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RESUMO

CAETANO, Giovani da Costa, M. Sc., Universidade Federal de Vjdesareiro de
2015. Interacdo gendtipos x nivis de proteina na dieta e analise
multicaracteristicas para conversdao alimentar e desempenho produtivo de
codornas de corte Orientador: Robledo de Almeida Torres. Coorientad@byano
Fonseca e Silva.

Objetivou-se neste trabalho investigar a presenca de interacdo gendtiposs xdaive
proteina na racdo, sobre o periodo de crescimento e avaliar por analises
multicaracteristicas a conversdo alimentar individual e o desempenho produtivo em
periodos parciais de dois grupos genéticos de codornas de corte pertencentes a Granja
de Melhoramento de Aves da Universidade Federal de Vigosa. Foi avaliado o peso
corporal de 970 e 410 animais dos grupos genéticos UFV1 e UFV2, respectivamente, no
28° e 35° dias de idade, alimentados com racdo contendo niveis crescentes (22, 23, 24,
25, 26, 27, 28 e 29%) de proteina bruta (PB). No periodo de 21 a 35 dias de idade foram
avaliadas 188 codornas do grupo genético UFV1 e 191 da UFV2, para avariguar
conversdo alimentar individual e o desempenho produtivo em periodos parciais. As
avaliacbes para a obtencdo das normas de reacdo e 0s parametros genéticos foram
realizadas no software WOMBAT. Com analise de normas de reacao verifica-se que
ndo existe a interacdo genodtipos x ambientes para as idades avaliadas em ambos o0s
grupos genéticos. Para o grupo UFV1, a estimativa mais alta de correlacdo genética,
para ganho de peso (GP), foi encontrada entre ganho de peso no periodo de 21 a 28 dias
e o0 periodo totalGP,;26x GPi3s) (0,90), diferente do que foi encontrado para a UFV2,
onde obteve maior correlacdo entre o periodo parcial de 28 a 35 dias e o periodo total
(GPags3s x GPyi35) (0,93). As estimativas de herdabilidade e correlagdo genética para
conversao alimentar individual (CA) foram maiores para o periodo parcial de 21 a 28
dias (CA129 (0,51 e 0,92) na UFV1, e de 28 a 35 di@Af3s) (0,34 e 0,85), para a

UFV2. Concluiu-se que a avaliagcdo pode ser feita em qualquer nivel de proteina.
Verificou-se também a nao existéncia de interacdo gendtipos x ambientes pam as dua
linhagens estudadas. Portanto, é possivel utilizar dieta contendo 22% de PB para
codornas de corte sem que haja prejuizo no peso corporal aoRdmtmenda-se, para

0 grupo genético UFV1, a selecdo de codornas de corte considerando o ganho de peso
de 21 a 28 dias de idade, e para o grupo genético UFV2 a sele¢cdo por ganho de peso de
28 a 35 dias de idade, o que permitiria uma reducdo no custo de produgéo e um aumento

no ganho genético tanto para ganho de peso quanto para melhor converséo alimentar.
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ABSTRACT

CAETANO, Giovani da Costa, M. Sc., Universidade Federal de Vigosa, February,
2015.Genotype by protein level interaction and multi-trait analyses for feed intake

and growth performance in meat quails.Adviser: Robledo de Almeida TorreSo-
Adviser: Fabyano Fonseca e Silva.

The objective of this study was to investigate the presence of genotype x protein level
interaction (G*E) via reaction norm models on growth period as well as to evaluate
individual feed intake and the growth performance of two genetic lines (UFV1, UFV2)
in partial production periods of quails. Data included body weights at 28 and 35 days
old on 1280 animals being 970 from UFV1 and 410 from UFV2 from Vicosa Federal
University (Universidade Federal de Vicosa). Animals were fed with eight different
protein level in diet (range 22-29%). Moreover, we evaluated individual feed intake and
growth performance in partial periods for 188 and 191 animals belonging to UFV1 and
UFV2 lines, respectively, from 21 to 35 days old. The analysis to estimate the reaction
norms and genetic parameters were performed in WOMBAT software. The results
indicated no G*E for both ages in both genetic lines. The highest weight gain (WG),
genetic correlation estimate was found between 21-28 days olgifv@nd total
period (WGss, 0.90) for UFV1, whereas, for UFV2, was for 28-35 days old {5

and WG3s (0.93). Heritability estimates and genetic correlations for individual feed
intake (IFI) were higher for 21-28 days old @k and 28-35 days old (Ikdss) periods

for UFV1 and UFV2, respectively. Therefore, we inferred that there was no G*E for
both genetic lines and thus genetic evaluations could be done at any protein level.
However, we recommend a diet containing 22% CP for quails without loss in body
weight at slaughter. Finally, we also recommended selection of quails for weight gain
on ages from 21 to 28 days for UFV1 whereas on ages from 28 to 35 days for which
would allowed a reduction in the production cost and increase genetic gains for WG and

also IFI.



1. INTRODUCAO

A coturnicultura no Brasil vem crescendo de maneira consideravel, e se tornando
uma atividade atrativa e rentavel. A razdo deste sucesso € a maturidade sexual precoce,
curto intervalo de geracdo, alta producdo de ovos, baixo custo associado com seu
pequeno tamanho corporal, resisténcia a doencas e a possibilidade do rapido retorno do
capital investido, aliado a qualidade de sua carne e ovo.

A grande evolucdo da avicultura de corte e postura é decorrente, principalmente,
da utilizacdo dos recursos do melhoramento genético, que € uma das principais
ferramentas utilizadas para incrementar avangcos dentro da cadeia produtiva, e esta
interligada com outras areas como: manejo, ambiéncia, nutricdo e biosseguranca.

A genética e o ambiente sdo importantes na expressdo da maioria das
caracteristicas econémicas em animais de interesse zootécnico. Uma questdo béasica no
melhoramento genético animal é, se a selecdo dos animais praticada em determinado
ambiente resulta em progresso genético em outro tipo de ambiente. Esse
questionamento surge da constatacdo de que gendtipos superiores em determinado
ambiente podem nédo o ser em ambiente diferente (ALENCAR et al., 2005). A hipbtese
essencial que explica tal fato € a existéncia da interacdo gendtipos-ambientes (IGA).
Essa interacdo pode ocorrer mesmo que 0s genétipos ndo mudem de classificagédo,
sendo necessario apenas que a magnitude da diferenca entre eles varie de um ambiente
para outro, o que ja poderia representar um efeito economicamente relevante
(TEIXEIRA et al., 2006).

Dentre os fatores de ambiente nos sistemas de producéo de codornas de corte, 0s
niveis proteicos da dieta se destacam. A proteina € o nutriente mais caro da dieta de
codornas de corte (CORREA et al., 2007b), sendo responséavel por consideravel parte do
custo de programas de selecdo (FERREIRA et al., 2004). Uma estratégia para diminuir
esse custo seria utilizar dietas com niveis de proteina bruta abaixo daquele que
maximiza a producdo ou o lucro. Porém, essa estratégia sO resulta em predicdes de
valores genéticos validos para dietas com diferentes niveis proteicos se houver
homogeneidade na sensibilidade dos valores genéticos dos individuos a modificacdo do
nivel de proteina bruta da dieta.

A IGA pode ser analisada por intermédio de modelos de regressao aleatéria, nos
quais o valor genético de cada animal avaliado é considerado como fungdo do ambiente
(KOLMODIN et al., 2002). Essa abordagem possibilita a predicdo e a comparacao dos

valores genéticos e a estimacao da variancia genética para qualquer ambiente dentro de
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um intervalo definido, mesmo na presenca de heterogeneidade de variancia e de
sensibilidade de valores genéticos a modificagdo do ambiente. A existéncia de
heterogeneidade de sensibilidades genéticas ao nivel proteico da dieta indicaria, para a
maximizacdo do potencial genético, que os programas de selecdo devem ser realizados
para um nivel especifico de proteina da dieta.

No Brasil, existem diversas pesquisas que visam estabelecer o desempenho
méximo de codornas de linhagens especificas quanto aos niveis proteicos da dieta
(FRIDRICH et al., 2005; CORREA et al., 2005; CORREA et al., 20074, b, ¢; CORREA
et al., 2008; FELIPE, 2010; BONAFE, 2011; VELOSO et al., 2012; MUNIZ, 2013),
quanto aos niveis de aminoacidos sulfurosos, como metionina + cistina (CORREA et
al., 2006; FELIPE, 2010), e de lisina (CORREA et al., 2007d) e da interacéo genotipo
especifico versus nivel nutricional da dieta (VALENTE et al., 2006). Porém, ainda ha a
necessidade da realizacdo de mais pesquisas cujos resultados podem favorecer a
elaboracado de programas de nutricdo mais adequados, de acordo com a aptiddo de cada
linhagem.

Nas linhagens de codornas de corte mantidas sob avaliacdo genética, o
conhecimento de parametros genéticos das caracteristicas de importancia econdémica
torna a selecdo mais eficiente e seu constante estudo no decorrer das geracdes
possibilita saber como as caracteristicas estédo se alterando geneticamente (SATO et al.,
2012).

Pesquisas relacionadas a estimacdo de parametros genéticos para caracteristicas
relacionadas a eficiéncia alimentar em periodos parciais de producédo sdo escassas, ou
mesmo inexistentes, na literatura. As pesquisas desenvolvidas até o momento, em sua
maioria, sdo tomadas com codornas de postura e em experimentos com dados de grupo
de animais e nao individuais (TEIXEIRA et al. 2012; TEIXEIRA et al. 2013;
VARKOOHI et al., 2010; VARKOOHI et al. 2011) e avaliando apenas caracteristicas
de peso corporal (FELIPE et al., 2007; ALCANTARA et al. 2013; FRIDRICH et al.
2005; MIRANDA et al, 2013). Dessa forma, evidencia-se a necessidade de aumento de

estudos neste segmento.



2. OBJETIVOS
2.1.Objetivo Geral

Investigacdo da existéncia de interacdo gendtipos x niveis de proteina na dieta,
avaliacdo genética de caracteristicas relacionadas a conversao alimentar e desempenho
produtivo em codornas de corte de dois grupos genéticos da Granja de Melhoramento

de Aves do Departamento de Zootecnia da Universidade Federal de Vigosa.

2.2.Objetivos Especificos
Objetivou-se no presente estudo, para dois grupos de codornas de corte:
— Investigar a presenca de interacdo de genotipos x niveis de proteina na racdo sobre o
peso aos 28 e 35 dias por meio de modelos de normas de reacéo.
— Estimar os parametros genéticos para ganho de peso e de conversdo alimentar
individual em periodos parciais e para o periodo total na fase de recria, por meio de
analises multicaracteristicas, a fim de verificar a possibilidade do uso de periodos

parciais para ganho de peso, em substituicdo ao periodo total.

3. REVISAO DE LITERATURA

3.1.Interacdo Genotipos x Ambientes

Estudos da interacdo gendtipos x ambientes (IGA) iniciaram-se por volta do
século XX e, em geral, visavam estabelecer se a selecdo deveria ser praticada no
ambiente em que o animal seria criado ou em ambiente melhorado, para que o individuo
pudesse expressar o maximo do seu potencial genético (FRIDRICH et al., 2005).

Em 1947, HAMMOND prop0s que os animais deveriam ser selecionados em
melhores condi¢cbes de ambiente, com adequada alimentacédo e manejo, permitindo que
a capacidade de resposta dos animais avaliados fosse mais eficiente e uniforme, de ta
forma que pudessem expressar melhor 0s genes de interesse. Com isso, as diferencas
genéticas observadas entre os animais permitiriam a obtencdo de estimativas mais
seguras dos valores genéticos, pela minimizagdo das influéncias de origem ambiental.
Entretanto, outros pesquisadores recomendam a avaliacdo dos animais em condi¢des
ambientais mais limitadas, com restricdes alimentares e manejo de baixa qualidade, ou

seja, ambientes arduos, devido ao fato de que se um animal selecionado nesse ambiente



€ considerado geneticamente superior aos demais, consequentemente, também o sera ern
ambientes de melhores condicdes.

Em 1952, FALCONER sugeriu que uma caracteristica, em ambientes distintos,
pode ser interpretada como sendo caracteristicas diferentes, porque 0s genes que a
controlam em determinado ambiente, podem ser diferentes, pelo menos parcialmente,
daqueles que a controlam em outro, uma vez que 0s mecanismos fisioldgicos sao de
algum modo diferente. Sendo assim, pode-se deduzir que o método de avaliacdo dos
animais em condicdes reais de criagdo € o mais adequado.

A IGA pode se manifestar de diferentes formas, sendo duas expostas na Figura 1.

o\\

=o—Animal A =o—Animal A
Animal B Animal B

Producao
Producao

Ambientes Ambientes

Figura 1: Interacdo Genotipos x Ambientes

Pelo exposto Figura 1, percebe-se que a transferéncia de material genético de
animais vivendo em um ambiente 1, considerado adequado para 0 crescimento e
desenvolvimento dos animais, para um ambiente 2 de piores condi¢ces, pode resultar
em mudanca de classificacdo ou em uma reducédo da diferenca dos valores genéticos dos
animais, para uma determinada caracteristica.

A expressdo das caracteristicas produtivas sofre influéncias ambientais favoraveis
a alguns genotipos e desfavoraveis a outros, de modo que o estudo dessa adaptacdo dos
genotipos ao ambiente de producédo é de grande importancia para a identificacdo de
gendtipos produtivos e, ao mesmo tempo, adaptados aos diferentes sistemas de
producao (TEIXEIRA et al., 2006).

