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RESUMO

A identificacdo de polimorfismos do tipo nucleotideo Unico (SNP - Single
Nucleotide Polymorphism) em regides transcritas ou codificantes do
genoma tem sido foco de muitos estudos na area da ciéncia animal e
humana. A disponibilidade de ferramentas da biologia molecular como o
sequenciamento de nova geracdo, da bioinformdtica e da bioestatistica
tem permitido a identificacao de novos SNPs em todo o genoma (DNA) e
transcriptoma (sequenciamento de RNA mensageiro, RNAm). Com esta
oportunidade, o objetivo deste estudo foi identificar SNPs a partir de
dados de sequenciamento do RNAmM (RNA-Seq) de amostras do musculo
Longissimus dorsi e associa-los a caracteristicas de interesse econémico
para a producao de suinos. Neste estudo, a caracteristica de interesse
econdmico avaliada foi a deposicdo de gordura intramuscular a qual esta
diretamente associada a satisfacdo do consumidor em relacdo a carne
suina, influenciando na maciez, sabor e suculéncia. As amostras de
musculo para a avaliacao do conteldo de gordura intramuscular e RNA-
Seq foram obtidas de uma populacdo de 72 suinos machos
imunocastrados da raca Large White. A porcentagem de gordura
intramuscular presente nas amostras avaliadas foi obtida por meio da
metodologia de Soxhlet. Para a identificacdo dos SNPs nas sequéncias do
transcriptoma obtido foi utilizado o programa FASTQ (versao 0.11.8) para
verificacdo da qualidade de sequenciamento, Trim Galore (versdo 0.6.5)
para remocao de adaptadores, sequéncias curtas e sequéncias com baixo
phred score, Genome Analysis Toolkit (GATK, versao 4.1.9.0) para a
chamada de SNPs e para a andlise de associacdo com a caracteristica
deposicao de gordura intramuscular foi utilizado o programa PLINK versao
1.90b6.20. Para a andlise de associacdo pai e os dois primeiros
componentes principais foram adicionados ao modelo como efeito fixo. A
partir da andlise de identificacdo de SNPs com os dados de RNA-Seq,
detectou-se um total de 77.043 SNPs distribuidos nos cromossomos
autossémicos e DNA mitocondrial. Desse total foram identificados 119
SNPs associados com a deposicao de gordura, sendo 45 identificados com
SNPs sin6nimos e 3 nao sinbnimos. Dentre os 3 polimorfismos nao
sinbnimos, foram identificadas as seguintes alteracdes de nucleotideos:
alteracao de T para G (gTt/gGt), de A para T (gaA/gaT) e de C para G
(cCt/cGt). Essas alteracbes foram classificadas como deletérias, que sao
decorrentes de mutacdes que podem causar alteracao na funcao da
proteina. Esses trés polimorfismos estdao no cromossomo autossémico 8,
localizados em regiao codificante do gene LRRC66. Esse gene codifica
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uma proteina pertencente a familia de proteinas de repeticdo rica em
leucina e estd envolvida em diversos processos bioldgicos, incluindo
adesdo celular e interacbes hormonio-receptor. O presente estudo
permitiu a identificacao de polimorfismos em regides codificantes do
genoma e a deteccao de um marcador molecular candidato no gene
LRRC66, que foi associado a porcentagem de gordura intramuscular de
suinos da raca Large White. A validacdo do mesmo por técnica de
sequenciamento estd sendo realizada e o mesmo poderd ser incluido em
novos estudos de associacdo genOmica em larga escala e aplicado em
programas de selecdo genética animal assistida por marcadores
genéticos.
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