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Ilhas de homozigose em sobreposicao entre bovinos Brahman e Gir revelam historico
entre as populac@es
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Resumo: Ilhas de homozigose se caracterizam pelo aumento das frequéncias de alelos em determinadas
regifes do genoma e indicam eventos que podem estar relacionados a formacdo de uma populagdo. Nosso
objetivo nesse trabalho foi avaliar as corridas de homozigose entre duas populagdes de bovinos, Brahman
e Gir, e o relacionamento entre elas através dos padrdes de aparecimentos das ilhas de homozigose.
Genotipos de 120 animais, 70 animais da raga Brahman e 50 animais da raca Gir, foram utilizados nas
andlises, utilizando o software PLINK v1.9 para a avaliacdo das corridas. Os locais com incidéncia de
homozigose em pelo menos 50% mais um dos individuos das populages foram identificados como
regies em ilhas de homozigose, sendo tais separadas para analises funcionais através do pacote GALLO.
Ao total, 10 ilhas foram encontradas sendo que oito delas em sobreposicdo entre as populagfes. Ainda,
863 genes foram identificados nas ilhas dos animais Brahman e 556 na populacdo Gir, tendo como
principal via metabdlica influenciadas por tais ilhas a da melonogénese, responsavel pela coloragdo e
relacionada a adaptagdo ambiental dos animais. O padrdo de aparecimento dessas ilhas indica possivel
transferéncia de regides gendbmicas homozigoticas dos animais Gir para 0s animais Brahman no processo
de formagéo da raca.
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Homozygous islands in overlapping between Brahman and Gyr cattle reveal history between
populations

Abstract: Homozygous islands are characterized by the increase of allele frequency in certain genome
regions and indicate the events related to population creation. Our goal in this study was to evaluate the
runs of homozygosity between two bovine populations, Brahman and Gyr, and the relationship between
them through the runs homozygosity island patterns. Genotypes from 120 animals, 70 Brahman animals
and 50 Gyr animals, were used in the analyses, using the PLINK v1.9 software to the runs evaluate. The
locals with the homozygous incidence in at least 50% plus one of the individuals on the populations were
identified as homozygous island regions, being such separate to functional analysis through the GALLO
packages. In total 10 islands were found being eight in overlapping between populations. Yet, 863 genes
were identified in the animals from the Brahman population and 556 in the Gyr population, having the
main metabolic pathway influenced by such island the melanogenesis pathway, responsible for skin color
and related to the animals’ environmental adaptability. The pattern of appearance of the island indicates a
possible transfer from homozygous genomic regions from Gyr animals to Brahman in the process of
breed creation.

Keywords: autozygous, melanogenesis pathway, runs of homozygosity.

Introducdo
As corridas de homozigose (ROH) tém sido estudadas como uma forma de verificar e distinguir a
histéria das populacdes e suas estruturas em diversas espécies. Dada a natureza aleatoria dos eventos de
recombinagdo, a ocorréncia das ROH’s ¢ altamente heterogénea em todo o genoma, e 0s pontos de alta
incidéncia de ROH’s, em um grande numero de amostras, pode ser indicativo de pressdo seletiva
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(Zavarez et al., 2015), sendo essas pressdes estabelecidas conforme a especificidade da raga. Essas
regifes com altas quantidades de homozigose podem ser definidas como ilhas de homozigose e se
caracterizam pelo aumento das frequéncias de alelos em determinadas regides como resposta a processos
adaptativos ou eventos de selecdo que podem estar relacionados a caracteristicas de interesse zootécnico,
ou ainda, possivel homozigose provinda de outros rebanhos na formago de uma nova populacdo. Nosso
estudo teve como objetivo avaliar o genoma de duas populagGes de bovinos, Brahman (BRM) e Gir (GIR)
de modo a observar as corridas de homozigose em cada populacdo, bem como as possiveis ilhas de
homozigose, e seu padrdo de aparecimento, contrapondo tais resultados.