Segundo DICKERSON (1962), a mudanca genética em um ambiente diferente do
ambiente de selecdo é proporcional a correlacdo genética entre o desempenho nos dois
ambientes. As correlacdes genéticas, entre as mesmas caracteristicas em ambientes
diferentes, quando altas, evidenciam pouca importancia da IGA, e, quando baixas,
indicam que os desempenhos sé&o diferentes.

A IGA pode provocar alteragdes nas variancias genéticas, fenotipicas e ambientais

e, por conseguinte, resultar em mudancas nas estimativas dos parametros genéticos e
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fenotipicos, implicando na possibilidade de mudancas no ranking de animais a serem
selecionados, dependendo do ambiente. (ALENCAR et al., 2005).
Diante do que foi exposto, fica claro que a identificagcdo dessas interacdes

contribui para o aumento da eficiéncia de selecdo em animais de interesse zootécnico.

3.2.Interac@o Genotipos x Ambientes em Codornas de Corte

Parametros genéticos de peso corporal em codornas foram estimados para
diferentes idades por intermédio de abordagens multicaracteristicas (VALI et al., 2005;
SAATCI et al., 2006; NARINC et al., 2010; SILVA et al., 2013) e modelos de regressao
aleatoria em funcdo da idade (AKBAS et al., 2004; DIONELLO et al., 2006; FELIPE,
2010; BONAFE, 2011).

Apesar de existir alguns trabalhos relacionados (MARKS, 1978; SANTOS et al.
2008; SANTOS 2010; FELIPE, et al. 2012), ainda h& poucos estudos na literatura sobre
a heterogeneidade continua destes parametros, ou sobre a heterogeneidade de
sensibilidades de valores genéticos aditivos preditos, decorrentes da modificacdo
gradual do ambiente, o que caracteriza interagcdo genaotipos x ambientes.

Dentre os fatores de ambiente, nos sistemas de producdo de codornas de corte, 0s
niveis proteicos da dieta se destacam. A proteina € o nutriente mais caro da dieta de
codornas de corte (CORREA et al., 2007b), sendo responsavel por consideravel parte do
custo de programas de selecdo (FERREIRA et al., 2004), justificando a importancia de
seu estudo na dieta dessa espécie.

No Brasil, existem diversas pesquisas que visam estabelecer o desempenho
maximo de codornas de linhagens especificas quanto aos niveis proteicos da dieta
(FRIDRICH et al., 2005; CORREA et al., 2005; CORREA et al., 20074, b, ¢; CORREA
et al., 2008; VELOSO et al., 2012; MUNIZ, 2013), quanto aos niveis de aminoacidos
sulfurosos, metionina + cistina (CORREA et al., 2006), e de lisina (CORREA et al.,
2007d) e da interacdo genotipo especifico versus nivel nutricional da dieta (VALENTE
et al., 2006. Poucos trabalhos foram realizados para avaliar o desempenho de progénies
de diferentes reprodutores alimentadas com diferentes niveis proteicos, principalmente
no que se refere ao estudo da interacdo genotipos x ambientes, cujos resultados
pudessem subsidiar programas de selecéo de codornas de corte.

SANTOS et al. (2008), avaliaram a sensibilidade de valores genéticos de duas
linhagens de codornas de corte, em relagcdo as mudancas de niveis proteicos das dietas,

utilizando-se modelos de regresséo aleatoria. As codornas com maior valor genético
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aditivo para peso no ambiente médio responderam de maneira positiva ao aumento do
nivel proteico da dieta. No 42° dia de idade, apresentam aumento de dispersdo dos
valores genéticos com o0 aumento dos niveis proteicos da dieta, indicando

heterogeneidade de sensibilidade dos valores genéticos aditivos a mudanca do ambiente,
ou a existéncia de IGA. As herdabilidades estimadas apresentaram alta variacdo e maior
magnitude para maiores niveis de proteina bruta na dieta, indicando maior resposta a
selecdo para niveis mais elevados de proteina da dieta. Os autores concluiram que as
avaliacbes genéticas realizadas para codornas alimentadas com dietas contendo
determinado nivel proteico ndo permitiriam a predicdo de valores genéticos validos para

outros niveis proteicos das dietas.

3.3.Métodos de Avaliacéo da Interacdo Genotipos x Ambientes

Dentre as formas de investigar a presenca da IGA, citam-se estudos envolvendo
delineamentos em arranjo fatorial, correlagdo genética da mesma caracteristica em
ambientes diversos (diferentes épocas de nascimento, regides, manejos, etc.) e normas
de reacdo. ROBERTSON, em 1959, sugeriu que a IGA pode ter importancia pratica
quando a correlacdo genética observada para a mesma caracteristica em diferentes
ambientes € menor do que 0,80.

2.3.1. Normas de reacao

A norma de reacgdo é descrita como a mudanca sistematica na expressao média de
uma caracteristica fenotipica que ocorre em resposta a mudanca sistematica de uma
variavel ambiental (JONG, 1990), isto &, o fenotipo expresso a partir de um genotipo é
funcédo do ambiente. Para a predicdo da norma de reacéo, podem ser utilizadas funcdes
de covariancia que modelam as caracteristicas longitudinais que se modificam ao longo
de um gradiente ambiental por meio de modelos de regressdo aleatéria
(KIRKPATRICK et al, 1990). E a variacdo nos coeficientes polinomiais indica
interacdo gendtipos x ambientes, ou seja, variacdo genética atribuida a sensibilidade
ambiental. Mudangas na sensibilidade podem ser resultado da selegcdo agindo
diretamente nos coeficientes da norma de reagcdo ou uma resposta correlacionada a
selecdo sobre valores fenotipicos dentro dos diferentes ambientes (VIA et al, 1995). A
vantagem deste modelo é que o valor genético € predito ao longo do gradiente ambiental
de forma continua sendo possivel avaliar a sensibilidade da caracteristica as mudancgas

de ambiente (JONG e BIJMA, 2002). O modelo de normas de reagéao foi utilizado pela
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primeira vez para identificar a existéncia de interacdo por KOLMODIN et al. (2002).
Estes autores estudaram a sensibilidade ambiental em bovinos de leite Nordicos em
quatro paises (Finlandia, Suica, Dinamarca e Noruega) e encontraram reordenamento
dos reprodutores entre os ambientes extremos.

Em codornas de corte, SANTOS et al. (2008) utilizaram normas de reacdo para
descrever a sensibilidade de peso em duas idades de codornas de corte de dois grupos
genéticos alimentadas com dietas contendo diferentes niveis proteicos e mostraram a
variacdo nos componentes de (co)variancia e herdabilidade com a mudanca de gradiente
ambiental, usando normas de reacdo para caracterizar a presenca ou auséncia de
interacdo genotipos-ambientes.

Diferengas nas estimativas de herdabilidade da mesma caracteristica, medidas sob
diferentes condicdes ambientais, podem ser indicativo de presenca de interacéo
genotipos-ambientes (VAN VLECK, 1963; VENCOVSKY e PACKER, 1976). Isto
ocorrera sempre que diferencas entre os ambientes sejam suficientes para influir sobre a
expressao da variancia genética aditiva. Entretanto, podera ocorrer mudanca também na
variancia total apresentada pela caracteristica, imposta por modificacdes da variancia

residual, constituindo causa das diferencas observadas nas estimativas da herdabilidade.

2.3.2. Modelos de regressao aleatoria

HENDERSON JR. em 1982, prop6s o0 uso de modelos de regressédo aleatoria
(MRA) para analisar dados longitudinais, contornando o problema de
superparametrizacéo das andlises multicaracteristicas. Ao invés de estimar parametros e
predizer valores genéticos dos animais para cada caracteristica, neste modelo coloca-se
a caracteristica analisada em funcdo do tempo, como a idade dos individuos por
exemplo. Entdo o que se faz é estimar um polinbmio que explique a variacdo da
caracteristica em funcdo do tempo, com uma parte fixa, média e geral para a populacao
e uma parte aleatéria ambiental, contendo efeitos ambientais correlacionados entre as
medicdes e outra parte aleatdria e genética, com os desvios atribuidos a carga genética
dos animais. Assim, a parte aleatéria sdo os desvios da producédo dos animais em torno
da curva fixa ajustada.

Caracteristicas que podem ser medidas varias vezes ao longo da vida sao
conhecidas como longitudinais. Como exemplos podemos citar 0 peso corporal,
producédo de leite, produgdo de ovos, deposi¢cdo de gordura, eficiéncia alimentar, entre
outras. Os MRA, também conhecidos como modelos de dimensao infinita, podem ser

aplicados para avaliagdo genética resultando em maior acuracia com relacdo ao modelo
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multicaracteristico e de repetibilidade (MEYER, 2004). Além disso, estes modelos séo
utilizados para predicdo de normas de reacao, curvas de crescimento, curvas de lactacéo
ou curvas de producao de ovos (KOLMODIN, 2002).

Em esséncia as funcdes de covariancia sdao um caso especial de modelos de
regressao aleatoria e descreve a covariancia entre medidas tomadas em certo nivel da
covariavel controle como fungdo dessa mesma covariavel controle. A principal
vantagem deste modelo é que, além de fazer melhor uso das informacdes disponiveis,
inclui uma funcdo aninhada dentro de um efeito aleatdrio, 0 que permite que 0s
componentes de variancia se modifiguem ao longo de uma trajetoria (KOLMODIN,
2003). Na abordagem usual do modelo multicaracteristico a medida de escala continua é
dividida em intervalos arbitrarios e faz-se o ajuste para medidas tomadas fora do
periodo/idade estipulado e é estimada apenas uma curva para todos 0s animais
avaliados. J& no modelo repetibilidade assume-se que as variancias genéticas sdo as
mesmas para todos os niveis da covariavel controle (idade, ambiente, dia do controle).

Modelos de regressdo aleatoria tém sido extensivamente aplicados no
melhoramento animal para modelar registros diarios de producdo de leite durante a
lactacdo de bovinos leiteiros, assim como no crescimento corporal em bovinos de corte
(NOBRE et al., 2003BOLIGON, 2008; NOBRE et al., 2009; MOTA, 2012; MOTA et
al., 2013aMOTA et al., 2013b), na avaliacao da trajetéria de crescimento de codornas
de corte (DIONELLO, 2008; BONAFE et al., 2011; TEIXEIRA et al. 2012;
GONCALVES et al.,, 2012) e no estudo da interacdo gendtipos x ambientes em
caracteristicas de producédo de leite (KOLMODIN et al., 2003) e de desempenho de
codornas de corte (SANTOS et al. 2008; FELIPE, 2010).

Modelos de regressdo aleatéria permitem ajustar a trajetoria aleatéria para cada
individuo como desvios de uma trajetéria média da populacdo, descrevendo os desvios
genéticos a partir de regressdes fixas, permitindo que cada animal tenha uma forma
diferente da trajetoria de seus desempenhos em termos genéticos (MERCADANTE et
al., 2002).

Em notac&o matricial os MRA podem ser representados por:

y=Xb+Za+Wc+e,
em que:y é o vetor das N observacOds;é o vetor de efeitos sistematicos e dos
coeficientes de regressao fixae o vetor de coeficientes de regressédo aleatdria genético

aditivo; c € o vetor dos coeficientes de regressao aleatéria de ambiente pernm@aéente;



o vetor de efeito aleatorio residualXe Z e W séo, respectivamente, as matrizes de

incidéncia dos efeitos fixos e aleatdrio genético aditivo e de ambiente permanente.

3.4.Polinbmios Ortogonais de Legendre
Na matematica, polinémios de Legendre sdo solu¢des da equacéo diferencial de
Legendre e recebem este nome em homenagem ao mateméatico francés Adrien-Marie

Legendre:
1 —x . (x n(n+ 1)P,(x

Uma propriedade interessante dos polinbmios de Legendre € que estes sdo
ortogonais no intervalol <x <.

KIRKPATRICK et al. (1990) apresentaram meétodos de estimacao de funcdes de
covariancia, que sao formas de modelar as variancias e covariancias de uma
caracteristica longitudinal, para andlise da curva de crescimento de camundongos
utilizando polinbmios ortogonais de Legendudg),( que apresentam basicamente a

seguinte férmula:

/2]
P om () e

0

o 1
¢n(a)—2_n

em que a* sdo os niveis de proteina na dieta padronizados para a amplitude em que o
polindmio é definido [-1, +1], n € a ordem do polinémio e [.] indica que os valores da
fracdo sdo arredondados para baixo, assumindo o valor do inteiro mais proximo. Os
niveis de proteina na dieta séo padronizados utilizando-se a formula:

% 2(ai - amin)
af = ————"" 4,

Amax — Amin

em que Aax € amn SA0 0S niveis Maximo e minimo, respectivamente, em que a
caracteristica foi medida.

Os autores justificam a escolha de uma familia de métodos que envolvem ajustes
de funcdes ortogonais para os dados pelo fato de que fungbes ortogonais s&o
frequentemente utilizadas em andlises padrdes de variancia genética em trajetorias de
crescimento. De acordo com SCHAEFFER (1996), polinbmios ortogonais tendem a
reduzir as correlacbes entre os coeficientes de regressdo estimados, melhorando a

9



velocidade do processo de convergéncia. Também cita que dentre os diversos tipos de
polinbmios ortogonais existentes, os de Legendre, provavelmente, sdo os mais faceis de
calcular e utilizar.

Polindbmios ortogonais de Legendre tém sido largamente aplicados em estudos
sobre avaliacdo genética animal sob MRA, independentemente da espécie avaliada,
COSTA et al. (2008) em bovinos de leite, SARMENTO et al. (2008) em caprinos de
leite, Sarmento (2007) em ovinos de corte, BONAFE (2008) em codornas de corte,
ALBUQUERQUE & EL FARO (2008) em bovinos de corte.

