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ESTRUTURA POPULACIONAL E ASSINATURAS DE SELEÇÃO AO 

LONGO DE GERAÇÕES NO COMPOSTO MONTANA TROPICAL® 

Resumo 

O composto Tropical Montana® é população composta por quatro tipos Biológicos ou grupos 

raciais diferentes: 1) N = raças Zebuínas (Bos taurus indicus), 2) A = raças taurinas adaptadas 

(Bos taurus taurus), 3) B = raças Britânicas (Bos taurus taurus), e 4) C = raças da Europa 

continental (Bos taurus taurus). Foram utilizados dados de pedigree e genótipos (51,962 SNP) 

de 3,215 animais do Composto Montana Tropical® para predizer a composição dos grupos 

biológicos do pedigree com dados genômicos e como essa composição se relaciona com as 

gerações dentro da raça composta; (2) caracterizar a distribuição de corridas de homozigosidade 

(ROH) em relação as gerações dentro da raça composta;(3) estimar e comparar o coeficiente de 

endogamia (F) com base nas informações de marcadores genômicos (FROH) e pedigree (FPED); 

(4) identificar regiões genômicas de ilhas de ROH e (5) identificar características relacionadas 

em cada região genômica significativa sob seleção. A estrutura populacional genômica do 

Montana Tropical® tem pouca relação com a composição racial com base no sistema NABC, 

portanto o uso do NABC no programa de melhoramento genético não representa 

adequadamente a estrutura da população. Os níveis de endogamia dentro da raça estão baixos, 

mas demonstram evolução ao longo das gerações sendo importante atentar para esse aspecto, 

mesmo se tratando de raça que explora cruzamentos de diversos tipos biológicos. As detecções 

de assinaturas de seleção com QTLs relacionados a qualidade de carne demonstram que o 

objetivo de produzir animal de raça composta voltado para a produção de carne a pasto. 

 

Palavras-chave: Adaptabilidade, Pecuária, SNP. 
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Abstract  

 

The Montana Tropical® Composite population was developed based on crossing of four 

different biological types or racial groups: 1) N = Zebu breeds (Bos taurus indicus), 2) A = 

adapted taurine breeds (Bos taurus taurus), 3) B = British breeds (Bos taurus taurus), and 4) C 

= races from continental Europe (Bos taurus taurus). Pedigree and genotypes (51,962 SNP) 

from 3,215 animals from the Montana Tropical® Composite were used to predict the 

composition of biological groups in the pedigree with genomic data and how this composition 

relates to each generation within the composite population; (2) characterize a distribution of 

runs of homozygosity (ROH) in relation to new information within the run; (3) estimate and 

compare the inbreeding coefficient (F) based on the markers (FROH) and pedigree (FPED); (4) 

identify genomic regions of the islands of the ROH, and (5) identify quantitative trait loci 

located in the genomic regions under selection. The population structure of the Montana 

Tropical Composite is lowly related to the racial composition based on the NABC system. The 

levels and endogamy within the levels, an evolution over the generations is being important to 

this same aspect when it comes to a breed that explores the crosses of different biological types. 

Selection signatures identified overlap with QTLs related to meat quality indicating that the 

production objective to produce a composite breed animal past the meat of outstanding meat 

for meat quality is being achieved. 

 

Keywords: Adaptability, Livestock, SNP.  
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CAPÍTULO I- CONSIDERAÇÕES INICIAIS 

 

1 INTRODUÇÃO GERAL 

Após o processo de domesticação, os animais mudaram notavelmente por causa da 

intensa seleção antropogênica (Joost et al., 2011). As raças de bovinos atuais são resultado de 

anos de seleção, adaptação aos diferentes ambientes e efeitos demográficos como migração, 

deriva genética e efeito fundador, os quais contribuem para os padrões atuais de diversidade 

genética (Bruford et al., 2003). No futuro, recursos genéticos com maior eficiência alimentar e 

ainda capacidade para se adaptar a mudanças climáticas (novas condições agroecológicas e 

novas doenças) serão necessários (Kantanen et al., 2015).  

A adaptação ao ambiente é definida como a capacidade de o animal sobreviver, crescer 

e se reproduzir na presença de estressores endêmicos do ambiente. As implicações econômicas 

devido ao desequilíbrio adaptativo incluem perdas de produção que afetam tanto os produtos 

em quantidade e qualidade, mortalidades (principalmente de doenças transmitidas por parasitas) 

e custos de tratamento (Burrow, 2012). 

O cruzamento entre os animais de origem zebuína e os de origem europeia é uma 

alternativa para otimizar os efeitos de heterose e as características complementares das raças, 

combinando adaptabilidade ao ambiente e desempenho produtivo. Seguindo este raciocínio, o 

desenvolvimento de raças a partir dos cruzamentos resulta em bovino composto que, utilizando 

de diferentes proporções de raças fundadoras, pode se adaptar a diferentes estratégias e 

ambientes produtivos. Essa estratégia aproveita a heterozigose e variabilidade genética em 

locais ligados a características quantitativas de importância econômica, resultando em maior 

produtividade do animal (Marson et al., 2005).  

Raças compostas e animais cruzados também podem fornecer informações interessantes 

sobre como os efeitos de seleção para determinado ambiente atuam sobre o perfil genômico. 

Além do que quanto maior for o número de informações sobre a estrutura genética das 

populações, presença de genes de interesse e o desempenho em características produtivas, maior 

é o conhecimento sobre o seu potencial de utilização. Na maioria dos casos, as características 

de interesse produtivo e adaptação local são características quantitativas poligênicas e a 

identificação dos locais que governam a variação de tais características é uma tarefa desafiadora 

(Savolainen et al., 2013). Algumas ferramentas podem ser usadas para detectar a base genômica 

destas características tais como Mapeamento de Loci Quantitativo (QTL), Mapeamento de 

associação através de análise de desequilíbrio de Ligação (LD), Análise de Componentes 

Principais (PCA) e Corridas de homozigose (ROH) (Somenzi et al., 2020). 
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2 REVISÃO DE LITERATURA  

 

O Brasil possui o segundo maior rebanho bovino do mundo e é o maior produtor e 

exportador de carne bovina, que respondeu por 17,3% das exportações agrícolas do país em 

2018 (OCDE, 2018). A sustentabilidade econômica e ambiental da pecuária brasileira é de 

grande importância para garantir o fornecimento de proteína animal e segurança alimentar 

mundial, pois, espera-se grande aumento na demanda de alimentos nas próximas décadas 

(McManus et al., 2016) 

Os avanços atuais na agricultura brasileira podem ser impactados diretamente pelas 

mudanças climáticas e pelos efeitos biofísicos resultantes (Zilli et al.,2020). Sob condições 

ambientais adversas, a produtividade animal é afetada, resultando em perdas econômicas para 

as indústrias pecuárias (Nardone et al., 2010). É importante que sejam feitos esforços para 

compreender as respostas adaptativas do gado doméstico e garantir a produção e viabilidade 

econômica frente as demandas ambientais, um passo para isso é utilizar ferramentas de 

melhoramento genético e conhecer recursos genéticos responsivos aos sistemas de produção do 

país (Lobato et al.,2014, Rojas-Downing et al., 2017) 

Nesse sentido, o presente capítulo pretende revisar tópicos conceituais e tecnologias 

importantes na identificação de características populacionais, que melhoram a compreensão, 

gerenciamento genético e tomada de decisões do manejo de bovinos de raça composta.  

 

2.1 Genômica no melhoramento genético animal  

A capacidade de genotipar milhares de marcadores moleculares em milhares de animais, 

denominado de estudos genômicos, provocou revolução no melhoramento genético mundial. A 

implementação de ferramentas genômicas está implicitamente associada ao descobrimento dos 

polimorfismos de base única (SNP) e o desenvolvimento de ferramentas de genotipagem desse 

tipo de marcador em larga escala e com relativo baixo custo (Hayes et al., 2009).  

Os SNPs (Single Nucleotide Polymorphims) são a forma mais comum de polimorfismo 

entre indivíduos surgindo aproximadamente a cada 200 pares de bases nos bovinos (Williams, 

2005). Um marcador SNP é uma alteração de base única em uma sequência de DNA (Vignal, 

2002). Os métodos para identificação de novas variações de nucleotídeo único são o 

sequenciamento direto de regiões de interesse, permitindo a identificação de SNPS através de 

alinhamento e comparação de sequências usando bancos de dados públicos (Pariset et al., 

2009). Devido a sua abundância e recente disponibilidade de tecnologias de análise de alto 

rendimento, os SNP são os marcadores mais adequados para estudos genômicos (Pariset, 2012).  
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Os painéis contendo os marcadores SNP podem ter diversas densidades, como exemplo, 

de baixa densidade, o Ilumina Bovine_3k Beadchip que possui cerca de 2900 SNP e, de alta 

densidade, o Ilumina BovineHD Beadchip com 777.000 SNP (Purfield et al.,2012). A 

densidade necessária para análises genômicas em uma espécie depende do comprimento médio 

dos blocos cromossômicos, e nível de desequilíbrio de ligação (LD). Dentro desses blocos um 

ou alguns marcadores podem atuar como proxies para prever todos ou a maioria dos haplótipos 

presentes no bloco inteiro (Matukumally et al., 2009).  

