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RESUMO

MENDONCA, Patricia Tristdo, M.S.c., Universidade Federal de Vicosa, abril de 2008.
Estimacdo de parametros genéticos de uma populacdo F2 de suinos. Orientador: Paulo
Savio Lopes. Co-orientadores: Robledo de Almeida Torres e Simone Eliza Facioni
Guimaraes.

Registros referentes a aproximadamente 620 animais de uma populagdo F2 de suinos
foram utilizados para estimar parametros genéticos pelo método da maxima verossimilhanca
restrita (REML). Foram consideradas as seguintes caracteristicas de desempenho, carcaca e
qualidade da carne: pesos ao nascer (PN); aos 21 (P21); aos 42 (P42); aos 63 (P63) e aos 77
dias de idade (P77); ganho de peso médio diario (GPD) dos 77 aos 105 dias de idade, consumo
de ra¢ao (CR) dos 77 aos 105 dias de idade e conversao alimentar (CA) dos 77 aos 105 dias de
idade; idade ao abate (IDA); peso de abate (PA); rendimento de carcaga com pés e cabeca
(RCARC); comprimento de carcaca pelo Método Brasileiro de Classificagdo de Carcaca
(MBCC); comprimento de carcaga pelo Método Americano (MLC); maior espessura de
toucinho na regiao da copa, na linha dorso-lombar (SH); espessura de toucinho imediatamente
apos a ultima costela, na linha dorso-lombar (UC); espessura de toucinho entre a tltima e a
penultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar (UL); menor espessura de toucinho na
regido acima da ultima vértebra lombar, na linha dorso lombar (LL); espessura de toucinho
medida imediatamente apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar (P2); area de olho
de lombo (AOL); profundidade de lombo (PROFLOMB); espessura do bacon (EBACON);
peso da banda direita resfriada (PBDIRres); peso do pernil (PP); peso do pernil sem pele e sem
gordura (PPL); peso da copa (PCOPA); peso da copa sem pele e sem gordura (PCOPAL); peso
da paleta (PPA); peso da paleta sem pele e sem gordura (PPAL); peso do carré (PC); peso do
lombo (PL); peso do bacon (PB); peso das costelas (PCOS); peso da papada (PAPADA); peso
do filezinho (PF) e peso da banha rama (PBR); pH medido aos 45 minutos e 24 horas post-
mortem (pH45, pH24, respectivamente); maciez objetiva (MACIEZ); gordura intramuscular
(GORINT); perda por gotejamento (GOTEJ); perda por cozimento (COZ); perda de peso total
(PTOT); luminosidade (L); indice de vermelho (A); indice de amarelo (B), indice de
saturacdo (C) e tonalidade (H). As herdabilidades para as caracteristicas de desempenho (0,18
a 0,86) e carcaga (0,10 a 0,51) foram em sua maioria de moderadas a altas, indicando
variabilidade genética de média a alta para estas caracteristicas. As herdabilidades para as
caracteristicas de qualidade da carne foram de baixa a média (0,14 a 0,39) indicando menor

variabilidade genética para estas caracteristicas. Foi observada correlagdo genética entre CA
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(dos 77 aos 105 dias de idade) e o GPD (dos 77 aos 105 dias de idade) de -0,91 indicando que
estas caracteristicas possuem genes em comum com efeito significativo atuando sobre elas.
Foram observadas correlagdes genéticas do CR e as caracteristicas GPD, PA, IDA e CA de
0,74, 0,54, -0,44 ¢ -0,39, respectivamente, sugerindo que um mesmo gene ou grupo génico
podem estar afetando essas caracteristicas. As caracteristicas de capacidade de retencdo de
agua: GOTEJ, COZ e PTOT possuem, em sua maioria, altas correlagdes genéticas com as
caracteristicas de cor: A, B, L e C. Obtiveram-se correlagdes genéticas negativas de média a
alta magnitude, da maciez com as caracteristicas de cor e capacidade de retencdo de agua.
Observaram-se em sua maioria, correlagdes negativas entre o pH24 e pH45 ¢ as caracteristicas
relacionadas com a capacidade de retencdo de dgua e cor da carne. O rendimento de carcaca
apresentou médias correlacdes genéticas positivas com a maioria das espessuras de toucinho e
correlacdes genéticas negativas com a maioria das caracteristicas de corte. A alta correlagdo
genética entre os cortes mais nobres da carcaga, pernil e lombo sugere que um mesmo gene ou
grupo génico pode estar afetando essas caracteristicas. As correlagdes genéticas de média a
alta magnitude verificadas entre as diversas caracteristicas estudadas indicam que estas
possuem genes em comum, que atuam sobre elas, e que a identificagdo de um QTL em uma

destas caracteristicas indicaria que este poderia influenciar a outra.
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ABSTRACT

MENDONCA, Patricia Tristdo, M.S.c., Universidade Federal de Vigosa, April, 2008.
Estimation of genetic parameters of a F2 population of swine. Adviser: Paulo Savio
Lopes. Co-Advisers: Robledo de Almeida Torres and Simone Eliza Facioni Guimaraes.

Approximately 620 animal records of a F2 population of swine were used to estimate
genetic parameters by the method of Restricted Maximum Likelihood (REML). The following
traits of performance, carcass and meat quality were considered: Birth weight (PN); weight
respectively at 21(P21), 42 (P42), 63 (P63), 77 (P77) and 105 days of age (P105); average
daily gain from 77 to 105 days of age (GPD); feed intake from 77 to 105 days of age (CR)
and feed-gain ratio from 77 to 105 days of age (CA); slaughter age (IDA); slaughter weight
(PA); carcass yield including feet and head (RCARC); carcass length by the Brazilian carcass
classification method (MBCC); carcass lenght by the American carcass classification method
(MLC); Higher backfat thickness on the shoulder region (SH); midline backfat thickness
immediately after the last rib (UC); midline backfat thickeness between last and next to last
but one lumbar vertebrae (UL); midline lower backfat thickness above the last lumbar
vertebrae (LL); backfat thickness at last rib, 6,5 cm from the midline (P2); loin eye area
(AOL); loin depth (PROFLOMB); bacon depth (EBACON); right half carcass weight
(PBDIRes); total ham weight (PP); skinless and fatless ham weight (PPL); total boston
shoulder weight (PCOPA), skinless and fatless boston shoulder weight (PCOPAL); total
picnic shoulder weight (PPA); skinless and fatless picnic shoulder weight (PPAL); total
(bone-in) loin weight (PC); boneless loin weight (PL); bacon weight (PB); rib weight
(PCOS); total jaw weight (PAPADA); sirloin weight (PF); abdominal fat (PBR); pH 45
minutes after slaughter (pH45); pH 24 hours after slaughter (pH24); objective tenderness
(MACIEZ); intramuscular fat (GORINT); drip loss (GOTEJ); cooking loss (COZ); total loss
(PTOT); brightness (L); redness (A); yellowness (B); chroma (C) and hue angle (H). The
heritabilities for performance traits (0,18 to 0,86) and carcass traits (0,10 to 0,51) were
generally moderate to high, indicating moderate and high genetic variability for these traits.
The heritabilities for meat quality traits were low to medium (0,14 to 0,39) indicating smaller
genetic variability for these traits. Genetic correlation was observed between CA (from 77 to
105 days of age) and GPD (from 77 to 105 days of age) of - 0,91 indicating that these traits
have genes in common with significant effect influencing them. Genetic correlations of the

CR (from 77 to 105 days of age) were observed with the traits GPD, PA, IDA, and CA of
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0,74, 0,54, -0,44 and -0,39, respectively, suggesting that the same gene or genic group can be
affecting these traits. The traits of water capacity retention: GOTEJ, COZ and PTOT, indicate
in their majority, high genetic correlations with the traits of color: A, B, L and C. Negative
genetic correlations were obtained from medium to high magnitude, of the objective
tenderness with the traits of color and capacity of water retention. Negative correlations
between pH24 and pH45 and the traits related with the capacity of water retention and the
meat color, were observed in their majority. The carcass yield including feet and head
presented positive genetic correlations with most of the backfat thickness and negative genetic
correlations with most of the cut traits. The high genetic correlation between the noblest cuts
of the carcass, ham and loin, suggests that the same gene or genic group can be affecting these
traits. The genetic correlations of medium to high magnitude presented by several studied
traits indicate that they have genes in common, that influence them, and that the identification

of a QTL in one of these traits would indicate that this one could influence another one.



1. INTRODUCAO

Até 1978, a carne mais consumida no mundo era a bovina. A partir de 1979, a carne
suina passou a ocupar o primeiro lugar e vem se mantendo como a mais consumida
principalmente em paises como a China, Unido Européia, Estados Unidos e Japao. Entre 1998
e 2007 o consumo mundial aumentou de 79,345 para 100,794 milhdes de toneladas anuais.
Embora no Brasil ela seja menos consumida que a carne bovina e¢ a de frango
ha uma tendéncia de aumento no seu consumo. Em 1998 consumia-se no pais 9,9 kg/hab/ano,
jano ano de 2007 a previsdo do consumo per capita/ano foi de 12,9 Kg. (ANUALPEC 2007).

Isto ¢ um indicativo do potencial de mercado que a carne suina tem, tanto para o
mercado interno que tem muito a crescer para acompanhar a tendéncia mundial, quanto para
atender o mercado externo.

O objetivo principal de criar suinos ¢ a producao de carne para o consumo humano.
Dois aspectos fundamentais determinam a relativa preferéncia do consumidor pela carne
suina: a qualidade e o preco.

Na determinagdo final da qualidade e do preco da carne suina estdo envolvidos os
processos relacionados a producdo, ao abate, ao processamento, ao acondicionamento da
carne e a sua distribui¢do. Neste contexto, os programas modernos de melhoramento genético
tém como objetivo principal disponibilizar uma matéria-prima que, desde a producao até a sua
distribuicao final, possa ser trabalhada no conceito de prego e qualidade. Ou seja, o cliente do
programa genético ja ndo ¢ tdo somente o suinocultor, mas também o processador, o
distribuidor e o consumidor final. Em razdo desta necessidade, os objetivos de selecdo do
melhoramento genético sdo muito mais complexos em relagdo ao passado, mesmo porque a
percepcao e o entendimento de preco e qualidade sdo bastante diferentes entre os varios
segmentos de mercado existentes. Felizmente, os recursos disponiveis para o melhoramento
genético estdo em franca ascensdo possibilitando, desta forma, que multiplas necessidades do
consumidor sejam atendidas.

Em programas de melhoramento genético de suinos, a escolha das caracteristicas a
serem avaliadas ¢ um passo fundamental para se estabelecer estratégias na obten¢do do ganho
genético. O processo de avaliacdo deve levar em conta a importdncia econdmica da
caracteristica, a variabilidade genética, a facilidade de mensuragdo e¢ o impacto dessa
caracteristica na atividade econdmica, bem como a associacdo existente entre as

caracteristicas mensuraveis.



As caracteristicas de desempenho, carcaca e qualidade de carne sdo, em sua maioria,
economicamente importantes na produ¢do animal e apresentam heranca quantitativa, ou seja,
apresentam variagdo continua e sdo governadas por varios genes. A selecdo de individuos
com base nessas caracteristicas ¢ relativamente dificil, em razdo da complexidade de sua base
genética e do elevado grau de influéncia do ambiente a que estao sujeitas. Além disso, essas
caracteristicas sdo relacionadas em magnitude e sentido variaveis, de forma que a selecdo em
uma provoca mudangas em outras, as quais, se ndo forem consideradas, podem levar a erros
na avaliagdo dos individuos.

Entre os pardmetros genéticos, a herdabilidade (h%) e a correlacdo genética sdo as
principais estimativas de interesse para o planejamento de um programa de melhoramento.
Identificar e quantificar estes pardmetros para as caracteristicas de interesse economico ¢ de
fundamental importancia para promover uma sele¢ao mais eficiente.

A precisdo dos estimadores de parametros genéticos ¢ dependente de um conjunto de
fatores, destacando-se o método de estimagdo. Ha varios métodos para estimagdo de
componentes genéticos e ndo-genéticos; todavia, o método da Mdxima Verossimilhanca
Restrita — REML (Restricted Maximum Likelihood) é o mais usado atualmente. O REML
baseia-se no principio de maximizagdo do produto da fungdo de verrossimilhanga das
observagoes, que considera a perda de graus de liberdade na estimagao dos efeitos fixos.

O delineamento F2 obtido através do cruzamento entre ragas geneticamente
divergentes usadas para gerar desequilibrio de ligagdo, oferecendo um delineamento ideal
para deteccao e mapeamento de QTL a partir da associagdo marcador/caracteristica.

O objetivo deste trabalho foi estimar as herdabilidades e as correlagdes genéticas e
fenotipicas para caracteristicas de desempenho, carcaga e qualidade de uma populagdo F2 de
suinos, obtidos do cruzamento de machos da raga nativa brasileira Piau e fémeas comerciais

(Landrace x Large White x Pietrain), para fins de associagdo com mapeamento de QTL.

2. REVISAO

2.1 - Métodos de Estimacdo de Componentes de (Co)Variancia

A selecdo € o principal instrumento utilizado na escolha dos melhores animais, filhos

de uma geracdo, que serdo utilizados para reproducdo. A sua eficiéncia, que esta associada ao
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progresso genético a ser obtido, baseia-se na utilizacdo de métodos adequados de avaliacao
dos animais, os quais devem predizer, com acurdcia, os verdadeiros valores genéticos dos
animais.

Muitos dos problemas que ocorrem na aplicagdo de genética quantitativa ou em
melhoramento animal sdo de estimagdao. Por exemplo, na predicdo do valor genético dos
animais e na avaliacdo das propriedades genéticas das populagdes, que se baseiam nos
parametros genéticos, ¢ necessario o conhecimento prévio dos componentes de varidncia e

covariancia, os quais podem ser estimados por varios métodos.