3.5.Parametros genéticos para caracteristicas relacionadas a eficiéncia
alimentar.

A coturnicultura no Brasil vem crescendo de maneira consideravel e se tornando
uma atividade atrativa e rentavel. Entretanto o Brasil, ndo dispde de material genético
préprio, o que deixa a coturnicultura vulneravel e dependente da importacao de material
genético. Contudo, algumas instituicbes (Universidade Federal de Vich#av,
Universidade Federal de Minas Gerais - UFMG; Universidade Federal do Vale do
Jequitinhonha - UFVJM; e Universidade Estadual de Maringd - UEM), estao
desenvolvendo programas de melhoramento genético de codornas de corte, visando a
solucionar essa dependéncia. (TEIXEIRA et al., 2012).

Estes programas necessitam de um acompanhamento constante das caracteristicas
de importancia econémica de cada linhagem. Na criacdo de codornas de corte, 0s
estudos relacionados a caracteristicas de desempenho e eficiéncia alimentar, séo
escassos ou até mesmo inexistentes na literatura. As pesquisas desenvolvidas até o
momento, em sua maioria, sdo tomadas com codornas de postura e em experimentos
com dados de grupo de animais e nao individuais (TEIXEIRA et al. 2012; TEIXEIRA
et al. 2013; VARKOOHI et al., 2010; VARKOOHI et al. 2011) e avaliando apenas
caracteristicas de peso corporal (FELIPE et al., 2007; ALCANTARA et al. 2013;
FRIDRICH et al. 2005; MIRANDA et al, 2013). A partir destes estudos é que 0s
critérios de selecdo sdo estabelecidos para garantir a renovacdo dos plantéis com
animais de potencial genético superior. Dessa forma, evidencia-se a necessidade de

aumento de estudos neste segmento.
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CAPITULO 1

Estudo da interacdo gendtipos x niveis de proteina das dietas de codornas de corte
em crescimento por meio de modelos de norma de reacao

Resumo: Objetivou-se neste trabalho investigar a presenca de intetag@motipos x

niveis de proteina na racao sobre o peso aos 28 e 35 dias em dois grupos genéticos de
codornas de corte por meio de modelos de normas de reacdo. Os dados utilizados neste
estudo sdo provenientes de 970 e 410 animais dos grupos genéticos UFV1 e UFV2,
respectivamente, pertencentes a Granja de Melhoramento de Aves da Universidade
Federal de Vicosa. Foi avaliado o peso corporal de animais no 28° e 35° dias de idade,
alimentados com racdo contento niveis crescentes (22, 23, 24, 25, 26, 27, 28 e 29%) de
proteina bruta (PB) e 2900 kcal/Kg de energia metabolizavel. Foram testados modelos
considerando homogeneidade e heterogeneidade de variancia residual. Os modelos de
regressao aleatéria testadosam ajustados para efeitos fixos de sexo e ecloséo, e efeito
aleatério genético aditivo direto, cuja covariavel foi o nivel proteico da dieta, descrito
por polinbmios de Legendre de classe linear e quadratica. O melhor modelo de normas
de reacdo foi verificado através dos critérios AIC e BIC. Em segoglanodelos de
melhores ajusis foram comparados pelo teste de razdo de verossimilhanga (LRT) com

o modelo animal reduzido. Nao foram encontradas diferencas significativas entre estes
modelos Assim, as normas de reacao ndo apresentaram alteracdo na classificacdo e nem
na dispersdo dos valores genéticos aditivos em funcéo dos niveis de PB da dieta para o
28° dia de vida, entretanto apresentaram tendéncia de aumento na disperséo dos valores
genéticos para 35 dias de idade em ambos 0s grupos genéticos. Essa mudanca nao é
significativa de um modelo para outro, ou seja, pcsees- utilizar o modelo animal
reduzido ao invés do modelo de normas de reacdo. As estimativas de herdabilidade
variaram de 0,53 (22% de PB) a 0,63 (29% de PB) e de 0,38 (22% de PB) a 0,58 (29%
de PB), respectivamente, para peso aos 28 e 35 dias de idade do grupo UFV1. Ja a
UFV2 apresentou variacdo de 0,40 (26% de PB) a 0,57 (25% de PB) e 0,33 (22% de
PB) a 0,66 (29% de PB) no 28° e 35° dia, respectivamente, com o aumento do nivel
proteico. Foram obtidas estimativas de correlacdo genética acima de 0,88 para todas as
caracteristicas analisadas. Com base nos resultados encontrados pode ser @essaltado
ndo existéncia de interagdo genotipos x niveis de proteina da dieta para a idade de 28
35 dias de idade para ambos os grupos avaliados. Isto implica que a avaliacdo podera

ser feita no menor nivel de PB reduzindo custos e maximizando a produgao.
Palavras chave Coturnix coturnix, herdabilidade, interagdo genotipos x ambientes.

16



CHAPTER 1

Genotypes by protein level interaction for growth performance in meat quails via

reaction norm models

Abstract: The aim of this study was to investigate the presence of genotype by protein
levels interaction (G*E) in the diet in the growth period, in two different genetic lines of
quails (UFV1; UFV2), using reaction norms models (RNM). Data included body
weights at 28 (W28) and 35 (W35) days old on 1280 animals being 970 from UFV1 and
410 from UFV2 from Vigosa Federal University (Universidade Federal de Vicosa).
Animals were fed with eight different protein level in diet (range 22-29%).and 2900
kcal / kg metabolizable energy. The lysine and methionine + cystine, threonine and
tryptophan ratios were constant in all diets. Models were tested considering
homogeneous and heterogeneous residual variance. RNM models were fitted
considering sex and hatching as fixed effects, and direct additive genetic as random
effect as well as the protein level of the diet described by Legendre polynomials as a
covariance in the analyses (linear and quadratic) and finally different residual variances
assumptions (homoscedasticity; heteroscedasticity). AIC and BIC criteria was used for
model choice. Thereafter, the best fitted model for each line and/or trait were compared
by likelihood ratio test (LRT) with a reduced animal model (RAM). No significant
differences were found among models. Therefore, potential differences in re-ranking of
animals for selection and additive genetic values dispersion in function of CP levels at
28 days old were not determined, whereas at 35 days old a potential increase was
observed for both lines. This increasing it is not significant from one model to another,
i.e., potential losses would be not expected for using RAM instead of RNM. For UFV1,
heritability estimates ranged from 0.53 (22% CP) to 0.63 (29% CP) and 0.38 (22% CP)
to 0.58 (29% CP) for W28 and W35, respectively, whereas, for UFV2, ranged from
0.40 (22% CP) to 0.56 (29% CP) and from 0.33 (22% CP) to 0.66 (29% CP) ori'the 28
and 3%' day old, respectively. Genetic correlation estimates were above 0.88 for both
traits. The results indicate no G*E for both lines at 28 whereas the presence of G*E at
35 days old with no potential differences in re-rankings of animal for selection in both
lines. Therefore, genetic evaluations can be made with 22% CP to reduce costs as well

as enhance production.

Keywords: Coturnix coturnix, heritability, genotypes x environments interaction.
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1.INTRODUCAO

O aumento do consumo mundial de carnes tem levado os pesquisadores a buscar
alternativas que possam satisfazer as novas exigéncias de produtos de origem animal.
Neste contexto, a criacdo de codornas de corte se torna uma interessante alternativa.
Além disso, a carne de codorna poderia ser apresentada aos consumidores como um
produto “diferenciado” em termos de sabor e de qualidade nutricional.

A carne de codorna ndo € um produto consumido regularmente, sendo
considerado um alimento requintado, servido em ocasifes especiais, e seu preco elevado
ainda é um empecilho para a ampliacdo de seu mercado. Desse modo, um aumento no
consumo de carne de codorna sO sera alcancado com uma producdo mais eficiente
(menor custo) e com melhor qualidade. Isto demanda mudanca de paradigmas da
coturnicultura, comaga escolha de linhagens de corte e sua alimentacdo com dietas mais
eficientes.

A dieta, em qualquer sistema de criacdo animal, é responsavel por consideravel
parte do custo de producdo, sendo também, um fator determinante na eficiéncia
produtiva de codornas de corte. As fontes proteicas sdo os componentes de maior
participacdo no custo das dietas e, logo, de maior importancia nas formulacdes de racéo
gque devem suprir as necessidades das codornas sem onerar o custo de producao.

No Brasil, as dietas para codornas de corte sdo formuladas com base nos
requisitos nutricionais propostos pelo NRC (1994), que ndo sdo 0s mais apropriados
para as condi¢cdes climaticas brasileiras e foram obtidos com codornas japonesas, ou
naqueles propostos por SILVA & COSTA (2009), que foram obtidos com codornas
europeias nas condi¢des climaticas brasileiras. Também s&o usadas extrapolacfes das
exigéncias nutricionais de frangos de corte ou codornas de postura. Isto pode causar
impacto negativo na atividade, seja por superalimentacdo, pelo aumento no custo de
producdo e contaminagcdo ambiental, ou pela subestimacéo das exigéncias nutricionais
de codornas de corte 0 que gera aproveitamento inadequado do potencial genético das
linhagens utilizadas.

Uma estratégia para diminuir esse custo seria utilizar dietas com niveis de
proteina bruta abaixo daquele que maximiza a producdo ou o lucro. Porém, essa
estratégia sO resulta em predicbes de valores genéticos validos para dietas com
diferentes niveis proteicos se houver homogeneidade de sensibilidades dos valores

genéticos de diferentes individuos a modificacdo do nivel de proteina bruta da dieta.
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Parametros genéticos de peso corporal em codornas foram estimados para
diferentes idades por intermédio de abordagens multicaracteristicas (VALI et al., 2005;
SAATCI et al., 2006; NARINC et al., 2010; SILVA et al., 2013) e modelos de regressao
aleatéria em funcdo da idade (AKBAS et al., 2004; DIONELLO et al., 2006; FELIPE,
2010; BONAFE, 2011). Apesar de existir alguns trabalhos relacionados (MARKS,
1979; SANTOS et al. 2008; SANTOS 2010; FELIPE, et al. 2012), ainda h& poucos
estudos na literatura sobre a sensibilidade heterogénea de valores genéticos aditivos
preditos, decorrentes da modificacdo gradual do ambiente, 0 que caracteriza interacédo
genotipos x ambientes, cujos resultados podem subsidiar programas de selecédo de
codornas de corte. A existéncia de heterogeneidade de sensibilidades genéticas ao nivel
proteico da dieta indicaria, para a maximizac¢do do potencial genético, que os programas
de selecédo devem ser realizados para nivel especifico de proteina da dieta.

Objetivou-se neste trabalho investigar a presenca de interacdo de gendtipos X
niveis de proteina na ra¢do sobre o peso aos 28 e 35 dias em dois grupos genéticos de
codornas de corte por meio de modelos de normas de reagao.

2. MATERIAL E METODOS

As informac0@es utilizadas nestas analises foram provenientes de um experimento
com codornas de corte pertencentes ao Programa de Melhoramento de Aves da
Universidade Federal de Vigosa (UFV).

Os animais usados nesse experimento foram provenientes de dois grupos
genéticos de codornas de corte (UFV1 e UFV2), onde foram usados 102 reprasutores
204 matrizes, com uma proporcao sexual de um macho para duas fémeas. Em cada fase,
os ovos foram coletados durante 10 dias e enviados para uma incubadora por 14 dias e
posteriormente em uma nascedoura durante trés dias, totalizando 17 dias até o
nascimento dos animais. No dia da eclosdo as progénies receberam identificacdo para
anotacdo do pedigree, além da medida do peso corporal no primeiro dia de vida. Os
animais foram distribuidos em boxes de alvenaria e tela, para avaliacdo do desempenho,
com dimensao de 1,00m x 0,80m, totalizando 24 boxes utilizados em cada linhagem,
com seis boxes para cada nivel de racdo. Cada boxe foi coberto com cama de
maravalha, aguecimento através de campanulas, comedouro tipo prato e bebedouro tipo
copo de pressédo, sendo que racao e agua foram fornecidos a vontade. A partir do 14° dia
de vida, foram utilizados bebedouros automaticos tipo chupeta (nipple) e comedouros
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tubulaes Foram utilizados ragdes com oito diferentes niveis de proteina bruta (22, 23,
24, 25, 26, 27, 28 e 29%) e 2900 Kcal de energia metabolizavel (Tabela 1), formuladas
com base nas Tabelas para Codornas Japonesas e Europeias (SILVA, 2009), mantendo

a relacéo constante entre aminoacidos com a lisina.