Existem muitas plataformas comerciais disponíveis, que foram otimizadas para alta 

eficiência, robustez e geração de dados, alcançando excelentes custos-benefícios, como por 

exemplo, o chip SNP 777k para gado (Bovine HD Genotipagem Beadchip, Ilumina, INC., San 

Diego, CA, EUA) e o chip SNP 600k para ovinos (SNP Bed Chip Ovine, infinium HD, Ilumina, 

Inc., San Diego, CA, EUA) (Paim et al., 2018). A plataforma de densidade de SNP mais comum 

para bovinos é de 54.000 SNP (Illumina Bovinechip SNP50) (Purfield et al., 2012). 

 

2.2 Uso de Cruzamentos e Raças Compostas em bovinos   

Nenhuma raça se destaca em todas as características que são importantes para produção 

de carne. Diversas raças são necessárias para explorar a heterose e complementaridade por meio 

de cruzamentos e combinar o potencial genético para diversos mercados, recursos alimentares 

e climas (Wheeler et al., 2005). A hibridização é uma forma de explorar o vigor híbrido 

(heterose) que ocorre quando o híbrido tem maior capacidade adaptativa e produtiva do que a 

média dos seus progenitores, devido a novas interações gênicas e redução dos alelos recessivos 

acumulados (Edmands, 2007).  

Um dos desafios de implementação do uso de animais cruzados na produção animal é a 

reposição de matrizes no rebanho. O uso de raças compostas segue a ideia de explorar a heterose 

e conseguir manter uma população relativamente estável, em que se pode utilizar as fêmeas 

para reposição do rebanho. Portanto, após a formação da raça composta com a contribuição de 

2 ou mais raças, ocorre a seleção dentro da raça (Gregory & Cundiff, 1980).  

Entre as raças compostas utilizadas no Brasil podendo citar alguns exemplos como a 

raça Canchim criada em 1960 a partir do cruzamento entre animais Bos taurus indicus (zebu) e 

Bos taurus taurus (charolês). A composição final da raça apresenta 5/8 de charolês e 3/8 de 

zebu sendo a raça nelore a mais utilizada para compor a porção zebuína (Mokry et al., 2014). 

A raça Brangus também um exemplo de raça composta com adequada adaptação aos trópicos, 

esta raça foi desenvolvida em 1949, com objetivo de combinar a produtividade do gado Angus 
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com 62,5% da composição racial e adaptação ambiental do zebu (Brahama ou nelore) com 

37,5% na composição final da raça (Koger, 1980).  

O Composto Tropical Montana® é uma população que foi desenvolvida em 1994, após 

estudos conduzidos por pesquisadores e produtores no Brasil em parceria com o Centro de 

pesquisa em animais de corte dos Estados Unidos no Clay Center, Departamento de Agricultura 

dos Estados Unidos (USDA). Buscando explorar a heterose e a capacidade de trabalho dos 

touros na monta a campo. Esta população composta foi desenvolvida cruzando animais de 

quatro tipos Biológicos ou grupos raciais diferentes: 1) N = raças Zebuínas (Bos taurus indicus), 

2) A = raças taurinas adaptadas (Bos taurus taurus), 3) B = raças Britânicas (Bos taurus taurus), 

e 4) C = raças da Europa continental (Bos taurus taurus) (Grigoletto et al., 2020). O programa 

de melhoramento da população Montana tropical utiliza o sistema do tipo “aberto” que permite 

a introdução de novas raças dos diferentes tipos biológicos (FERRAZ et al., 1999). 

A composição de um animal da população Tropical Montana® é representada por 

múltiplos de 1/16 na sequência NABC. Desta forma, um animal Montana 444 se refere ao 

animal com a composição de ¼ do grupo biológico N, ¼ do grupo biológico A, ¼ do grupo 

biológico B e ¼ do grupo biológico C. 

O gado adaptado tropicalmente é conhecido por sua capacidade de tolerar estresse por 

calor e resistência a doenças, mantendo a capacidade de produzir leite e carne (Huson et al., 

2014). As raças Bonsmara, Belmont Red, Romosinuano, Senepol e Caracu são alguns exemplos 

de Taurinos adaptados presentes no pedigree do Composto Montana Tropica®. Este grupo 

também é composto por animais da Família Sanga (África) que são animais adaptados aos 

trópicos (Makina et al., 2014). O Caracu, por exemplo, é oriundo de animais Bos taurus taurus 

que originalmente foram trazidos para o Brasil no século XVI e que ao longo de sucessivas 

gerações e acasalamentos aleatórios foram considerados adaptados, pois conseguiram 

sobreviver aos desafios do clima tropical (Campos et al., 2019).  

As diferenças entre os grupos biológicos podem ser utilizadas para adequar o genótipo 

dos animais ao ambiente e aumentar a eficiência produtiva dos rebanhos, atendendo as 

demandas dos consumidores por produtos de alta qualidade e respeito ao meio ambiente (Silva 

et al., 2007).  

 

2.3 Gerações em melhoramento genético animal 

A hibridação pode ser definida como o cruzamento de indivíduos de populações 

distintas, este fenômeno acontece naturalmente em populações selvagens e pode ocorrer por 

ação antropogênica como no caso do bovino (VonHoldt et al., 2018). O híbrido de primeira 
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geração (F1) resulta do cruzamento de duas espécies parentais puras, um híbrido de segunda 

geração (F2) resulta do cruzamento de dois híbridos (F1) e, assim por diante (Jackiw et al., 

2016). No entanto, em bovinos a separação de gerações de cruzamento não é tão clara, porque 

ocorre sobreposição de gerações, ou seja, o F2 é cruzado com o F3 e assim por diante, e o F1 

pode ser cruzado com outra linhagem ou raça pura.  

O termo geração refere à transição entre progenitores e a prole, sendo uma geração 

definida como todos os indivíduos que estão no mesmo estágio de descendência de um ancestral 

comum. Em bovinos, usualmente estes parâmetros são calculados pelas informações de 

pedigree, podendo obter as seguintes informações número de gerações completas traçadas que 

se refere à geração mais distante em que todos os ancestrais sejam conhecidos, ou seja, que 

separa a progênie da mais distante geração. O número máximo de gerações rastreadas que é o 

número de gerações que separam o indivíduo de seu ancestral mais remoto. O número 

equivalente de gerações completas, por sua vez, é obtido pelo somatório dos termos (1/2) n de 

todos os ancestrais conhecidos, em que n é o número de gerações que separa o indivíduo de 

cada ancestral conhecido (Gutiérrez & Goyache, 2005) 

O intervalo de gerações é dado pela média da idade dos pais ao nascimento de sua 

progênie. Podendo ser computado intervalos de gerações para Touro-filho, Touro-filha, Vaca-

Filho, Vaca filha (Rendel e Robertson, 1951). Sendo este parâmetro fator importante, pois afeta 

a taxa de ganho genético das populações, especialmente na espécie bovina que possui intervalos 

de gerações relativamente longos. Biologicamente o menor intervalo de geração possível é a 

soma da idade de maturidade sexual e a duração da gestação (Schefers & Weigel, 2012). 

 

2.4 Estrutura populacional 

O conhecimento da estrutura populacional e composição racial é importante para gerir 

as informações da raça dentro do programa de melhoramento genético e tomar decisões mais 

assertivas e acuradas na conservação da diversidade, seleção de características de interesse e 

avaliar adaptabilidade de raças mestiças a determinado ambiente de produção (Reist-Marti et 

al., 2003, Kuehn et al., 2011). 

Os valores de composição do pedigree são utilizados juntamente com informações de 

desempenho para avaliação genética. Essas análises são baseadas em metodologia de modelo 

misto, em particular a abordagem estatística de modelo animal usando os melhores métodos de 

predição linear não viesada para obter valores genéticos estimados (EBV) para características 

economicamente importantes (Montaldo et al., 2012). 
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Agora que os dados de chip SNP estão disponíveis, esses EBVs de pedigree podem ser 

complementados com informações de dados genômicos, gerando EBVs genômicos (GEBVs). 

O GEBV pode ser calculado como função linear dos genótipos SNP ponderados pelo efeito 

aparente de cada genótipo na característica (Wray et al., 2019). Alguns trabalhos indicaram que 

a previsão do mérito genômico mestiço pode ser melhorada calculando valores genômicos 

diretos de acordo com os efeitos ponderados do SNP de cada uma das raças contribuintes 

(VanRaden et al., 2015). 

