ZHAO et al., 2015). Segundo Barendse et al. (2009), assinaturas úteis de seleção 

podem ser obtidas em grupos que têm apenas pequenas diferenças genéticas e que 

não ser claramente diferenciados em uma análise de componentes principais. 

É importante salientar que, a identificação de assinaturas de seleção e o 

estudo de associação genômica ampla (GWAS - genome wide association studies), 

são duas abordagens diferentes para a detecção de possíveis genes candidatos. 

Enquanto GWAS avalia a relação entre genótipo e fenótipo, a assinatura de seleção 

avalia parâmetros genéticos da população utilizando apenas informações genômicas 

(Zhao, et al., 2015). 

Uma vez que as regiões genômicas alvos de seleção são detectadas, os genes 

e processos envolvidos na formação de fenótipos de interesse dentro e entre as 

subpopulações podem ser mais prontamente identificados (PETERSEN et al., 2013). 

OBJETIVO 

Estudar a estrutura da população bubalina leiteira no Brasil e identificar regiões 

genômicas que podem ter sido alvo de seleção, com auxílio de informações 

genômicas. 

OBJETIVO ESPECÍFICO 

- Identificar se há a ocorrência estratificação na população por meio de Análise de 

Componentes Principais (PCA); 

- Estimar a variabilidade genética populacional com a aferição de índices de 

diversidade tais como Ho, He, Fis e Fst; 

- Identificar regiões genômicas que podem ter sido alvo de seleção, utilizando o 

método Fst.  
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CAPÍTULO 2: ESTRUTURA POPULACIONAL DE BUBALINOS LEITEIROS 

UTILIZANDO DADOS GENÔMICOS 

Silveira, Karina Rosa. Estrutura populacional de bubalinos leiteiros utilizando 

dados genômicos. 2019. Dissertação (mestrado em zootecnia). Faculdade de 

Ciências Agrárias, Universidade Federal da Grande Dourados. 

RESUMO 

Este estudo teve como objetivo descrever a estrutura da população bubalina leiteira no 

Brasil e identificar regiões genômicas que podem ter sido alvo de seleção, com auxílio 

de informações genômicas. O banco de dados foi composto por 978 indivíduos 

distribuídos em 7 fazendas nos estados de São Paulo, Pará e Bahia e Rio Grande do 

Norte. A genotipagem foi realizada com chip 90K Axion® Buffalo Genotyping). Após o 

controle de qualidade sobre os dados brutos gerados pela genotipagem, 48.795 

marcadores (autossômicos) permaneceram no banco de dados, os quais foram 

submetidos à Análise de Componentes Principais (PCA - Principal Component 

Analysis) para visualização gráfica da estruturação populacional. Nesta etapa, foram 

distinguidos 3 grupos genéticos e, posteriormente, foram estimados os parâmetros 

genéticos de heterozigosidade observada (Ho), heterozigosidade esperada (He) e 

índice de fixação intra-populacional (Fis) para cada grupo. O índice de fixação entre 

subpopulações (Fst) foi calculado entre os pares de grupos para medida de 

diferenciação genética entre as mesmas. Para identificação de regiões genômicas 

supostamente sob seleção foram estimados valores de Fst para cada loco, nos quais 

foram visualizados em relação à respectiva posição física nos cromossomos. O 

resultado da PCA foi capaz de demonstrar a presença de subpopulações, mesmo com 

uma baixa estruturação. Os valores médios de heterozigosidades, observada e 

esperada, variaram de 0,4143 a 0,4331 e 0,4119 a 0,4373, respectivamente. Estes 

resultados sugerem variabilidade moderada a alta dentro das subpopulações. O índice 

de fixação intra-populacional (Fis) variou de -0,0294 a 0,0329, o que indica baixo efeito 

da endogamia nos rebanhos. O valor de fixação entre subpopulações (Fst) foi maior 

entre os grupos 1 e 2 (0,0291), seguido dos grupos 2 e 3 (0,0163) e o menor valor de 

diferenciação foi entre os grupos 1 e 3 (0,0152), indicando baixa diferenciação 

genética entre as subpopulações e podendo-se inferir que há mais variabilidade dentro 

das subpopulações que entre as mesmas. Os resultados apontaram baixa 

estruturação genética e baixa divergência entre os grupos, indicando que são bastante 

similares geneticamente. As regiões identificadas como altamente diferenciadas de 
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acordo com o índice Fst forneceram informações a cerca de genes que podem estar 

sendo alvo de seleção na população. 