Tabela 1 -Composicao das dietas experimentais de codornas alimentadas com dietas
Gnicas do nascimento aos 35 dias de idade.
Niveis de Proteina Bruta
22 23 24 25 26 27 28 29

Ingredientes

Milho 58,60 55,19 51,78 48,38 4497 41,56 38,16 34,75
Farelo de Soja 37,86 40,69 4352 46,35 49,17 52,00 54,83 57,66
Oleo Vegetal 0,60 1,17 1,74 2,31 2,87 3,44 4,01 4,58
Calcario 1,07 1,06 1,05 1,05 1,04 1,03 1,03 1,02
Fosfato bicélcico 0,95 0,93 0,92 0,91 0,90 0,88 0,87 0,86
Sal 0,35 0,36 0,36 0,36 0,36 0,36 0,36 0,36
DL-metionina 0,24 0,27 0,30 0,33 0,36 0,40 0,43 0,46
Cloreto de colina 0,10 0,10 0,10 0,10 0,10 0,10 0,10 0,10
Mist. Mineral 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07
Mist.Vitaminica 0,10 0,10 0,10 0,10 0,10 0,10 0,10 0,10
Antioxidante 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
Avilamicinal0% 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05
Coccidiostatico 0,10 0,10 0,10 0,10 0,10 0,10 0,10 0,10
Total 10000 10000 10000 10000 10000 10000 10000 10000
Composicédo Calculada
PB (%) 22,14 23,16 24,18 25,20 26,22 27,23 28,25 29,27
EM (Kcal/Kg) 2900 2900 2900 2900 2900 2900 2900 2900
Célcio (%) 0,75 0,75 0,75 0,75 0,75 0,75 0,75 0,75
Fosforo Disp. (%) 0,29 0,29 0,29 0,29 0,29 0,29 0,29 0,29
Lisina Dig. (%) 1,09 1,15 1,22 1,28 1,35 1,41 1,48 1,54

Met+Cis Dig. (%) 0,85 0,90 0,95 1,00 1,05 1,10 1,15 1,20

Treonina Dig. (%) 0,75 0,79 0,82 0,86 0,89 0,93 0,96 1,00

Triptofano Dig. (%) 0,25 0,26 0,28 0,29 0,30 0,32 0,33 0,34
Relacdo de aminoacidos/lisina

Met+Cis Dig. 0,78 0,78 0,78 0,78 0,78 0,78 0,78 0,78

Treonina Dig. (%) 0,69 0,68 0,68 0,67 0,66 0,66 0,65 0,65

Triptofano Dig. (%) 0,23 0,23 0,23 0,22 0,22 0,22 0,22 0,22

O experimento foi realizado em duas eclosbes (duas fases) utilizando quatro
niveis de proteina brutm cada fase. Essas fases foram necessérias devido a limitagédo
do numero de aves nascidas por eclosdo e ao numero de boxes disponiveis, sendo
utilizados seis boxes para cada nivel de proteina bruta por linhagem. Foram dispostos o0s
niveis 22, 24, 26 e 28 % de proteina bruta na racdo, na primeira fase e os niveis 23, 25,
27 e 29% na segunda fase.

Cada boxe recebeu aproximadamente 20 animais provenientes da linhagem UFV1

e 10 animais da UFV2. Essa diferenca no nimero de animais € devido ao menor nimero
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de matrizes da linhagem UFV2. A distribuicdo dos animais e o0 nivel de racao
empregado em cada boxe foram realizados ao acaso. O experimento seguiu um
delineamento inteiramente casualizado (DIC).

Além do peso inicial (dia do nascimento), os animais foram pesados
individualmente com 7, 14, 21, 28 e 35 dias de vida, sendo o ultimo considerado como
peso ao abate. Aos 21 dias de idade além da pesagem foi realigadagem dos
animais.

O conjunto de dados apos descarte de observacdes de animais cujo sexo néo foi
identificado ou que apresentaram peso maior ou menor que trés desvios-padrdo em
relagdo ao peso médio das codornas em cada idade analisada, continha a identificacdo
do animal, pai, mae, sexo, eclosdo, peso corporal nos 28 e 35 dias de idade e nivel de
proteina bruta da dieta (22, 23, 24, 25, 26, 27, 28 e 29%), para 970 e 410 animais dos
dois grupos genéticos de codornas de corte UFV1 e UFV2, respectivamente. Para
organizagdo do banco de dados foi utilizado o soft&® (SAS 9.1, SAS Institute,

Cary, NC, USA).

As analises foram realizadas sob modelo animal unicaracteristico por meio de
regressao aleatoria. Os modelos de regressao aleatéria (MRA) podem ser estudados por
dois conjuntos de regressao dos pesos, em funcdo dos niveis proteicos na dieta. O
primeiro diz respeito a regresséao fixa para os individuos pertencentes a mesma classe de
efeitos fixos e, 0 segundo, é o aleatdrio que descreve os desvios de cada individuo em
relacdo a regressao fixa. As regressdes fixas e aleatorias foram representadas por
funcBes continuas, e um MRA foi ajustado para o efeito aleatério genético aditivo
direto, cuja covariavel (nivel proteico da dieta) foi descrita por polindmios de Legendre.

A regressao fixa para peso médio dentro de sexo e ecloséo, assimasoegoessdes
aleatérias genético-aditivas do animal foram modeladas utilizeedmlindbmios
ortogonais de Legendre. O mesmo modelo de avaliagdo foi utilizado nos quatro
arquivos (combinacdo de idade e grupo genético) e foi definido como:

K-1 K-1
Yhiji = Z bjix b (p1) + Z Ankcdr(P1) + eniji
k=0 k=0

em que y; € a observagao do animal h aos 28 e aos 35 dias, da ecloséo i, do sexo |,
alimentado com dieta de nivel proteicojk & o coeficiente regresséo fixo do polindmio
de Legendre de ordem K atribuido a ecloséead sexo j aninhado ao nivel proteicg; a

€ o0 coeficiente de regresséo aleatoria k de efeito genético aditivo direto atribuido ao
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animal h;¢,(p;) é o polindbmio de Legendre de ordem K atribuido ao nivel proteico I, e
&nij € 0 residuo associado a observaggo y

Na forma matricial, este modelo é especificado como:
y=Xb+Za+e,

em quey é o vetor de observacbes, b € o0 vetor de coeficientes de regressdo fixos
relacionado ao sexo e a eclosaoé o vetor de coeficientes de regressao aleatéria
atribuido ao efeito genético aditivo diretd,e Z sendo os vetores de incidéncia de
efeitos em be a, contendo polinbmios de Legendre relativos ao nivel da variavel
controle adotada (PB) utilizado na observacéo e e € o vetor de residuos.

Considera-se ainda que:

Tpy  Obyb
G = [ ° "21] , para efeito linear.

Obob, Ob,

2
Oby  Obob;  Obyb,

G =|0pp, Ob, Opwb,|, paraefeito quadratico.

Obob, Ob,b, 0132
V(y) = Z(AQG)Z + R

v [a] _ [A®G 0]
e 0 R
em que: G é a matriz de (co)variancias dos coeficientes de regressédo aleatorios
genéticos aditivosm?0 e aﬁlséo 0os componentes de variancia dos coeficientes de
regressao do polinbmio de Legendre relacionados ao intercepto e a inclinacdo da reta

atribuida ao efeito genético aditivo direto, respectivamenig, € o componente de

covariancia entre estes coeficientes; (y) € a matriz de (co)variancia das observacoes;
al ., P A . . ;. L. e . ;.
V [e] € a variancia do vetor de efeitos aleatorios genéticos aditivos diretos e aleatérios

residuais; e A é a matriz de numeradores dos coeficientes de parentesco de RVéght
a matriz diagonal de variancias residuais com elementos que dependem da estrutura
empregada, uma vez que, as variancias residuais foram estimadas por meio de

coeficientes de regressdo de funcBes de variancias, ajustadas por polindbmios de
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Legendre, com ordem variando de dois a trés, ou seja, linear e quadratica. Assim,
R = Ry®I, ondeR, é a matriz de variancias e covariancias residuais.

As regressoes fixas testadas foram de ordem dois ou trés, e para o efeito genético
aditivo direto foram utilizados polindbmios linear e quadratico. Além disso, a estrutura
de variancias residuais foi modelada primeiramente por modelos considerando
homogeneidade e apos a escolha do modelo de melhor ajuste, foram realizadas analises
considerando variancia residual heterogénea por divisdo dos niveis da variavel controle
(nivel de proteina bruta da dieta) em duas classes de residuo (22 a 25% de PB e 26 a
29% de PB); trés classes (22 a 24%, 25 a 27% e 28 a 29% de PB); quatro classes (22 a
23%, 24 a 25%, 26 a 27% e 28 a 29% de PB) e oito classes de residuo.

Apds a escolha do melhor modelo ajustado para cada caracteristica analisada, foi
realizada uma avaliacdo de comparacao pelo teste da razdo de verossimilRanca (L
entre estes modelos ajustados e o modelo animal reduzido para verificacdo da
necessidade de utilizacdo de normas de reacéao.

Os componentes ded)variancia, herdabilidades e valores genéticos, atribuidos a
cada efeito aleatério foram estimados através de modelos de regressédo aleatéria de
normas de reacdo, por meio do software WOMBAT (MEYER, 2007) que utiliza a
Méaxima Verossimilhanca Restrita (REML).

Apoés a obtencéo de, estimacdes das variancias e covariancias genéticas aditivas
diretas para qualquer nivel proteico ou combinacdo de niveis proteicosartpaa
possiveis e foram obtidas por meio de funcdes de covariancia (KIRKPATRICK et al.,
1990). A partir dessas fungbes, obtém-se a estrutura de covariancia genética aditiva
direta em funcéo do nivel proteico da dieta. Assim, a covariancia genética aditiva direta

entre 0s niveis proteico j (Uau) foi obtida por:
O-ai]:ZiGZ’j!
em que:

Zi =[po(D) d1(D) ¢P2()]
Zj = [¢o(j) ¢1(i) ¢2(i)] '

onde, Z é o vetor contendo os efeitos de média e niveis de proteina na dieta, linear e
quadratico para este estudo.

Uma vez estimada a estrutura de variancia genética para o peso corporal aos 28 e
35 dias de idade, a herdabilidade direta da caracteristica foi também estimada para

qualquer ponto entre 22 e 29% de proteina bruta da dieta, da seguinte maneira:
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n = Zl-?Z’l-
i Z,GZ'; + a2
em quel representa o nivel protéico da dieta.

Os modelos foram comparados usando-se os testes do logaritmo da funcéo de
verossimilhanca (Log L), as formas de maxima verossimilhanca restrita dos Critérios de
Informacdo de Akaike (AIC), o Critério Bayesiano de Schwarz (BIC) (WOLFINGER,
1993) e pelo teste da razéo de verossimilhanca (LRT).

Os critérios de informagdo AIC e BIC imp8em penalidades de acordo com o

namero de parametros a serem estimados e séo definidos como segue:

AIC=-2InL+ 2p, e
BIC =-2In L + pIn(N-r(X)),

em que -2In L& a deviance do modelo, p € o nimero de pardmetros estimados, N o nimero de
observacdes, r(X) o posto da matriz de incidéncia dos efeitos fixos do redddlam logaritmo
da funcdo de méxima verossimilhanca restrita.

Ja a estatistica LRT foi obtida pela seguinte expresség £RInL — 2InL; em
que InL. é o maximo da funcdo de verossimilhanca para o modelo de regresséao aleatoria
para normas de reagao i, ejlmh. maximo da fungéo de verossimilhanga para o modelo
animal reduzido j. A estimativa LRT foi comparada com o valor dog@udrado (y?)
tabelado, com n graus de liberdade e nivel de significancia de 5%. As conclusfes foram
feitas da seguinte maneira: se LR'E(tabZ (n:0,05) O teste é significativo e o modelo de
regressao fornece melhor ajuste, em relacdo ao modelo reduzido. A hip6tese de nulidade
testada foi de que os modelos, de regresséao e reduzido, nao diferiam entre si.

Outro critério utilizado € o nimero de parametros, haja vista que modelos mais
parcimoniosos sao preferiveis, devido a menores erros nas estimativas dos parametros,
menor tempo de analise, maior facilidade de convergéncia e menores erros de predicdes

causados por ineficiéncia do conjunto software-hardware.

24



3. RESULTADOS

Os resultados referentes aos testes de comparacdo de modelos considerando
homogeneidade de variancias residuais estdo descritos na Tabelar utilizados
diferentes niumeros de observacdes para as duas idades e para 0s dois grupos genéticos
devido a edicdo e correcdo do conjunto de dados, onde foram descartadas as
observagdes de animais cujo sexo nao foi identificado ou que apresentaram peso maior
ou menor que trés desvios-padrdo em relacdo ao peso meédio das codornas em cada
idade analisada. Os valores do maximo da funcéo do logaritmo de verossimilhanca (log
L), assim como, os critérios de Akaike (AIC) e Bayesiano de Schwarz (BIC), de modo
geral, foram menores em modelos menos parametrizados. Considerando a ordem dos
polinbmios, podemos observar que, para as quatro andlises, os modelos que tomaram
segunda ordem de ajuste para efeito aleatério genético aditivo direto tiveram melhores

indices para AIC e BIC.

Tabela 2- Modelos, nimero de observacdes (N), numero de parametros (p), Log L,
AIC e BIC para ospolinbmios ortogonais de Legendre, considerando
homogeneidade de variancias residuais.

Arquivo de dados Modelo* N P Log L AlC BIC

LEG22_H1 966 4 -3309,103 6626,206 6645,678

LEG23_H1 966 7 -3307,726 6629,452 6663,528

28 LEG32_H1 966 4 -3309,478 6626,956 6646,424

LEG33_H1 966 7 -3308,102 6630,204 6664,272

UFvi LEG22_H1 970 4 -3639,836 7287,672 7307,160
LEG23_H1 970 7 -3637,795 7289,590 7323,694

3 LEG32_H1 970 4 -3638,092 7284,184 7303,668

LEG33_H1 970 7 -3636,062 7286,124 7320,222

LEG22_H1 410 4  -1398,098 2804,196 2820,212

LEG23_H1 410 7 -1395,772 2805,544 2833,570

28 LEG32_H1 410 4  -1397,583 2803,166 2819,172

LEG33_H1 410 7 -1395,334 2804,668 2832,678

UFv2 LEG22_H1 409 4  -1554,685 3117,370 3133,374
LEG23_H1 409 7 -1552,804 3119,608 3147,618

% LEG32_H1 409 4  -1553,198 3114,396 3130,392

LEG33_H1 409 7 -1551,588 3117,176 3145,170

*Modelo: LEGxyHw, em que x e y correspondem as ordens dos pitiadpara a curva fixa e para os
efeitos aleatdrios genético aditivo, respectivamente, e w, ao nimero de clasagfrdgas residuais;
valores em negrito indicam o melhor modelo com base no AIC e BIC.

