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OBJETIVOS (iii) a densidade minima de SNP em uma janela do genoma de CONCLUSAO
. 1 SNP a cada 100 Kbp; (iv) a distdncia maxima permitida entre e

Caracterizar os padroes de ROH no genoma dos porcos | SNPs consecutivos de 1000 Kbp e (v) nenhum SNP SrrestiatosAnCicm queipara aifagarMolia, que

Moura (raca crioula), Duroc, Landrace, Large White € | heterozigoto permitido apresentou o maior percentual de ROHSs longas, &

Pietrain. ’ necessario atencado especial nos esquemas de
g RESULTADOS acasalamento com o objetivo de evitar possiveis

MATERIAL E METODOS problemas em fungéo da depressdo endogémica e

O banco de gendtipos foi formado por 75 porcos da raga B ront2we [ rowzeme [l roHsswe M roHstems Bl ROH maior que 16Mb minimizar os possiveis riscos de problemas em

Moura de quatro regides do Brasil (Sul, Sudeste, caracteristicas de importancia econémica afetadas

Nordeste e Centro-Oeste) e 8 animais para cada uma 100001|  Waior frequévcia nas 358% RO pela endogamia

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 racas: 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. Utilizando o
SNPchiMp v.3 foi possivel obter o mapa de referéncia
mais recente, visando garantir a correta unido do banco
de gendtipos. O software PLINK v1.9 foi utilizado para
identificar as ROHs de comprimento minimo de 1 Mbp,
visando excluir ROHs curtas e comuns decorrentes do
desequilibrio de ligacdo, definindo uma ROH com: (i) o ! F—— _ , ;
nGmero minimo de 15 SNPs homozigotos consecutivos; Figura 1. Distribuicdo das regies em homozigose nas diferentes populacdes

(ii) comprimento minimo da regido 1 Mbp; deliolce

ragas comerciais correspondenm a evewtos de

cruzamentos endogamicos
de até cinco geragbes vos
porcos Moural
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