2.1.1 - Andlise de variancia (ANOVA)

A estimacdo de componentes de varidncia em modelos com dados balanceados ¢ o
caso mais simples e de onde deriva boa parte da metodologia para dados desbalanceados. O
método dos momentos (ANOVA) constitui-se em igualarem-se as formas quadraticas a suas
respectivas esperangas, obtendo-se assim um conjunto de equacgdes que permite a estimacao
(BARBIN, 1993).

Este método foi descrito inicialmente por YATES (1934), como a técnica de
ajustamento de constantes, denominada quadrados minimos ou método dos momentos
(ANOVA), desenvolvida para modelos com classificagdo cruzada e nimeros desiguais nas
subclasses, porém segundo TORRES JUNIOR (1996), foi HENDERSON (1953) quem deu
um dos passos mais importantes no desenvolvimento e na aplicagdo de métodos de
componentes de varidncia, que apresenta como caracteristica basica o grande nimero de
efeitos no modelo, fixos e aleatorios, e o grau elevado de desbalanceamento. HENDERSON
(1953) apresentou trés métodos para estimacdo dos componentes de varidncia, os quais sao
utilizados na obtencao dos parametros genéticos e fenotipicos da populagao.

Os trés métodos de HENDERSON (1953) sdo também formas de aplicagdo do método
dos momentos. Nestes métodos, as somas de quadrados associadas as varias fontes de
variagdo das tabelas de analise de variancia (ANOVA) sdo igualadas as suas esperangas, € as
equagdes resultantes sdo resolvidas para os componentes de variancia desconhecidos. Se o
método ¢ apropriado para o modelo, todos trés métodos produzem estimativas nao viesadas de
translagdo invariante dos componentes de variancia.

O método I consiste em igualar os quadrados médios as suas esperancas matematicas

e resolver o sistema de equagdes formado. Este método fornece estimativas ndo-viesadas, com



variancia minima dos componentes de variancia, quando os dados sdo balanceados, ou
quando o modelo ¢ aleatdrio e os efeitos sdo ndo correlacionados.

Conforme SEARLE et al. (1992), esse método ndo pode ser usado para modelos
mistos. Porém, pode ser adaptado a um modelo misto alterando o modelo e tratando os efeitos
fixos como nao existentes ou como aleatorios. Neste caso os estimadores dos componentes de
variancia dos verdadeiros efeitos aleatorios sdo ndo-viesados.

Como na maioria dos casos em melhoramento animal os modelos utilizados contém
efeitos fixos e aleatérios, os métodos II e III de HENDERSON (1953) devem ser usados
(SILVA 1980).

No método II, uma anélise preliminar ¢ feita para estimativas dos efeitos fixos do
modelo pelo método dos quadrados minimos, que consiste em estimar os efeitos fixos em um
modelo que ignora os efeitos aleatdrios. Os dados ajustados com o uso destas estimativas sao
representados por um modelo aleatério, e entdo se aplica o método I, para obtencdo das
estimativas dos componentes de variancia. Este método nao pode ser usado em modelos que
contenham interacdes de efeitos fixos e aleatorios, ou efeitos aleatorios aninhados em efeitos
fixos.

O método III utiliza o ajustamento de constantes, de Yates, em que a soma de
quadrados, obtida para cada fator, ¢ calculada pela diferenca entre as somas de quadrados,
obtidas pelo ajustamento de um modelo completo, e de um submodelo que exclui aquele
fator. Apds a obtencdo das somas de quadrados, sdo calculados os quadrados médios, que,
igualados as suas esperangas matematicas, fornecem as estimativas de componentes de
variancia. Este método ¢ apropriado para modelos mistos e suas estimativas sao nao-viesadas.

Porém, segundo SORENSEN e KENNEDY (1984a), quando mudancas nas freqiiéncias
génicas ocorrem, quer ao acaso em pequenas populacdes ou em grandes populagdes em
funcao da selecdo, o método III, de Henderson, produz estimativas viesadas de componentes
de variancia, e para que as estimativas sejam ndo-viesadas exige que as populagdes em estudo
estejam em Equilibrio de Hardy-Weinberg.

Segundo ROTHSCHILD et al. (1979), estes métodos propostos por Henderson
pressupdem que nenhuma alteragdo na média dos valores genéticos esteja ocorrendo, o que
nao ¢ verdade para a maioria dos conjuntos de dados empregados, ja que eles sdo oriundos de

programas de melhoramento.



2.1.2 - Méxima Verossimilhanca (ML)

Em virtude das limitagdes dos métodos de Henderson, HARTLEY e¢ RAO (1967)
derivaram o método da Maxima Verossimilhanga (ML) para estimagdo de componentes de
variancia; que consiste basicamente em maximizar a fun¢ao densidade de probabilidade das
observacdes, em relacdo aos efeitos fixos e aos componentes de variancia dos efeitos
aleatorios do modelo. Este método ¢ iterativo, fornece estimativas ndo-negativas dos
componentes de varidncia e elimina o “viés” atribuido as mudancas nas freqiiéncias génicas
resultantes da selecdo, se o parentesco entre individuos for considerado. Contudo, os
estimadores do método ML sdo viesados, porque o método nao considera a perda de graus de
liberdade resultante da estimacao dos efeitos fixos do modelo (ANDERSON, 1984).

A estimagdo por meio do método ML requer a inversa da matriz da parte de efeitos
aleatorios das equacdes de modelos mistos, e isto pode ser computacionalmente dificil, ou
aproximadamente impossivel, para esquemas complexos que envolvem vdarios fatores
aleatdrios com niimeros elevados de niveis. Outra limitacdo do ML ¢ de que a normalidade ¢

requerida para que os estimadores tenham a propriedade de maxima verossimilhanga

(KENNEDY, 1981).

2.1.3 - Méaxima Verossimilhanca Restrita (REML)

Uma modificagao da Maxima Verossimilhanga (ML), mais tarde chamada de Maxima
Verossimilhanca Restrita (REML), foi desenvolvida por PATTERSON e¢ THOMPSON
(1971), para corrigir a perda de graus de liberdade resultante da estimacdo dos efeitos fixos do
modelo.

No REML a fung¢ao de verossimilhanca ¢ dividida em duas partes independentes, uma
referente aos efeitos fixos e outra aos aleatdrios, de maneira que a fun¢do densidade de
probabilidade das observacdes ¢ dada pela soma das fun¢des densidade de probabilidade de
cada parte. A maximizagdo da fun¢do densidade de probabilidade da parte referente aos
efeitos aleatdrios, em relagdo aos componentes de variancia, elimina o viés resultante da perda
de graus de liberdade na estimacao dos efeitos fixos do modelo.

De acordo com MEYER (1986), o REML ¢ o método preferido para estimacdo de
parametros genéticos dos dados de melhoramento animal, pois, além de considerar a perda de
graus de liberdade resultante da estimacdo dos efeitos fixos, as estimativas estdo sempre

dentro do espaco paramétrico.



Segundo LOPES et al. (1993), o processo de utilizacdo do sistema de equagdes do
REML, de forma iterativa, ¢ denominado algoritmo EM (Maximizagdo de Esperanca) e
implica o emprego de grande demanda computacional, quanto 2 memoria e ao tempo de
processamento. Com o objetivo de contornar esse problema, outro algoritmo foi proposto por
GRASER et al. (1987) para uso na estimagdo de componentes de variancia por meio do
REML para anélise de uma tnica caracteristica. O algoritmo ndo requer inversdo de matrizes,
e o ponto de maximo do logaritmo da fun¢do densidade de probabilidade ¢ determinado por
meio de sucessivas avaliacdes da fungdo. O algoritmo foi denominado DFREML (Derivative-
Free Restricted Maximum Likelihood), pois ndo envolve a derivacdo da fun¢do densidade de
probabilidade, em relagdo aos componentes de variancia, para o estabelecimento do sistema
de equagdes a ser utilizado no processo iterativo (LOPES et al., 1993)

BOLDMAN et al. (1995) propuseram um conjunto de programas para estimar os
componentes de variancias e covariancias, utilizando-se DFREML, denominado
MTDFREML (Multiple Trait Derivative-Free Restricted Maximum Likelihood).

O MTDFREML ¢ composto por trés programas, todos desenvolvidos em linguagem

FORTRAN 77:

* Programa principal, MTDFNRM - para célculo de A_l (matriz de parentesco) e
recodificagdo para numero do animal, pai e mae (ou pai, avd paterno e avd
materno).

* Programa MTDFPREP - processa o arquivo de pedigree, recodifica os animais e
niveis de efeitos fixos e fatores aleatorios.

* Programa MTDFRUN - utiliza os dados preparados pelos programas anteriores e
calcula componentes de (co)variancia pelo maximo do logaritmo da fungdo de
verossimilhan¢a, com um algoritmo DFREML e obtém solugdes para as Equacdes
de Modelos Mistos.

O MTDFREML também pode ser utilizado para analisar dados com o modelo de

reprodutor ou modelos em que ndo ha informacdo de parentesco entre individuos e para
analises uni ou multicaracteristicas. A solugdo para efeitos fixos e valores genéticos, varidncia

amostral das solugdes, contrastes e esperangas das solugdes também podem ser obtidas.

2.2 - Delineamento experimental — F2

O delineamento F2 ¢ obtido através do cruzamento entre ragas geneticamente

divergentes usadas para gerar desequilibrio de ligacao.



Cruzamentos entre linhas ou ragas completamente puras e divergentes oferecem um
delineamento ideal para deteccdo e mapeamento de QTLs a partir da associagdo
marcador/caracteristica, porque todos os F1 s3o geneticamente idénticos e apresentam
completo desequilibrio de ligacdo para os genes (LYNCH e WALSH, 1998). No entanto,
quando se trabalha com espécies animais, nao se obtém linhas completamente puras, € sim
linhas ou racas geneticamente divergentes, nas quais também se espera um alto grau de
desequilibrio na geragao F1.

Segundo GUIMARAES e LOPES (2000), em suinos, os projetos de mapeamento
genomico tém utilizado cruzamento entre ragas comerciais e ragas nativas ou selvagens.

Segundo LIU (1998), o delineamento dos acasalamentos em genética de populagdes
e quantitativa ¢ desenvolvido de modo a simplificar o fracionamento e interpretacio dos
componentes de variancia genética. O proposito do delineamento da populagio no
mapeamento é também esclarecer a interpretagdo genética e analise de dados gendmicos. As
observagoes basicas para o levantamento de dados gendmicos sdao o gendtipo do marcador
genético, “fingerprint” de um individuo (gendtipo ou um clone), seqiiéncia de um segmento
de DNA, valor da caracteristica, conhecimento do genotipo etc. As conclusdes bésicas da
analise gendmica sdo usualmente a ligacdo e localizagdo fisica de genes de interesse e
relacionamento entre genes e caracteristicas.

O delineamento de F2 consiste no cruzamento de duas linhagens ou ragas parentais,
geneticamente divergentes, onde se espera que grande parte dos alelos esteja fixada ou
proxima a fixa¢do. Deste cruzamento ¢ obtida a geragdo F1, onde se esperam individuos
altamente heterozigotos, e, através do intercruzamento de individuos F1, obtém-se a geragdo
F2.

ANDERSSON et al. (1998) apresentam algumas vantagens quando se utiliza
cruzamento entre populacdes divergentes:

- os alelos de grande efeito devem estar segregando;

- aumento do poder nas andlises estatisticas devido a alta heterozigosidade dos QTLs;

- aumento do poder nas analises estatisticas uma vez que a fase de ligacdo entre
marcadores e QTLs sdo esperadas serem consistentes entre os animais F1; e

- a alta heterozigosidade reduz o ntimero de locos marcadores necessarios para

compreensiva cobertura do genoma.



2.3 - Estimacéo de Parametros Genéticos

O sucesso de um programa de melhoramento genético depende, em sua elaboragao, do
conhecimento de estimativas precisas e confiaveis dos parametros genéticos, fenotipicos e
ambientais da populagdo a ser melhorada. Dentre estes parametros genéticos, a herdabilidade
(h?) e a correlagio genética sdo as principais estimativas de interesse para o planejamento de

um programa de melhoramento.

2.3.1 - Herdabilidade

No tocante ao melhoramento genético, a herdabilidade de um carater métrico ¢ uma de
suas propriedades mais importantes. A herdabilidade é representada por h® e expressa a
proporc¢do da varidncia total que ¢ atribuivel aos efeitos médios dos genes, ou seja, a variancia
genética aditiva. No estudo de caracteristicas quantitativas, a principal fungdo da
herdabilidade ¢ seu carater preditivo, ou seja, ela expressa o grau de confianca do valor
fenotipico como indicador do valor genético. Em outras palavras, a herdabilidade mede o grau
de correspondéncia entre fenotipo e valor genético. (FALCONER, 1987).

Quando a herdabilidade ¢ baixa, significa que grande parte da variacdo da
caracteristica ¢ devida as diferengas de ambiente entre os individuos ou que a correlagao entre
genotipo e o fenotipo € pequena; quando alta, significa que diferencas genéticas entre os
individuos sdo responsaveis, em grande parte, pela variagdo na caracteristica, ou que a
correlacdo entre o genotipo e o fendtipo € alta e, portanto, a observagdo do fendtipo constitui
indicacao segura do valor genético do individuo. A herdabilidade pode variar de 0,0 a 1,00 ou
de 0% a 100%. Quando a herdabilidade for de 0,0 a 0,20; ¢ considerada baixa; de 0,20 a 0,40;
média; e acima de 0,40; alta. (LOPES, 2005).