Palavras-chave: análise de componentes principais, assinatura de seleção, Bubalus 

bubalis, genética de populações, SNP 

ABSTRACT 

This study aimed to describe the structure of the dairy buffalo population in Brazil and 

to identify genetic regions that may have been the target of selection, with the aid of 

genetic information. The database consisted of 978 individuals distributed in 7 farms in 

the states of São Paulo, Pará, Bahia and Rio Grande do Norte. Genotyping was 

performed using the 90K Axion® Buffalo Genotyping chip. After quality control over the 

raw data generated by genotyping, 48,795 (autosomal) markers remained in the 

database, which were submitted to a Principal Component Analysis (PCA) for graphical 

visualization of the population structure. At this stage, 3 genetic groups were 

distinguished and, subsequently, the genetic parameters of observed heterozygosity 

(Ho), expected heterozygosity (He) and intra-population fixation index (Fis) were 

estimated for each group. The fixation index between subpopulations (Fst) was 

calculated between pairs of groups to measure genetic differentiation between them. 

To identify genomic regions supposedly under selection, Fst values were estimated for 

each locus, in which they were visualized in relation to their physical position on the 

chromosomes. The result of PCA was able to demonstrate the presence of 

subpopulations, even with a low structure. Mean observed and expected 

heterozygosity values ranged from 0.4143 to 0.4331 and 0.4119 to 0.4373, 

respectively. These results suggest moderate to high variability within subpopulations. 

The intra-population fixation index (Fis) ranged from -0.0294 to 0.0329, which indicates 

low effect of inbreeding in herds. The fixation value between subpopulations (Fst) was 

higher between groups 1 and 2 (0.0291), followed by groups 2 and 3 (0.0163) and the 

lowest differentiation value was between groups 1 and 3 (0, 0152), indicating low 

genetic differentiation between subpopulations and it can be inferred that there is more 

variability within subpopulations than between them. The results showed low genetic 

structure and low divergence between the groups, indicating that they are very similar 

genetically. The regions identified as highly differentiated according to the Fst index 

provided information about genes that may be targeted in the population.  

Keywords: Bubalus bubalis, population genetics, principal component analysis, 

selection signature, SNP 
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INTRODUÇÃO 

O búfalo doméstico é uma espécie economicamente importante, 

correspondendo a segunda maior fonte de leite no mundo, este possui maior teor de 

gordura, lactose e proteína do que o leite de vaca. Na Ásia, por exemplo, a espécie é 

responsável por cerca de 50% da produção total de leite, ainda assim, a 

representatividade da produção no cenário mundial é baixa, com um fornecimento de 

13% aproximadamente (DU et al., 2019). 

Enquanto que, em muitos países a criação de búfalos é basicamente para 

subsistência, em outros como, por exemplo, Brasil e Itália, a produção do leite de 

búfala é destinada em sua maioria para a produção de queijo mozzarella. No Brasil, a 

região sudeste representa um grande centro de produção e consumo deste produto e 

com o aumento da demanda por produtos lácteos de alta qualidade nas últimas 

décadas ocorreu também grande valorização da bubalinocultura no país 

(ASPILCUETA- BORQUIS et al., 2010; SENO et al., 2010). 

Com a importância econômica e social da criação de búfalos, torna-se 

importante elaborar estratégias que promovam o melhoramento da espécie. Para que 

isso ocorra de maneira eficiente é importante conhecer os padrões da estrutura e da 

diversidade genética existentes nas populações. Segundo Lenstra et al. (2012), a 

diversidade genética dentro das espécies refere-se à extensão da variação genética 

dentro e entre raças e/ou linhagens, sendo que, esta variação é um importante 

requisito para adaptações às mudanças ambientais como também para o 

entendimento da variação fenotípica e reconstrução da história da pecuária. 

A princípio, na ausência de meios para investigar a diversidade genética, a não 

ser indiretamente ao nível fenotípico, a extensão e o caráter dessa diversidade 

permaneceu por algum tempo elusivo (ELLEGREN; GALTIER, 2016). Posteriormente, 

com a genotipagem de alta densidade baseada em chip, disponibilizando uma grande 

quantidade de marcadores SNP, os estudos da diversidade genética em todo o 

genoma tornaram-se possíveis e mais precisos (ALBRECHTSEN et al., 2010). Além 

disso, os grandes conjuntos de dados SNP também podem ser usados para varredura 

do genoma em busca de regiões que possam ter sido alvo de seleção (NIELSEN, 

2004). 

