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Introducao

Leitoas representam o maior percentual de fémeas
em um sistema de producdo de suinos, cujas taxas
de reposi¢do anual sdo em torno de 45% (Lucia et al.,
2000). As falhas reprodutivas estdo entre as principais
razdes de descarte, sendo o anestro responséavel por
aproximadamente 20% destes descartes (Ulguim et
al., 2014). Falhas hormonais, metabdlicas e genéticas
sdo consideradas como principais fatores, no entanto,
a etiologia desta condicdo ainda ndo é totalmente
compreendida. O objetivo deste trabalho foi identificar
regides gendmicas associadas com anestro em leitoas
por meio do estudo de associagdo global do genoma
(GWAS). A descoberta destas regides poderd auxiliar
a identificagdo de gendtipos mais precoces, incluindo
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aqueles com potencial problema reprodutivo, e seu
uso na selecdo possibilitard mitigar este problema nos
planteis de suinos.

Material e métodos

Foram coletadas amostras de tecido de orelha de 300
leitoas com aproximadamente 230 dias de idade, em
delineamento caso-controle (1:1), sendo 150 em anestro
e 150 ciclicas, provenientes de uma agroindustria
de Santa Catarina. Leitoas foram identificadas em
anestro quando houve auséncia dos sinais de estro,
como reflexo de tolerancia a pressdo lombar exercida
pelo homem na presenca de um macho sexualmente
maduro, edema e hiperemia da vulva. A confirmagdo do
anestro ocorreu ao abate através de inspecdo do trato
reprodutivo, observando a auséncia de corpos liteos. A
genotipagem foi realizada com o painel PorcineSNP50
BeadChip (Neogen). O controle de qualidade (QC)
das amostras e polimorfismos de base Unica (SNPs) foi
realizado com o programa PLINK 1.9 (Purcell et al., 2007),
removendo animais com call rate <0,9, heterozigosidade
>3,0 desvios padrdo e SNPs com frequéncia do alelo
menor (MAF) <2%, call rate <0,98 e os que falharam no
teste de equilibrio de Hardy-Weinberg (HWE) <1x10°¢.
O GWAS foi realizado com o PLINK utilizando a opg¢ao
-logistic com os componentes principais do MDS plot
como covariaveis. Os limiares de significancia seguiram
os critérios de Bonferroni. As anélises funcionais foram
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realizadas no VEP do Ensembl (versdo 109) e PigQTLdb
(versdo 50), considerando uma janela de 0,5 Mb da distan-
cia dos SNPs identificados.

Resultados e discussido

Apds o QC, 47.753 SNPs e 242 animais (121 leitoas
ciclicas e 121 leitoas em anestro) foram utilizados para o
GWAS. Trés SNPs sugestivamente associados com anestro
em suinos, nos cromossomos SSC7, SSC3 e SSC9, foram
encontrados (Figura 1). No SSC3, um SNP em regido
intergénica foi localizado em uma regido de QTL para
nimero de tetas. Na janela de 0,5 Mb deste SNP estdo
localizados cinco genes (MTA3, KCNG3, COX7A2L, EML4 e
PKDCC), sendo que MTA3 (Alawadhi et al., 2022), PKDCC
(Klein et al., 2010) e COX7A2L (Arao et al., 2011) ja foram
associados a caracteristicas reprodutivas em diferentes
espécies. J& o SNP do SSC7 encontra-se em um intron do
gene da distonina (DST), com funcéo de ligante de proteinas
e célcio. Baixos niveis de célcio sérico ja foram verificados
em bufalas em anestro, sendo um importante fator que
afeta a eficiéncia reprodutiva (Devkota et al., 2014). Por
fim, o SNP do SSC9 esté localizado em um intron do gene
MAGI2. Embora este gene nunca tenha sido associado a
caracteristicas reprodutivas em suinos, estd em uma regido
de QTL para idade a puberdade (Nonneman et al., 2014).

Conclusdo

Regides gendmicas nos cromossomos 3, 7 e 9 foram

potencialmente associadas com anestro em suinos.
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Figura 1 - Grafico de Manhattan da anélise de associacdo gendmica ampla entre o -log10(p-valor) e o loci do SNP, em

ordem sequencial por cromossomo para o anestro em leitoas. Linha superior: limiar de significancia de 5% no genoma,

com escore de probabilidade de 5,1950. Linha inferior: limiar de significadncia sugestiva, com escore de probabilidade de

3,8940.
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