Na literatura, observam-se variacdes nas estimativas da herdabilidade para uma
mesma caracteristica, porque diferentes métodos sao utilizados na estimagao desse parametro
e, principalmente, porque a herdabilidade ¢ uma propriedade ndo apenas da caracteristica, mas
também da populacdo e das circunstdncias ambientais a que os individuos sdo submetidos.
Tendo em vista que o valor da herdabilidade depende da magnitude de todos os componentes
de variancia, uma mudanga em qualquer dos componentes podera afeta-la. (FALCONER,
1987).

Considerando-se os fatores que provocam oscilagdes consideraveis nos valores das
estimativas de herdabilidade, diferentes valores sdo encontrados na literatura para as

caracteristicas de desempenho, carcaca e qualidade de carne em suinos.



Caracteristicas de Desempenho

Estimativas de herdabilidade para ganho de peso diario em suinos, de 0,16 a 0,40,
foram encontradas por LO et al. (1992), FERRAZ e JOHNSON (1993), BRYNER et al.
(1992) e SILVA et al. (1992). LOPES (1994) encontraram herdabilidade para ganho de peso
diario de 0,43. PITA et al. (2000) encontraram estimativas de 0,26 a 0,45. COSTA et al.
(1999) ao avaliarem caracteristicas de desempenho em suinos das racas Large White,
Landrace e Duroc e encontraram estimativas de herdabilidade para ganho médio diario de 0,9,
0,30 e 0,39 para cada uma das ragas respectivamente. Entretanto, autores como KENNEDY
(1984) e KEELE et al. (1991) relataram valores mais baixos de herdabilidade, 0,06 e 0,16
respectivamente.

Ao trabalharem com ganho de peso médio didrio, HICKS et al. (1998) encontraram
herdabilidade de 0,32; LARZUL et al. (1997), de 0,37 ¢ WIJK et al. (2005), de 0,22.

TORRES JR et al. (1998), ao trabalharem com conversdo alimentar de suinos das
racas Landrace e Large White encontraram estimativas de herdabilidade de 0,34 ¢ 0,41,
respectivamente, semelhantes as apresentadas por SILVA et al. (1992), 0,36 ¢ 0,42, e ROSO
et al. (1995), 0,34.

LI e KENNEDY (1994), JOHNSON et al. (1994), KENNEDY et al. (1985), DAVID
et al. (1983), ROSO et al. (1995) e TORRES JR. et al. (1998), ao trabalharem com a
caracteristica idade, a certo peso, encontraram estimativas de 0,01 a 0,49. Para peso ajustado
aos 70 dias, IRGANG et al. (1995) encontraram estimativas de herdabilidade de 0,59 ¢ 0,68.

ROSO et al. (1995), ao trabalharem com as caracteristicas idade de abate, conversao
alimentar e ganho de peso médio didrio apresentaram estimativas de herdabilidade com
valores médios de 0,23, 0,34 e 0,35 respectivamente, as quais ficaram entre os limites citados
por ROSO (1991) em revisdao de varios trabalhos em que foram encontradas as seguintes
amplitudes das estimativas de herdabilidade para as caracteristicas idade de abate, conversao
alimentar e ganho de peso médio diario, respectivamente:0,13 a 0,70, 0,36;0,12 a 0,88, 0,39;
0,11 a0,78, 0,36.

Caracteristicas de Carcaca

COSTA et al. (2001) avaliaram caracteristicas de desempenho em suinos das racas
Large White, Landrace e Duroc e encontraram estimativas de herdabilidade de 0,43; 0,34 ¢

0,50 para espessura de toucinho. Também ao trabalharem com espessura de toucinho foram
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encontradas estimativas de 0,62 por LOPES (1994), 0,34 a 0,37 por TORRES JR (1996); 0,00
a 0,19 por PITA (2000). As estimativas apresentadas por KENNEDY et al. (1985), foram de
0,4 a 0,61, por ALMEIDA NETO et al. (1993), 0,48; por LI e KENNEDY (1994), 0,52; por
ROSO et al. (1995), 0,17; por GINE et al. (2004) de 0,17 ¢ por OLIVEIRA et al. (1997), 0,18 ¢
0,21.

As estimativas de herdabilidade para rendimento de carne variaram de 0,52 a 0,63 nos
trabalhos de HOVENIER et al. (1992) e DE VRIES et al. (1994) e OLIVEIRA et al., (1997)
de 0,55 e 0,56. No entanto outros autores ao trabalharem com rendimento de carcaca
encontraram menores estimativas de herdabilidade, GINE et al. (2004) de 0,39 ; HICKS et al.
(1998) de 0,43 ¢ ALMEIDA NETO et al., (1993) de 0,19.

Em trabalho realizado por GINE et al. (2004), foram obtidos resultados de
herdabilidades para o comprimento de carcaca pelo Método Brasileiro de Classificacdo de
Carcacas (MBCC) de 0,34, para Método Americano de Classificagdo de Carcagas de 0,19 e
para espessura de toucinho medida imediatamente ap6s a ultima costela, a 6,5 cm da linha
dorso-lombar (P2) de 0,16 menor que as apresentadas por ALMEIDA NETO et al. (1993) de
0,30 ¢ OLIVEIRA et al. (1997) de 0,33 ¢ 0,35.

Para o peso do pernil foram encontradas estimativas de herdabilidades por WIJK et al.
(2005) de 0,39 proxima a apresentada por OLIVEIRA et al. (1997) de 0,49. Também no
trabalho de WIJK et al. (2005) foi encontrada herdabilidade de 0,51 para peso do lombo e
0,13 para profundidade de lombo.

Caracteristicas de Qualidade da carne

As estimativas de herdabilidade de caracteristicas tais como pH, cor da carne,
capacidade de retencdo de dgua e maciez da carne vao de baixas a moderadas, geralmente
inferiores a 0,50, enquanto que as estimativas de herdabilidade da gordura intramuscular sao
altas, geralmente superiores a 0,50.

Estimativa de herdabilidade de 0,18 para luminosidade foi encontrada por WIJK et al.
(2005) proxima a encontrada por SUZUKI et al. (2005) de 0,16. Para indice de vermelho
também no trabalho de WIJK et al. (2005) foi encontrada herdabilidade de 0,21 menor que no
intervalo de 0,54 a 0,57 encontrado por SONESSON et al. (1998) e ANDERSEN e
PEDERSEN (2001). Ainda no trabalho de WIJK (2006) estimativas de herdabilidades de 0,12

foi encontrada para indice de amarelo.
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Para indice de saturacao WIJK et al., 2005, encontraram herdabilidades de 0,22 ¢ 0,28
e SCHINCKEL (2001), de 0,22.

Estimativa de herdabilidade para pH24 horas post-mortem de 0,11 foi encontrada por
WIIK et al. (2005), proxima as estimativas de 0,13 a 0,20 publicadas por CAMERON et
al.(1990), LO et al. (1992), DE VRIES et al. (1994), LARZUL et al. (1997), HERMESCH et
al. (2000a) e ANDERSEN e PEDERSEN (2000); de 0,07 por SUZUKI et al. (2005), 0,19 por
SCHINCKEL (2001) e menores que a apresentada por MABRY et al.(1998) de 0,38.

Estimativas de herdabilidade para perda por gotejamento de 0,08 foram encontradas
por WIIK et al. (2005), por SCHINCKEL (2001) de 0,10 e SUZUKI et al. (2005) de 0,14 e
valores entre 0,08 e 0,30 foram encontrados por HOVENIER et al., 1993; DE VRIES et al.,
1994; SONESSON et al., 1998; HERMESCH et al., 2000a. Para perda por cozimento foram
encontradas estimativas de 0,08 por SCHINCKEL 2001 e de 0,09 por SUZUKI et al., 2005.

Para maciez foram encontradas estimativas de 0,2 (WIJK et al., 2005); 0,26
(SCHINCKEL 2001); 0,45 (SUZUKI et al., 2005), enquanto para gordura intramuscular
foram encontradas estimativas de 0,39 (SUZUKI et al., 2005); 0,44 (SCHINCKEL, 2001) e
0,47 (MABRY et al. 1998).

LARZUL et al. (1997) ao trabalharem com pH medido 30 minutos apds o abate
encontraram estimativas de herdabilidade de 0,32 ¢ SCHINCKEL (2001) ao trabalhar com
pH medido 1 hora ap6s o abate, encontrou herdabilidade de 0,19.

2.3.2 - Correlagdes entre Caracteristicas

A correlagdo genética entre duas caracteristicas ¢, segundo PIRCHNER (1983), a
correlagdo entre efeitos dos genes que a influenciam. FALCONER (1987) definiu-a como
correlacdo entre os valores genéticos de um individuo, para as caracteristicas consideradas.
De acordo com FALCONER (1987) a causa de correlagdes genéticas € principalmente,
pleiotropismo, embora ligacdes génicas sejam uma causa de correlagdo transitoria.
Pleiotropismo ¢ a propriedade pela qual um gene afeta duas ou mais caracteristicas, de modo
que se o gene estiver segregando, causara variacdo simultdnea nas caracteristicas que ele
afeta. Alguns genes podem aumentar ambas as caracteristicas enquanto outros aumentam uma
e reduzem a outra, sendo que os primeiros tendem a causar correlagdo positiva, € 0os outros
correlacdo negativa.

A correlagdo fenotipica ¢ uma associagdo que pode ser observada diretamente entre

duas caracteristicas, resultante dos efeitos combinados do gendtipo e do meio ambiente.
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O ambiente ¢ uma causa de correlagdo, pela qual duas caracteristicas sdo influenciadas
pelas mesmas diferencas de condi¢des de ambiente. A correlacdo resultante de causas de
ambiente ¢ o efeito total de todos os fatores varidveis de ambiente.

As estimativas das correlagdes variam de -1,0 a 1,0. O sinal positivo ou negativo
indica se as caracteristicas correlacionadas foram influenciadas geneticamente ou pelo
ambiente, no mesmo sentido ou em sentido contrario, respectivamente.

A associagdo entre caracteristicas de interesse econdmico assume importancia
fundamental no melhoramento genético, principalmente no estudo das respostas
correlacionadas, que sdo alteragdes provocadas em algumas caracteristicas pela mudanca em
outras. Essas respostas correlacionadas podem ser vantajosas ou ndo, € de magnitudes

variadas.

Caracteristicas de Desempenho

ROSO et al. (1995) ao trabalharem com caracteristicas de desempenho e qualidade de
carcaga encontraram correlagcdes genéticas da idade ao abate e as caracteristicas conversao
alimentar e ganho de peso médio didrio de 0,77 e -0,89 respectivamente e correlagdes
genéticas entre conversdo alimentar e ganho de peso médio diario de -0,82.

SILVA et al. (1992) encontraram para as ragas Landrace e Large White, correlacoes
genéticas positivas, de mediana a alta magnitude, entre idade ao abate e conversdo alimentar
de 0,89 e 0,38 para Landrace e Large White respectivamente; as estimativas entre ganho
médio didrio e conversdo alimentar se mostraram de magnitude semelhante, porém negativas
(-0,77 e —0,34).

Estimativas de correlagdes genéticas, entre peso aos 70 dias de idade e ganho de peso
médio didrio de 0,46, 0,08 e -0,47 foram encontradas por COSTA et al. (1999) para as racas

Large White, Landrace e Duroc, respectivamente.
Caracteristicas de Carcaca

No trabalho de WIJK et al. (2005) foram apresentadas correlagdes genéticas entre
espessura de toucinho e as caracteristicas peso do lombo limpo (sem osso, sem pele e sem
gordura) e peso do pernil limpo de -0,60 e -0,86, respectivamente, e ainda, correlacdo genética
entre peso do lombo limpo e peso do pernil limpo de 0,74.

ROSO et al. (1995) encontraram correlagdo genética entre rendimento de pernil e as

espessuras de toucinho de -0,14 a -0,30, ALMEIDA NETO et al. (1993) encontraram

12



correlagdes genéticas entre o rendimento de pernil e as espessuras de toucinho oscilando de -
0,5 a 0,059.

OLIVEIRA (1997) ao trabalhar com aspectos fisicos da carcaga encontrou correlagdes
genéticas entre a espessura de toucinho medida imediatamente ap6s a ultima costela, a 6,5 cm
da linha dorso-lombar e as caracteristicas area de olho de lombo, peso do pernil e rendimento
de carcaca de -0,37 e -0,88; -0,95 e -1,00; -0,34 e -0,98 respectivamente. ALMEIDA NETO et
al. (1993) ao trabalharem com a mesma caracteristica encontraram correlacdes genéticas entre
espessura de toucinho medida imediatamente apos a ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-
lombar e rendimento de carcaga, area de olho de lombo e peso do pernil de 0,407, -0,007 e -
0,5, respectivamente.

ROSO et al. (1995) ao trabalharem com -caracteristicas de carcaca de suinos
encontraram correlagcdes genéticas entre o comprimento de carcaca e as diferentes
mensuragdes da espessura de toucinho oscilando de -0,17 a -0,40. HICKS et al. (1998)
encontraram estimativas de correlacdo genética entre o comprimento de carcaga € as
diferentes mensuragdes da espessura de toucinho variando de -0,03 a -0,28. Ainda no trabalho
de ROSO et al. (1995) foram verificadas correlagdes genéticas negativas entre a idade de

abate e espessuras de toucinho, as quais oscilaram de -0,17 a -0,44.
Caracteristicas de Qualidade da Carne

WIJK et al. (2005) estimaram correlagcdes genéticas de caracteristicas de qualidade da

carne em suinos, as quais estdo apresentadas no quadro abaixo:

A B C GOTEJ pH24 Maciez
L 0,17 08 0,18 0,81 0,6 0,21
A 0.21 0,77 0,13 0,03 0.32
B 0,16 0,74 0,46 0,02
Cc 0,85 0.8 0.61
GOTEJ -0,86 0,6
pH24 0,79

L= luminosidade, A = indice de vermelho, B = indice de amarelo, C = indice de saturagdo, GOTEJ = perda por gotejamento e pH24 = pH
medido 24 horas post — morten, Maciez = escala de firmeza do NPPC 2000

Correlagdes genéticas entre perda por cozimento e pH medido 24 horas post-morten,
gordura intramuscular de -0,45 e -0,02 e pH medido 24 horas post-morten e gordura

intramuscular de 0,00 foram encontradas por MABRY et al. (1998).
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SCHINCKEL, (2001) encontrou correlagcdes genéticas entre pH medido 24 horas post-
morten e perda por gotejamento, satura¢do, gordura intramuscular e luminosidade de -0,71, -
0,62, -0,2 e -0,8, respectivamente, entre perda por gotejamento e saturagdo, gordura
intramuscular de -0,41 e -0,21, entre saturacdo e luminosidade de -0,99 e entre gordura

intramuscular e luminosidade de 0,02.