A análise de componentes principais (PCA) é uma técnica multivariada capaz 

de atender à necessidade de avaliar a estrutura populacional em conjuntos de dados 

muito grandes (como é o caso de bancos de dados contendo muitos marcadores 

moleculares). A semelhança genética entre pares de indivíduos é quantificada e as 
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variáveis são resumidas nos componentes que melhor descrevem a variação dos 

dados, gerando gráficos de dispersão que fornecem uma avaliação visual direta das 

estruturas entre os grupos (JOMBART et al., 2010).  As análises de heterozigosidades 

e estatísticas F de Wright também resultam em informações importantes no estudo 

populacional. 

Desta maneira, este trabalho teve por objetivo estudar a estrutura da população 

bubalina leiteira no Brasil e identificar regiões genômicas que podem ter sido alvo de 

seleção, com auxílio de informações genômicas. 

MATERIAL E MÉTODOS 

Amostras e controle de qualidade dos marcadores 

Dados genômicos de búfalas com aptidão leiteira, foram cedidos pela 

Faculdade de Ciências Agrárias e Veterinárias da Universidade Estadual Paulista 

(UNESP), campus Jaboticabal. Os animais foram genotipados com o chip 90K Axion® 

Buffalo Genotyping (101.761 marcadores). 

Desta maneira, o banco de dados foi composto de sete fazendas distribuídas 

nos estados de São Paulo, Pará, Bahia e Rio Grande do Norte. Foram analisados 978 

indivíduos, dentre os quais 480 pertencem à fazenda 1, 190 à fazenda 2, 80 à fazenda 

3, 20 à fazenda 4, 6 à fazenda 5, 149 à fazenda 6 e 25 à fazenda 7.  

O controle de qualidade sobre os dados brutos gerados pela genotipagem foi 

realizado por meio do software PLINK (Shaun Purcell, 2007), para verificação de 

alelos pouco informativos, correção de possíveis erros do processo de genotipagem e 

exclusão de marcadores situados nos cromossomos sexuais (para eliminar eventuais 

problemas entre proporção de machos e fêmeas). Nesta etapa, os dados foram 

filtrados com base na frequência do alelo menor (MAF) com limiar de 0,05; 

porcentagem de SNPs válidos na população (call rate) de 0,95 e equilíbrio de Hardy–

Weinberg (EHW) de 10-6. Para averiguar SNPs em desequilíbrio de ligação (DL), 

considerando r² < 0,2, utilizou-se o pacote SNPRelate (Zheng, 2012) do software R. 

Após o controle de qualidade 5.119 marcadores foram removidos devido a não 

atenderem ao requisito de MAF, 34.736 marcadores foram removidos devido ao 

critério call rate, por apresentarem alta taxa de valores perdidos (missing genotypes) e 

809 marcadores não aderiram ao EHW e foram eliminados. Quanto ao DL, foram 

excluídos 12.302 marcadores. Desta maneira, permaneceram no banco de dados 

48.795 marcadores (autossômicos). 
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Análise de Componentes Principais (PCA) 

Os dados foram dispostos inicialmente em uma matriz com tantos 

componentes quanto o número de variáveis existentes nos dados. Com a PCA gerou-

se então um conjunto de dados em uma matriz reduzida, na qual foram consideradas 

as variáveis que proporcionaram maior variação dos dados. Desta maneira, foram 

obtidos os autovalores e autovetores da matriz de covariância dos dados. O autovetor 

com o maior autovalor associado correspondeu à componente principal e o autovetor 

com maior autovalor subsequente correspondeu à componente secundária. Os dados 

foram avaliados com auxílio de scree plot (Anexo 1) do pacote R pcadapt (LUU et al., 

2016) para que fosse feita a seleção dos componentes que melhor explicassem a 

variação dos dados, sendo assim, estes foram representados pelas componentes 

principais 1 e 2. Então, as amostras foram plotadas em função da matriz reduzida em 

dois componentes (PC1 e PC2), sendo que a distância entre dois pontos quaisquer no 

espaço amostral representou a similaridade entre as amostras em relação às 

variáveis. Para a visualização gráfica da relação entre as amostras foi utilizado os 

pacotes SNPRelate e gdsfmt (Zheng et al., 2012), do ambiente R.  