A estimativa de composição racial com base no pedigree é um método 

convencionalmente utilizado e acessível, no entanto está sujeito a erros de anotação, dados 

incompletos ou ausentes prejudicando a confiabilidade da informação, além do que a 

composição racial por pedigree é apenas uma estimativa probabilística dos efeitos de meiose 

que pode ter boa aproximação para o rebanho, mas alto grau de erro para o indivíduo (Ron et 

al., 1996). Os avanços nas tecnologias genômicas permitiram inovações e implementações nos 

métodos de estimação da composição racial dos animais domésticos, e representa a 

possibilidade de aumentar a precisão das estimativas dos valores genéticos de raça pura ou 

mestiça em raças compostas ou populações mestiças (Manel et al., 2005, Montaldo et al., 2012, 

Huang et al., 2014).  

Métodos que utilizaram dados de genoma completo foram utilizados em espécies como 

bovinos, suínos e ovelhas para predição e estimação da composição geral e a proporção racial 

genômica com coeficientes de regressão satisfatórios (Dodds et al., 2014, Funkhouser et al., 

2017, Gobena et al.,2018). Informações genômicas têm o potencial de fornecer mais estimativas 

precisas da composição da raça e distância genômica entre as raças em relação ao 

convencionalmente registrado em dados de pedigree (kelleher et al., 2017). Portanto estudo de 

dados genômicos da diversidade e estrutura populacional podem melhorar a compreensão dos 

recursos genéticos reais da população (Tolone et al., 2012). 

 

2.5 Endogamia  

Dois indivíduos são geneticamente relacionados quando possuem ancestrais comuns. A 

partir disto, o grau de endogamia dependerá da relação de parentesco existente entre seus 

descendentes. Desta forma, a endogamia corresponde ao acasalamento entre indivíduos mais 

aparentados que a média da população em que estão inseridos (Burrow, 1993).  

Altos níveis de endogamia podem promover decréscimos no número de indivíduos 

heterozigotos, redução da variabilidade genética, aumento da chance de aparecimento de alelos 

recessivos com efeitos deletérios (Falconer & Mackay, 1996). Este aumento da homozigose é 

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1871141318305341#bib0022
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responsável pela depressão endogâmica que pode ser caracterizada pela redução da resposta a 

seleção ou redução do desempenho produtivo, quando os animais são provenientes de 

acasalamentos endogâmicos (Alexander et al., 1961, Reverter et al., 2017) O conhecimento da 

taxa de endogamia ao longo das gerações associado a programas de melhoramento genético, 

pode possibilitar melhor orientação de planos de acasalamento em cruzamentos.  

A diversidade genética ou nível de autozigosidade é estimada e gerenciada com a ajuda 

de coeficientes de endogamia (F) com base em dados de pedigree. Esses coeficientes refletem 

a proporção do genoma que se espera que seja idêntico por descendência (IBD) em um 

indivíduo e entre dois indivíduos, respectivamente (Wright, 1921) 

Corridas de homozigose (conhecidas como runs of homozygosity – ROHs) são 

segmentos homozigotos contínuos herdados de ancestrais comuns (Ferencakovic et al., 2011, 

Purfield et al., 2012). As formações das ROHs podem ser influenciadas por endogamia, deriva 

genética, gargalo populacional, bem como seleção natural e artificial, ou seja, seu estudo pode 

caracterizar o histórico da estrutura populacional (Curick et al., 2014). 

As variações no tamanho e na distribuição das ROHs observadas pelo genoma podem 

ser utilizadas para inferir sobre eventos de consanguinidade em uma população específica 

(Howrigan et al. 2011). Raças e linhagens especializadas de animais de produção passaram e 

continuam sendo submetidas à intensa seleção de pacotes de alelos com efeito positivo sobre 

características produtivas, reprodutivas ou de padrão racial e, devido a isso, é comum encontrar 

altas taxas de endogamia e, consequentemente, ROHs distribuídas em abundância pelo genoma 

e presentes em altas frequências nas populações estudadas (Zavarez et al., 2015; Zhang et al., 

2015).  

De acordo com o tamanho da ROH é possível calcular o coeficiente de endogamia 

genômico através da FROH que é estimada a partir do somatório de corridas em homozigose 

(ROHs), separada em diferentes tamanhos mínimos de corridas e pode ser definida como a 

proporção do genoma autossômico coberto por SNPs que é composta por ROHs. Permitindo 

classificar a endogamia sendo segmentos longos relacionados com endogamia recente e os 

curtos com endogamia mais antiga (McQuillan et al. 2008).  

 

2.6 Assinaturas de seleção  

As assinaturas de seleção delimitam regiões do genoma que são, ou foram, 

funcionalmente importantes, e, portanto, estiveram sob seleção natural ou artificial (Zinovieva 

et al., 2020). A seleção normalmente deixa assinaturas no genoma, que geralmente são 

caracterizadas por alta diferenciação genética entre as raças e ou forte redução na diversidade 
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genética em regiões associadas a características sob intensa pressão de seleção. O estudo dessas 

assinaturas vem sendo utilizado para associação com variedade de características incluindo 

tolerância térmica, resposta imune, funções reprodutivas, ingestão de alimento e metabolismo 

(Onzima, et al 2018). 

Os estudos de assinatura de seleção vêm se tornando cada vez mais populares porque 

oferecem estratégia complementar para estudos de associação ampla do genoma (GWAS) sobre 

variantes de mapeamento que afetam características de interesse, ajudando a vincular fenótipos 

a função do gene (Utsunomiya et al., 2015). Os resultados provenientes deste tipo de estudo 

podem ser úteis para conhecer a variabilidade genética da raça e auxiliar no desenvolvimento 

dos programas de melhoramento genético (Zinovieva et al., 2020). 

A assinatura de seleção pode ser detectada utilizando diferentes abordagens e métodos 

como alta frequência de alelos derivados que pegaram carona na população, a duração e 

estrutura de haplótipos, medidos por homozigosidade, e por diferenciação genética entre as 

populações medidas por FST ou estatísticas relacionadas (Fariello et al., 2013). 

A análise de hapFLK consiste em analisar através da estrutura hierárquica da população 

amostrada as diferenças nas frequências de haplótipos detectando, assim regiões sob seleção 

(Fariello et al.,2013). Para estimar a estrutura hierárquica das populações calcula-se a distância 

de Reynolds e é convertida em matriz de parentesco com scripts fornecidos pela página da Web 

do hapFLK (https://forge-dga.jouy.inra.fr/projects/hapflk). O uso de uma combinação de 

informações de haplótipos e da estrutura hierárquica de populações resulta em maior robustez 

para detecção de assinatura de seleção (Manunza et al., 2016). 

A metodologia de XP-EHH é baseada na detecção de assinaturas de seleção entre 

populações, comparando seus perfis de EHH. O método de EHH explora a decadência de 

homozigosidade do haplótipo como uma função de distância genética de um SNP focal.  Ou 

seja, o XP-EHH detecta assinaturas de seleção nas quais o alelo selecionado se aproximou ou 

atingiu a fixação em uma população. Este método usa comparação entre populações de 

comprimentos de haplótipos para controlar a variação local das taxas de recombinação. Essa 

comparação entre populações é complicada pelo fato de que os comprimentos dos haplótipos 

também dependem da história da população, como gargalos e expansões. O Teste de XP-EHH 

normaliza para diferenças em todo o genoma no comprimento do haplótipo entre as populações 

(Sabeti et al., 2006). 

A frequência que os marcadores SNP aparecem dentro de uma corrida de homozigose 

(ROH) na população pode indicar uma assinatura de seleção dentro da população. Assim, é 

possível identificar os efeitos de pressões seletivas em diferentes lapsos temporais e o uso 

intenso de alguns reprodutores na população, uma vez que a ROH determina a existência de um 



20 
 

ancestral comum no pedigree do animal. Assim, é possível observar as consequências da 

seleção ao longo do desenvolvimento da raça para características de importância econômica 

e/ou características relacionadas a adaptação ao ambiente (Peripolli et al., 2018). 

 

2.7 Genômica de Paisagem  

 

A adaptação local implica na existência de alelos vantajosos conferindo a população em 

seu habitat nativo maior aptidão do que qualquer outra população alóctone vivendo no mesmo 

habitat (Kawecki |& Ebert, 2004). A genômica de paisagem correlaciona padrões de variação 

genética com variáveis geográfica para investigar como as características geográficas e 

ambientais afetam a estrutura genética das populações, um campo que combina marcadores 

moleculares, genética e ambiente (Pariset et al., 2012).  

Genômica de paisagem é uma das abordagens usadas para detectar assinaturas de 

adaptação local e se tornaram cada vez mais populares, principalmente pela diminuição do custo 

de sequenciamento, mas também pela recente disponibilidade de conjuntos de dados ambientais 

de alta resolução (Osipova et al., 2019). Nos animais de produção, o estudo da adaptação de 

diferentes raças ao meio ambiente é de crucial importância para apoiar sistemas de produção 

baseados em raças adaptadas reduzindo o impacto ambiental, assim a genômica de paisagem 

oferece ferramenta para identificar os genótipos adaptados a determinado ambiente (Joost et 

al.,2010).  