3. MATERIAL E METODOS

3.1. Populagéo de Estudo

A formagdo das familias e obtencdo dos dados fenotipicos foram realizadas na granja
de Melhoramento de Suinos do Departamento de Zootecnia da Universidade Federal de
Vigosa (UFV), em Vigosa, MG, Brasil, no periodo de novembro de 1998 a julho de 2001.

Foram construidas duas familias provenientes do cruzamento de dois varrdoes da raca
nativa Piau com 18 fémeas originadas de linhagem desenvolvida na UFV pelo acasalamento
de animais das ragas Landrace x Large White x Pietrain, selecionados para caracteristicas de
carcaga ¢ desempenho. A geracdo F1 nasceu entre os meses de margo e maio de 1999, e era
composta por 106 fémeas e 134 machos. Dentre os machos F1 foram selecionados ao acaso
11 varrdes, provenientes de diferentes leitegadas, que foram acasalados (monta natural) com
54 fémeas. Estes animais foram acasalados entre os meses de margo a junho de 2000, para a
producdo da geragdo F2 nascida entre junho de 2000 e fevereiro de 2001. Assim, foram
obtidos aproximadamente 620 animais F2, divididos em cinco lotes:

Lote 1 = animais nascidos entre 20/06/00 e 03/07/00;
Lote 2 = animais nascidos entre 03/08/00 e 23/08/00;
Lote 3 = animais nascidos entre 16/09/00 ¢ 01/11/00;
Lote 4 = animais nascidos entre 30/11/00 e 25/12/00;
Lote 5 = animais nascidos entre 19/01/01 e 12/02/01.

Os animais tiveram o manejo padrdo da Granja de Melhoramento de Suinos da UFV,
sendo os machos castrados aos 10 dias de idade. Os animais foram desmamados aos 21 dias

de idade e, dos 77 aos 105 dias de idade, mediu-se o consumo alimentar individual.
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O abate dos animais foi realizado na propria granja quando o peso médio do lote
atingia 65 (64,84 + 5,53) kg de peso vivo (147,83 + 9,95 dias de idade). Os animais
permaneceram em jejum por cerca de 18 horas antes do abate, periodo em que tiveram pleno
acesso a agua fresca.

ApO6s o periodo de jejum, os animais foram conduzidos a sala de abate e submetidos a
insensibiliza¢do elétrica, posicionando-se os eletrodos do insensibilizador (Sulmaq, Modelo
7654) na por¢do dorsal do pescoco dos animais, aplicando-se uma voltagem de 300 volts, por
cerca de 5 segundos. A sangria foi realizada imediatamente apds a insensibilizagdo, pela
pungdo do coragdo por meio de inser¢do sob a axila esquerda do animal.

A seguir, os animais foram chamuscados e as cerdas manualmente raspadas com faca
sob fluxo de 4gua. As carcagas foram, entdo, suspensas pelas patas traseiras, eventradas,
evisceradas, lavadas, serradas longitudinalmente, e pesadas. Foram retiradas, da tltima para a
penultima costela da meia-carcaga esquerda ainda quente, amostras do musculo Longissimus
dorsi, a partir do qual foram obtidas as caracteristicas de qualidade de carne. A meia-carcaca
direita de cada animal foi resfriada em freezers horizontais a uma temperatura de 4°C, por 24
horas. Apos este periodo, foi realizada a dissecagdo da carcaga para se obter os dados das
caracteristicas de cortes.

As andlises para as caracteristicas de qualidade de carne foram conduzidas no
Laboratorio de Carnes do Departamento de Tecnologia de Alimentos (DTA) da Universidade
Federal de Vigosa.

3.2. Caracteristicas Avaliadas

3.2.1. Caracteristicas de Desempenho

Foram avaliadas as seguintes caracteristicas de desempenho: pesos ao nascer (PN), aos
21 (P21), aos 42 (P42), aos 63 (P63), aos 77 (P77) e aos 105 (P105) dias de idade; ganho de
peso médio diario (GPD) dos 77 aos 105 dias de idade, consumo de ragdo (CR) dos 77 aos

105 dias de idade e conversao alimentar (CA) dos 77 aos 105 dias de idade; e idade ao abate

(IDA).
3.2.2. Caracteristicas de Carcaca e Cortes

As caracteristicas em estudo foram divididas em dois grupos: carcaga e cortes, para

facilitar a descri¢do e posterior discussao.
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Desta forma, as seguintes caracteristicas de carcaga foram avaliadas na geragdao F2:
rendimento de carcaca com cabeca e pés (RCARC), comprimento de carcaca pelo método
brasileiro (MBCC) e pelo método americano (MLC); espessura de toucinho nas posi¢cdes SH
(maior espessura de toucinho na regido da copa, na linha dorso-lombar), UC (espessura de
toucinho imediatamente apo6s a ultima costela, na linha dorso-lombar), UL (espessura de
toucinho entre a ultima e a penultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar), LP (menor
espessura de toucinho na regido acima da ultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar) e P2
(espessura de toucinho imediatamente apods a tltima costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar).

Na meia-carcaca direita resfriada, na regido da ultima costela, a partir de um corte
transversal no carré, mediram-se: ETO (espessura de toucinho, a 6,5 cm da linha dorso-
lombar, equivalente a P2) e PROFLOMB (profundidade de lombo, diametro do musculo
Longissimus dorsi sobre uma reta tracada da coluna vertebral serrada até a posigcdo onde foi
medida a ETO). A érea de olho de lombo (AOL) foi medida em triplicata, com auxilio de um
planimetro, no decalque vegetal tomado da segdo transversal do musculo Longissimus dorsi,
na altura da ltima costela. Além de espessura do bacon (EBACON), medida imediatamente
apos a ultima costela, na altura da divisdo carré-bacon.

A meia-carcaga direita foi resfriada a 4°C por 24 horas e, posteriormente, procedeu-se
a sua dissecacdo para se obter os dados das caracteristicas de cortes: peso total pernil (PP),
peso do pernil sem pele e sem capa de gordura (PPL), peso total da copa (PCOPA), peso da
copa sem pele e sem capa de gordura (PCOPAL), peso total da paleta (PPA), peso da paleta
sem pele e sem capa de gordura (PPAL), peso total do carré (PC), peso do lombo (PL), peso
total do bacon (PB), peso das costelas (PCOS), peso total da papada (PAPADA), peso do
filezinho (PF) e peso da banha rama (PBR).

3.2.3. Caracteristicas de Qualidade da Carne

Foram avaliadas as seguintes caracteristicas de qualidade da carne suina: pH medido
aos 45 minutos e 24 horas post-mortem (pH45, pH24, respectivamente); maciez objetiva
(forca de cisalhamento - MACIEZ); gordura intramuscular (GORINT); capacidade de
reten¢do de agua [perda por gotejamento (GOTEJ), perda por cozimento (COZ) e perda de
peso total (PTOT)]; e coloragdo. A coloragdo foi determinada pelo sistema HUNTER LAB,
sendo medidos a luminosidade (L), o indice de vermelho (A) e o indice de amarelo (B), em
espectrofotometro COLORQUEST II. Foram, entdo, calculados os indices de saturagdo [C=
(A% +B%)"*] e de tonalidade (H= arctang B/A).
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As metodologias empregadas na avaliagdo das caracteristicas de qualidade da carne

foram descritas por BENEVENUTO JUNIOR (2001).

Com base no trabalho de PIRES (2003), para ajuste dos dados, foram utilizadas as
seguintes caracteristicas e respectivas covariaveis:

v’ Caracteristica peso ao nascer (PN) — tamanho de leitegada ao nascimento (TLN);
Caracteristicas P21, P42, P63 e P77 — tamanho de leitegada a desmama (TLD);
Caracteristicas CR, GPD e CA — peso aos 77 dias de idade (P77);

Caracteristicas de carcaca — peso da carcaca (PCARC);

Caracteristicas de cortes de carcaga — peso da banda direita resfriada (PBDIRes) e

NS NEE N NERN

Caracteristicas de qualidade da carne — idade ao abate (IDA).

3.3. Estimacéo dos Componentes de (Co) Variancia

Os componentes de variancia e covariancia, necessarios a estimagao dos parametros
genéticos para as caracteristicas em estudo, foram obtidos utilizando o método da méxima
verossimilhanga restrita por meio do programa MTDFREML (“Multiple Trait Derivative-Free
Restricted Maximum Likelihood”), descrito por BOLDMAN et al. (1995). O programa utiliza
a metodologia da Méaxima Verossimilhanga Restrita livre de derivadas (DFREML).

Para obter as estimativas dos componentes de (co)variancia, o programa utiliza um
método livre de derivadas, o qual se baseia num processo de busca por meio de sucessivas
avalia¢des do valor assumido pela fun¢do de verossimilhanca. Esta busca € feita por meio do
método Simplex para obter os valores dos componentes de (co)varidncia que minimizem o —2
log, L (L = fungéo de verossimilhanga), sendo estes estimativas de maxima verossimilhanga.

Como critério de convergéncia utilizou-se a variancia dos valores do simplex (-2log,

-9
de verossimilhanca), inferiores a 10 . Cada analise foi reiniciada com diferentes valores

iniciais, a fim de garantir que os valores dos componentes estimados correspondessem ao
maximo absoluto da funcdo de verossimilhanga, na tentativa de evitar a convergéncia para
maximos locais. Esse procedimento foi repetido até que as diferencas entre as estimativas dos
componentes de (co)variancia, obtidas nas duas ultimas convergéncias fossem menores que
10*

As herdabilidades e as correlagdes foram obtidas a partir destes componentes de

variancia.

Foi utilizado o seguinte modelo:
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y; =1 +GC; +b(Cy —E)+aij +8;

Em que:

y; = caracteristica observada no animal j, do grupo contemporaneo i;

M1=média geral;

GC, = efeito fixo do grupo contemporaneo i, formados pela combinacao de sexo e lote;

b = coeficiente de regressdo linear da caracteristica em fungdo da covariavel,

C,;; = valor observado da covariavel, do grupo contemporéneo i

C = média da covariavel;
g; = efeito aleatorio genético aditivo do animal j do grupo contemporéneo i;

;. . ~ 2
e; = erro aleatorio associado a cada observagéo, e ~N(0, o, )

Em notac¢ao matricial:

y=Xf+Za+e

Em que:

y = vetor das observagdes;

X = matriz de incidéncia dos efeitos fixos;

f = vetor de efeitos fixos (GC e covaridveis);
Z = matriz de incidéncia de efeitos aleatorios;
a= vetor de efeito aleatorio de animal,;

e = vetor de efeito aleatorio residual.

Para as andlises unicaracteristicas, admitindo-se que a e e tenham distribuicao

normal com média zero ¢ sejam ndo correlacionados, com matrizes de varidncias e

covariancias, respectivamente, G ¢ R tém-se:

eFoedafls
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Em que:

G = Ad’,, sendo:
A = matriz dos numeradores dos coeficientes de parentesco entre os individuos;
o’ A = variancia genética aditiva.
R =1 6.’ sendo:
I = matriz identidade;
o> = varidncia residual.

Para as andlises bicaracteristicas, admitindo-se que Yy tenha distribuicdo normal

multivariada, tém-se:

y Xp||vV GZ R
al~NMV< 0 ,|ZG' G ¢
e 0 R ¢ R
Em que:
V=7ZGZ+R

As matrizes G e R sdo dadas por:

2
G=A®G,=A®| On Oa:
Onmi Om

2
R=I®R,=1®| O« Oe:
0621 662

Em que os subscritos 1 e 2 referem-se as caracteristicas avaliadas;

G, = matriz de (co)varidncias genéticas aditivas entre as caracteristicas;
R, = matriz de (co)varidncias residuais entre as caracteristicas;

A = matriz dos numeradores dos coeficientes de parentesco entre os individuos;

b
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¢ = matriz de zeros;

I = matriz identidade;

® = operador produto direto; (Searle, 1971).

O= vetor nulo.

3.4. Estimacéo dos Parametros Genéticos

Para o calculo das herdabilidades foram utilizados os componentes de variancia

obtidos dos modelos unicaracteristicas, sendo a herdabilidade obtida da seguinte maneira:

A2 A2
h_GA_ GA
T A2 T A2 A2
Or OATO.
Em que:

2 . “A . e ..
o , - Estimador da variéncia genética aditiva;

A2

O » - Estimador da variancia fenotipica;

2 . A . .
6—e - Estimador da variancia de residual.

Para o calculo das correlagdes entre as caracteristicas foram utilizados os
componentes de (co)variancia obtidos do modelo para as analises bicaracteristicas, sendo as

correlacdes obtidas da seguinte maneira:

Correlagio Genética (Ig)

[ O axx)
¢ 2 2
O ax): O A
Em que:

O Ao Estimador da covariancia genética aditiva entre as caracteristicas X e X';
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A2 A2 E t d d A . ,t. dt d t , t N
O'A(X)e JA(X') - stimaaores a variancCia genctica aditiva as caracteristicas X € X,

respectivamente.