A partir dos melhores modelos considerando homogeneidade de variancia residual
foram avaliados modelos considerando existéncia de heterogeneidade por divisdo dos

niveis da variavel controle (nivel de proteina bruta da dieta) em duas classes de residuo
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(22 a 25% de PB e 26 a 29% de PB); trés classes (22 a 24%, 25 a 27% e 28 a 29% de
PB); quatro classes (22 a 23%, 24 a 25%, 26 a 27% e 28 a 29% de PB) e oito classes de
residuo (Tabela 3).

Tabela 3 - Modelos, numero de observacdes (N), nUmero de parametros (p), Log L,
AIC e BIC para ospolinomios ortogonais de Legendre, considerando
heterogeneidade de variancias residuais.

Arquivo de dados Modelo* N P Log L AIC BIC
LEG22_H1 966 -3309,103 6626,206 6645,678
LEG22 _H2 966 -3308,923 6627,846 6652,186
28 LEG22_H3 966 -3306,939 6625,878 6655,086
LEG22_H4 966 -3305,669 6625,338 6659,414
LEG22_H8 966 11 -3304,572 6631,144 6684,692

~N o o b~

UFvi LEG32_H1 970 4 -3638,092 7284,184 7303,668
LEG32_H2 970 5 -3637,758 7285,516 7309,872

35 LEG32_H3 970 6 -3637,147 7286,294 7315,520

LEG32_H4 970 7 -3636,779 7287,558 7321,656

LEG32_H8 970 11 -3634,693 7291,386 7344,968

LEG32_H1 410 4 -1397,583 2803,166 2819,172

LEG32_H2 410 5 -1393,894 2797,788 2817,794

28 LEG32_H3 410 6 -1395,974 2803,948 2827,956

LEG32_H4 410 7 -1393,832 2801,664 2829,874

UFV?2 LEG32_H8 410 11 -1391,409 2804,818 2848,834

LEG32_H1 409 4 -1553,198 3114,396 3130,392
LEG32_H2 409 5 -1552,939 3115,878 3135,874
35 LEG32_H3 409 6 -1553,079 3118,158 3142,152
LEG32_H4 409 7 -1551,792 3117,584 3145,576
LEG32_H8 409 11 -1547,676 3117,352 3161,340

*Modelo: LEGxyHw, em gue x e y correspondem as ordens dos poliadraia a curva fixa e para os
efeitos aleatérios genético aditivo, respectivamente, e w, ao nimero de classéédnde@asaesiduais;
valores em negrito indicam o melhor modelo com base no AIC e BIC.

ApoOs a realizagdo da escolha dos modelos que tiveram melhores ajustes tomando
como base o modelo de normas de reacao, foram realizadas comparacdes entre estes
modelos e o modelo animal reduzido (sem os niveis de PB), usando o teste de razéo de
verossimilhanca (LRT), visando verificar a necessidade do uso de modelos de normas
de reacdo para os dados utilizados nesta analise, para avaliar a existéncia ée interac
gendtipos x ambientes. Os resultados para esta avaliagdo dos modelos estdo
apresentados na Tabela 4. De acordo com o LRT utilizado nessa avaliagéo, a diferenga
entre 0 modelo animal reduzido e o modelo que continha efeito genético aditivo direto
em funcéo do nivel de proteina nao foi significativa nas quatro combinacdes de peso e
grupo genético (Tabela 4). Esses resultados indicam que a norma de reagao poderia ser
utilizada no modelo com regresséao aleatéria, porém nao encontraria interagcdo genotipos

X ambientes, assim como, o modelo reduzido ao qual ndo diferiram estatisticamente.
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Tabela 4 - Modelos, nimero de observacdes (N), numero de parametros (p), Log L,
AIC, BIC e TRV para o modelo animal reduzido e os modelos de normas

de reacéo.
Ar%‘g;gsde Modelo* N p  LoglL AIC BIC LRT
,g Reduzido 066 2 3313400 6630818 6640554 -
UFVL LEG22 HL 966 4 -3309,103 6626206 6645678 8612°
45 Reduzido 070 2 364557 7285144 7304,888 -
LEG32_ H1 970 4 -3638,092 7284,184 7303,668 14,960°
,g Reduzido 410 2 -141073 2843450 2851458 -
UFVa LEG32_H2 410 5 -1393,804 2797,788 2817,794 51,662°
g Reduzido 409 2 -158377 3171530 3179532 -

LEG32_H1 409 4 -1553,198 3114,396 3130,392 61,134°

*Modelo: LEGxyHw, em que x e y correspondem as ordens dos pudiadpara a curva fixa e para os
efeitos aleatérios genético aditivo, respectivamente, aownimero de classes de variancias residuais;
valores em negrito indicam o melhor modelo com base no AIC e"Bih@o significativo ao nivel de 5%
de probabilidade.

As estruturas de covariancia genéticas aditivas diretas em funcédo do nivel de PB
da dieta estimadas para os dois grupos genéticos em ambas as idades de avaliacdo estac
apresentadas na Figura 1. Observa-se que as estruturas estimadas ndo apresentan
intensa inclinagdo em diregcdo aos maiores valores de proteina bruta, mas verificam-se
maiores valores de covariancia para as combinacdes entre os maiores valores de nivel

proteico, exceto para o peso de 28 dias do grupo UFV2 que permaneceu estavel.
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Figura 1. Estruturas de covariancia do efeito genético aditivo direto em funcao elodeiv
proteina bruta da dieta estimada no 28° e 35° dia de idade para os grupos gen¥tices UF
UFV2.
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As variancias fenotipicas, genéticas e ambientais estdo apresentadas na Figura 2.
Para os 28 dias de idade no grupo UFV1, as variancias nao foram fortafetadas
pelo ambiente, ficando préximas das varidncias genéticas, equivalente ao esperando
pelo modelo ajustado para esta analise considerando variancia residual homogénea.
Entretanto, para a UFV2 as variancias foram afetadas pelo ambiente, devido as duas
classes residuais utilizadas no modelo para esta andlise, no qual, considerou
heterogeneidade de variancia residual. Aos 35 dias de idade, a variancia ambiental foi
constante, embora de maior intensidade que aos 28 dias, distanciando a variancia

fenotipica da genética.
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Figura 2. Variancias genética, ambiental e fenotipica estimadas para pesos no 28° e 35° dias de
idade para os grupos genéticos UFV1 e UFV2, em fung&o do nivel proteico da dieta.

As herdabilidades estimadas para todas as combinacdes de idade e grupo genético
estdo apresentadas na Figura 3. Houve mudanca no valor de herdabilidade para todas as
idades/grupo genético com a mudancga no nivel de proteina bruta, com tendéncia de
aumento gradual, em maior ou menor escala dependendo do grau de inclinacdo da
estrutura de (co)variancia ja apresentada, com o aumento do nivel proteico, para 0 peso
no 28° dia de idade para o grupo UFV1 e para peso no 35° dia para os dois grupos. Para

a UFV2, aos 28 dias de idade, o comportamento das herdabilidades se altera, podendo
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observar uma queda abrupta nos valores estimados no grafico proporcionado pelo

modelo utilizado, considerando duas classes residuais.

UFV1 - 28 dias UFV2 - 28 dias
0,7 0,7
0,6 e 0,6
[} [}
5 0,5 © 0,5 \
o ©
204 2 04
Qo Qo
§ 0,3 § 0,3
202 302
0,1 0,1
0 0
22 23 24 25 26 27 28 29 22 23 24 25 26 27 28 29
Nivel de Proteina Bruta Nivel de Proteina Bruta
. UFV2 - 35 dias
UFV1 - 35 dias
0,7
0,7 0.6
o 06 S 05
T 05 3
° = 04
= 04 5
) < 0,3
g 03 B
G 0,2 20,2
20
0,1 0,1
0 0
22 23 24 25 26 27 28 29 22 23 24 25 26 27 28 29
Nivel de Proteina Bruta Nivel de Proteina Bruta

Figura 3. Herdabilidades diretas estimadas dos pesos ao 28° e 35° dias de idade de codornas de
corte para os grupos genéticos UFV1 e UFV2 em fungéo do nivel de proteina bruta da dieta.

As normas de reacao para 25 codornas, amostradas aleatoriamente entre todas as
avaliadas, para cada analise, estdo representadas na Figura 4. Houve homogeneidade de
sensibilidade dos valores genéticos submetidos a mudanca no gradiente nutricional em
todas analises, ou seja, ambos 0s grupos apresentaram um leve aumento do valor
genético com o aumento do nivel proteico, porém sem alteracdo na dispersao slos dado

ou na classificacao genética.
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Figura 4. Normas de reagdo de valores genéticos aditivos de 25 animais amostrados
aleatoriamente no 28° e 35° dias de idade para os grupos genéticos UFV1 e UFV2.

4. DISCUSSAO

A partir dos valores apresentados na Tabela 2 para modelos considerando
homogeneidade de variancia residual, podemos verificar que dois modelos foram mais
adequados de acordo com os critérios estatisticos adotados. O modelo LEG22_H1, com
quatro parametros, apresentou-se mais adequado pelo critério AIC e BIC para peso de
28 dias de idade do grupo UFV1. Todavia, para as demais analises, o melhor modelo
para os critérios adotados foi o LEG32_H1, com quatro parametros, que apresentou
menores valores nestes critérios, o que permitiu verificar efeito linear para a parte
genética aditiva e efeito quadratico para os efeitos fixos de sexo e eclosdo. Diferente do
melhor modelo apresentado para peso aos 28 dias da linhagem UFV1, onde considera
efeito linear para a parte genética e fixa, tomando como covariavel o nivel de proteina
bruta na racao.

Apesar desses resultados, € importante a avaliagdo da necessidade de considerar a
heterogeneidade de variancias residuais ao longo do gradiente nutricional avaliado, pois
pode haver melhorias na particdo da variagéo total e com isso melhores estimativas dos

parametros genéticos.
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Com o aumento no numero de classes ha mais parametros a serem estimados no
processo de maximizacdo da funcéo de verossimilhanca e modelos mais parametrizados
podem possuir maiores problemas de convergéncia e de estimacédo, o que pode dificultar
a utilizacdo dos modelos de regressdo aleatéria em avaliagbes genéticas com grande
volume de dados. Neste sentido, busca-se a utilizagcdo de modelos mais parcimoniosos,
sem perda da qualidade de ajuste dos efeitos aleatérios considerados. Os resultados dos
modelos considerando heterogeneidade de variancias residuais estdo apresentados na
Tabela 3.

Os modelos que consideraram a homogeneidade de variancia residual se
mostraram melhores do que aqueles que consideraram a variancia do residuo
heterogénea dado pelos mersraloresde AIC e BIC (Tabela 3), com excegéo para a
analise de peso aos 28 dias de idade da UFV2, onde o modelo considerando duas
classes de residuo apresentou melhores ajustes. Portanto, para a avaliacdo da interagac
gendtipos x ambientes foram adotado modelo que considerou a variancia residual
dividida em duas classes de proteina bruta, sendo elas22% e 26 a 29% de PB
para peso de 28 dias para o grupo genético UFV2 e o modelo que considerou
homogeneidade de variancia residual, para as demais analises.

A existéncia de heterogeneidade de sensibilidade genética ao nivel proteico da
dieta para a UFV2 aos 28 dias indica, para a maximizacdo do potencial genético, que o
programa de selecédo adotado para esse grupo e essa idade, deve ser realizado para nive
especifico de proteina bruta.

Apesar de ter sido encontrado homogeneidade de variancia residual na maior parte
das andlises testadas neste trabalho, outros autores também verificaram a necessidade de
se considerar a heterogeneidade de variancia residual em modelos para curva de
crescimento (MEYER,2000; SARMENTO et al., 2007; SOUSA et al., 2008; BONAFE,
2008; SANTOS, 2010; FELIPE, 2010) e producao de leite no dia do controle (BRITO,
2012) devido ao efeito de escala das medidas repetidas em diferentes épocas da vida do
animal como também no estudo da interacdo gendtipos x ambientes (CALUS et al.,
2006).

As estruturas estimadas de covariancia genéticas aditivas em funcdo do nivel
proteico da dieta para peso aos 35 dias de idade apresentadas na Figura 1, sdo similares
as encontradas por BONAFE, 2011 e FELIPE, 2010, porém com menor grau de
variacdo com a mudangca do gradiente nutricional. A forma da superficie de
representacdo da estrutura de (co)variancia, desconsiderando-se a questdo da escala.

apresentou-se semelhante nas diferentes idades dentro de cada linhagem, com excecao
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para a superficie referente ao peso de 28 dias da UFV2 que permaneceu estavel,
apresentando comportamento coerente com a norma de reagdo. As mudancas nos
valores de variancia e covariancia do efeito genético aditivo, observadas na Figura 1,
demonstram a utilidade das fungbes de covariancia para este tipo de estudo.

Os resultados apresentados na Figura 2 para as variancias fenotipica, genética e
ambiental encontradas neste trabalho para peso aos 28 dias da UFV1 sédo similares ao
encontrado por BONAFE (2011) para 21 dias deste mesmo grupo genético. Aos 35 dias
de idade em ambos os grupos, a influéncia ambiental foi constante, mas o valor
fenotipico foi influenciado pela variabilidade genética, que apresentou acréscimo com
aumento do nivel de proteina bruta, o que indica que ocorre crescimento da por¢ado da
variancia fenotipica que é atribuida a variancia genética aditiva direta em idades mais
avancadas. Dessa forma, respostas a selecdo, em relacédo a variancia fenotipica, ocorrem
de maneira mais intensa quando se utiliza o valor genético de peso no 35° dia, no
critério de selecao.

