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Resumo — O objetivo deste trabalho foi caracterizar geneticamente e avaliar a estrutura populacional de
galinhas crioulas Canela-Preta de trés plantéis pertencentes aos municipios de Teresina, Oeiras e Queimada
Nova, no Estado do Piaui. Utilizaram-se 12 marcadores microssatélites e amostras de DNA de 118 galinhas.
Ap6s a extragdo do DNA, os marcadores microssatélites foram amplificados por meio da técnica de reagdo em
cadeia da polimerase (PCR). Efetuaram-se analises estatisticas da estimativa de heterozigosidades observada
e esperada, analise de variancia molecular, analise de componentes principais, estatistica F de Wright e analise
de estrutura populacional com base em analise bayesiana. As analises de diferenciacdo genética (Amova)
sugerem baixa diferenciagdo entre os ntcleos avaliados, o que indica se tratar geneticamente de um tnico
grupo. Os resultados da estatistica F indicaram tendéncia de endogamia dos plantéis estudados. O grafico de
dispersdo e analise bayesiana, usado para mostrar a estrutura das aves Canela-Preta, sugeriu a existéncia de
quatro grupos genéticos e revela que ha fluxo génico entre os plantéis analisados. Os marcadores moleculares
microssatélites avaliados apresentam-se polimoérficos, o que mostra alta variagdo nas amostras e revela sua
eficiéncia no estudo de caracterizagdo. Os resultados sdo indicativos de que as galinhas Canela-Preta estdo
geneticamente estruturadas.

Termos para indexacdo: Gallus gallus, microssatélites, polimorfismo, variabilidade genética.

Genetic characterization and population structure
of Canela-Preta creole chicken

Abstract — The objective of this work was to genetically characterize and evaluate the population structure
of Canela-Preta creole chicken of three breeding stocks belonging to the municipalities of Teresina, Oeiras
and Queimada Nova, in the state of Piaui, Brazil. Twelve microsatellite markers and DNA samples from
118 chickens were used. After DNA extraction, the microsatellite markers were amplified by polymerase
chain reaction (PCR). Statistical analyses of the observed and expected heterozygosity estimates, analysis of
molecular variance, principal components analysis, Wright’s F-statistics, and analysis of population structure
based on Bayesian analysis were performed. The analyses of genetic differentiation (using Amova) suggested
low differentiation between the evaluated nucleuses, indicating this group as genetically unique. The results
of the F-statistics indicated endogamy trend of the breeding stocks studied. Scatter plot and Bayesian analysis,
used to show the structure of Canela-Preta birds, suggested the existence of four genetic groups and revealed
that there is gene flow between the breeding stocks analysed. The evaluated microsatellite molecular markers
showed to be polymorphic, which shows high variation in the samples and reveals their effectiveness in the
study of characterization. The results indicate that Canela-Preta chickens are genetically structured.

Index terms: Gallus gallus, microsatellites, polymorphism, genetic variability.

Introducio crioulas foram sendo substituidas. Consequentemente,

algumas dessas racas entraram em risco de extingao.

Nos anos 1930, a avicultura industrial apresentou  Porém, em 1980, houve uma crescente demanda dos
importante avanc¢o no Brasil; nesse contexto, as ragas  pequenos criadores por aves crioulas mais rusticas,
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em virtude da valorizagdo de produtos naturais e da
rusticidade destas, proprias para criagdo em sistemas
tradicionais. Contudo, para atender a essa demanda, se
fez necessaria a busca de aves crioulas adaptadas a cada
regido. Por conseguinte, as racas crioulas tornaram-se
potencialmente lucrativas (Fonteque et al., 2014).

Em algumas regides, as galinhas crioulas Canela-
Preta também sdo conhecidas como “Jacu” e se
caracterizam principalmente por possuirem tarso e
falanges decoloragdopreta, e corpopredominantemente
preto com pigmentagdes nas penas do pescogo nas
cores branca, dourada ou vermelha e por possuirem
carne de coloragdo mais escura, comparada a das
demais galinhas crioulas.

