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OBJETIVOS RESULTADOS

Identificar ilhas de homozigose em populagdes de
porcos da raga Moura (raga crioula) contrastando com
as ragas comerciais Duroc, Landrace, Large White e
Pietrain por meio de analises de corridas de
homozigose (ROH).

MATERIAL E METODOS

O banco de gendtipos foi formado por 75 porcos da
raga Moura de quatro regides do Brasil (Sul, Sudeste,
Nordeste e Centro-Oeste) e 8 animais de cada uma
das racas comerciais (Duroc, Landrace, Large White e
Pietrain), genotipados com o lllumina Porcine v2
BeadChip com 61.565 SNPs. Foram incorporados 352
animais das ragas: Moura (n=9), Duroc (n=79),
Landrace (n=130), Large White (n=76) e Pietrain
(n=58), obtidos do repositério digital Dryad contendo
61.772 SNPs, totalizando 459 animais e 61.565 SNPs.
Utilizou-se o software PLINK v1.9 para identificagdo
das ROHs onde 1% dos SNPs mais frequentes e suas
respectivas regides genOmicas foram denominadas
“ilhas de ROH”.
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Figura 1 Gréfico de Manhattan da distribuicdo de frequéncia de ROH nos genomas dos
porcos estudados. A linha paralela ao eixo X mostra o limite de 1% (ilhas de ROH) para
as maiores ocorréncias de SNP em ROH em uma escala de frequéncia
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Tabela 1 - Principais regides compartilhadas pela
populacao, e Ontologia de Genes (P<0,05)
SSC! Inicio, Final, Tamanho, Genes Racas
Mb2 Mb2 Mb2
7 54 61 7 SEMA7A DU, LD E MO
2 87 91 4 XRCC4, DU E MO
VCAN, BHMT
E BHMT2

1 SSC: Sus Scrofa; 2 Megabase; DU = Duroc; LD = Landrace; MO = Moura.

CONCLUSAO

Esses resultados revelaram regibes genOmicas sob
selecdo na raca Moura, que abrigam genes
potencialmente interessantes para uma selegao
direcionada em linhagens comerciais.
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