Posteriormente, foi feita a separação dos grupos identificados pela PCA em 

respectivos bancos de dados para a realização de estatísticas populacionais para 

cada subpopulação. 

Diversidade genética e análise de diferenciação 

Para medida de diversidade genética em cada grupo diferenciado pela PCA, foi 

utilizado o pacote hierfstat (Goudet, 2005) no R, para estimar os seguintes parâmetros 

genéticos populacionais para cada loco: 

- Heterozigosidades: 

Heterozigosidade observada (Ho) - é o número de heterozigotos em um determinado 

loco dividido pelo número total de indivíduos amostrados: 

𝐻𝑜 =
número de heterozigotos em cada loco

número total de indivíduos pesquisados
 

Heterozigosidade esperada (He) - indica a probabilidade de um indivíduo ser 

heterozigoto em um loco de acordo com suas frequências alélicas 

𝐻𝑒 = 1 − ∑ Pi² 

(1) 

(2) 
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em que, Pi é a frequência estimada do iésimo alelo 

 

- Índices de Fixação de Wright:  

Dentro das subpopulações (Fis) – redução na heterozigosidade em um indivíduo 

devido ao endocruzamento, em relação à população total à qual esse indivíduo 

pertence: 

𝐹𝑖𝑠 =
(Ho − He)

He
 

em que, Ho= heterozigosidade observada; He= heterozigosidade esperada 

Entre as subpopulações (Fst) - redução de heterozigosidade de uma subpopulação 

relativamente à população total refletindo na diferenciação genética entre 

subpopulações: 

𝐹𝑠𝑡 =
Ht − Hs

Ht
 

em que, Ht = heterozigosidade esperada na população total com acasalamento ao 

acaso; Hs = heterozigosidade média esperada dentro de subpopulações com 

acasalamento ao acaso 

Assinatura de seleção 

Para identificação de regiões genômicas supostamente sob seleção na 

população estudada foram estimados os valores de Fst para cada loco considerando 

as três subpopulações juntas, com auxílio do pacote LEA (Frichot & Francois, 2014). 

Para tanto, os valores de Fst foram convertidos em valores absolutos (z-scores). 

Posteriormente, a partir dos z-scores, foram calculados valores p ajustados em que 

para considerar um SNP como outlier foi considerado um limiar de 0,001, ou seja, os 

primeiros 0,1% mais significativos de acordo com o valor p ajustado para cada 

marcador. Optou-se por um valor de limiar mais rigoroso devido à ausência de 

correção para comparações múltiplas. Desta maneira, foi gerado o Manhattan plot com 

o pacote R qqman (TURNER, 2017), para visualização dos marcadores em relação a 

sua posição física em cada cromossomo. 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

A primeira componente (PC1) explicou 3,4% da variação dos dados, enquanto 

que a componente secundária (PC2) teve uma variância de 2,3% (Figura 1). Como no 

caso deste trabalho, dados fornecidos por marcadores moleculares, são altamente 

(4) 

(3) 
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dimensionais uma vez que cada marcador se comporta como uma variável, portanto 

não se deve esperar que PC1 e PC2 expliquem uma alta porcentagem da variância 

total, pois, quanto maior a quantidade de informações, mais difícil se torna a 

compactação dos dados em um pequeno número de dimensões (TEICH et al., 2014). 

Por exemplo, Mokhber et al. (2018), em seu trabalho realizado com 64.866 

marcadores SNP de búfalos, obtiveram variação de 3,2% e 0,8% nas componentes 

principais 1 e 2, respectivamente. Ao passo que Mascioli et al. (2000), obtiveram 

variação explicada de 74,1% para a primeira componente e 13,9% para a segunda 

componente principal em estudo no qual avaliou 1.116 observações referentes a 

característica de peso (pesos ao nascimento, peso à desmama (240 dias), peso aos 

12 meses (365 dias), peso aos 18 meses (550 dias) e peso aos 24 meses (730 dias) 

em bovinos da raça Canchim. O contraste na porcentagem da variação dos dados nos 

dois exemplos citados pode ser atribuído a diferença de quantidade e tipo de variáveis 

em cada caso.  

