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INTRODUCAO:

Na industria de suinicola, hérnias sdo consideradas um problema importante devido as
perdas economicas causadas aos produtores, além da dor, estresse e falta de bem-
estar para os animais (Du et al., 2009). Ela estd entre os defeitos congénitos mais
comum identificada na industria de suinos (Du et al., 2009). Geralmente as hérnias sdo
encontrados em frequéncias entre 1,7 a 6,7% no entanto eles podem exceder 7 %
(Sobestiansky et al. , 2012). Foi proposto que o aparecimento de hérnias escrotais
estavam ligadas a certas linhas de suinos, tendo estimativas de herdabilidade para esta
condicdo sendo moderada a alta 0,2- 0,86 (Beuermann, 2009). No entanto, mesmo
evitando usar essas linhas de suinos nao foi possivel a eliminacdo deste problema dos
rebanhos, indicando que os alelos predisponentes para a formacdo de hérnias ainda
estdo circulando nos animais. Portanto, no presente estudo, nds temos examinar os efeitos
de corridas de homozigose (ROH) com a formacgdo de hérnias escrotais em suinos.
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Este éstudo foi realizado em parceria com a Embrapa Suinos e Aves e Universidade de
Passo Fundo e teve a aprovacdo do Comité de Uso de Animais para todos protocolos
experimentais usados ( CEUA / UPF 032/2014 ). Sessenta e oito leitdes machos cruzados
de idade semelhantes foram usados neste estudo. Destes, 41 tinham a presenca de hérnias
escrotais e 27 eram normais. Amostras de tecido dos animais, foram coletadas individualmente
através da perfuracdo da orelha durante a mossa. As amostras foram colocadas em um tubos
eppendorf e o DNA gendmico foi extraido com o kit PureLink® Mini Kit (Invitrogen), de acordo
com as instrugbes do fabricante. A quantidade e a qualidade do DNA foram mensuradas
utilizando o espectrofotémetro NanoDrop ND-2000 (NanoDrop Technologies Inc., Wilmington,
DE) e genotipadas na Deoxi usando o chip da lllumina PorcineSNP60V2 BeadChip que contém
61565 SNPs. Pds genotipagem, realizou-se o controle de qualidade dos dados usando o Plink
(Purcell et al., 2007). SNPs foram removidos se tinham uma frequéncia alelica minima menor
gue <1% ou se eles falharam em mais de 10 % das amostras ou se eles falham teste de Hardy
Weinberg em um P -valor < 9.5e -07. Somente marcadores autossémicos com um nivel de
disequilibiro de ligacdo entre eles menor que 0,02 foram usadas nesta analise. Regides de
homozigose (ROH) foram entdo identificadas entre todos os animais com um comprimento
minimo segmento de 1.000 kb e 100 SNPs por segmento (Tabela 1). A seguir, os individuos da
mesma classificacdo fenotipica foram entdo agrupadas e da frequéncia do aparecimento de um
segmento de hapldtipos especificos foram identificados. Efetuou-se a comparagao da
frequéncia dos segmentos de homozigose entre os grupos dos animais, usando 1000000
permutagdes, para calcular a existéncia de uma maior taxa de segmentos compartilhados entre
caso / caso do que o esperado. Diferenca foi cosiderada significativa se (p <0,05).
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O nosso estu i ‘capaz de identificar um sinal de associagdo no cromossomo 2
(Figufa 1) utilizando as corridas de homozigose. Regido similar foi previamente descrita
em putros trabalhos usando estudos de associacdo génica. Este foi o primeiro trabalho
a £screver o uso de regides de homozigose para a identificacdo de regides
cromossomais envolvidas com o aparecimento de anomalias em animais.
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Cromossomo Numero de SNPs
, 1 353
225
3 196
4 238
5 190
6 181
7 257
8 230
9 202
10 175
11 162
12 132
13 259
14 235
15 238
16 130
17 121
18 97
Total 3621

Tabela 1: Numero de marcadores usados por cromossomo para identificacdo de
regides de homozigose.
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