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Os bovinos Pantaneiro e Curraleiro Pé-Duro têm origem europeia (Bos taurus) e possuem adaptação aos 

trópicos brasileiros. Objetivou-se neste estudo identificar padrões de similaridade com o uso de uma 

abordagem da genética geográfica. Foram utilizados 164 genótipos (38 Pantaneiro e 126 Curraleiro Pé-

Duro), amostrados em 21 municípios do Brasil, obtidos a partir de genotipagens com o SNPchip 50k da 

Ilumina. Utilizou-se um banco de dados contendo 4931 SNPs (single nucleotide polymorphism) 

realizando-se análises de autocorrelação espacial por meio de estimativas de distâncias geográficas (km) e 

genéticas. A identificação de descontinuidades genéticas foi realizada mediante representações 

bidimensionais com uso do algoritmo de Monmonier. Todas as análises foram realizadas com o programa 

Alleles in Space. Verificou-se maior dependência espacial (autocorrelação) nas menores classes de 

distância (P<0,05), sendo recomendado um diâmetro acima de 290 km para evitar pseudoreplicação em 

amostragens futuras. De todo modo, as descontinuidades genéticas observadas sugerem limitação em 

utilizar parâmetros geográficos (km) para explicar a variabilidade genética na população analisada. 

Observaram-se cinco descontinuidades genéticas em ordem decrescente de magnitude. Estudos 

subsequentes poderão investigar o significado fenotípico e produtivo dos padrões espaciais de 

variabilidade genética observados neste estudo. 
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