As estimativas de herdabilidade apresentadas na Figura 3 para o grupo genético
UFV1, demonstram que o valor da herdabilidade tendeu a ser mais alto no 28° dia do
gue no 35° dia de idade. Entretanto, para o peso aos 35 dias a inclinacdo da estrutura de
herdabilidade foi maior que para peso aos 28 dias, com aumento do nivel proteico. Para
0 grupo UFV2 aos 28 dias de idade, € possivel identificar visualmente a divisdo das
duas classes residuais utilizadas no modelo para esta analise. Ist@oobem®rréncia
do valor diferenciado do componente de variancia residual, que entra como
denominador no célculo do valor de h2, e, como consequéncia, os snlores de
herdabilidade, para essa analise, estdo compreendidos no intervalo de 26 a 29% de PB
onde o valor de variancia residual foi maior. Ja para peso aos 35 dias o comportamento
da herdabilidade se altera aumentando consideravelmente com o incremento do nivel de
proteina bruta na dieta. Portanto, a utilizacdo do valor genético aos 35 dias de idade no
critério de selecdo € mais indicada com base na maior intensidade de resposta a selecéo
em relacdo a variancia fenotipica, com aumento de niveis proteicos na dieta. Além
disso, o uso de modelos de regressao aleatoria além de permitir a utilizacéo eficiente de
toda informacéo disponivel de cada animal, permite também, considerar mudancas na
média e variancia da caracteristica ao longo do gradiente testado, assim como estimar o
ponto de maior herdabilidade e consequente maior ganho genético. Sendo assim, pode-
se observar que foram encontrados pontos que indicam maior ganho genético nos
maiores niveis de proteina bruta, e maiores ganhos na idade de 35 dias, visto que, nesta

idade foi encontrado maior inclinacdo da estrutura da herdabilidade (Figura 3). Esses
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resultados apresentam valores superiores aos encontrados por BONAFE (2011)
trabalhando com 0s mesmos grupos genéticos utilizados neste trabalho, em outro
estadio de selecao, e corroboram com os apresentados por FELIPE (2010) e SANTOS
(2010), avaliando os grupos EV1 e EV2.

As normas de reacdo apresentadas na Figura 4, para o 35° dia de idade para os
dois grupos genéticos ndo apresentam reordenamento dos animais quanto ao valor
genético com o aumento do gradiente proteico dietético, todavia, apnegEtaeno
aumento na dispersdo dos valores genéticos, indicando uma tendéncia a ocorrer
interacdo genotipos x ambientes. Entretanto, essa mudanca na dispers@ nao
significativa para indicar a existéncia da IGA, visto que, ndo é observada diferenca
estatistica entre modelos de normas de reagédo e modelo animal reduzido, para nenhuma
caracteristica avaliada (Tabela 4). Estes resultados séo divergentes aos encontrados por
BONAFE (2011) e FELIPE (2012), onde encontraram reordenamento dossvalore
genéticos. Entretanto, resultados semelhantes para normas de reacdo foram encontrados
por SANTOS (2008); FELIPE (2010) e SANTOS (2010) estudando linhagens de
codornas de corte.

No 28° dia de idade, ndo foi observada alteracdo na classificacdo genética e nem
modificacdes na dispersao dos valores genéticos aditivos em funcdo dos niveis de
proteina bruta da dieta, indicando homogeneidade de sensibilidades de valores genéticos
aditivos a mudanca ambiental, 0 que caracteriza a ndo existéncia de interacdo genotipos
X ambientes nesta idade para ambos os grupos avaliados (Figura 4). Resultado
semelhante foi encontrado por SANTOS (2010) para 21 dias de idade em codornas de
corte.

Portanto, para os grupos genéticos avaliados neste trabalho, ndo foi verificado
interacdo gendtipos x ambientes para nenhuma idade avaliada e nenhum grupo genético.
Entretanto, detectou-se um aumento na dispersédo dos valores genéticos aos 35 dias de
vida, ou seja, os animais com melhor desempenho nos menores niveis proteicos também
0 serdo nos maiores niveis de PB na dieta.

Os resultados apresentados para normas de reacdo e pelo teste de razdo de
verossimilhanca para comparagdo dos modelos de normas de reacdo e modelo animal
reduzido indicam que, apesar de existir uma mudanca no desempenho dos animais com
a alteracdo do nivel proteico na racdo, essa mudanga nao é significativa de um modelo
para outro, ou seja, podseia utilizar o modelo animal reduzido ao invés do modelo de
normas de reac&do, uma vez que, em termos genéticos, 0os animais selecionados seriam 0s

mesmos, independente do modelo e do nivel proteico na ragéo.
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5. CONCLUSAO

N&o foi verificada a existéncia de interacdo genotipos x ambientes para peso
corporal 28 e 35 dias de idade nos dois grupos genéticos de codornas de corte
estudados.

Avaliacbes genéticas realizadas para codornas pertencentes aos dois grupos
genéticos avaliados, alimentadas com racdo contendo diferentes niveis proteicos,
permitem a predi¢cdo de valores genéticos validos para todos os niveis de PB, ou seja, a
avaliacdo podera ser feita no menor nivel de PB reduzindo custos e maximizando a
producao.

O modelo animal reduzido pode ser utilizado para andlises futuras para os grupos
genéticos e as idades avaliadas neste estudo, visando menores erros nas estimativas dos

parametros, menos tempo de analise e maior facilidade de convergéncia.
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CAPITULO 2

Periodos parciais de ganho de peso e converséao alimentar individual como critério
de selecdo em duas linhagens de codornas de corte

Resumo: Objetivou-se neste trabalho estimar os parametros genéticos para ganho de
peso e conversao alimentar individual em periodos parciais e total na fase de recria, por
meio de analises multicaracteristicas, a fim de verificar a possibilidade do uso de
periodos parciais de ganho de peso, em substituicio ao periodo total e a conversao
alimentar como critério de selecédo. Os dados utilizados neste estudo foram provenientes
de 188 e 191 animais do grupo genético UFV1 e UFV2, respectivamente, pertedicentes
Granja de Melhoramento de Aves da Universidade Federal de Vicosa. Este niumero de
observacdes é reduzido, pois, foram obtidos de animais criados individualmente. As
caracteristicas analisadas foram conversédo alimentar individual de 21 a,28)(€Ae

28 a 35 dias (Césy); periodos parciais de ganho de peso de 1 a 2L{Gte 21 a 28

(GP2129 € de 28 a 35 (GRs9 dias de idade e o periodo total (g)Pde 1 a 35 dias de

idade. Os componentes de (co)variancia e os parametros genéticos foram estimados pelo
método da maxima verossimilhanca restrita, utilizando-se modelo animal
unicaracteristico, e para o ganho de peso parcial e total, e para a conversao alimentar e
ganho de peso total, utilizou-se o modelo animal multicaracteristico, através do software
Wombat. Para o grupo UFV1s astimativas de herdabilidade para ganho de peso foram

de 0,54 para o periodo total de ganho de peso e para os periodos de @Brgiais
GP128€ GRgssforam de 0,12; 0,67 e 0,14, respectivamente. A estimativa de correlacao
genética mais alta encontrada foi p&@&,1.sx GP135(0,90). J& para os outros periodos
GPi21 X GPi3s e GPRg3s X GPi35 0s valores foram de 0,76 e 0,74. As estimativas de
herdabilidade e correlacdo genética para conversédo alimentar individual foram maiores
para CAi25(0,51 e 0,92). Para o grupo genético UFV2, as estimativas de herdabilidades
paraGPi21;; GPi2g GPagsse GRss foram respectivamente, 0,21; 0,47; 0,70 e 0,%7. A
correlacdes genéticas variaram de 0,37 a 0,93. Para os dados de converséo alimentar, a
UFV2 apresentou maiores valores de herdabilidade (0,34) e correlacdo genética (0,85)
para CAgss Recomenda-se, para o grupo genético UFV1, a selecdo de codornas de
corte considerando o ganho de peso de 21 a 28 dias deaedadelecédo por ganho de

peso de 28 a 35 dias de idade para a UFV2, o que permitiria uma reducao no custo de
producdo e um aumento no ganho genético tanto para ganho de peso quanto para melhor
conversao alimentar.

Palavras-chave Coturnix coturnix, correlagcbes genéticas, ganho genético,
herdabilidade.
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CHAPTER 2

Weight gain and individual feed intake in partial periods as selection criterion in
two meat quail lines

Abstract: The objective of this study was to estimate genetic parameters for partial and
total weight gain (WG) and individual feed intake (IFI) in the final growth period (28
days old to slaughter) via multi-trait analysis in order to verify the possibility of using
partial (PWG) over total weight gain (TWG) periods and IFI as a selection criteria. Data
were obtained from the Federal University of Vicosa breeding program including 379
IFI records from two different genetic lines (UFV1; UFV2) being 188 quails from
UFV1 and 191 from UFV2, respectively. The traits were: individual feed intake from 21
to 28 days old (IRh2g9 and from 28 to 35 days old (Hsis); PWG from 1 to 21
(PWGray), 21 to 28 (PWGi2g and 28 to 35 (PWkgzs) days old; total period (TWiGs)

from 1 to 35 days old. Covariance components and genetic parameters were estimated
via REML by using Wombat software. A univariate animal model was fitted for PWG
and TWG, whereas a multi-trait model for IFl. For UFV1, heritability estimates was
0.54 for TWG and 0.12, 0.64 and 0.14 for PWGPWG128and PWGgss, respectively.
Genetic correlation was higher between PM$g&x TWG; 35 (0.90) whereas for other
periods WG,; X TWG;35 and WGgss X TWGi35 were 0.76 and 0.74, respectively.
Heritability estimates and genetic correlations for IFI were higher fon.i0.51;

0.92). Moreover, heritability estimates for PWG PWGi2s PWGsss and TWG3s

were, 0.21; 0.47; 0.70 and 0.77 for UFV2, respectively. In addition, genetic correlations
ranged from 0.37 to 0.93. Regarding IFl, UFV2 presented higher heritability and
genetic correlation estimates for 1k in comparison with IRh,s Therefore, the
selection of breedstock quails must be done considering Pahd PWGgss UFV1

and UFV2, respectively, to reduce production costs and also enhance genetic gains for
WG and IFI.

Keywords: Coturnix coturnix, genetic correlations, genetic gain, heritability.
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1. INTRODUCAO

A grande evolucdo da coturnicultura de corte e postura é decorrente,
principalmente, da utilizacdo dos recursos do melhoramento genético, quedasim
principds ferramentas utilizadas para incrementar avangos dentro da cadeia produtiva, e
esta interligada com outras areas como: manejo, ambiéncia, nutricdo e biosseguranca.
As inovacOes tecnoldgicas destas areas correlatas sdo orientadoras do programa de
selecdo que visa maximizar a expressdo genética dos animais no ambiente real de
producdo. Nas linhagens de codornas de corte mantidas sob avaliacdo genética, o
conhecimento de parametros genéticos das caracteristicas de importancia econémica
torna a selecdo mais eficiente e seu constante estudo no decorrer das geracoes
possibilita saber como as caracteristicas estédo se alterando geneticamente (SATO et al.,
2012).

A herdabilidade € um parametro genético da populacdo e expressa o quanto da
variacao fenotipica € atribuida aos efeitos genéticos aditivos dos genes. A associacdo
genética entre duas caracteristicas é indicada pelo coeficiente de correl@t®a gen
expressa a magnitude e a direcdo desta associacdo. Este parametro é utilizado para obter
melhorias indiretas nas caracteristicas que ndo sdo submetidas diretamente ao processo
de selecdo. Assim, deve-se conhecer e estudar as caracteristicas que serdo definidas
como critérios de selecdo, seus parametros genéticos e fenotipicos e como estas se
associam linearmente com outras caracteristicas de importancia econémica.

Pesquisas relacionadas a estimacdo de parametros genéticos para caracteristicas
relacionadas a eficiéncia alimentar em periodos parciais de producao séo recentes, ou
mesmo inexistentes, na literatura. As pesquisas desenvolvidas até o momento, em sua
maioria, sdo tomadas com codornas de postura e em experimentos com dados de grupo
de animais e ndo individuais (TEIXEIRA et al. 2012; TEIXEIRA et al. 2013;
VARKOOHI et al., 2010; VARKOOHI et al. 2011) e avaliando apenas caracteristicas
de peso corporal (FELIPE et al., 2007; ALCANTARA et al. 2013; FRIDRICH et al.
2005; MIRANDA et al, 2013). Dessa forma, evidencia-se a necessidade de novos de
estudos neste segmento.

Nota-se, que a selecdo baseada no ganho de peso no periodo total aumenta o
intervalo de geragao. Assim como, a sele¢cado baseada em converséo alimentar em muitos
casos torna-se inviavel, por ser uma caracteristica de dificil mensuracdo. Sendo assim, a

determinacdo de ganho de peso e conversdo alimentar em periodos parciais e suas
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correlagbes, permite que diminua os custos, por dar oportunidade de selecionar os
animais superiores no periodo menor de avaliagao.

Com este trabalho objetivou-se estimar os parametros genéticos para ganho de
peso e de conversado alimentar individeiad periodos parciais e para o periodo total na
fase de recria, por meio de analises multicaracteristicas, a fim de verificar a
possibilidade do uso de periodos parciais para ganho de peso, em substituicdo ao
periodo total, e a possibilidade de utilizar essas caracteristicas como critério de selec¢éo,

em substituicdo ao uso de caracteristicas de dificil mensuracéao.