Figura 1 – Representação dos primeiros 4 componentes principais obtidos com os dados 
genômicos das populações bubalinas. Valores em porcentagem indicam a parcela de variância 
explicada pelos respectivos componentes principais. PC = Principal Component (componente 
principal). 
 

A ordenação das amostras em função dos componentes que explicaram a 

maior porção da variação dos dados (PC1 e PC2) pode ser observada na Figura 2. 

Três grupos (ou subpopulações) foram distinguidos pela PCA sendo, Grupo 1 em 

verde, Grupo 2 em azul e Grupo 3 em rosa. Como pode ser visto o PC 1 separou a 

subpopulação 1 das demais, além, de demonstrar a variabilidade entre indivíduos da 

mesma subpopulação (considerando-se a dispersão dos pontos de mesma cor), sendo 
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notável a maior variabilidade na subpopulação 1. Enquanto que, o PC 2 fez a 

separação entre as subpopulações 2 e 3. Foram feitos testes para verificar se a 

distinção dos grupos poderia ser devido ao fator fazenda ou estado. Os resultados 

desses testes revelaram que não houve relação dos grupos com estes fatores, uma 

possível explicação é o pequeno tamanho do rebanho bubalino brasileiro que faz com 

que os animais procedam, muitas vezes, de um mesmo material genético, causando 

conectabilidade entre os rebanhos.  

A distância entre dois pontos quaisquer no espaço amostral representa a 

similaridade entre as amostras em relação às variáveis, desta forma, a alta 

proximidade dos pontos na Figura 2 indica que as populações são bastante similares 

geneticamente, revelando uma mínima estrutura entre os grupos. Assim, uma provável 

explicação da baixa estrutura encontrada é que apesar das fazendas que compuseram 

o banco de dados deste estudo utilizarem seus próprios reprodutores, elas fazem 

intercâmbio de material genético entre as mesmas, propiciando fluxo gênico entre as 

subpopulações.
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Figura 2 – Análise de componentes principais das populações de búfalos em estudo. Indivíduos do mesmo grupo populacional estão 
representados por pontos de mesma cor; subpopulação 1 (verde); subpopulação 2 (azul); subpopulação 3 (rosa). 
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Podem ser observados, na Tabela 1, os parâmetros utilizados para medida da 

diversidade genética dentro das subpopulações estudadas bem como de todos os 

grupos juntos (considerando uma população sem estrutura). Os valores médios de 

heterozigosidades, observada e esperada, variaram de 0,4143 a 0,4331 e 0,4119 a 

0,4373 respectivamente. A taxa de heterozigotos foi considerada moderada a alta em 

comparação com a literatura de trabalhos com bubalinos onde foram encontrados 

valores ligeiramente abaixo e valores acima do encontrado neste estudo (porém, vale 

ressaltar que diferenças entre os valores da literatura podem ser devido a diferenças 

de metodologias e análises, número de animais como também diferenças intrínsecas 

aos próprios rebanhos). Os índices de heterozigosidades descritos por Pérez-Pardal et 

al. (2017), para búfalos de rio foram de Ho=0,330 e He=0,279. Marques et al. (2011) 

encontraram Ho=0,5145 e He=0,5934 em rebanho de búfalos Murrah brasileiros. Já 

Groeneveld et al. (2010), relataram valores de He entre 0,630-0,780 em búfalos 

indianos e 0,577-0,605 em búfalos de países mediterrâneos. Vieira et al. (2011), 

apresentaram valores de He variando de 0 a 0,861 em populações brasileiras de 

bubalinos da raça Murrah. Colli et al. (2018), atribuíram a diversidade genética na 

população brasileira da raça Murrah em seu estudo (He=0,403) à ancestralidade de 

bubalinos Murrah indianos combinada a cruzamentos com búfalos da raça 

Mediterrâneo, como também, esta diversidade pode ser devida aos efeitos de 

migração que decorreram ao longo do tempo na pós-domesticação das espécies, 

desta forma, sugere-se que a taxa de He encontrada neste trabalho, pode estar 

relacionada com o encontrado por esses mesmos autores. 