A caracterizagdo genética de galinhas crioulas
vem sendo feita por alguns paises, como Espanha,
India e Peru, com intuito de evitar a perda desse
importante material genético. Porém, apenas 25% das
racas de galinhas crioulas fazem parte de algum tipo
de programa de conservacdo, logo, sdo necessarias
pesquisas que ajudem a elucidar a genética destas
racas. Consequentemente, ¢ fundamental estudar e
calcular a variabilidade genética dessas aves, pois
esta diretamente relacionada com a manutencdo da
variabilidade interracial, evitando a extingdo das ragas
e a manuten¢ao da variabilidade intrarracial, evitando
a erosdo genética (Clementino, 2010).

Marcadores moleculares tém sido utilizados para
estudos de caracterizacdo genética de populacdes de
galinhas crioulas. O mais utilizado é o microssatélite,
sequéncias simples repetidas (Simple Sequence
Repeats - SSR) de DNA. Geralmente, sdo repeti¢des
de mono, tetra e, principalmente, dinucleotideos, e
estdo localizados entre os genes ou dentro de introns
(Davila et al., 2009).

As galinhas crioulas brasileiras sdo rusticas, e
acredita-se que apresentam elevada variabilidade
genética. Existem poucos trabalhos que o comprovem,
contudo, é importante a existéncia de pesquisas
cientificas que evidenciem esse alto polimorfismo, pois
tornariam a manuten¢do e conservacao dessas aves
imprescindivel. Além disso, o polimorfismo génico ¢é
fonte de alelo para programas de melhoramento genético
dos animais de produgdo (Fonteque et al., 2014).

As variagdes génicas dentro da populagdo sdo
relevantes para qualquer espécie, ndo apenas por
favorecerem o processo de especiagdo, mas também
por serem um dos pilares para elaboragdo de
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programas de melhoramento genético e conservagao.
Mariante et al. (2008) confirmam que as racas crioulas
apresentam maior variabilidade génica que as racas
exoticas, ressaltando a importancia de que estas sejam
conservadas.

O objetivo deste trabalho foi caracterizar
geneticamente e avaliar a estrutura populacional
de galinhas crioulas Canela-Preta de trés plantéis
pertencentes aos municipios de Teresina, Oeiras e
Queimada Nova, no Estado do Piaui, Brasil.

Material e Métodos

Utilizou-se um total de 118 galinhas crioulas
Canela-Preta de plantéis pertencentes ao programa
Projeto Produtores do Futuro no Piaui, situados em
trés municipios do estado, sendo Teresina localizada
a 05°05'20"S 42°48'07"W (38 amostras), Oeiras
localizada a 07°01'30"S 42°07'51"W (37 amostras) ¢
Queimada Nova localizada a 08°34'44"S 41°25'08"W
(43 amostras). Para as analises experimentais, foi
realizada coleta de material biologico (sangue da veia
ulnar) sobre papel-filtro, apds secagem em temperatura
ambiente, que foi colocado em envelopes devidamente
identificados. Este estudo conta com o registro n°
04412014 do Comité de FEtica de Experimentagio
Animal da Universidade Federal dos Vales de
Jequitinhonha e Mucuri (UFVIM).

Os procedimentos laboratoriais foram realizados
no laboratério de Genética Molecular Aplicada do
Departamento de Zootecnia da UFVJM, localizado no
Municipio de Diamantina, MG. Utilizou-se fragmento
de cada amostra, de 0,5 cm do papelfiltro, para o
procedimento da extragdo do DNA gendmico, que, por
sua vez, foi realizado usando o protocolo de extracdo
salina estabelecido por Lopera-Barrero et al. (2008).
A quantificagao do DNA foi feita no espectrofotdometro
com amplitude de onda de 260 nm, e as amostras
foram diluidas para uma concentragdo de 10 ng puL™".
A integridade do DNA foi verificada em eletroforese
horizontal usando um gel de agarose 1%, a 70 V por
70 minutos e, posteriormente, capturou-se a imagem
no sistema fotografico UV312.