Na genômica de paisagem, a informação genética é incorporada dentro de um contexto 

geográfico. No gado consiste simplesmente em atribuir valores de latitude e longitude, 

topografia, altitude, clima, informações epidemiológicas, ecológicas, cobertura de solo, 

estradas, demografia, umidade relativa do ar, precipitação e dados econômicos a qualquer 

amostra de DNA colhida em animais amostrados (Joost et al., 2011).  

Para analisar a interação de variáveis ambientais e padrões genéticos, a genômica de 

paisagem requer alto número de marcadores moleculares para fornecer alta resolução e uma 

precisão de localização geográfica. O principal sistema de marcadores utilizado são as 

tecnologias de SNPS (Pariset et al., 2012). E, consequentemente, a genômica de paisagem é 

altamente dependente do sistema de informações geográficas (SIG).  
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Um exemplo de ferramenta para este estudo é o SAM (Método de análise espacial) 

que é uma abordagem que oferece a possibilidade de identificar loci, provavelmente sob seleção 

natural. O SAM analisa a associação entre as frequências alélicas nos marcadores moleculares 

e dados de várias variáveis ambientais. Para esse fim, ele usa um ou mais variáveis ambientais 

que descrevem o local de amostragem e uma matriz de marcadores moleculares. Usando uma 

regressão logística esse método associa a frequência de marcadores moleculares com 

parâmetros em cada site e destaca os possíveis marcadores vinculados a regiões genômicas 

envolvidas na adaptação (Joost et al., 2008). 

 

2.8 Ancestralidade local  

 

Por causa da grande resolução alcançada hoje em dia com as plataformas de 

genotipagem, é possível utilizar ferramentas de computação capazes de traçar a origem dos 

haplótipos dentro de uma população de animais de raças compostas. Essa compreensão da 

ancestralidade de cada região genômica é conhecida atualmente como ancestralidade local 

(Chen et al., 2020). 

Raças compostas são frequentemente manejadas como única população, isso significa 

que a seleção natural e seleção artificial são aplicadas usando informações fenotípicas ou 

diferença esperada na progênie (DEP para peso em diferentes idades, rendimento de carcaça 

etc) disponíveis, essa seleção poderá causar alterações genômicas na população (Goszczynski 

et al., 2018).  

Essas regiões genômicas sob seleção em ambientes desafiadores podem conter grande 

desvio de ancestralidade ao longo das gerações na direção de um dos fundadores e podem 

indicar forte pressão de seleção ou deriva genética (Gautier & Naves, 2011).  

A obtenção dessa informação nos abre novas formas para compreender como os alelos 

são mantidos na população após cruzamento e pode-se analisar se as vantagens que foram 

buscadas na criação do composto (produção de carne e adaptabilidade) estão sendo mantidas 

ao longo das gerações. E, tomar decisões de como manejar a hibridização definindo melhores 

práticas de seleção para as raças compostas, visando produção, saúde, bem-estar e 

sustentabilidade (Paim et al., 2020). 

O software ADMIXTURE pode ser utilizado para estudar a ancestralidade local de raças 

compostas. Ele estima o coeficiente de ancestralidade como parâmetros de modelo estatístico, 

adotando o modelo de verossimilhança. Estima simultaneamente as frequências alélicas 

juntamente com as proporções de ascendência. Capaz de executar testes de clusters 
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supervisionados para avaliar a ancestralidade de híbridos simulados e reais (Alexander et al., 

2009).  

Outra maneira eficiente de identificar informações importantes sobre ancestralidade a 

partir de dados densos de genótipos é com o software Chromo Painter. O Chromo Painter 

encontra haplótipos nos dados de sequência e cada indivíduo é pintado como uma combinação 

de todas as outras sequências (Lawson et al., 2012).  
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OBJETIVOS 

Objetivos Gerais  

 Compreender a formação genômica e as consequências do processo seletivo na 

população composta Montana Tropical®. 

Objetivos específicos  

 Caracterizar a estrutura da população do composto Montana Tropical ®; 

 Identificar diferenças em assinaturas de seleção e composição de raças 

fundadoras no composto Montana Tropical® ao longo de gerações; 

 Detectar assinaturas de seleção no composto Montana Tropical® e identificar 

genes presentes nas regiões de assinatura. 
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CAPÍTULO II - ESTRUTURA POPULACIONAL E ASSINATURA DE 

SELEÇÃO AO LONGO DE GERAÇÕES NO COMPOSTO MONTANA TROPICAL ® 

 

RESUMO 

O conhecimento da estrutura populacional e composição racial é importante para gerir 

as informações da raça dentro do programa de melhoramento genético. O Composto Montana 

Tropical® foi desenvolvido cruzando animais de quatro tipos biológicos ou grupos raciais 

diferentes. Ao usar os dados genômicos é possível realizar diversos estudos de estrutura de 

população e assinaturas de seleção. Foram utilizados dados de pedigree e genótipos (51962 

SNP) de 3215 animais do Composto Tropical Montana® para predizer a composição dos 

grupos biológicos do pedigree com dados genômicos e como essa composição se relaciona com 

as gerações dentro da raça composta; (2) caracterizar a distribuição de corridas de 

homozigosidade (ROH) em relação as gerações dentro da raça composta;(3) estimar e comparar 

o coeficiente de endogamia (F) com base nas informações de marcadores genômicos (FROH) e 

pedigree (FPED); (4) identificar regiões genômicas de ilhas de ROH e (5) identificar 

características relacionadas em cada região genômica significativa sob seleção. A estrutura de 

população (PCA e ADMIXTURE) não está relacionada com a composição racial do pedigree 

e possui forte relação com o número de gerações dentro da raça. Ocorreu aumento na FROH à 

medida que o número de gerações equivalentes aumentou. As estimativas de FROH na 

população de Montana também demonstram que a partir da geração equivalente 5 o número de 

animais com FROH= 0 é reduzido. Acredita-se que utilizar os resultados de PCA no programa 

de melhoramento genético da raça para correção da estrutura de população seja uma alternativa 

interessante, em substituição a correção pelas proporções NABC baseada no pedigree. A 

população estudada apresentou assinaturas de seleção em regiões dos cromossomos 3, 4, 6, 20 

e 26. A frequência de observação dos marcadores em homozigose nessas regiões aumentou 

conforme as gerações dentro da raça, demonstrando ser realmente um processo de seleção que 

está ocorrendo após a formação da raça composta. Grande parte dessas regiões de assinaturas 

de seleção apresentam QTLs de qualidade de carcaça, demonstrando que os objetivos da criação 

da raça em desenvolver um animal a pasto com qualidade de carne, estão sendo atingidos em 

nível genômico ao longo das gerações da raça.  

 

Palavras-chave: Adaptação; pedigree; Genômica. 
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ABSTRACT 

Knowledge of population structure and racial composition is important for managing breed 

information within the breeding program. Composite Montana Tropical® was developed by 

crossing animals of four different biological types or racial groups. By using the genomic data, 

it is possible to carry out several studies of population structure and selection signatures. 

Pedigree and genotype data (51962 SNP) from 3215 animals from the Composite Tropical 

Montana® were used to predict the composition of biological groups in the pedigree with 

genomic data and how this composition relates to generations within the composite breed; (2) 

characterize the distribution of races of homozygosity (ROH) in relation to generations within 

the composite breed; (3) estimate and compare the inbreeding coefficient (F) based on 

information from genomic markers (FROH) and pedigree (FPED) ; (4) identify genomic 

regions of islands of ROH and (5) identify related traits in each significant genomic region 

under selection. The population structure (PCA and ADMIXTURE) is not related to the racial 

composition of the pedigree and has a strong relationship with the number of generations within 

the breed. There was an increase in FROH as the number of equivalent generations increased. 

Estimates of FROH in the Montana population also show that from the equivalent generation 5 

onwards the number of animals with FROH= 0 is reduced. It is believed that using PCA results 

in the breed genetic improvement program to correct the population structure is an interesting 

alternative to replace the correction by NABC proportions based on pedigree. The population 

studied showed selection signatures in regions of chromosomes 3, 4, 6, 20 and 26. The 

frequency of observation of markers in homozygosity in these regions increased with the 

generations within the breed, demonstrating that it is really a selection process that is occurring 

after the formation of the composite race. Most of these selection signature regions have carcass 

quality QTLs, demonstrating that the breed’s breeding goal of developing a pasture animal with 

meat quality, are being achieved at the genomic level over the generations of the breed. 

Key-words: Adaptation, pedigree, genomics 
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INTRODUÇÃO  

 

O conhecimento da estrutura populacional e composição racial é importante para gerir 

as informações da raça dentro do programa de melhoramento genético e tomar decisões mais 

assertivas e acuradas na conservação da diversidade, seleção de características de interesse e 

avaliar adaptabilidade de raças compostas a determinado ambiente de produção (Reist-Marti et 

al., 2003, Kuehn et al., 2011). 

