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As ilhas de homozigose tém sido usadas para identificar regides genémicas sob selecao
natural ou artificial, que podem estar envolvidas na expressao de caracteristicas especificas
da raca, na adaptagdo ao ambiente e no sistema de produgéo. O objetivo deste estudo foi
identificar ilhas de homozigose em populagbes de porcos da raca Moura (raga crioula)
contrastando com as ragas comerciais Duroc, Landrace, Large White e Pietrain por meio de
analises de corridas de homozigose (ROH). O banco de gendtipos foi formado por 75 porcos
da raca Moura de quatro regides do Brasil (Sul, Sudeste, Nordeste e Centro-Oeste) e 8
animais de cada uma das ragas 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 identificacdo das ROHs
onde 1% dos SNPs mais frequentes e suas respectivas regides gendmicas foram
denominadas “ilhas de ROH”. Essas regides foram selecionadas para realizar a prospecgao
génica e posteriormente alinhadas com o genoma de referéncia SSCROFA11.1, usando o
BioMart do ENSEMBL (http://www.ensembl.org/biomart/martview/). Para identificar as
funcdes moleculares e processos biologicos (PB) relacionados aos genes significativos
(p<0,05) foi utilizada a base de dados DAVID (https://david.ncifcrf.gov/). Os animais Moura,
Duroc e Landrace apresentaram sobreposigdo em uma regido de 7 Mb no cromossomo 7
(SSC7) (54- 61 Mb) onde apenas o gene SEMA7A foi identificado nas trés ragas, sendo
associado a resolucado de inflamagao grave em criangas e camundongos. Os animais Moura
e Duroc apresentaram ilhas de ROH sobrepostas em uma regido de 4 Mb (87-91 Mb) no
SSC2. Nesta regiado, foram localizados quatro genes: XRCC4, VCAN, BHMT e BHMT2, dos
quais os trés ultimos estdo associados ao metabolismo lipidico e a organizacao das fibras
musculares. Estes PB estao relacionados com a qualidade da carne, o que justifica a maior
quantidade de gordura intramuscular e marmoreio nos produtos dessas ragas. Ja os animais
da raca Pietrain ndo apresentaram nenhuma ilha de ROH sobreposta com os animais das
demais ragas. No entanto, apresentaram o maior nimero de ilhas no SSC8, sugerindo uma
fixacdo de alelos neste cromossomo, provavelmente na formagao da raca. Esses resultados
revelaram regides gendmicas sob selecdo na raga Moura, que abrigam genes
potencialmente interessantes para uma selegéo direcionada em linhagens comerciais.
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