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Resumo

A raca Morada Nova foi formada na regido Nordeste do Brasil, a partir de cruzamentos de
ovelhas de origem portuguesacom ovinos deslanados africanos, introduzidos no periodo
colonial. Devido a sua excelente adaptabilidade e boa eficéncia alimentar nas condi¢des
aridas do Nordeste brasileiro, essa raga é considerada de grande importancia econémica. Com
0 objetivo de conhecer a variabilidade genética da raca Morada Nova bem como verificar
possivel diferenciacdo genética entre suas subpopulacdes, genotiparam-se 50 individuos,
oriundos de Pernambuco — MN1 (n=20) e de Sdo Paulo - MN2 (n=30), utilizando-se 30
microssatélites. Esses marcadores foram selecionados segundo recomendacGes da FAO/ISAG
e do Consorcio BIOVIS da Rede Conbiand, sendo amplificados por PCR/multiplex. Para a
identificagdo dos gendtipos, os amplificados foram submetidos a eletroforese capilar com
sequenciador ABI3130 e o programa Gene Mapper. O numero de alelos, frequéncias alélicas,
heterozigosidade esperada (He), observada (Ho) e os valores de PIC foram calculados com o
auxilio do programna Cervus, e a estimativa de Fst através do programa GENEPOP. Um total
de 205 alelos foi detectado em MN1, com média de 6,833 e variando entre 2 (ETH10) e 13
(INRA35) e em MN2 190 alelos, com média de 6,8, variando entre 3 (MAF65) a 11
(INRAOO6). A maioria dos loci utilizado apresentou valores de PIC superiores a 0,50,
podendo ser considerados muito informativos, exceto MAF214 e INRAL172 para a MN1 e
CSM66, ETH10, MAF214, INRA35, INRA172, INRA23 e RM009 para MN2. Os valores de
Fis revelaram déficit de heterozigotos para MN1 (0,169) e MN2 (0,157). A diferenciacdo
genotipica entre MN1 e MN2 n&o foi significativa (P>0,05), indicando que a maior parte da
variabilidade observada (Fst=0,082) é essencialmente dentro de cada subpopulagéo, podendo
ser consideradas como pertencentes a mesma populagao.
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