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As galinhas nativas ou localmente adaptadas tornaram-se uma das principais fontes de renda e alimentagdo de
nucleos familiares rurais e pequenos produtores. Elas sdo importantes na luta contra a inseguranga alimentar em
pequenas aldeias e comunidades nigerianas, devido sobreviverem mesmo em condi¢gdes precarias. A avaliacao da
estrutura genética populacional permite conhecer a formagdo de subpopulagdes, que a partir dai podem ser
manejadas de forma diferenciada. Assim, objetivou-se avaliar a estrutura populacional de grupos de galinhas
nativas da Nigéria. Foram utilizados dados de 49 aves genotipadas com o chip de 600K (Affymetrix® Axiom® HD
genotyping array), pertencentes aos ecotipos Yoruba e Fulani e a linhagem comercial Shika Brown, cedidos pela
Embrapa Suinos e Aves. Foi realizado o controle de qualidade (CQ) utilizando o PLINK v.1.9, sendo removidos
marcadores nos cromossomos sexuais, com MAF < 0,05, SNP call rate < 95%, valor de p do equilibrio de Hardy-
Weinberg < 1.0e-6 e individuos com call rate < 90%. O pruning de desequilibrio de ligacdo com limite de 2 de
0,9 em janelas de 50 SNPs com gap de 5 SNPs foi realizado para remover marcadores altamente correlacionados,
resultando no uso de 356.700 SNPs para as andlises posteriores. A estrutura da populagdo foi avaliada por meio da
analise de componentes principais (CPs) da matriz gendmica de parentesco (G), feita no PLINK v.1.9. Os dois
primeiros CPs juntos explicaram 12,68% da variacdo na matriz G (9,15 e 3,53% para os CPs 1 e 2,
respectivamente), sendo observada a formagao de duas subpopulagdes na dispersdo dos animais no scatter plot. A
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primeira subpopulagdo foi composta pelos animais da linhagem Shika Brown e a segunda pelos ecotipos Yoruba e
Fulani, com duas aves dessa ultima subpopulagdo mais afastados. Adicionalmente, foi estudada a dispersdo das
aves em um scatter plot 3D, incluindo o terceiro CP, que explicou 3,27% da variacdo da matriz G, e a mesma
estruturacdo foi observada. A matriz G representa o parentesco realizado entre os individuos, pois leva em
consideragdo os alelos compartilhados entre eles, capturando semelhangas entre individuos mesmo quando ndo
tem lacos no pedigree. Existe estrutura populacional nas galinhas nigerianas de acordo com os CPs da matriz G,
sendo interessante mais estudos para a descri¢ao desses recursos genéticos.
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