A estimativa de composição racial com base no pedigree é um método 

convencionalmente utilizado e acessível, no entanto está sujeito a erros de anotação, dados 

incompletos ou ausentes prejudicando a confiabilidade da informação (Ron et al., 1996). Os 

avanços nas tecnologias genômicas permitiram inovações e implementações nos métodos de 

estimação da composição racial dos animais domésticos (Huang et al., 2014). Métodos que 

utilizaram dados de genoma completo foram utilizados satisfatoriamente em espécies como 

bovinos, suínos e ovelhas para predição e estimação da composição geral e a proporção racial 

genômica com coeficientes de regressão (Dodds et al., 2014, Funkhouser et al., 2017, Gobena 

et al.,2018). 

Ao usar os dados genômicos a estimativa da composição racial é menos sujeita a erros 

de entrada de informação e ao efeito de desvios de amostragem mendeliana, durante a 

gametogênese que afeta as estimativas com base no pedigree (Kuehn et al., 2011). O uso desta 

tecnologia na predição da composição racial apresenta como desvantagem o maior custo para 

obtenção da informação (Gurgul et al., 2014). Esse impacto do custo pode ser mitigado pela 

diversidade de informações que podem ser obtidas ao utilizar os mesmos dados genômicos, tais 

como teste de parentesco, estimar valores genéticos genômicos e rastrear doenças (Gobena et 

al., 2018).  

Outra informação que pode ser obtida com dados genotípicos é a identificação das 

corridas de homozigose (conhecidas como runs of homozygosity – ROHs) que são segmentos 

homozigotos contínuos herdados de ancestrais comuns (Ferencakovic et al., 2011, Purfield et 

al., 2012). As formações das ROHs podem ser influenciadas por endogamia, deriva genética, 

gargalo populacional, bem como seleção natural e artificial, ou seja, seu estudo pode 

caracterizar o histórico da estrutura populacional (Curik et al., 2014). 

De acordo com o tamanho das ROH é possível calcular o coeficiente de endogamia 

genômico e classificar a endogamia, sendo segmentos longos relacionados com endogamia 

recente e os curtos com endogamia mais antiga (McQuillan et al. 2008). Essas regiões 

dependendo da frequência que aparecem na população podem ser consideradas assinaturas de 
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seleção e permitem identificar características de importância produtiva que estão sob seleção 

ao longo do desenvolvimento da raça (Peripolli et al., 2018). 

O Composto Montana Tropical® foi desenvolvido cruzando animais de quatro tipos 

biológicos ou grupos raciais diferentes 1) Raças Zebuínas (N), 2) Raças taurinas adaptadas (A), 

3) Raças Britânicas (B), e 4) raças da Europa continental (C) (Grigoletto et al., 2020). As 

diferenças entre os grupos biológicos podem ser utilizadas para adequar o genótipo dos animais 

ao ambiente e aumentar a eficiência produtiva, permitindo melhores desempenhos em 

ambientes que seriam mais desafiadores para raças puras (Silva et al., 2007).  

Essa raça composta já foi objeto de estudo em trabalhos anteriores e demonstrou possuir 

traços de assinatura de seleção recente (Peripolli et al., 2020). Utilizando a raça composta 

Montana Tropical®, buscando com este trabalho (1) pela primeira vez predizer a composição 

dos grupos biológicos do pedigree com dados genômicos e como essa composição se relaciona 

com as gerações dentro da raça composta; (2) caracterizar a distribuição de corridas de 

homozigosidade (ROH) em relação as gerações dentro da raça composta;(3) estimar e comparar 

o coeficiente de endogamia (F) com base nas informações de marcadores genômicos (FROH) e 

pedigree (FPED); (4) identificar regiões genômicas de ilhas de ROH e (5) identificar 

características relacionadas em cada região genômica significativa sob seleção. 

 

MATERIAL E MÉTODOS  

Animais  

Foram utilizados dados de pedigree e genótipos imputados (51962 SNP) de 3,215 

animais do composto Tropical Montana®. As amostras foram provenientes de fazendas do 

Brasil (Cento-Oeste, Sul e Sudeste) e do Uruguai e fornecidos pelo Grupo de Melhoramento 

Animal e Biotecnologia da Faculdade de Zootecnia e Engenharia de Alimentos (Pirassununga, 

São Paulo, Brasil). 

O controle de qualidade dos genótipos foi realizado no software Plink versão 1.09 

(https://www.cog-genomics.org/plink/1.9/) (Purcell et al., 2007). Após o controle de qualidade 

com filtragem de 0,5 para GC score (Gen Call), call rate amostra (>90%), call rate SNP (>90%), 

MAF (>1%) e poda por LD (--indep-pairwise 50 5 0.5) o conjunto retido para análise de dados 

foi de 40,634 SNP em 29 cromossomos autossômicos. Para as análises de ROH o filtro de MAF 

e a poda por LD não foram executadas devido a sua capacidade de afetar a detecção de ROH 

(Meyermens et al., 2020), sendo o conjunto final de SNP de 51962 SNP dos 29 cromossomos 

autossômicos. 

 

Avaliação do Pedigree 
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O arquivo de pedigree foi avaliado utilizando o pacote optiSel (Wellmann, 2017) no 

software R 3.4.2 (R Core Team, 2017). Os animais que apresentaram composição racial 1 para 

qualquer grupo biológico na escala N:A:B:C foram considerados ancestrais.  

O número de gerações equivalente foi calculado através da equação 𝑔 = ∑(1/2)n em 

que g é o número de gerações equivalentes e n o número de gerações que separa o indivíduo de 

cada ancestral conhecido Welsh et al (2010). 

 

PCA 

O software Plink 1.9 foi utilizado para executar a Análise de Componentes Principais 

(PCA) baseada na matriz de relacionamento padronizada de variância para verificar 

estratificação e distância genética entre os indivíduos da população (Purcell et al., 2007). As 

análises foram realizadas com até 10 componentes principais. Os autovetores individuais foram 

plotados ao longo dos diferentes eixos de um gráfico. A variância total explicada pelos 

componentes principais também foi estimada. 

 

ADMIXTURE 

Análise de cluster com base nos dados de genotipagem foi executada usando o método 

não supervisionado de máxima verossimilhança implementado no programa ADMIXTURE 

versão 1.3.0 (Alexander et al., 2009). Valores K (parâmetro que descreve o número de 

subpopulações que compõem a população total em um conjunto de dados fornecido como 

entrada) de 2, 3 e 4 foram usados para o conjunto de dados para estabelecer os padrões de 

agrupamento na população (Ahmad et al., 2020). Ao tentar encontrar o valor de k ideal da 

população, foi utilizado o K de 2 a 20 mas não foi encontrado um ponto que o CV fosse 

adequado para determiná-lo, pois o decaimento foi continuo sem um ponto o mesmo 

aumentasse.  

 As saídas de K=2 a 4 foram plotadas utilizando os pacotes ggplot2 (Wickham, 2016), 

forcats (Wickham, 2021), ggthemes (Arnold, 2021) e patchwork (Pedersen, 2020) no software 

R e os dados organizados por classes de gerações equivalentes (<2.5, 2.5<equiGen<4.5 e >4.5). 

As análises de correlação, regressão e gráficos entre resultados de PCA, Gerações 

equivalentes, ADMIXTURE e composição NABC do pedigree foram executados utilizando os 

pacotes do software R Hmisc (Frank & Harrell, 2022), MASS (Venables & Ripley, 2002), 

ggplot2 (Wickham, 2016) e corrplot (Wei & Simko, 2019) respectivamente. 

 

Corridas de Homozigose 
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As ilhas de ROH foram identificadas utilizando o software Plink 1.9 a partir da função 

-- homozyg obedecendo os seguintes critérios (Saravanan et al., 2020): 

I. uma janela deslizante de 50 SNPs ao longo genoma (--homozyg-windows-snp);  

II. uma razão de sobreposição de janela homozigótica de 0.05(--homozyg-windows-

threshold); 

III. um comprimento mínimo para considerar um segmento homozigoto de 1000 kb (--

homozyg-kb); 

IV. um gap máximo entre SNPs homozigotos consecutivos de 1000 kb (--homozyg-gap); 

V. a densidade de um SNP por 100 kb (--homozyg-density); 

VI. requisito de conter pelo menos 20 SNPs (--homozyg-snp); 

VII. exigência de não permitir genótipos ausentes e não permitir heterozigotos Caivio‐

Nasner et al., 2021). 

A estimativa de endogamia genômica foi calculada da seguinte forma: 

𝐹𝑅𝑂𝐻 = ∑
𝐿𝑅𝑂𝐻

𝐿𝐴𝑈𝑇𝑂
 

em que FROH é a medida de homozigosidade por animal, LROH é a soma da ROH por 

animal e LAUTO o comprimento total (2715853792) do genoma com referência ARS 1.2. 

 A incidência de ROH comum foi transformada para a frequência de classe de geração, 

dividindo-se pelo número de animais de cada classe de geração na análise. Testes de 

normalidade foram realizados e o limiar de frequência que define o 1% superior das 

observações para cada classe de geração equivalente foi determinado. As regiões homozigotas 

acima do limiar de frequência de cada classe do pedigree de geração equivalente (5% para todas 

as gerações, 4.3% para equiGen<2.5, 4.9% para 2.5<equiGen<4.5 e 12% para equiGen>4.5) 

foram consideradas como regiões selecionadas. 