Os índices de fixação intra-populacional (Fis) são apresentados na tabela 1, 

pode-se observar nos resultados do grupo 2, uma desproporção entre os valores de 

Ho e He (Ho>He), o que poderia ser indício da ocorrência de endogamia, porém, o 

índice Fis nesse grupo apresentou valor negativo (Fis= -0,0294). Valores de Fis 

negativos ou próximos de zero indicam variabilidade genética na população devido ao 

maior número de heterozigotos, indicando que nessa população ocorre a incidência de 

acasalamentos ao acaso, porém, se tratando de um sistema de produção espera-se 

que os acasalamentos ocorram de maneira direcionada como forma de seleção de 

características desejáveis por parte do produtor. Com isso, pode ser que este grupo 

ainda não pronunciou os efeitos de endogamia, mesmo com a diminuição da He. O 

grupo 1 apresentou baixa endogamia (Fis = 0,0096), enquanto o grupo 3 apresentou 

maior redução na heterozigosidade dos indivíduos devido ao endocruzamento (Fis = 

0,0329). Os níveis de endogamia deste trabalho foram mais baixos do que o relatado 
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na literatura por Marques et al. (2011), que encontraram Fis médio de 0,0741 e Ángel-

Marín et al. (2010) com valor médio de 0,0730, ambos em estudo com diversas raças 

de bubalinos. 

Tabela 1 – Índices de diversidade genética* 

Grupos Ho He Fis 

Grupo 1 0,4331 0,4373 0,0096 

Grupo 2 0,4240 0,4119 -0,0294 

Grupo 3 0,4143 0,4284 0,0329 

Todos os grupos 0,4202 0,4362 0,0365 
*Valores médios. Ho = Heterozigosidade observada; He = heterozigosidade esperada; Fis = 
índice de fixação intra-populacional 

Uma estrutura populacional negligenciada pode gerar resultados falsos quanto 

aos parâmetros genéticos de diversidade, podendo prejudicar o delineamento de 

programas de melhoramento ou intercorrer em riscos para a conservação da 

variabilidade de espécies quando, por exemplo, um grupo é considerado altamente 

diverso, quando na verdade ele não é. Quando os grupos foram considerados 

pertencentes a uma só população, sem estrutura, os índices de heterozigosidades 

(observada e esperada) diferiram pouco de quando considerada a subestrutura da 

população (Tabela1), mas ainda assim pode-se observar que principalmente os 

grupos 2 e 3, foram considerados com maior variabilidade (He) do que realmente 

possuem. Nesta mesma situação, verificamos uma grande discrepância entre os 

valores de Fis considerando-se todos os grupos (Fis = 0,0365) e considerando o grupo 

2 (Fis = -0,0294), de acordo com a Tabela 1. 

A maior divergência genética foi observada entre os grupos 1 e 2 (Fst = 

0,0291), seguido dos grupos 2 e 3 (Fst = 0,0163) e o menor valor de diferenciação foi 

entre os grupos 1 e 3 (Fst = 0,0152). Valores de Fst próximos de zero indicam uma 

situação sem divergência genética entre as subpopulações, enquanto que próximos de 

um indicam completa fixação de alelos diferentes entre os grupos. Os valores 

apresentados sugerem uma baixa estruturação da população (Fst<0,05). A variação 

entre os grupos representou, portanto menos que 3% da variação genética total 

(considerando que os animais são pertencentes a uma população com baixa 

estruturação, assim espera-se que valores de Fst sejam menores nesse caso que 

quando comparado entre raças), este resultado está de acordo com muitos estudos 

que confirmam que, em várias espécies, a variabilidade genética dentro das 

populações geralmente é maior que entre as populações (CARVALHO et al., 2016). 
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De acordo com Groeneveld et al. (2010), a maioria da diversidade genética em 

bubalinos encontra-se dentro de populações, e estimativas de variação entre 

populações chegam a cerca de 5,7% (comparando-se entre raças), os autores relatam 

que este valor é baixo comparando-se a outras espécies como bovinos (7,11%); 

equinos (8%) e suínos (13%), provavelmente pelo fato de que os búfalos não sofreram 

a mesma intensificação de isolamento e seleção artificial praticada na criação das 

raças de outras espécies domésticas. Hussain et al. (2017), atribuíram o baixo valor de 

Fst (0,07) entre 5 raças paquistanesas ao uso de um pequeno número de touros 

reprodutores, que pode ter contribuído para a ocorrência de pressão seletiva sobre os 

animais. Vijh et al. (2008), encontraram Fst de 0,0897 entre as raças Murrah e 

Jafarabadi em estudo de 12 raças de búfalos na Índia. Marques et al. (2011) e Colli et 

al. (2018), apresentam valores de 0,065 a 0,334 e 0,004 a 0,199 respectivamente. 