Correlagio Fenotipica (1)

ro— GP(XX) GA(XX') + Ge(xx')
P S
Orx: UP(x) (O-A(x) Ge(x)) (O-A(x) O-e(x))
Em que:

5 - Estimador da covariancia fenotipica entre as caracteristicas x e x;
O pxx)

A2 A2 . ‘A . ;. ;o \
Orn€ Oppy - Estimadores da variancia fenotipica das caracteristicas x e X/,

respectivamente;

5 - Estimador da covariancia residual entre as caracteristicas X € X'
Je(xx')

A2 A2 : A : - .
o € O., - Estimadores da varidncia residual das caracteristicas x e X',
e(x) e(x)

respectivamente.

4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1. Caracteristicas de Desempenho

O numero de observagdes, as médias, os desvios-padrdo e os valores minimos e
maximos das caracteristicas de desempenho sdo apresentados na Tabela 1. As estimativas de

herdabilidade e correlagdes genéticas e fenotipicas entre as caracteristicas de desempenho sdao

apresentadas na Tabela 2.
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Tabela 1 - Numero de observagdes, médias, desvios-padrao e os valores minimos € maximos
para as caracteristicas de desempenho

Caracteristica Unidade NUmero de observacbes Meédia Desvio-padrdo Minimo Maximo

PN Kg 611 1,22 0,27 0,53 2,13
P21 Kg 567 4,94 1,08 2,15 8,69
P42 Kg 574 8,38 1,83 3,39 12,95
P63 Kg 584 16,34 3,32 822 26,53
P77 Kg 611 21,42 4,29 9,30 34,50
P105 Kg 589 36,47 6,31 17,59 55,00
CR Kg 601 39,97 8,01 1631 64,74
GPD Kg 590 0,53 0,13 0,10 0,89
CA Kg/Kg 585 2,79 0,07 1,53 6,71
PA Kg 506 64,79 5,56 422 79,50
IDA dias 519 147,75 10,12 116,00 180,00

PN = peso ao nascer; P21, P42, P63, P77 ¢ P105 = peso aos 21, 42, 63, 77 e 105 dias de idade, respectivamente; PA = peso ao
abate; GPD = ganho de peso médio didrio dos 77 aos 105 dias; CR = consumo de ragdo dos 77 aos 105 dias; CA = conversao
alimentar dos 77 aos 105 dias e IDA = idade ao abate.

As estimativas de herdabilidade para os pesos estudados nas varias idades apresentaram
valores altos, variando de 0,51 a 0,86, a exce¢do do peso ao abate em que a estimativa foi de
0,18. Estes valores, de modo geral, estdo superiores aos valores observados na literatura para
caracteristicas de desempenho de racas puras, que variam de 0,01 a 0,49 (LI e KENNEDY,
1994, JOHNSON et al., 1994, KENNEDY et al., 1985, DAVID et al., 1983, ROSO et al., 1995
e TORRES JR. et al., 1998). Estas altas estimativas de herdabilidade indicam que ha grandes
diferencgas genéticas entre os individuos.

Ressalta-se, no entanto, que se trata de populagdo F2 (cruzamento de populagao
comercial com animais da raca Piau que ndo passaram por um processo de selecdo para
caracteristicas de desempenho, o que contribui para aumento da varidncia genética na
populacdo F2 e consequentemente uma maior herdabilidade para caracteristicas de peso) e foi
utilizado modelo aditivo nas analises. A utilizacdo do modelo aditivo desconsiderando a
dominancia pode levar a uma superestima¢do na estimativa dos componentes de variancia,
pois o que se esperaria ser estimado para o componente da dominéncia ¢ redistribuido entre os
componentes aditivo e residual. (CUNHA, 2005).

As caracteristicas de desempenho IDA, CA dos 77 aos 105 dias de idade ¢ GPD dos
77 aos 105 dias de idade, apresentaram estimativas de herdabilidade de 0,25, 0,25 e 0,4
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respectivamente. Valores estes semelhantes aos encontrados na literatura para ragas puras por
ROSO et al., (1995) para as trés caracteristicas, e ainda semelhantes aos resultados para GPD
encontrados na literatura de 0,16 a 0,40 ( FERRAZ ¢ JOHNSON ,1993; BRYNER et al., 1992
e SILVA etal., 1992), de 0,26 a 0,45 (PITA et al., 2000; LOPES, 1994; HICKS et al., 1998;
LARZUL et al., 1997); e também semelhantes aos encontrados para CA de 0,34 a 0,42
(TORRES JUNIOR et al., 1998; SILVA et al., 1992).

As estimativas de herdabilidades encontradas foram em sua maioria de moderadas a
altas, o que significa que ha alta variabilidade genética em relacdo as caracteristicas de
desempenho sendo o delineamento F2 eficiente em gerar variabilidade genética. Assim esta
populagdo geneticamente divergente oferece um delineamento ideal para deteccdo e
mapeamento de locos de caracteristicas quantitativas (QTLs-quantitative trait loci) a partir da
associacdo marcador/caracteristica, ou seja, associagdo dos QTLs as caracteristicas
quantitativas.

Foram encontrados altos valores de correlacdo genética positiva entre as caracteristicas
de pesos estudados nas varias idades, demonstrando que estas sdo controladas em parte pelo
mesmo conjunto de genes e possivelmente a associacdo de um QTL a um desses pesos também
estaria influenciando os demais. Ja as correlacdes dos pesos nas varias idades (peso aos 21,
42, 63 dias de idade) com a idade de abate foram negativas e de magnitude elevada, sendo que
maior peso nas varias idades resultaram na diminui¢do da idade ao abate. No entanto a
correlagdo dos pesos as varias idades e 0 GPD dos 77 aos 105 dias, foram negativas e de baixa
magnitude, sendo o ganho de peso calculado quando os animais passaram a receber
alimentacdo individual. Assim, animais que ganharam mais peso até os 63 dias tiveram menor
ganho a partir desse periodo e os animais que ganharam menos peso até os 63 dias, a partir
desse periodo passaram a ganhar mais peso, indicando que houve um ganho compensatorio a
partir dos 77 dias de idade.

As correlagdes entre os pesos a certa idade e o ganho de peso médio didrio foram
negativas e de magnitude semelhante (-0,23; -0,29 e -0,39), e estdo de acordo com as
encontradas por COSTA et al. (1999) para a raca Duroc, de -0,47, entre peso aos 70 dias de
idade e ganho de peso médio dirio, porém divergem das encontradas pelo mesmo autor para

as ragas Large White, Landrace, que foram de 0,46, 0,08, respectivamente.
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Tabela 2 - Estimativas de herdabilidade (diagonal) das anélises unicaracteristicas e correlagcdes
genéticas (acima da diagonal) e fenotipicas (abaixo da diagonal) das andlises bicaracteristicas,

entre as caracteristicas de desempenho. .

P21 P42 P63 P77 P105 CR GPD CA PA IDA

P21 0,79 0,85 0,81 0,77 0,57 -0,03 -039 NC -0,16 -0,90
P42 0,79 0476 090 087 068 -0,15 -0,29 0,27 0,01 -0,86
P63 0,74 0,85 0,86 0,9 0,88 -0,13 -0,23 -0,15 -0,14 -0,93
P77 0,69 0,81 0,9 0,70 NC NC NC NC -0,09 NC
P105 0,52 0,65 0,73 NC 0,51 0,94 NC NC 0,27 NC
CR  -0,03 -0,06 -0,06 NC 0,77 019 0,74 -0,39 0,54 -0,44
GpD -0,10 -0,05 -0,10 NC NC 0,64 040 -091 0,61 -0,27
CA NC 0,06 -0,01 NC NC -0,16 -0,55 0,25 -0,15 0,50
PA 0,11 0,16 0,15 0,21 037 022 036 -0,18 0,18 -0,21
IDA -0,44 -048 -0,15 NC NC -0,30 -0,35 030 0,10 0,25

P21, P42, P63, P77 e P105 = peso aos 21, 42, 63, 77 e 105 dias de idade, respectivamente; PA - peso ao abate; GPD - ganho
de peso médio didrio dos 77 aos 105 dias; CR - consumo de ragdo dos 77 aos 105 dias; CA - conversdo alimentar dos 77 aos
105 dias e IDA - idade ao abate.

NC — caracteristicas que ndo atingiram a convergéncia

Foi observada correlacdo genética entre CA (dos 77 aos 105 dias de idade) e o GPD
(dos 77 aos 105 dias de idade) de -0,91 semelhante a encontrada por ROSO et al., (1995) em
suinos da raga Duroc de -0,82 e por SILVA et al. (1992) de -0,77 para a raca Landrace. Esta
alta correlacdo genética negativa demonstra que animais com maior ganho de peso possuem
melhor conversdo alimentar. Pode-se, assim, afirmar que as duas caracteristicas possuem genes
em comum com efeito significativo e que a identificagdo de um QTL em uma destas indicaria
que este poderia afetar as demais. Todavia, PIRES (2003), ao trabalhar com mapeamento de
locos de caracteristicas quantitativas de suinos geneticamente divergentes no cromossomo 0,
encontrou um QTL relacionado com o GPD, porém no mesmo estudo nao foram encontrados
QTLs em comum para GPD e CA.

Foram observadas correlagdes genéticas do consumo de ragado e as caracteristicas ganho
de peso didrio, peso de abate, idade de abate e conversdo alimentar de 0,74, 0,54, -0,44 e -0,39,
respectivamente, demonstrando que os animais que consumiram mais ragdo obtiveram um
maior ganho de peso, um maior peso de abate e atingiram o peso de abate em menos tempo,
tendo uma melhor eficiéncia, j& que obtiveram melhor conversao alimentar. Estes resultados
sugerem que um mesmo gene ou grupo génico pode estar afetando essas caracteristicas e a

identificacdo de um QTL para uma dessas caracteristicas também poderd estar atuando nas
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outras, com exceg¢do das caracteristicas consumo de ragdo e conversao alimentar que tiveram
uma menor magnitude da correlacdo genética.

Foram observadas correlagdes genéticas da idade ao abate e as caracteristicas
conversdo alimentar ¢ ganho de peso médio diario de 0,5 e -0,27 diferindo apenas em
magnitude das apresentadas para as mesmas caracteristicas por ROSO et al., (1995) de 0,77 e -
0,89, para suinos da raga Duroc, respectivamente; no entanto, SILVA et al., (1992)
encontraram correlagdes genéticas entre idade ao abate e conversao alimentar de 0,89 e 0,38
para as ragas Landrace e Large White, respectivamente.

PIRES (2003), ao trabalhar com mapeamento de locos de caracteristicas quantitativas
de suinos geneticamente divergentes no cromossomo 6, encontrou um QTL relacionado com o
CR e outro relacionado com IDA, sendo que este teve um pico de QTL coincidente com os
encontrados pra GPD e CR. Estes resultados justificariam a existéncia de correlacdo positiva
entre CR e GPD, e negativa entre estas e IDA , ou seja, maior CR levaria a maior GPD e,
conseqiientemente, a redugdo na IDA.

As correlagdes fenotipicas entre todas as caracteristicas tiveram em sua maioria, 0O
mesmo sentido que as correlagdes genéticas, divergindo apenas em magnitude.

Nao houve convergéncia para as estimativas tanto de herdabilidade como correlagdes

genética e fenotipicas para o peso ao nascer.

4.2. Caracteristicas de Carcaca e cortes

O numero de observagdes, as médias, os desvios-padrdo e os valores minimos e
maximos das caracteristicas de carcaga e cortes sdo apresentados nas Tabelas 3 e 4. As
estimativas de herdabilidade e correlagdes genéticas e fenotipicas entre as caracteristicas de
carcaca e cortes sao apresentadas nas Tabelas 5, 6 ¢ 7.

As estimativas de herdabilidade encontradas para as caracteristicas de carcaca (tabela
5), foram em sua maioria de média a alta. Estas estimativas de herdabilidade indicam que ha
grandes diferencas genéticas entre os individuos desta populagao.

Ressalta-se, no entanto, que se trata de populacdo F2 (cruzamento de populacdo
comercial com animais da raca Piau que ndo passaram por um processo de selecdo para
caracteristicas de carcaca, o que contribui para aumento da variancia genética na populagdo F2
e consequentemente uma maior herdabilidade para caracteristicas de carcaca) e foi utilizado
modelo aditivo nas analises. A utilizacdo do modelo aditivo desconsiderando a dominancia

pode levar a uma superestimacao na estimativa dos componentes de variancia, pois o que se
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esperaria ser estimado para o componente da dominancia ¢ redistribuido entre os componentes

aditivo e residual. (CUNHA, 2005).

Tabela 3 - Numero de observagdes, médias, desvios-padrdo e os valores minimos ¢ maximos

para as caracteristicas de carcaga.

Caracteristicas Unidade Numero de observacGes Média Desvio-padrao Minimo Maximo

RCARC % 515 81,99 2,04 75,67 87,78
MBCC cm 535 86,01 4,22 72,00 104,00
MLC cm 530 71,67 3,29 59,00 85,00
SH mm 535 40,43 5,47 27,00 56,00
ucC mm 537 19,84 4,82 5,00 36,00
UL mm 535 28,51 5,95 14,00 49,00
LL mm 468 44,99 2,05 32,62 49,87

P2 mm 536 16,86 3,79 8,00 32,00
ETO mm 468 21,60 541 10,12 34,79
EBACON mm 527 24,95 6,63 11,00 45,00
PROFLOMB mm 484 43,88 4,95 28,79 64,94
AOL cm’ 483 26,40 3,99 14,53 39,70

RCARC = rendimento de carcaga com pés e cabega; MBCC = comprimento de carcaga pelo Método Brasileiro de
Classificagdo de Carcaca; MLC = comprimento de carcaca pelo Método Americano; SH = maior espessura de toucinho na
regido da copa, na linha dorso-lombar; UC = espessura de toucinho imediatamente apds a tltima costela, na linha dorso-
lombar; UL = espessura de toucinho entre a ultima e a pentltima vértebra lombar, na linha dorso-lombar; LL= menor
espessura de toucinho na regido acima da ltima vértebra lombar, na linha dorso-lombar; P2 = espessura de toucinho medida
imediatamente apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar; ETO = espessura de toucinho a 6,5 cm da linha dorso-
lombar; equivalente a P2; EBACON = espessura do bacon; PROFLOMB = profundidade de lombo; AOL = area de olho de
lombo.