A amplificagdo dos fragmentos de DNA desejados
foi realizada pela técnica de Reagdo em Cadeia de
Polimerase (PCR), a partir do DNA total. Foram
utilizados 12 loci de microssatélites desenhados para
espécie Gallus gallus domesticus: LE10192, LE10234,
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LEI0248, MCW0081, MCWO0183, LEI00209, LEI0212,
LEI0217, LEI0221, LEI0237, LEI0258 ¢ MCW0213.

O DNA foi amplificado em volume de reagdo de
16 pL, e cada reagdo continha 50 ng de DNA, 2,5 pL
de tampdo 10X (100 mM TrisHCI, pH 8,3, 500 mM
KCl), 1-2,5 pL (2050 mM) de MgCl,, 2 pL. da mistura
de ANTP (0,2 mM de dATP, dCTP, dGTP e dTTP),
0,8 uM de cada iniciador, e 0,5 unidade de Taq DNA
polimerase (Ludwig Biotec). A PCR foi realizada nas
seguintes condi¢des: 1 minuto de desnaturagao inicial
a 94°C; 30 ciclos de 30 segundos de desnaturacdo
a 94°C, 30 segundos de anelamento a 49-64°C,
dependendo do par de iniciadores, e 50 segundos de
extensdo a 72°C; e uma extensdo final de 5 minutos a
72°C.

Os produtos da PCR foram visualizados
em gel de poliacrilamida desnaturante a 10%
(acrilamida:bisacrilamida - 29:1), ureia 6 mol L, e
foram corados com nitrato de prata, conforme Bassam
et al. (1991). Foi utilizado marcador de DNA de
50 pares de bases (pb) (Invitrogen), para auxiliar na
determinacdo do tamanho dos fragmentos.

O programa GenAlEx 6.5 (Peakall & Smouse,
2012) foi usado para calcular as estimativas de
heterozigosidades esperada (He) e observada (Ho).

O numero efetivo das populagdes totais foi calculado
pela seguinte equacdo: N, = [(4N,Ny)/(N,, + Ny)]; em
que N, € o tamanho efetivo populacional, N,, é nimero
de machos e N;¢é o nimero de fémeas. As estimativas
F de Wright (Fis, Fct, Fit), bem como a varidncia
genética global entre os nucleos, estimadas por andlise
de variancia molecular — Amova (Excoffier et al.,
1992), a matriz de dissimilaridade, os componentes
principais (PCoA) e o grafico de dispersdo também
foram calculados pelo programa GenAlEx 6.5.

As estimativas F utilizam coeficientes de
endocruzamento para medir a variabilidade intra e
interpopulacional. Fis € o coeficiente de endogamia ou
indice de fixacdo dentro dos individuos relacionados a
populagao, que mensura a redugao da heterozigosidade
deumindividuo em virtude de acasalamentos aleatorios
na subpopulagdo. O coeficiente de endogamia dos
individuos com relagdo ao total (Fit) considera, além
dos acasalamentos ao acaso, a diferenciacdo no ambito
genético entre as subpopulacdes. O coeficiente de
endogamia dentro da subpopulagdo com relagdo ao
total (Fst) fornece a percentagem total da diversidade

genética que esta distribuida entre as subpopulagdes
(Wright, 1951).