O genoma da população foi analisado em busca de assinaturas de seleção 

pelo método Fst. A Figura 3 mostra a distribuição genômica dos valores de Fst por 

cromossomo e destaca os SNP considerados outliers. 
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Figura 3 – Manhattan plot da distribuição genômica dos valores de Fst para cada marcador. 
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Foram identificadas 15 regiões genômicas altamente diferenciadas (valor p 

ajustado<0,001), essas regiões foram utilizadas para a pesquisa de genes que podem 

ter sido alvos de seleção. Os top 3 valores mais significativos de Fst foram 

encontrados nos cromossomos 20, 7 e 11, respectivamente (Tabela 3). 

Tabela 3 – Regiões de alta diferenciação de acordo com a significância do 
valor de Fst (0,1%) 

SNP CHR Posição Valor de p Gene 

AX-85160109 20 3115672 1,05E+09 LOC112580945 

AX-85094174 7 57667615 1,40E+09 APBB2 

AX-85066455 11 34811117 8,88E+09 PELI2 

AX-85173934 8 28913055 1,03E+04 ITGB8 

AX-85094870 17 59617565 1,87E+04 HHIP 

AX-85098794 3 126866790 2,10E+04 COL15A1 

AX-85065863 2 69602279 2,53E+04 ZNF385B 

AX-85116471 1 173954532 3,43E+04 LOC10240136 

AX-85098707 4 16509162 3,76E+04 LAG3 

AX-85044936 6 19783114 4,22E+04 GOLPH3L 

AX-85181069 5 104048622 5,34E+04 SPA17 

AX-85072986 19 65378070 5,79E+04 ADCY2 

AX-85087520 16 54189655 5,88E+04 NA 

AX-85066538 14 79428776 8,88E+04 LOC112578877 

AX-85095280 12 52917729 9,05E+04 NA 
SNP= Single Nucleotide Polymorphism; CHR= cromossomo; NA= nenhum dado 
encontrado nesta faixa 
 

CONCLUSÃO 

A população de bubalinos leiteiros deste estudo apresentou baixa estruturação 

genética conforme verificado pela análise de componentes principais, sendo que, os 

índices de diversidade dentro de cada grupo foram considerados moderados a altos. 

Quanto à diferenciação entre os grupos, foi constatada baixa divergência entre os 

mesmos indicando que as subpopulações (grupos) são bastante similares 

geneticamente. As regiões identificadas como altamente diferenciadas de acordo com 

o índice Fst forneceram informações a cerca de genes que podem estar sendo alvo de 

seleção na população. Estudos futuros a respeito das funções que esses genes 

expressam podem contribuir para o melhor entendimento da divergência entre os 

grupos. 
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CONSIDERAÇÕES FINAIS 

A bubalinocultura alcançou bastante espaço desde a sua introdução no Brasil, 

desempenhando um importante papel no cenário da pecuária leiteira destinada a 

produtos de alta qualidade. Por isso, o conhecimento do perfil genético do rebanho é 

importante, tanto para a avaliação de possíveis linhagens geneticamente superiores 

para produção quanto para a conservação dos recursos genéticos visando produções 

atuais e futuras. Para este conhecimento, o uso de ferramentas moleculares como, por 

exemplo, os painéis de SNP fornecem informações em um nível genômico a cerca das 

relações entre os indivíduos que podem ser consideradas em programas de 

melhoramento genético. Os resultados deste trabalho indicaram que a população 

estudada possui maior variabilidade dentro das subpopulações que entre as mesmas. 

Genes localizados em regiões de alta diferenciação ao longo do genoma foram 

anotados para que posteriormente (trabalhos futuros), sejam analisadas as suas 

respectivas funções no intuito de melhor entender o que contribuiu para a 

diferenciação genética entre as subpopulações estudadas.
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ANEXO 1 

 

 

 

Anexo 1 – Scree plot dos 20 primeiros componentes principais e suas respectivas 

porcentagens de variância explicada. Onde ocorre o decaimento mais abrupto entre os 

pontos (cotovelo) é o limite entre os componentes mais explicativos e menos explicativos. 