A estimativa de herdabilidade para rendimento de carcaga foi de 0,36 proxima a

encontrada por GINE et al. (2004) de 0,39 e assemelha-se a encontrada por HICKS et al.
(1998) de 0,43; porém, bem maior que a apresentada por ALMEIDA NETO et al. (1993), de
0,19; no entanto, menores que as encontradas por HOVENIER et al. (1992), DE VRIES et al.
(1994) e OLIVEIRA et al. (1997), que oscilam de 0,52 a 0,63.
O valor de herdabilidade encontrado para MBCC de 0,25 foi proximo ao encontrado por GINE
et al. (2004) e COLLAO SAENZ (1994); menores que os obtidos por ROSO et al. (1995) e
HICKS et al., (1998); e maior que o encontrado por ALMEIDA NETO et al. (1993). Enquanto
que, para MLC, a estimativa foi de 0,23; proxima a encontrada por GINE et al. (2004), de
0,19.
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Tabela 4 - Numero de observacdes, médias, desvios-padrao e os valores minimos € maximos

para as caracteristicas de corte.

Caracteristicas Unidade Numero de observacGes Média Desvio-padrao Minimo Maximo

PP Kg 535 7,29 0,86 3,88 10,18
PPL Kg 537 5,00 0,64 2,78 7,39
PCOPA Kg 537 2,33 0,36 1,21 3,87
PCOPAL Kg 537 1,68 0,27 0,75 2,67
PPA Kg 537 4,87 0,64 2,56 7,07
PPAL Kg 537 2,71 0,40 1,53 5,32
PC Kg 536 3,48 0,53 1,74 5,88
PL Kg 536 1,03 0,21 0,29 2,30
PB Kg 536 2,68 0,481 0,65 4,31
PCOS Kg 537 1,52 0,25 0,90 2,69
PAPADA Kg 537 0,71 0,21 0,28 1,81
PF Kg 537 0,22 0,04 0,11 0,36
PBR Kg 537 0,46 0,17 0,13 1,23

PP = peso total do pernil; PPL = peso do pernil sem pele e sem capa de gordura; PCOPA = peso total da copa; PCOPAL =
peso da copa sem pele e sem capa de gordura; PPA = peso total da paleta; PPAL = peso da paleta sem pele e sem capa de
gordura; PC = peso total do carré; PL = peso do lombo; PB = peso total do bacon; PCOS = peso das costelas; PAPADA =
peso total da papada; PF = peso do filezinho e PBR = peso da banha rama.

As estimativas de herdabilidade encontradas para as diferentes mensuragdes da
espessura de toucinho oscilaram de 0,10 a 0,43; estando de acordo com as estimativas
encontradas na literatura por COSTA et al. (2001), que apresentaram valores de 0,34 a 0,5;
TORRES JR (1996), 0,34 a 0,37; KENNEDY et al. (1985), 0,4 a 0,61; LI ¢ KENNEDY
(1994), 0,52; LOPES (1994), 0,62; ALMEIDA NETO et al. (1993), 0,48; ROSO et al. (1995),
0,17, GINE et al. (2004), de 0,17 e PITA (2000), de 0,00 a 0,19. A estimativa de
herdabilidade para P2 foi de 0,21 assemelhando-se aos resultados apresentados por
OLIVEIRA et al. (1997), 0,33 ¢ 0,35; ALMEIDA NETO et al. (1993), 0,3, porém, menor do
que a apresentada por GINE et al. (2004), de 0,16. Para espessura do bacon a estimativa de
herdabilidade foi de 0,25. Tais estimativas, consideradas em sua maioria, de médias a altas
indicam a existéncia de variabilidade genética para estas caracteristicas.

As estimativas de herdabilidade das caracteristicas de corte estdo apresentadas na tabela

6 (diagonal).
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A estimativa de herdabilidade para o peso do pernil sem pele e sem gordura foi de
0,47, proxima as estimativas encontradas por WIJK et al. (2005), de 0,39, e OLIVEIRA et al.
(1997) de 0,49. A estimativa para peso do lombo (0,23) foi menor que a apresentada por
WIJK et al. (2005), de 0,51.

Para as demais caracteristicas de corte, as estimativas de herdabilidade foram baixas, o
que indica baixa variabilidade genética para estas caracteristicas, a excecdo das PPA, PPAL,
PF e PBR que apresentaram médias herdabilidades.

Ressalta-se que as estimativas de herdabilidade encontradas neste trabalho foram
obtidas para uma populagdo F2 de suinos e os resultados encontrados na literatura sdo de

populagdes de suinos de raga pura.
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Tabela 5 - Estimativas de herdabilidade (diagonal) das analises unicaracteristicas, correlagcdes genéticas (acima da diagonal) e fenotipicas (abaixo da

diagonal) das andlises bicaracteristicas, para as caracteristicas de carcaca.

PA RCARC MBCC MLC SH ucC UL L P2 ETO EBACON

RCARC X 0,36 -0,35 -0,51 0,38 -0,04 -0,17 -0,03 0,34 0,32 0,34

MBCC 0,09 -0,30 0,25 X -0,45 -0,28 -0,45 0,40 -0,35 -0,19 -0,67
MLC 0,17 -0,33 X 0,23 -0,15 -0,02 -0,11 -0,16 -0,32 -0,10 X

SH -0,10 0,15 -0,34 -0,34 0,10 0,76 0,87 -0,20 0,73 0,40 0,44

ucC 0,06 0,18 -0,48 -0,48 0,47 0,10 0,79 -0,34 0,83 0,67 0,59

UL 0,06 0,14 -0,48 -0,42 0,52 0,65 0,43 0,19 0,59 0,45 0,62

L X -0,07 0,20 0,22 -0,08 -0,15 -0,06 0,25 -0,43 -0,40 0,11

P2 0,10 0,22 -0,47 -0,47 0,55 0,67 0,68 -0,17 0,21 0,97 0,94

ETO 0,06 0,16 -0,40 -0,42 0,45 0,58 0,60 -0,16 0,75 0,19 0,87

EBACON 0,07 0,17 -0,51 X 0,46 0,57 0,60 -0,16 0,70 0,63 0,25

RCARC = rendimento de carcaga com pés e cabega; MBCC = comprimento de carcaca pelo Método Brasileiro de Classificagido de Carcaca; MLC = comprimento de carcaga pelo Método
Americano; SH = maior espessura de toucinho na regido da copa, na linha dorso-lombar; UC = espessura de toucinho imediatamente apds a ultima costela, na linha dorso-lombar; UL = espessura
de toucinho entre a ultima e a penultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar; L = menor espessura de toucinho na regido acima da tltima vértebra lombar, na linha dorso-lombar; P2 = espessura
de toucinho medida imediatamente apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar; ETO = espessura de toucinho a 6,5 cm da linha dorso-lombar; equivalente a P2; EBACON = espessura do
bacon; PROFLOMB = profundidade de lombo; AOL = area de olho de lombo.

NC — caracteristicas que ndo atingiram a convergéncia
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Tabela 6 - Estimativas de herdabilidade (diagonal) das analises unicaracteristicas, correlagcdes genéticas (acima da diagonal) e fenotipicas (abaixo da

diagonal) das andlises bicaracteristicas, para as caracteristicas de corte.

PP PPL PCOPA PCOPAL PPA  PPAL PC PL PB PCOS PAPADA PF PBR

PP 0,07 0,65 -0,52 -0,23 -1,00  -0,05 -0,16 0,41 -0,86 -0,08 0,82 0,64  -0,25
PPL 0,52 0,47 0,45 0,87 0,21 0,77 -0,61 0,70  -0,36 0,83 -0,22 0,63 -0,72
PCOPA -0,12 0,06 0,10 0,89 0,04 0,35 -0,29 0,76 NC 0,32 -0,02 -0,11  -0,50
PCOPAL -0,004 0,30 0,78 0,13 0,06 0,70 -0,62 0,67 -0,85 0,83 0,30 0,06  -0,61
PPA 0,03 0,15 0,15 0,18 0,26 0,46 -0,25 NC -0,25 -0,47 -0,94 0,23 -0,48
PPAL 0,19 0,55 0,14 0,32 0,48 0,37 -0,59 0,29  -0,68 0,84 -0,53 0,86  -0,47
PC 0,09 -0,10 -0,04 -0,03 -0,37 0,27 0,12 -0,19 0,21 0,44 -0,12 -0,38 0,12
PL 0,23 0,52 0,12 0,25 NC 0,29 0,20 0,23  -0,97 NC 0,16 0,59  -0,76
PB -0,21 -0,31 NC -0,30 -0,22  -0,22  -0,04 -0,25 0,10 -0,16 -0,13 -0,70 0,99
PCOS -0,14 0,20 -0,02 0,12 0,04 0,10 -0,12 NC -0,17 0,09 0,39 0,43 -0,84
PAPADA 0,01 -0,03 -0,08 -0,11 -0,49  -0,24  -0,02 0,02 0,11 0,05 0,13 -0,53 0,20
PF 0,14 0,39 0,02 0,10 0,07 0,32 -0,08 0,30  -0,15 0,15 -0,06 046  -0,54
PBR -0,14 -0,54 -0,11 -0,24 -0,34  -0,46 0,23 -0,32 041 -0,13 0,002 -0,20 0,32

PP = peso total do pernil; PPL = peso do pernil sem pele ¢ sem capa de gordura; PCOPA = peso total da copa; PCOPAL = peso da copa sem pele e sem capa de gordura; PPA = peso total da paleta;
PPAL = peso da paleta sem pele e sem capa de gordura; PC = peso total do carré; PL = peso do lombo; PB = peso total do bacon; PCOS = peso das costelas; PAPADA = peso total da papada; PF = peso
do filezinho e PBR = peso da banha rama.

NC — caracteristicas que ndo atingiram a convergéncia
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Tabela 7 — Correlagdes genéticas (primeira linha) e fenotipicas (segunda linha) entre as caracteristicas de carcaca e corte

PP PPL PCOPA PCOPAL PPA PPAL PC PL PB PCOS PAPADA PF PBR
RCARC -0,22 -0,17 -0,24 -0,31 0,46 NC -0,1 -0,5 -0,03 0,04 0,24 -0,27 -0,36
0,01 -0,1 0,06 -0,007 -0,09 NC 0,16 0,04 -0,24 -0,11 0,09 -0,02 0,1
MBCC -0,96 0,07 -0,31 0,32 -0,23 0,53 0,43 -0,18 0,72 0,47 -0,26 0,06 -0,07
-0,08 0,26 0,16 0,28 0,25 0,36 -0,13 0,09 -0,19 0,15 -0,02 0,02 -0,44
MLC -0,73 0,02 -0,08 0,29 -0,32 0,41 0,48 0,04 0,55 0,44 -0,22 0,32 -0,06
-0,11 0,2 0,13 0,24 0,25 0,35 -0,19 0,11 -0,16 0,12 -0,01 0,03 -0,46
SH NC -0,35 0,25 -0,11 -0,43 -0,64 0,96 -0,06 -0,6 -0,01 0,13 -0,33 0,13
NC -0,36 -0,1 -0,22 -0,25 -0,39 0,34 -0,21 0,17 -0,11 -0,01 -0,2 0,42
UC NC -0,8 -0,43 -0,83 -0,03 -0,56 0,88 -0,11 -0,32 0,05 -0,27 -0,17 0,44
NC -0,45 -0,11 -0,25 -0,28 -0,43 0,35 -0,2 0,25 -0,08 -0,06 -0,08 0,55
UL 0,38 -0,69 0,16 -0,6 -0,46 -0,75 0,66 -0,38 -0,39 -0,91 0,24 -0,54 0,47
-0,02 -0,54 -0,14 -0,32 -0,33 -0,51 0,32 -0,31 0,24 -0,19 0,03 -0,2 0,54
LL 0,5 0,3 0,51 0,19 -0,19 -0,07 -0,64 0,48 -0,03 -0,46 0,53 0,07 -0,22
-0,05 0,08 0,05 0,04 0,06 0,006 -0,18 0,07 -0,12 0,04 0,06 -0,05 -0,2
P2 0,14 NC -0,68 -0,79 -0,32 -0,72 0,91 -0,48 0,34 -0,71 0,07 -0,658 0,72
-0,12 NC -0,14 -0,32 0,3 -0,52 0,26 -0,42 0,31 -0,17 -0,01 -0,25 0,64
ETO 0,02 -0,72 -0,78 -0,87 0,74 -0,44 0,72 -0,58 0,42 -0,51 0,2 -0,56 0,71
-0,15 -0,13 -0,13 -0,26 0,24 -0,45 0,2 -0,41 0,26 -0,14 -0,06 -0,23 0,61
EBACON 0,11 NC -0,68 -0,96 -0,15 -0,76 0,34 NC 0,66 -0,74 0,22 -0,77 0,7
-0,1 NC -0,17 -0,34 -0,26 -0,48 0,29 NC 0,32 -0,23 0,01 -0,25 0,62

RCARC = rendimento de carcaga com pés e cabeca; MBCC = comprimento de carcaga pelo Método Brasileiro de Classificacdo de Carcaga; MLC = comprimento de carcaga pelo Método Americano;
SH = maior espessura de toucinho na regido da copa, na linha dorso-lombar; UC = espessura de toucinho imediatamente apds a tlltima costela, na linha dorso-lombar; UL = espessura de toucinho entre a
ultima e a pentlltima vértebra lombar, na linha dorso-lombar; LL = menor espessura de toucinho na regido acima da ultima vértebra lombar, na linha dorso-lombar; P2 = espessura de toucinho medida
imediatamente apos a ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-lombar; ETO = espessura de toucinho a 6,5 cm da linha dorso-lombar; equivalente a P2; EBACON = espessura do bacon;. PP = peso total
do pernil; PPL = peso do pernil sem pele e sem capa de gordura; PCOPA = peso total da copa; PCOPAL = peso da copa sem pele e sem capa de gordura; PPA = peso total da paleta; PPAL = peso da
paleta sem pele e sem capa de gordura; PC = peso total do carré; PL = peso do lombo; PB = peso total do bacon; PCOS = peso das costelas; PAPADA = peso total da papada; PF = peso do filezinho e
PBR = peso da banha rama.

