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VARIABILIDADE EM GENES DO GENOMA MITOCONDRIAL DE SU INOS
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Resuma Para estudar a variabilidade e identificar pregaede selecdo no genoma
mitocondrial de suinos foi realizada a comparagigsatjuéncia completa de 13 genes
(11.403 pb) em 94 amostras de suinos doméstichsigpa (EUD, N=28); da América
do Sul e Caribe (AME, N=14); da Asia (ASD, N=27)de javalis da Europa (EUWB,
N=14) e da Asia (ASWB, N=11). A diversidade nucidiafa para os 13 genes variou de
0,003 a 0,008 e foi mais alta para ASWB (0,011)agsrbaixa para AME (0,006). Os
genes ATPase6, NADH4L, NADH4 e NADH6 foram maisipdirficos em sitios néo-
sinbnimos nos grupos ASWB, EUD e AME, enquanto eseg ATPase6 e NADH4
mostraram mais diferencas ndo-sindbnimas nos cingpog, sugerindo a presenca de
selecdo positiva. O teste de McDonald—Kreitmanizadb por gene e por grupo
confirmou o padrdo de ndo neutralidade em pelo msas genes (NADH1, NADHZ2,
COX3, NADH3, NADH4 e NADHS5. Apesar de alguns gersgmesentarem muitas
mutacfes nao sinbnimas, a taxa de fixacdo desdagdes foi reduzida possivelmente
pela auséncia de sele¢do positiva. Portanto, atistsias baseadas nas mutacdes ndo
sinbnimas versus sindnimas indicaram que a seldg@oional foi, como esperado,

predominante nos genes do mtDNA de suinos.
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