2. MATERIAL E METODOS

As informac0@es utilizadas nestas analises foram provenientes de um experimento
com codornas de corte pertencentes a Granja de Melhoramento de Aves da
Universidade Federal de Vigosa (UFV). Foram utilizadas observacgdes individuais de
188 e 191 animais do grupo genético UFV1 e UFV2, respectivamente. Numero
semelhante (210 observactes) foi usado por VARKOOHI et al. (2010) e VARKOOHI
et al. (2011). Ja FELIPE et al. (2007) utilizaram 144 observacfes. Outros trabalhos com
maior nimero de observacdes (ALCANTARA et al., 2013) tém sido feitos, porém os
animais sao alojados em grupo, diferente do proposto neste estudo, onde foram
coletadas informacdes de animais criados individualmente, justificando o numero
reduzido de observacgdes.

Os animais usados nesse experimento foram provenientes de duas linhagens de
codornas de corte (UFV1 e UFV2), onde foram usados 102 reprodutores de 204
matrizes, com uma proporcado sexual de um macho para duas fémeas. Em cada fase, os
ovos foram coletados durante 10 dias e enviados para uma incubadora por 14 dias e
posteriormente em uma nascedoura durante trés dias, totalizando 17 dias até o
nascimento dos animais. No dia da eclosdo as progénies receberam identificacdo para
anotacdo do pedigree, além da medida do peso corporal no primeiro dia de vida. Os
animais foram distribuidos em boxes de alvenaria e tela, para avaliacdo do desempenho,
com dimensao de 1,00m x 0,80m, totalizando 24 boxes utilizados em cada linhagem,
com seis boxes para cada nivel de ragcdo. Cada boxe foi coberto com cama de
maravalha, aguecimento através de campanulas, comedouro tipo prato e bebedouro tipo
copo de pressao, sendo que racao e agua foram fornecidos a vontade. A partir do 14° dia

de vida, tanto bebedouros quanto comedouros foram substituidos por bebedouros
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automaticos tipo chupeta (nipple) e comedouros tubsilBoram utilizados racbes com

oito diferentes niveis de proteina bruta (22, 23, 24, 25, 26, 27, 28 e 29%) e 2900 Kcal de
energia metabolizavel, formuladas com base nas Tabelas para Codornas Japonesas e
Europeias (SILVA, 2009), mantendo a relacdo constante entre aminoacidos com a
lisina.

O experimento foi realizado em duas eclosbes (duas fases) utilizando quatro
niveis de proteina bruta cada. Essas fases foram necesséarias devido a limitacdo do
namero de aves nascidas por ecloséo e ao numero de boxes disponiveis, sendo proposto
utilizar seis boxes para cada nivel de proteina bruta por linhagem. Foram dispostos os
niveis 22, 24, 26 e 28 % de proteina bruta na racdo, na primeira fase e os niveis 23, 25,
27 e 29% na segunda fase.

Cada boxe recebeu aproximadamente 20 animais provenientes da linhagem UFV1
e 10 animais da UFV2. Essa diferenca no nimero de animais é devido ao menor nimero
de matrizes da linhagem UFV2. A distribuicdo dos animais e o nivel de racao
empregado em cada boxe foram realizados ao acaso em um experimento que seguiu um
delineamento inteiramente casualizado (DIC).

Além do peso inicial (dia do nascimento), os animais foram pesados
individualmente com 7, 14, 21, 28 e 35 dias de vida, sendo o ultimo considerado como
peso ao abate. Essas medidas de peso foram utilizadas para o célculo de ganho de pesc
nas diferentes fases avaliadas. Aos 21 dias de idade foi realizada a pesagem e sexagem
dos animais e foram coletadas 12 aves de cada sexo, das duas linhagens, por nivel de
proteina bruta, com um total de 96 animais avaliados em cada linhagem por fase. As
aves foram transferidas para gaiolas galvanizadas individuais para controle do consumo
individual na segunda fase de crescimento, buscando obter resultados mais precisos. As
gaiolas galvanizadas possuem dimensofes de 0,90m de comprimento x 0,44m de largura
x 0,23m de altura sendo na largura, 0,15m de aparador de ovos, totalizando seis
reparticoes em cada gaiola. As gaiolas sao equipadas com comedouros lineares de chapa
galvanizada na parte frontal, e bebedouro linear entre as gaiolas, com fornecimento de
agua corrente.

As aves receberam alimentacdo compativel com a ragédo fornecida na primeira
fase de crescimento (nascimento aos 21 dias de vida), ou seja, com 0 mesmo nivel de
proteina bruta, sendo que, tanto racdo quanto agua foram fornecidas a vontade. Para
coletar os dados de consumo individual, cada animal, tinha um recipiente com sua ragao
sendo anotado o0 peso inicial da racdo (aos 21 dias de vida do animal) e a sobra aos 28 e

35 dias de vida.
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O consumo de racao foi obtido pesamsdgsemanalmente as sobras de racao de
cada boxe na fase inicial e de cada recipiente pertencente a cada anfasad da
terminagdo. Apos obter o consumo semanal, foram calculadas as conversfes alimentares
de cada animal, via relacdo entre consumo de racdo e ganho de peso. Entretanto, nédo
foram utilizados os dados de converséao alimentar da primeira fase (do nascimento até
21 dias), visto que, seria uma medida de grupo e néo individual, podendo levar a
estimativas viesadas dos parametros genéticos. Sendo assim, foram utilizados apenas os
dados individuais de conversao alimentar, coletados a partir de 21 dias de idade.

O conjunto de dados, apos realizar os calculos de ganho de peso e conversao
alimentar, foi composto pela identificacdo do animal; pai; mée; ecloséo; sexo; nivel de
proteina bruta na dieta; ganho de peso do periodo parcial de 1 a 21 diay (6P
periodo parcial de 21 a 28 dias ¢ak), do periodo parcial de 28 a 35 dias de idade
(GP»g39), do periodo total de 1 a 35 dias de idade,{§R as conversdes alimentares
individuais nos periodos parciais de 21 a 28 fGdh e de 28 a 35 dias de idade
(CAzs39. Ainda na organizagdo do banco de dados, foram feitos descartes de
observacdes de codornas cujo sexo nao foi identificado ou que apresentaram valores,
para as caracteristicas avaliadas, maior ou menor que trés desvios-padrdo em relacao
aos valores médios de cada caracteristica, totalizando 188 e 191 animais para 0S grupos
genéticos UFV1 e UFV2, respectivamente.

Foram feitas analises estatisticas pelo método dos quadrados minimos por meio
do procedimento GLM do SAS (SAS 9.1, SAS Institute, Cary, NC, USA) com a
finalidade de detectar significancia de efeitos fixos de nivel de proteina bruta na dieta
(oito niveis). O efeito estudado influenciou significativamente (P<0,05) todas
caracteristicas estudadas e, portanto, decidiu-se tomar como efeito fixo nas analises
multicaracteristicas. Sendo assim, o modelo utilizado nas analises levou em
consideracao os efeitos fixos de sexo, eclosao e nivel de proteina bruta na dieta.

Os componentes de (co) variancia foram estimados pelo método da Maxima
Verossimilhanca Restrita (REML) sob modelo animal multicaracteristica, utilizando o
programa computacional WOMBAT, desenvolvido por MEYER (2007). O modelo
geral é representado pela equagdo Xb + Za + e, em quey € o vetor da variavel
dependenteX é a matriz de incidéncia para os efeitos fixos associando os elementos de
Bey; P éo vetor de efeito fixo de grupo sexo-eclosdo-proteina byuaé a matriz
incidéncia dos efeitos genéticos aditivos aleatorios, associando os elemenéos;de a

é o vetor de efeitos aleatorios para efeito genético aditivty,(0,AQZ,) e eé o vetor

de efeitos residuaig~N (0, IQZX,).
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3. RESULTADOS

3.1. Ganho de peso

As estatisticas descritivas para ganho de peso em periodos parciais e total para os
grupos genéticos UFV1 e UFV2, podem ser observadas na Tabela 1. O periodo parcial
de 28 a 35 dias de idade foi 0 que apresentou maior variacdo no ganho de peso para
ambos grupos genéticos, apresentando coeficiente de variacdo de 27,09% e 26,29% para
a UFV1 e UFV2 respectivamente, seguido do periodo de 21 a 28 dias, apresentando um
coeficiente de variagéo de 19,21% e 20,30%, respectivamente.

Podemos verificar que a linhagem UFV1 obteve maior ganho de peso do que a

UFV2, para todos periodos avaliados neste estudo.

Tabela 1- Numero de animais (N), média, desvio-padrao (DP), valores minimo (Min.)
e maximo (Max.), coeficiente de variacdo (CV) e erro-padrdo das médias
(EP), de ganho de peso para os grupos gesdtiFV1 e UFV2.

. Média DP Min. Max. Ccv EP
Caracteristica UEVL
GP12: 192 189,44 15,99 102,22 239,06 8,44 1,15
GP2128 190 67,00 12,87 29,21 102,19 19,21 0,93
GPa2g3s 188 57,52 15,58 19,49 108,70 27,09 1,14
GP135 188 314,63 26,49 245,55 400,01 8,42 1,93
UFV2
GP121 192 143,72 33,79 87,36 207,14 23,51 2,44
GP5128 191 64,67 13,13 21,79 99,85 20,30 0,95
GP2g3s 191 50,80 13,36 19,04 93,66 26,29 0,97
GPass 191 302,86 25,65 210,55 368,27 8,47 1,86

GPy,; — ganho de peso parcial até 21 dias de idadei.&Pganho de peso de 21 a 28 dias de idade;
GP,g35— ganho de peso de 28 a 35 dias de idade;gsGBanho de peso no periodo total, de um a 35 dias
de idade.

As estimativas de herdabilidade, variancia genética aditiva, ambiental e fenotipica
podem ser observadas na Tabela 2. As estimativas para ganho de peso do grupo UFV1
foram de 0,54 para o periodo total e 0,12; 0,67 e 0,14 para os periodos de producao
parcial GR,;; GPsioge GPag3s respectivamente. J4 o grupo UFV2 apresentou maiores
valores, exceto para o periodo par€idthiog (0,47), como 0,77 para o periodo total e

0,21 e 0,70 para os periodos de producao parcigh &BRg3s5 respectivamente.
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Tabela 2 - Estimativas de herdabilidades (h2?), varidncias genéticas adityps (
ambiental §¢) e fenotipicadp) de ganho de peso para 0s grupos genéticos

UFV1 e UFV2.
.. h2 Ga Ge Op
Caracteristica OFvL
GPis 0,12 13,66 96,79 110,45
GPi28 0,67 92,01 45,22 137,23
GPogss 0,14 29,71 188,23 217,94
GP335 0,54 252,52 212,98 465,49
UFV2
GP;y 0,21 17,43 67,32 84,75
GPs10g 0,47 73,51 82,25 155,76
GPag3s 0,70 131,71 56,18 187,89
GPy35 0,77 455,90 133,57 589,47

GPy,; — ganho de peso parcial até 21 dias de idadei.g&Pganho de peso de 21 a 28 dias de idade;
GP,g35— ganho de peso de 28 a 35 dias de idade;gsGBanho de peso no periodo total, de um a 35 dias
de idade.

As correlacBes genéticas, ambientais e fenotipicas, estimadas para ganho de peso
total e para os periodos parciais podem ser observadas na Tabela 3. Para o grupo
genético UFV1, a estimativa de correlacdo genética mais alta encontrada foi paga GP
x GP135(0,90). Ja para o grupo UFV2, o £R foi que apresentou maior correlacao
genética com o GBs (0,93). Enquanto isso, para os outros periodos parciais GP
GPi35 € GRgss xGPi35 0s valores de correlacdo genética foram de 0,76 e 0,74 para a
UFV1, e para a UFV2 os valores encontrados para os periodos parciais,GP,3s €

GP1osx GPi3sforam de 0,37 e 0,83, respectivamente.

Tabela 3— Estimativas de correlacdes genéticgs @mbiental @@, fenotipica (5) de
cada ganho de peso nos periodos parciais com o periodo total, estimativas
entre cada periodo parcial e eficiéncia relativa, para os grupos genéticos

UFV1 e UFV2.
Caracteristicas Mg le Mp

UFV1

GPi1 xGP 135 0,76 0,45 0,48

GP2128 xGP 135 0,90 0,06 0,56

GP2g35 xGP 135 0,74 0,78 0,69

GP121 xGP 2128 0,70 -0,13 0,13

GP3121 xGP 2835 0,30 0,19 0,20

GP2128 xGP 2835 0,41 -0,39 -0,08
UFV2

GPi51 xGP 135 0,37 0,65 0,42

GP2128 xGP 135 0,83 0,29 0,60

GP2g35 xGP 135 0,93 -0,13 0,66

GP121x GP 2128 -0,21 0,11 0,01

GP121 xGP 2835 0,25 -0,08 0,05

GP2128 XGP 2835 0,79 ‘0,75 0,16

GPy,; xGPyi35— ganho de peso no periodo até 21 dias em relagédo ao periodG®ial x GPiss— ganho

de peso no periodo até 21 a 28 dias em relacdo ao perioddGeiak x GPiss — ganho de peso no
periodo até 28 a 35 dias em relagcdo ao periodo GRa}; x GP:1.s— ganho de peso no periodo até 21
dias em relacdo ao periodo de 21 a 28 diag»GF5P.g35 — ganho de peso no periodo até 21 dias em
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relacao ao periodo de 28 a 35 dias; @R GP.g35— ganho de peso no periodo até 21 a 28 dias em relacao
ao periodo de 28 a 35 dias.