NC — caracteristicas que ndo atingiram a convergéncia
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Nas correlagdes entre as caracteristicas de carcaga (Tabela 5), foram
observadas em sua maioria, correlagcdes genéticas negativas do comprimento de carcaca
tanto pelo método brasileiro de classificagdo de carcaga como pelo método americano
de classificagdo de carcaga, com a maioria das caracteristicas de carcaca, destacando-se
as espessuras de toucinho. Estes resultados estdo de acordo com ALMEIDA NETO et
al. (1993), ROSO et al. (1995), e HICKS et al. (1998), que ao trabalharem com
comprimento de carcaga também encontraram correlagdes genéticas negativas entre esta
caracteristica e as espessuras de toucinho estudadas em seus trabalhos. Assim, animais
que tiveram um maior comprimento de carcaga também tiveram menor espessura de
toucinho. PIRES (2003), ao trabalhar com mapeamento de locos de caracteristicas
quantitativas de suinos geneticamente divergentes no cromossomo 6, encontrou um
QTL relacionado com o comprimento de carcaga pelo método brasileiro (MBCC), estes
resultados sugerem, que este QTL pode estar influenciando também as espessuras de
toucinho.

O rendimento de carcaga apresentou médias correlacdes genéticas positivas com
a maioria das espessuras de toucinho, estando de acordo com ALMEIDA NETO et al.
(1993), que observou correlagdes genéticas oscilando de -0,021 a 0,407 entre as
espessuras de toucinho e o rendimento de carcaga e discordando de OLIVEIRA et al.
(1997), que verificou altas correlagdes genéticas negativas entre o rendimento de carcaga
e espessura de toucinho média e P2. Estes valores de correlagdes podem ser explicados
pelo fato dos genes responsaveis pela expressdo do rendimento da carcaga serem mais
eficientes em deposi¢ao de gordura do que no crescimento de ossos e musculos.

As espessuras de toucinho apresentaram-se altamente correlacionadas entre si e
com a espessura do bacon, destacando-se a P2, que apresentou correlagdes genéticas
mais expressivas. Estes resultados sugerem que um mesmo gene ou grupo génico pode
estar afetando essas caracteristicas e a identificacdo de um QTL em uma destas indicaria
que este poderia afetar as demais.

Nas correlagdes entre caracteristicas de corte (Tabela 6), observam-se altas
correlagdes genéticas do peso do pernil e peso do pernil sem pele e sem gordura com o
peso do lombo, de 0,41 e 0,70, respectivamente, o que esta de acordo com os resultados
obtidos por WIJK et al. (2005), que ao trabalharem com essas caracteristicas,
encontraram correlagdo genética entre peso do lombo sem pele e sem gordura e peso do

pernil sem pele e sem gordura, de 0,74.
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Também foi encontrada alta correlagdo genética do peso do pernil e o peso do
pernil sem pele e sem gordura com o peso do filezinho de 0,64 e 0,63, respectivamente, €
ainda correlagdo genética entre o peso o lombo e peso do filezinho, de 0,59. Estas altas
correlagcdes entre os cortes demonstram que estas caracteristicas podem estar sendo
influenciadas pelos mesmos genes, assim como mostra PIRES et al. (2006), que
encontraram QTLs sugestivos para peso do pernil sem pele e sem capa de gordura, peso
da paleta, peso do lombo e peso do filezinho.

Foram encontradas correlagdes genéticas negativas entre o peso do bacon e peso
da banha rama com a maioria das caracteristicas de corte.

Nas correlagdes entre as caracteristicas de carcaga e corte (Tabela 7), foram
encontradas em sua maioria correlacdes genéticas negativas entre as espessuras de
toucinho e as caracteristicas de corte, destacando-se o peso do pernil sem pele e sem
gordura, peso do lombo e peso do filezinho, que estd de acordo com os trabalhos de
WIJK et al. (2005), que encontraram correlagcdes genéticas entre espessura de toucinho e
as caracteristicas peso do lombo limpo (sem osso, sem pele e sem gordura) e peso do
pernil limpo, de -0,60 e -0,86 respectivamente; ROSO et al. (1995) ao trabalharem com
rendimento de pernil, encontraram correlagcdes genéticas entre este ¢ as espessuras de
toucinho variando de -0,14 a -0,30; e ainda, no trabalho de ALMEIDA NETO et al.
(1993), que encontraram correlagdes genéticas entre o rendimento de pernil e as
espessuras de toucinho oscilando de -0,5 a 0,059. As correlagdes de média e alta
magnitude entre estas caracteristicas, indicam que estas possuem genes em comum
atuando sobre elas.

As espessuras de toucinho apresentam correlagdo genética positiva, em sua
maioria, com as caracteristicas peso do bacon e peso da banha rama, destacando-se a P2
e ETO, assim como a espessura do bacon ¢ as caracteristicas peso do bacon e peso da
banha rama, o que j& era esperado, ja que sdo caracteristicas que expressam a
quantidade de gordura da carcaga. Estes resultados indicam que estas caracteristicas
possuem genes ou um grupo de genes em comum atuando sobre elas e que a
identificagdo de um QTL em uma destas indicaria que este poderia afetar as demais.

O rendimento de carcaga apresentou correlacdes genéticas negativas com a
maioria das caracteristicas de corte. Estes valores de correlagdes podem ser explicados
pela possibilidade dos genes responsaveis pela expressdo do rendimento da carcaga
estarem sendo mais eficientes para deposicdo de gordura do que para crescimento de

ossos e musculos. Ressalta-se, também, que se trata de populagdo originada de
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cruzamento de populacao comercial com animais da raga Piau que ndo passaram por um
processo de sele¢do para caracteristicas de desempenho e carcaga.

As correlagdes fenotipicas entre todas as caracteristicas tiveram em sua maioria, o
mesmo sentido que as correlagdes genéticas, divergindo apenas em magnitude.

E importante lembrar que as correlagdes encontradas neste trabalho foram obtidas
para uma populacdo F2 de suinos e os resultados encontrados na literatura sdo de

populagdes de suinos de ragas puras.

4.3. Caracteristicas de Qualidade da Carne

O numero de observagdes, as médias, os desvios-padrao e os valores minimos e
maximos das caracteristicas de qualidade da carne sdo apresentados na Tabela 8. As
estimativas de herdabilidade e correlacdes genéticas e fenotipicas entre as

caracteristicas de qualidade da carne sdo apresentadas na Tabela 9.

Tabela 8 - Numero de observacdes, médias, desvios-padrao e os valores minimos e

maximos para as caracteristicas de qualidade da carne.

Caracteristica Unidade Numero de observagdes Media Desvio-padrdo Minimo Maximo

pH45 pH 509 6,49 0,27 5,35 7,00
pH24 pH 514 5,71 0,15 5,40 6,66
GORINT % 468 1,53 0,59 0,20 5,06
GOTEJ % 515 3,22 1,71 1,08 8,93
Ccoz % 508 32,62 2,51 24,24 39,64
PTOT % 407 34,26 2,68 25,40 40,51
MACIEZ  Kg/em® 402 5541,60 865,45 3293,20 7941,60

L Absorb 459 45,03 1,96 32,62 49,87

A Absorb 448 0,07 0,61 -0,68 2,89

B Absorb 457 6,61 0,55 5,02 7,96

H Absorb 400 84,02 5,61 62,06 94,95

C Absorb 413 6,71 0,52 5,00 7,97

pH45 = pH 45 minutos apds o abate; pH24 = pH 24 horas apds o abate; GORINT = porcentagem de gordura intramuscular; GOTEJ =
perda de peso por gotejamento; COZ = perda de peso por cozimento; PTOT = perda de peso total; MACIEZ = maciez objetiva (forca
de cisalhamento); L = luminosidade; A = indice de vermelho; B = indice de amarelo; H = tonalidade de cor; e C = indice de
saturacao.

A estimativa de herdabilidade para pH24 foi de 0,16 semelhante a encontrada por
WIIK et al. (2005), de 0,11 e préxima as estimativas de 0,13 a 0,20 publicadas por

34



CAMERON et al. (1990), LO et al. (1992), DE VRIES et al. (1994), LARZUL et al.
(1997) HERMESCH et al. (2000a) e ANDERSEN e PEDERSEN (2001); de 0,07 por
SUZUKI K el al. (2005); de 0,19 por SCHINCKEL (2001). A estimativa de
herdabilidade para pH45 foi de 0,14, que estd proxima da estimativa encontrada por
SCHINCKEL (2001), que ao trabalhar com pH medido 1 hora apds o abate de 0,19, e
menor que a encontrada por LARZUL et al. (1997), de 0,32, que trabalharam com pH
medido 30 minutos apos o abate.

As estimativas de herdabilidade para luminosidade (L), indice de vermelho (A) e
indice de amarelo (B) foram de 0,27, 0,39 e 0,31, respectivamente, maiores que as
apresentadas por WIJK et al. (2005) de 0,18; 0,21 e 0,15, ao trabalharem com racas
puras, para as mesmas caracteristicas respectivamente.

Para indice de saturagdo foi encontrada estimativa de herdabilidade de 0,3
correspondendo aos valores da literatura (WIJK et al., 2005; HOVENIER et al., 1993;
NPPC, 1995; ANDERSEN e PEDERSEN, 2001).

Para perda por gotejamento e perda por cozimento foram encontradas estimativas
de herdabilidade de 0,22 e 0,37 respectivamente, que estdo de acordo com as estimativas
encontradas na literatura para perda por gotejamento, entre 0,08 a 0,30 (HOVENIER et
al., 1993; DE VRIES et al., 1994; SONESSON et al., 1998; HERMESCH et al., 2000?%
WIIK et al., 2005; SCHINCKEL,2001 e SUZUKI K et al., 2005) e bem maiores que as
encontradas para perda por cozimento de 0,08 (SCHINCKEL, 2001) e 0,09 (SUZUKI et
al., 2005).

Para maciez foi encontrada estimativa de herdabilidade de 0,32 proxima as
apresentadas na literatura por WIJK et al., (2005), de 0,2; SCHINCKEL (2001), de 0,26
e SUZUKI et al., (2005), de 0,45.

A maior estimativa de herdabilidade encontrada para caracteristicas de qualidade
de carne, foi de 0,4 para perda total e ndo foram encontradas valores de herdabilidade
para esta caracteristica na literatura consultada.

Vale ressaltar que as estimativas de herdabilidade encontradas neste trabalho
foram obtidas para uma populac¢ao F2 de suinos e os resultados encontrados na literatura
sao de populagdes de suinos de ragas puras.

Nota-se que as herdabilidades para as caracteristicas de qualidade da carne sdao
na maioria das vezes de baixa a média (0,14 a 0,40), indicando baixa a média
variabilidade genética para essas caracteristicas, sendo a maior propor¢ao da

variabilidade de natureza fenotipica.
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As estimativas de baixa herdabilidade encontradas indicam que houve baixa
variabilidade genética ou que os genes responsaveis pelas caracteristicas de baixa
herdabilidade ndo estdo segregando nesta populacdo. J& as estimativas de média
herdabilidade indicam que ha maior variabilidade genética tendo sido o delineamento

F2 eficiente em gerar esta variabilidade.

Tabela 9 - Estimativas de herdabilidade (diagonal) das andlises unicaracteristicas e
correlacdes genéticas (acima da diagonal) e fenotipicas (abaixo da diagonal) das

analises bicaracteristicas, entre as caracteristicas de qualidade da carne.

pH45 pH24 L A B GOTEJ COZ MACIEZ PTOT H C

pHA45 0,14 NC -047 -0,01 -0,60 NC -0,62 0,17 -0,74 -0,12 -0,5
pH24 NC 0,16 -0,67 0,22 -0,55 -0,49 0,24 0,10 -0,27 -0,18 -0,37

L -0,02 -0,25 0,27 0,23 044 0,82 0,06 -0,62 0,2 0,38 0,98
A -0,06 0,03 -0,19 039 -0,05 041 0,63 -0,36 0,68 NC 0,03
B -0,02 -0,31 0,71 -0,27 031 0,60 0,63 -0,59 0,42 0,24 NC

GOTEJ NC -0,20 0,18 -0,01 0,18 0,22 0,64 -0,3 0,83 -0,19 0,41
coz -0,16 0,04 0,09 0,09 024 029 0,37 -0,46 NC -0,14 0,71
MACIEZ 0,23 0,17 -0,37 -0,09 -0,32 -0,34 -0,05 0,32 -0,27 0,31 -0,72
pPTOT -043 -0,08 0,22 0,07 024 0,68 NC -0,15 0,40 -0,41 0,47
H 0,03 -0,06 041 NC 036 0,02 0,003 0,08 -0,04 0,33 0,19

C 0,01 -0,29 096 -0,12 NC 0,16 0,26 -0,35 0,24 0,21 0,30

pH45 = pH 45 minutos apds o abate; pH24 = pH 24 horas apds o abate; GORINT = porcentagem de gordura intramuscular; GOTEJ =
perda de peso por gotejamento; COZ = perda de peso por cozimento; PTOT = perda de peso total; MACIEZ = maciez objetiva (forca
de cisalhamento); L = luminosidade; A = indice de vermelho; B = indice de amarelo; H = tonalidade de cor; e C = indice de
saturacao.