Material e Métodos

Gendtipos de 120 animais provenientes da plataforma WIDDE foram utilizados durante o estudo,
70 animais da raca BRM e 50 animais da raca GIR. Para o controle de qualidade foi considerada a
remocao de gendtipos com call rate (>0.9), SNPs duplicados, ndo-autossomais ou sem posicdo definidas.
Para a identificacdo das corridas de homozigose as analises foram realizadas pelo software PLINK v 1.9
(Purcell et al, 2007), seguindo os critérios de analises

a- 1 SNP heterozigoto e 1 perdido foram permitidos;

b- O threshold utilizado de 0.05;

c- O gap entre SNPs consecutivos ndo pdde ser maior que 1000 kb;

d- O tamanho minimo de uma ROH de 500 kb;

e- O numero minimo de SNPs consecutivos que formam uma ROH igual a 30;

f- A densidade utilizada de 1 SNP a cada 50 kb;

g- Utilizando uma janela de 50 SNPs.

Identificadas tais regides, os locais com incidéncia de homozigose em pelo menos 50% mais um
dos individuos das populacdes foram tidas como regides em ilhas de homozigose, sendo tais separadas
para anlises funcionais através do pacote GALLO (Fonseca et al., 2020).

Resultados e Discusséo
A Tabela 1 apresenta as ilhas de homozigose nas populacdes BRM e GIR.

Tabela 1. llhas de homozigose encontradas nos diferentes cromossomos e regifes nas
populag¢bes Brahman e Gir.

raca NnROH % CHR Inicio Fim comprimento n SNP
BRM 36 51,43 1 78237770  84.586.062 6.348.292 58
BRM 36 51,43 5 105.576.062 117.735.828 12.159.766 171
BRM 39 55,71 8 56.051.150  63.444.254 7.393.104 58
BRM 36 51,43 16  44.071.454  58.289.347 14.217.893 146
BRM 39 5571 19  42.110.400 46.627.006 4.516.606 74
GIR 31 62,00 1 80.333.027 84.911.107 4.578.080 80
GIR 46 92,00 5 110.192.579 116.240.339 6.047.760 110
GIR 30 60,00 14 21914329  26.212.648 4.298.319 56
GIR 26 52,00 16  45.727.235  52.149.496 6.422.261 111
GIR 31 62,00 19  42.054.880 46.678.246 4.623.366 82

NROH: nimero de ROHs encontrada na posicéo;

%: porcentagem da populacéo que apresenta a ROHs;
CHR: cromossomo;

n SNP: nimero de SNPs que a ilha abrange;

Ao todo, 863 genes foram encontrados nas ilhas em homozigose apresentadas pela populagdo
BRM e 556 na populagdo Gir. Como pode ser observado em nossos resultados, das 10 ilhas apresentadas,
oito se mostraram em sobreposicdo entre as populacfes. Observando o histérico de formacdo da
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populagcdo BRM ha um indicativo de que a raga GIR esteve envolvida nos cruzamentos que originaram a
raca Brahma em tempos remotos (Koufariotis et al., 2018). Tal fato sugere que possivelmente essas ilhas
possam ter sido mantidas ao longo das geracbes e permaneceram na raca BRM mesmo ap0s os
cruzamentos com outras racas durante o processo de sua formagdo. Uma das principais vias relacionadas
a essas ilhas é da melonogénese, influenciadas pelos genes encontrados nas ilhas do cromossomo 1
(DVL3), cromossomo 5(EP300), cromossomo 8 (CREB3 — somente para animais BRM), cromossomo 16
(DVL1), cromossomo 19 (FZD2 e WNT3). Essa via é responsavel por determinar o padrdo de coloragdo
dos animais caracteristicos a cada raca mantendo o equilibrio entre eumelanina marrom-preta e
feomelanina amarelo-avermelhada (Kim et al., 2014), além de sua associacdo com a termorregulacéo
animal, conferindo melhores adapta¢des a determinadas condi¢fes ambientais (Senczuk et al., 2020).

Concluséo
Foram encontradas ilhas de homozigose em sobreposicao entre as popula¢@es de bovinos Brahman
e Gir, com indicativo de que estas ilhas foram transferidas da raca Gir para a raca Brahman e mantidas
apds o processo de formacgdo racial da populagdo. Uma das vias a se apresentar em comum entre as ilhas
foi a via da melonogénese responsavel pelo padrdo de coloracdo dos animais e associada a
termorregulacgéo.
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