A Amova entre e¢ dentro das populacdes e
individuos, analisada no mesmo programa, utilizou
10.000 permutagdes para os calculos. Esta levou em
consideragdo o agrupamento das amostras a priori,
no qual estas foram organizadas por municipios.
O programa Structure, versao 2.3.4, foi utilizado para
definir o nimero de grupos (K) mais provavel nas
amostras coletadas, por meio de métodos Bayesianos
sem informacdes a priori sobre a origem das amostras,
conforme Pritchard et al. (2000). Foram utilizadas
150.000 simula¢des de Cadeias de Markov Monte
Carlo com burn in de 50.000, modelo de ancestralidade
admixture, e testados valores de K variando de 1 a
7, com cinco interagdes. A determinag¢do do K mais
provavel em relagdo aos propostos foi realizada
utilizando valores de AK (Evanno et al., 2005), como
segue: AK = m ALK + 1) - L(K)/ s[L(K)], em que:
L:I’ (K) = L(K) - L(K - 1)/ s [L(K)]; sendo: m, média;
s, desvio-padrdo, e K, mimero de grupos propostos.

Resultados e Discussao

Os dados observados nos 12 marcadores
microssatélites  selecionados indicaram  valores
médios de heterozigosidade observada (Ho) de 0,674
e de heterozigosidade esperada (He) de 0,887. A He
e Ho variaram pouco entre os plantéis (Tabela 1).
Os polimorfismos genéticos apresentam relevancia em
analises das relagdes genéticas entre subpopulagdes
de uma espécie (Hartl & Clark, 2010). Estudos com
galinhas mostram a importancia dos microssatélites
em analises de parentesco e diversidade genética,
e as informagdes oriundas desses marcadores
microssatélites podem auxiliar no planejamento
de cruzamentos tecnificados, reduzindo valores
expressivos de taxas endogamicas e perda de alelos no
melhoramento dos animais (Qu et al., 2006; Fonteque
et al., 2014).

Os valores médios de Ho nos plantéis indicam que
existe um excesso de homozigotos com relagdo a He
(Tabela 1), e os plantéis que apresentaram a maior ¢
menor diferenga entre He e Ho foram Queimada Nova
(0,242) e Oeiras (0,162), respectivamente. Estes valores
podem estar sendo influenciados pelo intercambio de
alguns reprodutores de galinhas Canela-Preta durante
a formagdo dos plantéis, o que pode ser sustentado
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em virtude da localiza¢do geografica dos municipios
estudados, em que Oeiras se encontra no meio ¢
possivelmente tem recebido ou intercambiado material
genético dos plantéis vizinhos (Teresina e Queimada
Nova), pratica comumente realizada pelos produtores.

Os valores totais médios da heterozigosidade
dos plantéis (Ho: 0,674 ¢ He: 0,887), do presente
estudo, de galinhas Canela-Preta foram considerados
intermediarios. Foram considerados niveis altos
aqueles > 0,7, e baixos aqueles < 0,5 (Clementino,
2010). Outras pesquisas com galinhas crioulas
mostraram niveis baixos de média de heterozigosidade:
Ho0=0,491 ¢ He=0,756 em galinhas crioulas brasileiras
produtoras de ovos azuis (Fonteque et al., 2014);
Ho=0,380 ¢ He=0,475 em frangos nativos de Turquia
(Kaya & Yildiz, 2008); e Ho=0,5 e He=0,6 em frangos
de ragas indigenas (Chatterjee et al., 2015). No entanto,
foram encontrados niveis altos de heterozigosidade
(Ho=0,785 e He=0,687) em ecoétipos de galinhas
brasileiras (Clementino et al., 2010). Isso mostra,
assim, que os plantéis de ragas crioulas representam
uma fonte de genes para programas de preservagio
¢ podem-se mostrar promissorios para programas de
melhoramento genético.

A Amova demonstrou que a maior parte da
variabilidade genética esta uniformemente distribuida
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dentro dos plantéis (97%). O alto valor obtido
mostrou que as localidades ndo estdo apresentando
caracteristicas genéticas marcadamente distintas.
A variancia entre plantéis/populagdes representou
apenas 3% da variagdo total (Tabela 2), e isso demonstra
que os individuos estudados dos trés plantéis podem ser
considerados como grupo geneticamente estruturado
numa Unica populagdo. Esses dados corroboram a
maioria dos estudos de diversidade (Muchadeyi et al.,
2007; Clementino, 2010), em que a variabilidade
genética dentro das populagdes € geralmente maior
que entre populagdes.