NC — caracteristicas que ndo atingiram a convergéncia

Observa-se alta correlagdo entre perda por gotejamento e perda por cozimento
(0,64) e perda por gotejamento e perda de peso total (0,83) visto que essas caracteristicas
estdo relacionadas com a capacidade de retengdo de dgua da carne e também por serem,
uma utilizada no célculo da outra (PTOT = GOTEJ + COZ). Estes resultados indicam
que as trés caracteristicas possuem genes em comum que atuam sobre elas e que a
identificacdo de um QTL em uma destas indicaria que este poderia afetar as demais.

As caracteristicas de capacidade de retencdo de agua: perda por gotejamento,
perda por cozimento e perda de peso total estdo em sua maioria fortemente
correlacionadas com as caracteristicas de cor: indice de vermelho, indice de amarelo,

luminosidade e indice de saturagdo, visto que a cor esté relacionada com a quantidade de
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pigmento presente na fracao liquida da carne, e assim, com a capacidade da carne em
reter agua. Estes resultados sugerem que um mesmo gene ou grupo génico pode estar
afetando essas caracteristicas e que a identificacdo de um QTL em uma destas indicaria
que este poderia afetar as demais.

As estimativas de correlagdes genéticas encontradas neste trabalho para perda
por gotejamento e as caracteristicas de cor da carne: luminosidade e indice de amarelo
foram de 0,82 e 0,6, respectivamente, semelhantes as apresentadas por WIJK et al.,
(2005) de 0,81 e 0,74. No entanto, as correlagdes entre perda por gotejamento, indice de
vermelho e indice de saturacdo foram de 0,41 e 0,41, respectivamente, diferindo das
encontradas por WIJK et al. (2005) de -0,13 e - 0,85; a estimativa de correlacdo genética
entre perda por gotejamento e indice de saturacdo diferiu da apresentada por
SCHINCKEL(2001) de -0,41.

Obtiveram-se correlagdes genéticas negativas de media a alta magnitude, da
maciez com as caracteristicas de cor e capacidade de retengdo de agua; assim quanto
maior a perda de 4gua, maior serd a forca de cisalhamento e menor a maciez da carne, a
qual terd uma coloragdo mais clara. Estes resultados sugerem que um mesmo gene ou
grupo gé€nico pode estar afetando essas caracteristicas e a identificacdo de um QTL em
uma destas indicaria que este poderia afetar as demais.

Os valores de correlagdes genéticas, neste trabalho, entre maciez e caracteristicas
como: luminosidade, indice de vermelho, indice de amarelo, indice de saturagdo e perda
por gotejamento foram de -0,62, -0,36, -0,59, -0,72 ¢ -0,3 respectivamente, diferente das
apresentadas por WIJK et al. (2005) de -0,21; 0,32; 0,02; 0,61; -0,6 para as mesmas
caracteristicas, respectivamente, ressaltando-se que no presente trabalho a maciez foi
medida por meio da for¢a de cisalhamento.

Observaram-se, em sua maioria, correlagdes negativas para o pH24 e pH45 ¢ as
caracteristicas relacionadas com a capacidade de retencao de dgua visto que, a mudanca
de pH da carne post-morten estd diretamente relacionada a capacidade da carne em reter
agua; quanto maior o pH menor a perda de 4gua e quanto menor o pH maior a perda de
agua. Foram encontradas correlagdes negativas do pH24 e pH45 e as caracteristicas
relacionadas a cor da carne, pois a mudanga de pH post-morten define o tipo de
pigmento que sera responsavel pela coloragdo final da carne. As correlagdes de media a
alta magnitude indicam que genes em comum podem estar atuando sobre estas

caracteristicas.
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As correlacdes genéticas entre pH45 e luminosidade, indice de amarelo, perda
por cozimento, perda de peso total e indice de saturacdo foram de -0,47, -0,6 , -0,62, -
0,74 e -0,5, respectivamente. Estes resultados sugerem que um mesmo gene ou grupo
génico pode estar afetando essas caracteristicas e a identificagdo de um QTL em uma
destas indicaria que este poderia afetar as demais. PIRES (2003), ao trabalhar com
mapeamento de locos de caracteristicas quantitativas de suinos geneticamente
divergentes no cromossomo 6, encontrou um QTL relacionado com o pH45. A alta
correlagdo dessas caracteristicas indica que este QTL relacionado ao pH45 pode estar
influenciando as outras caracteristicas. Nao foram encontrados na literatura outros
relatos de trabalhos utilizando pH45, talvez pela dificuldade de mensuracdo desta
caracteristica, que deve ser realizada ainda no frigorifico.

As correlagdes entre pH24 e luminosidade e indice de amarelo de -0,67 e -0,55,
foram semelhantes as apresentadas por WIJK et al. (2005) de -0,6 e -0,46; ¢
SCHINCKEL (2001) de -0,8 para pH24 e luminosidade. No entanto, as correlagdes
entre pH24 e as caracteristicas indice de vermelho, indice de saturagdo e perda por
gotejamento que foram de 0,22, -0,37 e -0,49, respectivamente, diferem das
apresentadas por WIJK et al. (2005) de -0,03; 0,80 em sinal ¢ -0,86 em magnitude.

A correlacao genética entre perda por cozimento e pH24 foi de 0,24, diferente da
apresentada por MARBRY et al., (1998), de -0,45. Os valores encontrados para
correlagdo genética do pH24 e perda por gotejamento e indice de saturacdo foram de -
0,49 e -0,37 diferindo em sinal e magnitude dos encontrados por SCHINCKEL (2001),
que foram de 0,71 e -0,62, respectivamente.

As correlagdes fenotipicas entre todas as caracteristicas tiveram em sua maioria,
o mesmo sentido que as correlagdes genéticas, divergindo apenas em magnitude.

Nao houve convergéncia para as estimativas tanto de herdabilidade como

correlagdes genética e fenotipicas para gordura intramuscular.

5. CONCLUSOES

As caracteristicas de desempenho e carcaga apresentaram em sua maioria,
mediana a alta variabilidade genética, ja as caracteristicas de qualidade da carne

apresentaram de baixa a média variabilidade genética.

38



As estimativas de baixa herdabilidade encontradas indicam que houve baixa
variabilidade genética ou que os genes responsaveis pelas caracteristicas de baixa
herdabilidade ndo estdo segregando nesta populagdo.

Dada a variabilidade genética encontrada, expressa pelas altas e médias
herdabilidades, essa populagao geneticamente divergentes oferece um delineamento
ideal para deteccdo e mapeamento de locos de caracteristicas quantitativas (QTLs-
quantitative trait loci) a partir da associagdo marcador/caracteristica, ou seja, associagao
do QTL as caracteristicas quantitativas.

A correlagdo entre a conversdo alimentar e ganho de peso médio diario,
demonstra que animais com maior ganho de peso possuem melhor conversao alimentar.

As correlacdes genéticas do consumo de racdo e as caracteristicas ganho de peso
diario, peso de abate, idade de abate e conversdo alimentar demonstram que os animais
que consumiram mais ragdo obtiveram maior ganho de peso, maior peso de abate,
atingiram o peso de abate em menos tempo e melhor eficiéncia, ja que obtiveram melhor
conversao alimentar.

As caracteristicas de capacidade de retencdo de dgua: perda por gotejamento,
perda por cozimento e perda de peso total foram, em sua maioria, fortemente
correlacionadas com as caracteristicas de cor: indice de vermelho, indice de amarelo,
luminosidade ¢ indice de saturagao.

As correlagdes genéticas da maciez com as caracteristicas de cor e capacidade de
retengdo de agua, mostram que quanto maior a perda de dgua, maior sera a forca de
cisalhamento e menor a maciez da carne, a qual terd uma coloragdo mais clara.

As correlagdes encontradas para o pH24 e pH45 e as caracteristicas relacionadas
com a capacidade de retencdo de 4gua e a cor da carne mostram que a mudanca de pH
da carne post-morten esta diretamente relacionada a capacidade da carne em reter agua
e com o tipo de pigmento que sera responsavel pela coloracao final da carne.

O rendimento de carcaga apresentou médias correlacdes genéticas positivas com
a maioria das espessuras de toucinho, e correlagdes genéticas negativas com a maioria
das caracteristicas de rendimento, devido a possibilidade dos genes responsaveis pela
expressdao do rendimento da carcaca estarem sendo mais eficientes para deposi¢do de
gordura do que para crescimento de ossos € musculos.

As correlagdes genéticas de média a alta magnitude verificadas entre as diversas

caracteristicas estudadas indicam que estas possuem genes em comum, que atuam sobre
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elas, e que a identificagdo de um QTL em uma destas caracteristicas indicaria que este

poderia influenciar a outra.
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ANEXOS

Nesta secdo encontram-se as estimativas das variancia genéticas e fenotipicas para as
varias caracteristicas estudas, sendo as caracteristicas de desempenho apresentadas na
tabela 1, as caracteristicas de carcaga e cortes na tabela 2 e 3 e as caracteristicas de

qualidade de carne na tabela 4.

Tabela 1 — Componente de variancia genética e fenotipica para as caracteristicas

de desempenho

Caracteristicas Variancia genética Variancia fenotipica
CA 0.1017 0.43666
CR 15.83259 58.09071
IDA 0.00758 0.01750
GPD 23.63175 94.77336
P21 1.13534 1.44409
P42 3.09158 4.07397
P63 11.77680 13.69988
P77 14.51353 20.84705

P105 20.61213 40.19150
PA 4.88278 27.81218

P21, P42, P63, P77 e P105 = peso aos 21, 42, 63, 77 e 105 dias de idade, respectivamente; PA = peso ao abate; GPD =
ganho de peso médio diario dos 77 aos 105 dias; CR = consumo de racdo dos 77 aos 105 dias; CA = conversdo
alimentar dos 77 aos 105 dias e IDA = idade ao abate.
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Tabela 2 - Componente de variancia genética e fenotipica para as caracteristicas de

carcaga
Caracteristicas Variancia genética Variancia fenotipica

RCARC 1.18278 3.31811
MBCC 3.04307 12.28152
MLC 1.65452 7.17859
SH 2.42051 23.52026
ucC 5.20046 19.77956
UL 13.71486 31.59413
LL 1.05434 4.22531
P2 2.39049 11.62528
ETO 4.60517 23.8923
EBACON 8.60836 33.94261

PA = peso ao abate; RCARC = rendimento de carcaga com pés ¢ cabega; MBCC = comprimento de carcaga pelo
Método Brasileiro de Classificagdo de Carcaga; MLC = comprimento de carcaca pelo Método Americano; SH =
maior espessura de toucinho na regido da copa, na linha dorso-lombar; UC = espessura de toucinho imediatamente
apoOs a ultima costela, na linha dorso-lombar; UL = espessura de toucinho entre a Ultima e a penultima vértebra
lombar, na linha dorso-lombar; LL= menor espessura de toucinho na regido acima da tltima vértebra lombar, na linha
dorso-lombar; P2 = espessura de toucinho medida imediatamente apds a ultima costela, a 6,5 cm da linha dorso-
lombar; ETO = espessura de toucinho a 6,5 cm da linha dorso-lombar; equivalente a P2; EBACON = espessura do
bacon.
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Tabela 3 — Componente de variancia genética e fenotipica para as caracteristicas
de cortes da carcaca

Caracteristicas Variancia genética Variancia fenotipica
PP 0.00852 0.1297
PPL 0.08847 0.18858
PCOPA 0.0052 0.05086
PCOPAL 0.00527 0.04106
PPA 0.03441 0.13218
PPAL 0.03965 0.10678
PC 0.01312 0.1105
PL 0.00635 0.02714
PB 0.00977 0.10187
PCOS 0.00383 0.0431
PAPADA 0.00528 0.03975
PF 0.00051 0.00112
PBR 0.00625 0.01963

PP = peso total do pernil; PPL = peso do pernil sem pele e sem capa de gordura; PCOPA = peso total da copa;
PCOPAL = peso da copa sem pele e sem capa de gordura; PPA = peso total da paleta; PPAL = peso da paleta sem
pele e sem capa de gordura; PC = peso total do carré; PL = peso do lombo; PB = peso total do bacon; PCOS = peso
das costelas; PAPADA = peso total da papada; PF = peso do filezinho e PBR = peso da banha rama.
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Tabela 4 — Componente de variancia genética e fenotipica para as caracteristicas
de qualidade de carne

Caracteristica Variancia genética Variancia fenotipica
pH45 0.00937 0.06919
pH24 0.00354 0.02187

GOTE] 0.63650 2.88608
Ccoz 2.32614 6.20168
PTOT 3.07634 7.75211

MACIEZ 243066,12483 748557,54838

L 1.04230 3.80667

A 0.15155 0.38566

B 0.08785 0.28789

H 10.89248 32.63399

C 0.07736 0.26095

pH45 = pH 45 minutos apds o abate; pH24 = pH 24 horas apds o abate; GORINT = porcentagem de gordura intramuscular; GOTEJ =
perda de peso por gotejamento; COZ = perda de peso por cozimento; PTOT = perda de peso total; MACIEZ = maciez objetiva (forca
de cisalhamento); L = luminosidade; A = indice de vermelho; B = indice de amarelo; H = tonalidade de cor; e C = indice de
saturacao.
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