De acordo com o comprimento da ROH, é possível estimar o número de gerações 

traçadas até o ancestral comum, que gera a homozigosidade naquela região. As ROH foram 

classificadas em 4 categorias (1 = mais de 6 gerações, 2 = entre 2.5 e 4.5, 3 = entre 4.5 e 2.5 e 

4 = menos de 2.5 gerações) utilizando a equação proposta por Curik et al. (2014): E (L IBD−H 

| gcA ) = 100/(2 gcA ), sendo E (L IBD–H | gcA) é o comprimento esperado de um haplótipo 

idêntico por descendente (IBD) (em centiMorgans – cM) , e gcA é o número de gerações do 

ancestral comum. A conversão da métrica de taxa de recombinação para distância física (de cM 

para Mb) foi realizada utilizando a média dos resultados de Arias et al. (2009) e Weng et al. 

(2014). Com base no Curik et al. (2014), por exemplo, um ROH maior que 15.6 Mb 

provavelmente se originou de um ancestral comum há menos de 2.5 gerações. 
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Os genes em cada região selecionada foram pesquisados no Genome Data Viewer 

(NCBI platform) usando ARS-UCD1.3 (GCF_002263795.2). Para identificar características 

relacionadas a genes localizados em cada região genômica significativa foi realizada busca no 

banco de dados do Animal Genome QTL Database (https://www.animalgenome.org/cgi-

bin/QTLdb/EC/index).  

 

RESULTADOS  

 

Estrutura da população  

De acordo com a PCA, o primeiro componente principal (PC1) explicou 19.66% da 

proporção da variância entre os animais do Composto Tropical Montana®, sendo a estrutura 

hierárquica relacionada com a geração equivalente estimada pelo pedigree (Figura 1). O PC 2 

explicou 15.86% da variação entre os animais.  

 

 

Figura 1- Dois primeiros componentes da análise de componentes principais gerados com 

dados genômicos de 3215 animais Montana. Generations: corresponde ao número de gerações 

equivalentes calculados com o pedigree.  
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O resultado da correlação entre PC e proporção racial dos animais derivada do pedigree 

demonstrou correlação positiva para o PC1 e o grupo racial A (r=0.45; p<0.001) e negativa com 

grupo racial B (r=-0.44 p<0.001). O PC3 apresentou correlação positiva com o grupo racial N 

(r=0.37; p<0.001) e negativa com o grupo racial B (r=-0.43; p<0.001). O PC 4 apresentou 

correlação negativa com o componente N do pedigree (r=-0.23; p<0.001) e positiva com o 

componente racial B (r=0.25; p<0.001).  

As análises de correlação revelaram correlações positivas significativas entre os 

componentes biológicos do pedigree A (r=0.33, p<0.001) e C (r=0.16, p<0.001) com a gerações 

equivalententes estimadas na população em estudo. Correlações negativas e significativas 

foram observadas entre o componentes biológico N (r=-0.19, p<0.001) e B (r=-0.29, p<0.001) 

e as gerações equivalentes estimadas pelo pedigree. A análise regressãoconfirmou a tendência 

de aumento de 4% na composição de taurino adaptado (A) no pedigree dos animais a cada 

geração e decréscimo de 3% na proporção de raças britanicas (B) no pedigree para cada geração 

dentro da raça composta (Figura 2).  Observou-se importante diferença de padrão de 

composição racial no pedigree dos animais acima de 4,5 gerações, sendo que menor número de 

gerações apresenta grande variabilidade nas proporções racias e após o ponto de 4,5 gerações 

equivalentes a composição no sistema NABC apresenta menor variabilidade (Figura 2).  
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Figura 2 - Proporção dos grupos Raciais NABC do pedigree ao longo de gerações equivalentes 

no Composto Montrana Tropical ®. 

 

Foi executada uma análise de regressão para determinar o valor da proporção do grupo 

biológico do animal através dos valores de PCA. As equações de regressão com os valores dos 

PCs foram capazes de predizer os componentes do NABC no pedigree, no entanto estas 

apresentaram coeficientes de regressão (R2) baixos não sendo adequados para empregar o 

modelo de predição do componente biológico do pedigree dos animais (Figura 3). Indicando 

que a estrutura de componentes principais representa uma estrutura da população diferente da 

composição racial do pedigree.  
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Figura 3 – Valores observados no pedigree versus valores preditos pela regressão a partir dos 

componentes Principais 1, 2, 3 e 4. 

 

A análise no software ADMIXTURE demonstrou no valor de K=2 que os animais com 

geração equivalente <2.5 apresentam composição uniforme dos clusters e existindo no grupo 

de animais 2.5<equiGen|<4.5 um agrupamento mais evidente dentro dessa classe com 

proporção menor do C2 comparado aos outros animais, e nas gerações equivalentes >4.5 

também pode ser observado um grupo de animais mais diferenciados com maiores proporções 

do C2. No K= 3 o padrão de agrupamento dentro das classes de gerações se manteve semelhante 

ao K=2 com maior presença do C2 nos animais com geração maior que 4,5. Já os resultados de 

K=4, separa claramente um cluster (C1) para as gerações maiores que 4,5 e revelam grande 

variação de composição nas gerações entre 2,5e 4,5 (Figura 4).  
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Figura 4. - Estrutura populacional do Composto Tropical Montana® inferida pelo software 

ADMIXTURE. Cada animal é representado por uma única barra vertical dividida em k cores, 

em que k é o número de agrupamentos ancestrais assumidos, que é representado graficamente 

para k = 2–4. C1= Azul, C2= Vermelho, C3= laranja e C4=verde. 

Os clusters apresentaram os seguintes resultados de correlação com os componentes do 

Pedigree, C1 apresentou correlação significativa e positiva com A (r=0.42, p<0.001) e negativa 

significativa com B (r=-0.45, p<0.001)) o C3 apresentou correlação positiva e significativa com 

o componente N (r=0.43, p<0.001) e o C4 apresentou correlação positiva com B (r=0.65, 

p<0.001) e negativa significativa com A (r= -0.44, p<0.001).  

A análise de entre os clusters do ADMIXTURE revelaram correlação positiva entre o 

C1(r=0.58, p<0.001) e C2(r=0.23, p<0.001) com as gerações equivalentes. E, os Clusters 

C3(r=-0.45, p<0.001) e C4(r=-0.42, p<0.001) apresentaram correlação negativa com as 

gerações equivalentes calculadas pelo pedigree. A análise regressão demonstrou a tendência de 

aumento de 12% de C1, 4% de C2 e redução de 9% de C3 e redução de 0.7% de C4 a cada 

geração. Não é possível afirmar que o C1 representa o grupo biológico A, pois o seu intercepto 

é negativo (-0.22) indicando que esse cluster surge dentro do Montana Tropical. O C2 

aparentemente também não representa o grupo biológico A, pois os seus valores de intercepto 

(0.03) não condizem com o uso de A na estratégia de formação da raça. Já a representação de 

C3 pelo Nelore e C4 pelo Britânico parecem ser condizentes com o uso destes grupos biológicos 

ao longo das gerações (Figura 5). 
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Figura 5- Proporção dos clusters do ADMIXTURE ao longo de gerações equivalentes no 

Composto Montrana Tropical ®. 

 

Foi executada uma análise de regressão para determinar o valor da proporção do grupo 

biológico do animal através dos valores ADMIXTURE (Figura 6). As equações de regressão 

com os valores dos PCs foram capazes de predizer os componentes do NABC no pedigree, 

porém apresentaram coeficientes de regressão (r2) baixos não sendo adequados para empregar 

o modelo de predição do componente racial do pedigree dos animais.  
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Figura 6- Regressão valores de Pedigree estimados pelos clusters C1, C2, C3 e C4. 

 

O resultado dos dois métodos de estimar a composição NABC do pedigree foram 

semelhantes, ou seja, apesar de estatisticamente significantes com coeficiente de regressão 

baixo. O Componente B foi o que obteve a melhor estimativa tanto pelo PCA, quanto pelo 

ADMIXTURE (r2=0.45). Os coeficientes de regressão dos grupos N (PCA r2= 0.22 

ADMIXTURE R2= 0.24) e A (PCA r2= 0.27 ADMIXTURE r2= 0.25) foram semelhantes. O 

componente C apresentou o mesmo r2 = 0.04 na equação com PCA e ADMIXTURE sendo o 

valor mais baixo dentre os grupos raciais. Esses resultados demonstram que a estrutura 

genômica do Composto Montana Tropical® é diferente da estrutura demonstrada pelo pedigree.  