As estatisticas F de Wright, que também sdo
consideradas analises de estrutura populacional, neste
estudo podem indicar que, no geral, as aves estudadas
formaram subgrupos genéticos com correspondéncia
aos seus respectivos municipios — porém, com baixa
diferenciagcdo genética (<0,05), como observado no
valor de Fst (0,029). Estudos de comparagdo que usam
marcadores moleculares microssatélites mostraram
valores moderados de Fst (0,05-0,25) em duas
linhagens de frangos Fst (0,102), € em cinco ragas de
galinhas suecas locais Fst (0,180) (Abebe et al., 2015;
Das et al., 2015). Os valores baixos de Fst encontrados
no presente estudo podem indicar, como mencionado

Tabela 1. Média e erro padrdo para diversas estimativas ao longo de cada 16cus para os plantéis de galinhas crioulas
Canela-Preta nos municipios de Teresina, Oeiras e Queimada Nova, Estado do Piaui.

Plantel N® Ho® He® UHe® F®
Teresina Média 36,3 0,650 0,887 0,899 0,269
Desvio 0,058 0,017 0,017 0,092
QOeiras Média 36,3 0,727 0,889 0,901 0,172
Desvio 0,059 0,024 0,025 0,081
Queimada Nova Média 41,3 0,643 0,885 0,896 0,256
Desvio 0,063 0,021 0,022 0,067
Total Média 38 0,674 0,887 0,899 0,233
Desvio 0,034 0,012 0,012 0,046

(N = ntimero de individuos. ®Ho = heterozigosidade observada. ®He = heterozigosidade esperada. “UHe = heterozigosidade esperada
com fator de correg¢ao para tamanho amostral. ®F, indice de fixagdo de Wright [1 - (Ho/He)].

Tabela 2. Estatisticas da analise de varidncia molecular (Amova), utilizando 12 loci de microssatélites em plantéis de
galinhas crioulas Canela-Preta dos municipios Queimada Nova, Oeiras e Teresina, Estado do Piaui.

Fontes de variagdo GL  Soma dos quadrados  Quadrado médio = Componentes de variagdo Percentagem (%) F (valor p)
Entre populagdes 2 39,075 19,538 0,160 3 0,029% (0,001)
Entre individuos 115 802,870 6,981 1,539 27 0,283@ (0,001)
Dentro de individuos 118 460,500 3,903 3,903 70 0,303® (0,001)
Total 235 1.302,445 5,602 100 -

(Fst, indice de fixa¢do entre nucleos. @Fit, indice de fixa¢do entre individuos. @Fis, indice de fixagdo dentro de individuos.
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anteriormente, que os plantéis pertencem a um mesmo
grupo genético.

Com relagdo as estimativas de variacdo genética,
observou-se que, em cada local amostrado, houve
valores positivos para indice de fixagdo ou de
endogamia (F), o que pode influir nas frequéncias
genotipicas (McManus et al., 2011) e mostrar o grau
de endocruzamento dentro de individuos do mesmo
plantel. O plantel Oeiras apresentou o menor valor
de F (0,172), seguido por Queimada Nova (F=0,256),
e o maior valor F (0,259) foi observado no plantel de
Teresina; tal como o valor médio de fixagao Fis (0,303)
dos plantéis indica deficit global heterozigosidade.

Contudo, o possivel fluxo genético entre os plantéis
em virtude do intercdmbio de reprodutores pode estar
influenciando o menor indice de endogamia no plantel
de Oeiras, de tal forma que os plantéis mais distantes,
como Teresina e Queimada Nova, apresentem
valores similares de F em virtude da distancia
geografica que existe entre estas e da dificuldade de
intercambio genético. O valor de Fit (0,283) indica um
favorecimento de homozigose de 27% nos plantéis,
podendo evidenciar genes derivados de um ancestral
comum.

