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Resumo

Os carnivoros estdo entre 0s organismos que causam maiores desafios e preocupacfes as
autoridades referentes a conservacdo. Grandes carnivoros, assim como a onga-pintada
(Panthera onca) sdo vulneraveis a fragmentacdo de habitat por serem alvos de cacadores e
porque necessitam de areas consideravelmente grandes de vida. A onga-pintada € o maior
felideo das Ameéricas, e atualmente ocorre em cerca de apenas 50% da sua distribuicdo
original sob forma de fragmentos populacionais de varios tamanhos. Sabe-se que algumas
populacdes remanescentes sdo muito pequenas (p. ex. <20 individuos) e isoladas, podendo ser
consideradas criticamente ameacadas. Segundo critérios que adotam a probabilidade de
extincdo em um determinado periodo de tempo, a espécie encontra-se em situagdo critica na
Floresta Atlantica, Floresta Subtropical e Cerrado e estd ameagada no Pantanal e Amazonia.
Para a implementacdo de medidas viaveis para a conservacdo e manejo deste felideo é de
grande importancia obter informagdes a respeito de sua diversidade genética e estrutura
populacional. Esse trabalho tem como objetivo avaliar a variabilidade genética da espécie na
Amaz6nia, uma das Unicas regides, juntamente com o Pantanal, grande o suficiente para
sustentar uma populacdo vidvel desta espécie a longo prazo. Até o momento, 25 individuos
provenientes de diferentes areas do Bioma Amazo6nia foram estudados atraves de 12 locos de
microssatélites. Para a extracdo de DNA utilizou-se fenol/cloroformio. Os locos foram
amplificados por PCR e os produtos lidos no seqiienciador automatico MegaBACE1000 e
analisados através do software GENETIC PROFILER. As andlises estatisticas foram
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realizadas com os programas Genepop 4.0.10, Arlequin 3.01 e Cervus 2.0. Todos os locos
foram polimorficos e o nimero de alelos variou de trés a 15, com uma média de 6,92. A
heterozigosidade observada por loco variou de 0,333 a 0,909 com uma média de 0,710. Todos
os locos estdo em equilibrio de Hardy-Weinberg e ndo houve evidéncia de desequilibrio de
ligacdo apds a correcdo de Bonferroni. Os resultados obtidos na Bacia Amaz6nica serdo
comparados com aqueles que vém sendo obtidos no Pantanal para assim obter uma
perspectiva mais abrangente da variabilidade genética desta espécie em populacfes saudaveis.
Em particular, sera possivel avaliar a situacdo atual de populacdes mais ameacgadas ao longo

da distribuicdo geogréfica deste felideo como os remanescentes da Mata Atlantica.
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