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A  transmissão  de  haplótipos  idênticos  de  um  ancestral  comum  cria  longos  trechos  de
genótipos homozigotos, conhecidos como corridas de homozigose (ROHs). Haplótipos mais
longos são herdados de ancestrais comuns recentes, e haplótipos mais curtos são herdados
de ancestrais distantes, o que permite estimar o nível de endogamia do genoma. O objetivo
do estudo foi caracterizar os padrões de ROH no genoma dos porcos Moura (raça crioula),
Duroc, Landrace, Large White e Pietrain. O banco de genótipos foi formado por 75 porcos
suínos da raça Moura de quatro regiões do Brasil (Sul, Sudeste, Nordeste e Centro- Oeste)
e 8 animais para cada uma das raças comerciais (Duroc, Landrace, Large White e Pietrain)
genotipados com o Illumina Porcine v2 BeadChip com 61.565 SNPs. Foram incorporados
352 animais das raças: Moura (n=9), Duroc (n=79), Landrace (n=130), Large White (n=76) e
Pietrain (n=58), obtidos do repositório digital Dryad contendo 61.772 SNPs, totalizando 459
animais e 61.565 SNPs. Utilizando o SNPchiMp v.3 foi possível obter o mapa de referência
mais recente, visando garantir a correta união do banco de genótipos. O software PLINK
v1.9 foi utilizado para identificar as ROHs de comprimento mínimo de 1 Mbp, visando excluir
ROHs curtas e comuns decorrentes do desequilíbrio de ligação, definindo uma ROH com: (i)
o número mínimo de 15 SNPs homozigotos consecutivos; (ii) comprimento mínimo da região
1 Mbp; (iii) a densidade mínima de SNP em uma janela do genoma de 1 SNP a cada 100
Kbp; (iv) a distância máxima permitida entre SNPs consecutivos de 1000 Kbp e (v) nenhum
SNP heterozigoto permitido. Os animais da raça Moura apresentaram o maior percentual de
ROHs longas (>8 Mb), representando 35,8% das corridas, indicando eventos de endogamia
recentes de até cinco gerações passadas. Os animais das raças comerciais apresentaram
maiores frequências de ROHs curtas (<4 Mb), provavelmente decorrente da formação das
raças. Os resultados indicam que para a raça Moura, que apresentou o maior percentual de
ROHs  longas,  é  necessário  atenção  especial  nos  esquemas  de  acasalamento  com  o
objetivo de evitar possíveis problemas em função da depressão endogâmica e minimizar os
possíveis riscos de problemas em características de importância econômica afetadas pela
endogamia.
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