Outro fator que pode sugerir um maior valor F no
plantel de Teresina ¢ o fato de ser o primeiro plantel
de conservagdo formado do projeto com galinhas
Canela-Preta, e a maioria do material genético
formador foi proveniente de comunidades quilombolas
¢ indigenas da regido de Queimada Nova, o que
pode resultar num plantel formado a partir de um
nimero pequeno de animais da populagdo e que pode
influenciar num maior nimero de homozigotos.

Por outro lado, esse plantel conserva seus
reprodutores até eles atingirem o maximo de tempo
de reprodugdo, tempo estipulado pelos produtores,
podendo um reprodutor ficar no plantel até por cinco
anos aproximadamente. Ja nos plantéis de Queimada
Nova e Oeiras, os reprodutores s6 permanecem por um
ano e meio no plantel, evitando, assim, o acasalamento
com sua progénie. Mesmo que a reprodugdo ocorra
ao acaso, alguns trabalhos mostram que existe
dominéncia entre machos (Favati et al., 2014), o que
provavelmente pode levar ao favorecimento de alguns
alelos e, assim, ao aumento de indices de fixagao (Fis,
Fst, Fit) no plantel e entre os plantéis.

Dos 118 individuos amostrados, ao fazer o calculo
do tamanho efetivo, esse numero reduziu-se para

64,6 individuos, o que pressupde que esta havendo
acasalamentos entre individuos aparentados. Esse
tipo de acasalamento influencia o incremento da
endogamia e o desvio do equilibrio de HardyWeinberg
(EHW). Estes resultados mostram que as populagdes
podem estar sendo influenciadas pelas mudangas nas
frequéncias alélicas (Rengmark et al., 2006) e pelo
efeito de gargalo de garrafa ou efeito fundador que
pode ter ocorrido durante a formagao dos plantéis.

O grafico de dispersdo gerado a partir da matriz
de dissimilaridade apresentou elevada variabilidade
genética nas galinhas Canela-Preta (Figura 1), com
a formacdo de quatro subgrupos distintos, em que
trés correspondem aos municipios nos quais foram
coletadas as amostras, ¢ acredita-se que a formagdo
do quarto grupo corresponda provavelmente a animais
com caracteristicas proprias, que podem estar passando
por um processo de microevolugdo ou pode ser um
material mesticado com genética externa, que ndo sdo
necessariamente materiais exoticos, € sim de animais
que foram inseridos recentemente nos plantéis.

A abordagem bayesiana implementada no software
Structure foi usada para encontrar a estrutura da
populacdo estudada, com base na associacdo das
frequéncias alélicas e proposicdo de mistura entre os
individuos dos plantéis avaliados sem informagdo a
priori sobre ancestralidade. A estrutura de populagdes,
embasada pelo método bayesiano, apresentou o maior
valor médio AK, em que K = 4 (Figura 2 A). Esses
resultados indicam que a analise de agrupamento
do programa Structure pode proporcionar precisas
representagdes das relagdes genéticas existentes entre
os plantéis de galinhas Canela-Preta, o que sugere que
existem quatro subgrupos genéticos, corroborando
o grafico de dispersdo. Outros autores também tém
usado inferéncias bayesianas para analisar estruturas
de populagdes de galinhas (Abebe et al., 2015; Kumar
et al., 2015), apresentando-se como uma técnica
eficiente para estrutura de populacdes.