A análise de componentes principais envolvendo os resultados dos 4 primeiros 

componentes principais dos genótipos, os 4 clusters do ADMIXTURE e os componentes 

NABC do pedigree (Figura 7) demonstraram que os componentes de variação do PC1 dos 

genótipos, geração equivalente, C1 e C2 e o componente racial A apresentam direcionamento 

semelhante. Esse resultado condiz com as correlações descrições apresentadas da estrutura de 

populações, sugerindo que o C1 e o C2 juntos podem estar representando o comportamento de 

uso do grupo racial A, e o surgimento de um novo cluster dentro do Montana Tropical®, mas 

não podendo individualizá-los entre os clusters. C3, PC3 e N no pedigree também estão no 

mesmo sentido. C4 e B também no mesmo sentido. Portanto, os clusters do ADMIXTURE 
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indicam estar associados da seguinte forma: C1 com A e número de gerações dentro da raça, 

C2 com número de gerações dentro da raça, C3 com N e C4 com B.  

 

 

Figura 7 - Resultado dos dois primeiros componentes principais da análise de componentes 

principais utilizando os dados de composição racial do pedigree (N A B C), 4 grupos da análise 

de admixture (C1 C2 C3 C4) e os quatro primeiros componentes principais da análise de PCA 

(PC1, PC2, PC3, PC4). 

 

Corridas de Homozigose 

Dos 3215 animais avaliados 3140 apresentaram algum segmento de ROH no genoma, 

totalizando 2349 blocos de haplótipos. A ROH média dos animais Montana foi de 7,48 ± 0,08 

Mb variando de 0 a 39 (Tabela 1). A soma da média de todos os seguimentos de ROH por 

animal foi de 61,21 resultando em comprimento médio de 8,18 MB. 
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Tabela 1- Corridas de Homozigosidade (ROH) estatística por animal. 

Erro padrão (SE), média (Mb), desvio padrão (SD), min (Mb), max (Mb), SROH (comprimento 

médio do genoma coberto por ROH), NROH (Número médio de ROH), LROH (comprimento 

médio do ROH em Mb) e FROH (coeficiente de endogamia). 

O coeficiente de endogamia genômico (FROH) apresentou correlação positiva com os 

valores de endogamia calculados pelo pedigree (Figura 7). O FROH global do Composto 

Montana Tropical® calculado a partir de diferentes categorias de comprimento foi de 2% e a 

endogamia do pedigree 0.8%. 

Ocorreu aumento na FROH à medida que o número de gerações equivalentes aumentou 

conforme observado na figura 8 As estimativas de FROH na população de Montana também 

demonstram que a partir da geração equivalente 5 o número de animais com FROH= 0 é 

reduzido. 

 

 

 

Figura 8- Correlação entre coeficiente de endogamia gnômico (Froh) e coeficiente de 

endogamia do pedigree (Fped). 

Total 

Sample 

Média SE SD Min Max 

SROH 61,21 1,10 62,89 0 845,53 

NROH 7,48 0,08 4,97 0 39 

LROH 8,18 0,05 7,81 1,01 109,11 

FROH 0,02 0,0004 0,02 0 0,31 
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Figura 9- Correlação encontrada entre o coeficiente de endogamia genômico e gerações 

equivalentes. 

 

Dos animais estudados 95,89% apresentaram alguma sequência de ROH de tamanho 

1Mb<ROH<6.5Mb, 33,81% de tamanho 1Mb<ROH<6.5Mb, 34% de tamanho 

8.7Mb<ROH<15.7Mb. As maiores sequências de ROH> 15.6 Mb (com ancestral comum nas 

2,5 gerações anteriores) foram identificadas 39,45% dos animais do Composto Montana 

Tropical® indicando surgimento de endogamia recente (Figura 8). 

 

 

 As gerações equivalentes > 4.5 apresentaram valores significativamente maiores (p< 

0,0001) de coeficiente endogâmico (FROH) que todas as gerações especialmente nas corridas 

de homozigose >15.6 Mb. 
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Figura 10- Endogamia genômica baseada em corridas de homozigose (FROH) por classes de 

geração equivalente e por classes de comprimento ROH. Os resultados da comparação do teste 

t são mostrados no topo (ns: não significativo; *p< 0,05; **p< 0,01; ***p< 0,001; ****p< 

0,0001). 

Em cada classe de geração equivalente, foram localizadas 5 regiões de maior frequência 

em homozigose sobrepostas (Figura 11), BTA 3 (posição: 70241129-83472550), BTA 4 

(posição: 62316125-73792670), BTA 6 (posições: 16674075- 24813978), BTA 20 (posição: 

23007509-51003225) e BTA 26 (posição: 36413577- 42757206).  

O BTA3 não foi identificado como assinatura de seleção nas gerações maiores que 4,5. 

Portanto, essa região pode ser relacionada com uma pressão de seleção que vem sendo aplicada 

nos últimos 20 anos (aproximadamente 4 gerações) e que não era utilizada anteriormente.  

As ilhas de ROH encontradas em BTA4, BTA 6, BTA 20 e BTA 26 apresentaram a sua 

frequência em homozigose crescendo conforme o aumento do número de gerações 

equivalentes. Assim, isso indica que realmente essas regiões estão sendo selecionadas dentro 

da raça composta.  
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Figura 11 - A distribuição de ROH entre autossomos nas três classes de gerações 

equivalentes. O eixo x representa a coordenada genômica e o eixo y exibe a frequência 

de sobreposição de ROH entre os indivíduos. 

 

Nas regiões identificadas como ilhas de ROH, foram encontrados 1272 genes (Tabela 

2) e alguns QTLs já relatados na literatura relacionados com características como qualidade de 

carcaça, resistência a doenças e produção e qualidade do leite em resumo na tabela 2.  
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Tabela 2 - Regiões de homozigose observadas em animais Composto Montana Tropical® e 

identificação dos genes subjacentes aos QTL em cada região. 

Chr Start 

regions 

(Mb) 

End regions 

(Mb) 

n 

Genes 

Genes QTL traits 

3 70.24 83.47 1069 https://drive.google.co

m/drive/folders/13dEJ

t0kNbsZi5zJ5_6Hcnz

H6fPdfT4dK?usp=sha

ring  

Força de cisalhamento, 

teor de ácido caproico no 

leite, Quantidade de tecido 

conjuntivo, pontuação de 

marmoreio. 

4 62.31 73.79 1 ROH Teor de ácido mirístico do 

leite, porcentagem de 

gordura do leite, 

pontuação de marmoreio, 

força de cisalhamento, 

doença da linha branca, 

quantidade de tecido 

conjuntivo, dermatite 

digital, teor de acetona do 

leite. 

6 16.67 24.81 38 RPL34, LEF1, 

HADH, CYP2U1, 

SGMS2, TRNAC-

GCA, TRNAG-CCC, 

PAPSS1, DKK2, 

GIMD1, AIMP1, 

TBCK, NPNT, 

GSTCD, INTS12, 

ARHGEF38, PPA2, 

TET2, CXXC4, 

TACR3, CENPE, 

BDH2, SLC9B2, 

NHEDC1, CISD2, 

UBE2D3, MANBA, 

NFKB1, SLC39A8, 

BANK1, PPP3CA, 

EMCN, DDIT4L, 

H2AFZ, DNAJB14, 

LAMTOR3, TRNAS-

GGA, DAPP1 

Pontuação de marmoreio, 

Rendimento longe do leite, 

Porcentagem de proteína 

do leite, Rendimento da 

proteína do leite, Força de 

cisalhamento, Quantidade 

de tecido conjuntivo, 

Rendimento do leite. 

20 23 51 1

14 

ANKRD55, IL6ST, 

MIR2359, IL31RA, 

DDX4, SLC38A9, 

PLPP1, MTREX, 

DHX29,  CCNO, 

MCIDAS, CDC20B, 

MIR449C, MIR449B, 

MIR449A, GPX8, 

GZMA, GZMK, 

ESM1, SNX18, 

HSPB3, ARL15, 

Produção de leite, 

porcentagem de gordura 

do leite, porcentagem de 

proteína do leite. 

https://drive.google.com/drive/folders/13dEJt0kNbsZi5zJ5_6HcnzH6fPdfT4dK?usp=sharing
https://drive.google.com/drive/folders/13dEJt0kNbsZi5zJ5_6HcnzH6fPdfT4dK?usp=sharing
https://drive.google.com/drive/folders/13dEJt0kNbsZi5zJ5_6HcnzH6fPdfT4dK?usp=sharing
https://drive.google.com/drive/folders/13dEJt0kNbsZi5zJ5_6HcnzH6fPdfT4dK?usp=sharing
https://drive.google.com/drive/folders/13dEJt0kNbsZi5zJ5_6HcnzH6fPdfT4dK?usp=sharing
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NDUFS4, FST, 