3.2. Conversao Alimentar

Na Tabela 4 estdo apresentadas as estatisticas descritivas para ganho de peso total
e conversdo alimentar individual em periodos parciais na fase final de desenvolvimento
para os grupos genéticos UFV1 e UFV2. A conversédo alimentar no periodo parcial de
28 a 35 dias de idade foi a que apresentou maior coeficiente de variacdo, seguido do
periodo de 21 a 28 dias, apresentando valores de 31,31% e 19,83%, respectivamente,
para o grupo UFV1 e de 27,38% e 22,60%, respectivamente, para o grupo UFV2.

Tabela 4— Numero de animais (N), média, desvio-padrao (DP), valores minimo (Min.)
e maximo (Max.), coeficiente de variacdo (CV) e erro-padrdo das médias
(EP), de ganho de peso e conversao alimentar individual para os grupos
genéticos UFV1 e UFV2.

Caracteristica N Média DP Min. Max. CV EP
UFV1

CAz128 189 3,33 0,66 1,12 6,57 19,83 0,05

CA2s35 188 5,02 1,57 1,05 12,83 31,31 0,11

GPi35 188 314,63 26,49 24555 400,01 8,42 1,93
UFV2

CAz128 191 3,47 0,78 1,56 7,92 22,60 0,06

CAzg3s 191 5,36 1,47 1,52 13,59 27,38 0,11

GP;35 191 302,86 25,65 210,55 368,27 8,47 1,86

CA,1,3— conversao alimentar parcial de 21 a 28 dias de idadgz{=Aconversao alimentar parcial de 28
a 35 dias de idade e @P- ganho de peso no periodo total, de um a 35 dias de idade.

As estimativas de herdabilidade, variancia genética aditiva, ambiental e fenotipica
podem ser observadas na Tabela 5. Para o grupo genético UFV1, as estimativas de
herdabilidades para converséo alimentar foram de 0,51 e 0,12 para os perigdgs CA
CAzs35 respectivamente. Ja o grupo UFV2 apresentou estimativas de herdabilidades de

0,26 e 0,34 para os periodos fzAe ChApgss respectivamente.

Tabela 5 - Estimativas de herdabilidades (h?), varidncias genéticas adityps (
ambiental ) e fenotipicadp) de ganho de peso e converséo alimentar
individual para os grupos genéticos UFV1 e UFV2.

- h2 Ca Ce o)
Caracteristica =Y
CA10s 0,51 0,17 0,17 0,34
CAg3s 0,12 0,28 2,02 2,30
GPy35 0,55 259,09 208,10 467,19
UFV2
CA12s 0,26 0,15 0,43 0,58
CAg3s 0,34 0,73 1,41 2,14
GPy35 0,75 431,57 147,38 578,95

CA,125— conversdo alimentar parcial de 21 a 28 dias de idadgg{=Aconversao alimentar parcial de 28
a 35 dias de idade e @P- ganho de peso no periodo total, de um a 35 dias de idade.
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As estimativas de correlagdo genética com o ganho de peso total foram de alta (-
0,92) e moderada (-0,60) magnitude para a caracteristigasJ#ara os grupos UFV1 e
UFV2, respectivamente, com o ganho de peso total. Entretanto, pagg @ham
encontradas estimativas de -0,57 e -0,85, respectivamente para a UFV1 e UFV2 (Tabela
6). Também foram encontradas correlacbes de baixa (0,19) e moderada (0,45)
magnitude entre CAxse Chpgss, para a UFV1 e UFV2, respectivamente.

Tabela 6— Estimativas de correlagbes genéticgs @mbiental @@, fenotipica (5) de
cada conversédo alimentar individual nos periodos parciais com ganho de
peso total e eficiéncia relativa, para os grupos genéticos UFV1 e UFV2.

. g le o
Caracteristicas

UFV1

CA3128X GPy3s -0,92 1,58 -0,36

CA2835 X GPy35 -0,57 -10,80 -0,48

CA2128 X CAsgss 0,19 -0,19 -0,17
UFV2

CA2128X GPy35 -0,60 -0,14 -0,32

CA 835X GPy35 -0,85 0,13 -0,38

CAj128X CAogss 0,45 -0,40 -0,15

CA,128 xGP13s— converséo alimentar no periodo de 21 a 28 dias em relagéo ao ganho die pesodo
total; CA,gss x GP13s — conversdo alimentar no periodo de 28 a 35 dias em relacdo ao ggrésn dio
periodo totalCA,108 x CAzgas— conversdo alimentar no periodo de 21 a 28 dias em rela¢do ao plriodo
28 a 35 dias.

5. DISCUSSAO

5.1.Ganho de peso

Os valores de coeficiente de variagdo encontrados para ganho de peso nos
periodos de 21 a 28 e de 28 a 35 dias de idade (Tabela 1), para os dois grupo genéticos
sdo superiores ao de 10,43% encontrado por CORREA et al. (2007a), provavelmente
devido a maior niumero de niveis de proteinas utilizado neste trabalho.

Essa variacdo encontrada pode ser explicada devida aos animais estarem em uma
fase de desenvolvimento do aparelho reprodutivo que influencia o peso corporal do
animal, principalmente nas fémeas, o que leva a uma maior variagcdo no ganho de peso
nesta fase. Além disso, estes animais passaram por uma modificacdo de ambiente, uma
vez que, neste trabalho, os animais foram transferidos do piso para gaiolas individuais a
partir de 21 dias de idade, podendo alguns animais terem se adaptado mais facilmente

gue outros, afetando indiretamente o ganho de peso.

46



Foram encontrados maiores valores de ganho de peso para a linhagem UFV1 em
todos os periodos avaliados (Tabela 1). Essa diferenca pode ser explicada pelo fato das
duas linhagens se encontrarem em estégios de selecdo diferentes em fungéo da diferenca
de variabilidade genética para a caracteristica de ganho de peso.

FELIPE et al. (2007) trabalhando com dois grupos genéticos, encontraram ganhos
de peso abaixo dos encontrados para as duas linhagens neste estudo, assim como
ALCANTARA et al. (2013), avaliando oito grupos genéticos diferentes, demonstrando
também que a UFV1 e UFV2 se encontram em estadios de selecéo diferentes de outras
linhagens que estdo sendo trabalhadas em outras instituicdes brasileiras.

As estimativas de herdabilidade de baixa magnitude para os periodos até 28 dias
de idade encontradas por VARKOOHI (2011) trabalhando com codornas de postura,
sdo semelhantes ao valor encontrado para o periodo parcial até 21 dias encontrado para
UFV1 e divergentes dos valores de moderada magnitude encontrados no presente
estudo, para o grupo genético UFV2 (Tabela 2). AGGREY e CHENG (1994) avaliando
ganho de peso durante quatro semanas de idade em codornas Japonesas obtiveram
herdabilidades que variaram de 0,17 a 0,45, sendo uma das mais altas, encontrada na
guarta semana de idade, o que corrobora com os resultados encontrados neste trabalho,
onde foram encontradas, para o grupo UFV1, maior herdabilidade para o periodo parcial
de 21 a 28 dias de idade, e para o grupo UFV2, valor similar ao encontrado pelos
autores para este mesmo periodo (Tabela 2

Tais resultados indicam que o ganho de peso em periodos parciais para a
linhagem UFV2, possuem valorele herdabilidade de moderada a alta magnitude.
Resultados divergentes aos apresentados pela linhagem UFV1, em que variaram de
baixa a alta magnitude. Estes resultados apontam que boa parte da variacédo do ganho de
peso no periodo inicial de desenvolvimento € devido as diferencas ambientais entre os
individuos.

Os valores de correlacdo genética estimados @&as x GPi3s (0,90) e para
GPog35 xGP135(0,93), para os grupos UFV1 e UFV2, respectivamente, corroboram com
o de ALCANTARA et al. (2013), que observaram correlacdo proxima de 100% entre o
periodo parcial da quarta semana de idade e o periodo total. Entretanto, os valores
encontrados para os demais periodos parciais (Tabela 3), estdo abaixo dos encontrados
por ALCANTARA et al. (2013), avaliando periodos similares aos propostos neste
trabalho, possivelmente pelo fato dos autores terem avaliado oito grupos genéticos
diferentes neste trabalho.

Os resultados indicam que os periodos parciaig & GRg35 para a UFV1 e
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UFV2 respectivamente, apresentam alta correlacdo com o ganho de peso total, podendo
ser utilizados como critério de sele¢cdo na escolha de codornas de corte para maior
ganho de peso.

No entanto, ao analisarmos as correlacdes entre os periodos parciais, notamos que
para o grupo genético UFV1, o GPapresentou correlagbes genéticas de 0,70 e 0,76
com relacdo ao Ghbs e ao Gliss, respectivamente. Esses resultados indicam que
poderiamos obter ganho genético fazendo a selecdo sobre o periodo parcial de 1 a 21
dias, assim como, pelo periodo parcial de 21 a 28 dias de idade. Enquanto para a UFV2,
verificamos que o Gl.g apresentou correlacdes genéticas de 0,79 com relacdo ao
GP,g35 Esse resultado indica que poderiamos obter ganho genético fazendo a selecao
sobre o periodo parcial de 21 a 28 dias para este grupo genético.

Dessa forma, os grupos genéticos UFV1 e UFV2 se beneficiariam na reducéo do
intervalo de geracdo, o que possibilitaria um maior ganho genético por unidade de

tempo.

5.2.Conversao Alimentar

Segundo OLIVEIRA (2001), a conversdo alimentar tende a piorar com a idade
dos animais e, considerando-se as semanas dos 21 aos 35 dias, separadamente, ¢
possivel a obtencdo de valores de conversdo alimentar elevados, considerados
desfavoraveis para producao em nivel comercial. Essa grande diferenca entre os valores
de maximo e minimo, tiveram grande influéncia sobre a média e o coeficiente de
variacao (Tabela 4).

Os valores de coeficiente de variacdo encontrados para conversao alimentar para
os dois grupos genéticos (Tabela 4) sdo superiores ao de 16,25% encontrado por
BARRETO et al. (2006), trabalhando com diferentes niveis de lisina, no periodo de 21 a
49 dias, e de 15,99% encontrado por CORREA et al. (2007a) trabalhando com
diferentes niveis de energia e proteina bruta na racdo. No entanto, os valores de média
apresentados para conversao alimentar, tanto para a linhagem UFV1 quanto para UFV2,
sdo similares aos encontrados por CORREA et al. (2007a), para o periodo de 21 a 28
dias e melhores (menores valores) para o periodo de 28 a 35 dias, demonstrando a
melhor eficiéncia destas linhagens.

Os valoesde herdabilidade, para conversao alimentar individual, estimados para
o periodo parcial de 21 a 28 dias, da UFV1 e UFV2 (Tabela 5), foram iafesior
reportado por VARKOOHI et al. (2010) e VARKOOHI et al. (2011), de 0,67. No

entanto, o valor apresentado pela UFV1 foi similar a estimativa publicada anteriormente
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por AGGREY et al. (2010), em galinhas.

Foram encontrados valores de baixa a moderada magnitude para herdabilidade,
para os dois grupos genéticos, possivelmente pelo fato dos animais estarem em pleno
desenvolvimento reprodutivo e adaptacdo pela mudanca de ambiente do piso para
gaiola.

Tais resultados indicam que a conversdo alimentar nos periodos parciais, poderia
ser utilizada para selecao e obter progresso genético em geragdes futuras, sexsdo que,
CA,128 € CAzgss apresent@m maiokes valores de herdabilidade para a UFV1 e UFV2,
respectivamente.

As estimativas de correlacdo genética encontradas para os dois grupos genéticos
(Tabela 6) foram superiores as apresentadas por VARKOOHI et al. (2011), para
conversdo alimentar e ganho de peso no periodo de 21 a 28 dias, em codornas de
postura.

A partir destes resultados, podemos indicar que o ganho de peso total apresenta
correlacdes genéticas favoraveis para seu uso como critério de selecdo na escolha de
codornas para melhor converséo alimentar na fase de recria.

Podemos ainda observar na Tabela 6 que o grupo UFV2 apresentou correlacéo
entre CAi.se Chegss superior a encontrada para a linhagem UFV1, apresentando valor
mediano e positivo, indicando a possibilidade de se obter ganho genético a partir de
selecdo indireta por periodo parcial de conversao alimentar.

Dessa forma, para os grupos genéticos UFV1 e UFV2, o ganho de peso pode ser
tomado como critério de selecdo para ganho de peso e melhores conversdes, visto que, é
uma caracteristica de facil mensuracéo, tem menor possibilidade de erros e possui uma
maior herdabilidade, quando comparamos aos periodos parciais de converséao alimentar,

podendo obter progresso genético em ambas as caracteristicas.
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5. CONCLUSOES

Com base nos resultados encontrados, gpedeeomendar a sele¢éo de codornas
de corte considerando o ganho de peso de 21 a 28 dias de idade para o0 grupo genético
UFV1. J4a para o grupo genético UFV2, recomenda-se a sele¢do baseada no periodo de
28 a 35 dias de idade, o que permitiria uma reducgao de custo de producdo e um aumento
de ganho genético, tanto para ganho de peso quanto para conversdo alimentar. Além de
ser uma caracteristica de facil mensuracéo.

A patrtir dos resultados pode-se concluir que, para as caracteristicas ganho de peso
e conversao alimentar na fase de recria, 0s dois grupos genéticos testados se encontram
em estagios de selecdo diferentes em funcdo da diferenca de variabilidade genética para
estas caracteristicas.
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