Observa-se, na Figura 2 B, que o plantel Queimada
Nova apresentou predomindncia de dois materiais
genéticos diferentes (cores verde e azul); no entanto,
os plantéis de Oeiras e Teresina apresentaram
predomindncia de material genético nas cores
vermelha e amarela, respectivamente. Acredita-se
que esses resultados podem estar relacionados com as
localizagdes geograficas dos plantéis e a origem.
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Analisando o primeiro plantel do Municipio
de Queimada Nova, que fica localizado perto das
fronteiras com os estados de Pernambuco e Babhia,
pode-se sugerir que, provavelmente, durante a historia
das galinhas daraga Canela-Preta, existiu um recimbio
genético com galinhas Canela-Preta das fronteiras.
Porém, nao se pode afirmar isso, pois ainda ndo ha
estudos sobre galinhas Canela-Preta nos estados
da Bahia e Pernambuco. Por outro lado, em virtude
da proximidade com o segundo plantel, de Oeiras,
localizado a 190 km, aproximadamente, pode-se
indicar que existe um intercambio de material genético.
Certamente, os graficos de dispersao e de formagao de
subgrupos mostram que o plantel de Queimada Nova
possui uma alta variabilidade genética e que existe
fluxo genético com o plantel de Oeiras.

Em segundo lugar, o plantel de Oeiras, no grafico
de formagdo de subgrupos, apresenta um subgrupo
em cor vermelha que predomina; no entanto, as cores
verdes e amarelas sugerem o intercambio genético
com os demais plantéis. Por ultimo, o plantel de
Teresina mostra uma maior homogeneidade genética,

@ Teresina

<@ Ociras

4@ Queimada-Nova

CP2

-1,5 -

1,5

CP1
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talvez por causa da formagdo deste plantel, que foi
formado maiormente por individuos do Municipio
de Queimada Nova. Isso sugere, também, que esta
populagao pode estar sofrendo um processo de gargalo
de garrafa em virtude da formagdo de uma populagio
com um nimero pequeno de reprodutores. A distancia
geografica também pode estar influenciando o
intercambio de material genético entre os plantéis.

A analise bayesianarevela que nos plantéis estudados
ha presenga de individuos similares, de origem comum,
entre as localidades avaliadas. Ou seja, esta ocorrendo
fluxo génico entre as populacdes. Esse fato se justifica
pelo fato de os plantéis de Canela-Preta estudados
pertencerem a um programa que pratica intercambio
de reprodutores, propiciando conexdo genética entre as
populagdes amostradas.

Os resultados obtidos neste trabalho fornecem
subsidios para diversas investigacdes acerca das
galinhas crioulas Canela-Preta nos municipios do
Piaui e sugerem um possivel estudo em outros estados,
especialmente na area genética, na qual os trabalhos com
marcadores moleculares ainda sdo escassos. Os indices

1,5

Figura 1. Dispersdo grafica das distancias intrapopulacionais dos trés plantéis de galinhas Canela-Preta (Teresina, Oeiras
e Queimada Nova) em relacdo aos eixos cartesianos estabelecidos pelos componentes principais (CP1 e CP2), baseada na

matriz de dissimilaridade.
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Figura 2. Representacdo grafica do valor de K para a formagao de grupos de galinhas Canela-Preta (A) e analise de estrutura
populacional de 118 individuos, representando quatro grupos de galinhas Canela-Preta com base em 12 marcadores de
microssatélites (B). Cada grupo estéa representado por uma cor especifica. O eixo y exibe a ascendéncia estimada de cada
individuo em um determinado grupo ou subpopula¢@o, usando o modelo de mistura.

endogamicos reportados e fluxo gé€nico entre os animais
amostrados podem indicar uma possivel preocupacdo
em conservar a variabilidade das galinhas crioulas
Canela-Preta, sugerindo realizagdo de programas
especificos de acasalamentos entre esses animais.

Conclusoes

1. Os trés plantéis estudados de galinhas Canela-
Preta no Estado do Piaui exibem uma baixa
diferenciagdo genética e evidenciam um excesso
de homozigose; no entanto, esta raga apresenta uma
elevada variabilidade genética.

2. O plantel de Teresina apresenta o processo de
efeito fundador em virtude do histérico de formacgéo do
plantel, com predominancia de um subgrupo, distancia
geografica, e maior valor de indice de endogamia
quando comparado com os outros plantéis.
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