MOCS2, ITGA2, 

ITGA1, PELO , ISL1, 

PARP8, EMB, HCN1,  

MRPS30, FGF10, 

NNT, PAIP1, 

C20H5orf34, 

TMEM267, CCL28 , 

HMGCS1, TRH , 

NIM1K, ZNF131, 

SELENOP, 

CCDC152, GHR , 

FBXO4,  

C20H5orf51, OXCT1, 

TRNAY-GUA, 

PLCXD3, C6, 

MROH2B, C7, 

CARD6, RPL37, 

PRKAA1, TTC33, 

PTGER4, TRNAE-

CUC, DAB2, C9, 

FYB1, RICTOR, 

OSMR, LIFR, 

EGFLAM, GDNF, 

WDR70, NUP155, 

MIR2360, CPLANE1, 

NIPBL, SLC1A3, 

RANBP3L, NADK2, 

SKP2, LMBRD2, 

UGT3A2, CAPSL, 

IL7R, SPEF2, PRLR, 

AGXT2, DNAJC21, 

BRIX1, RAD1, 

TTC23L, RAI14, 

C1QTNF3, AMACR, 

SLC45A2,  RXFP3,  

ADAMTS12, 

TRNAT-UGU, TARS, 

NPR3, SUB1, 

TRNAG-CCC, ZFR , 

MTMR12,  TRNAW-

CCA, GOLPH3, 

PDZD2, C20H5orf22, 

DROSHA , CDH6, 

TRNAC-GCA, CDH9 

, TRNAC-ACA, 

TRNAS-GGA, 

TRNAF-AAA, 

CDH10 
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26 36.41 42.75 50 GFRA1, 

CCDC172, 

PNLIPRP3, PNLIP, 

PNLIPRP2, 

C26H10orf82, 

HSPA12A, MIR2395, 

ENO4, SHTN1, 

VAX1, KCNK18, 

SLC18A2, PDZD8, 

EMX2, TRNAC-AC, 

RAB11FIP2, 

FAM204A, PRLHR, 

CACUL1, TRNAG-

CCC, NANOS1, 

EIF3A, FAM45A, 

SFXN4, PRDX3, 

GRK5, TRNAC-

GCA, RGS10, TIAL1, 

BAG3, INPP5F, 

MCMBP, SEC23IP, 

PLPP4, WDR11, 

FGFR2, ATE1, 

NSMCE4A, TACC2, 

MIR2396, BTBD16, 

PLEKHA1, HTRA1, 

DMBT1, SPADH2, 

SPADH1, 

C26H10orf120, 

FAM24A, 

C26H10orf88 

Teor de ácido 

tetracosanoico do leite, 

Quantidade de tecido 

conjuntivo, suscetibilidade 

a doenças respiratórias 

bovinas, pontuação de 

marmoreio, quantidade de 

tecido conjuntivo. 

 

DISCUSSÃO 

A estrutura populacional do Composto Montana Tropical® demonstrou nas análises de 

componentes principais distanciamento genômico dos animais de gerações mais avançadas. Os 

resultados da análise de admixture demonstraram que os animais de geração equivalente maior 

que 4,5 apresentaram perfil de composição genômico mais homogêneo quando comparados 

com as gerações iniciais.  

Após o desenvolvimento de uma raça composta, no mínimo 5 gerações são necessárias 

para formar um novo perfil genômico em um composto de duas raças (Paim et al., 2020, Hay 

et al., 2022). A estrutura genômica da raça Montana é muito mais complexa pelo uso de 

múltiplas raças na sua formação, e mesmo assim, observa-se maior homogeneidade e a 

formação de um cluster específico da raça próxima a quinta geração.  

No composto Montana Tropical® constatou-se que as equações de predição utilizando 

resultados de PCA e ADMIXTURE não foram capazes de predizer os componentes do pedigree 
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da população, demonstrando que existe diferença na estrutura genética do pedigree e estrutura 

genômica no composto. A baixa capacidade de predizer a composição racial do pedigree no 

Montana Tropical® e discrepância encontrada entre a composição genômica e de pedigree em 

outros trabalhos com composto de duas raças, pode ser devido o pedigree estar incompleto ou 

incorreto, ou por efeito da amostragem mendeliana durante a recombinação na meiose (Kuehn 

et al., 2011, Gobena et al., 2018).  

O componente taurino adaptado apresenta proporção muito maior nas gerações mais 

avançadas no Montana, representado no pedigree e pelo C1 e C2 nas análises de ADMIXTURE 

que podem estar explicando a composição genômica desse grupo biológico. E, os componentes 

Nelore e Britânico apresentam redução na proporção do pedigree e na composição genômica 

do C3 e C4. O que está de acordo com os resultados descritos por Grigoletto et al., 2020, e 

demonstram troca do uso do componente zebuíno nelore pelo componente adaptado, explicado 

pela preferência por características de qualidade de carne que é proporcionado pelo uso de 

taurinos Adaptados. 

Para indivíduos cujos ancestrais se originam em diferentes populações, sua composição 

genética exibe múltiplas ancestralidades associadas a múltiplos agrupamentos genéticos ou 

populações diferentes que podem ser descritos por modelos de mistura (Pritchard et al., 2000, 

Alexander et al., 2009) Isso foi provado com êxito na identificação a composição racial em 

cruzamento de raças compostas com número de fundadores com 2 e 3 raças, e as ferramentas 

capazes de estimar a diferenciação dos clusters conforme a proporção dos fundadores através 

de regressão (Akanno et al., 2017, Gobena et al., 2018, Hay et al.,2022), no entanto o Montana 

Tropical® apresenta histórico de uso com grande quantidade de raças na sua formação, 

representados pelos grupos biológicos NABC, tornando a determinação do grupo racial que o 

cluster representa mais complexo. 

O uso de matrizes de relacionamento baseados em SNPs e estrutura de populações nas 

estimativas de valores genéticos genômicos possibilita melhorar os resultados das avaliações, 

pois conseguem capturar as diferenças de amostragem mendeliana e os relacionamentos mais 

distantes do que o pedigree (Hayes et al., 2009). Desta forma, considerar o uso de informações 

de estrutura populacional utilizando análises como PCA pode prover melhorias nas estimativas 

de valores genéticos no Composto Montana Tropical®. 

Os resultados dos níveis de homozigosidade encontrados na população do Composto 

Montana Tropical demonstraram valor de ROH ligeiramente superior aos relatados em outro 

estudo de ROH em população do composto Montana Tropical® (Peripolli et al., 2020). No 

entanto os níveis encontrados no estudo atual ainda são considerados baixos (Purfield et al., 

2012). 
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Como esperado a FPED (0.8%) subestimou os resultados de endogamia da população 

quando comparado com FROH (2%), isso provavelmente se deve as falhas do uso de 

informações provindas do pedigree, confirmando a importância do uso de dados genômicos 

para melhor entender o cenário de endogamia real da população (Caivio‐Nasner et al., 2021). 

A FROH é um método Genômico que fornece uma das medidas mais confiáveis do verdadeiro 

valor de endogamia em populações animais, pois considera o relacionamento passado e recente 

dos indivíduos sendo boa fonte de informação, e é indicado para cálculo de endogamia em 

populações de raça compostas (Stella et al., 2010, Reverter et al., 2017).  

Ao observar a evolução das gerações notou-se aumento de frequência das regiões de 

assinatura de seleção nas gerações equivalentes maiores que 4,5 confirmando o relacionamento 

dessas regiões com a seleção dentro da raça composta. O composto Montana tropical® foi 

desenvolvido para servir como recurso para atender à necessidade dos consumidores de carne 

de alta qualidade em condições extensivas de climas tropicais (Grigoletto et al., 2020). As 

regiões de assinatura de seleção no Montana revelaram que QTLs já relatados na literatura 

envolvidos com características de qualidade de carne como pontuação de marmoreio e força de 

cisalhamento estão sendo selecionadas na população.  

O índice de seleção do Montana Tropical é composto por 70% de características de 

crescimento, sendo que 20% para peso ao desmame (Grigoletto et al., 2019). A seleção para o 

peso ao desmame pode ter consequências não intencionais. Embora a produção de leite de vaca 

seja fenotipicamente significativamente correlacionada com o peso ao desmame do bezerro em 

diferentes idades de desmame (MacNeil & Mott, 2006), a correlação genética entre ambas as 

características pode ser negativa (McHugh et al., 2014). Apesar dessa possibilidade o Montana 

Tropical apresentou assinaturas de seleção com QTLs para produção de leite.  

As regiões de assinatura de seleção possuem grandes quantidades de genes, que podem 

ser explorados mais profundamente quanto a suas funções fisiológicas e estruturais. Como, por 

exemplo, o gene GHR encontrado na região de assinatura do cromossomo 20. Este gene possui 

efeito pleiotrópico que afeta a produção de proteína e quantidade de leite em gado leiteiro e 

crescimento em gado de corte (Yurchenko, et al., 2018). 
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CONCLUSÃO 

A estrutura populacional genômica do Montana tropical tem pouca relação com a 

composição racial com base no sistema NABC. Os níveis de endogamia dentro da raça estão 

baixos, mas demonstram evolução ao longo das gerações sendo importante atentar para esse 

aspecto, mesmo se tratando de uma raça que explora cruzamentos de diversos tipos biológicos. 

As detecções de assinaturas de seleção com QTLs relacionadas a qualidade de carne 

demonstram que o objetivo de produzir animal de raça composta voltado para a produção de 

carne a pasto, destacando para qualidade de carne que está sendo atingida.  
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