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RESUMO

RIBEIRO, Jeferson Corréa, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, julho de
2014. Identidade de modelos nao lineares e regressao aleatéria para o
estudo da curva de crescimento de codornas de corte em diferentes
geracoes sob selegcao. Orientador: Robledo de Almeida Torres.
Coorientadores: Antonio Policarpo Souza Carneiro e Fabyano Fonseca e Silva.

O objetivo deste estudo foi comparar a modificagdo da curva de crescimento
utilizando modelos de regressédo nao linear, com o uso do teste de identidade
de modelos e através de modelos de regressdo aleatéria, com o uso de
polindbmios de Legendre em um conjunto de dados de 15 geragbes de codornas
de corte, em sele¢do para o maior peso aos 28 dias.O conjunto de dados foi
separado em trés grupos de geragdes, inicial (G1), intermediario (G2) e final
(G3), cada um com cinco geragoes, sendo que a populagédo fundadora continha
227 animais da linhagem UFV1 e 185 animais da linhagem UFV2, resultando
em uma matriz de parentesco com 18.766 e 18.456 animais, de ambos os
sexos, das linhagens UFV1 e UFV2, respectivamente.Para o estudo através de
modelos de regressdo n&o linear foram utilizados cinco registros de peso
corporal, onde os animais, além do peso ao nascimento, foram pesados
individualmente com 7, 14, 21 e 28dias de idade. Inicialmente, buscou-se
identificar qual o melhor modelo n&o linear que descrevesse a curva de
crescimento usando os modelos de von Bertalanffy, Brody, Gompertz,
Logistico, Richards e regresséao linear segmentada (spline) com um n6 aos 14
dias.Para o estudo da curva de crescimento através de modelos de regresséao
aleatdria, os pesos individuais foram analisados com o0 uso do modelo animal,
onde as idades foram descritas em termos de polinbmios ortogonais de

Legendre, com geragao e sexo como efeito fixo.Dentre os modelos analisados,

vii



o modelo de Gompertz foi o mais adequado para descrever a curva de
crescimento de codornas de corte para ambos os sexos nos trés grupos de
geragdes. A partir do melhor modelo identificado, foi possivel fazer a analise de
identidade de modelos para verificar se houve mudangas na curva de
crescimento dos animais. O resultado dos testes de razdo de verossimilhanga
para a identidade de modelos indicou que o peso adulto e a taxa de maturidade
foram significativamente diferentes entre os trés grupos de geracdes, para
ambos 0s sexos, hao sendo possivel o uso de um unico modelo que descreva
o crescimento nos trés grupos de geragdes.Nos modelos de regresséo
aleatoria, as estimativas de variancia fenotipica tiveram desempenho
semelhante para os trés grupos, nas duas linhagens. No entanto, a variancia
genética aditiva diminuiu ao longo das geragdes, enquanto houve aumento da
variancia de ambiente permanente e residual, a medida que a seleg¢ao atuou. A
herdabilidade (h?) diminuiu ao longo das geracdes, sendo alta nos pesos ao
nascimento, reduzindo nas idades intermediarias e aumentando a medida que
o animal se aproximou da fase adulta.Assim, conclui-se que houve mudanca na
curva de crescimento dos animais ao longo das geragdes, com aumento do
peso assintético e redugao da taxa de maturidade dos animais, demonstrando
que o processo de selecdo foi eficiente.Recomenda-se a selecdo dos animais
aos 28 dias de vida, pois é a idade com maior valor da estimativa de h2. Como
ha diferengas entre os grupos de geragdes, recomenda-se também utilizar
apenas os dados das ultimas geragbes para caracteristicas relacionadas ao
peso dos animais ao invés de utilizar toda a informagéo contida no conjunto de
dados, principalmente, quando ha grande numero de animais nas geragdes
iniciais, tanto para modelos de regressdao néao linear, quanto para regressao

aleatdria, reduzindo assim, erros de estimacéo.
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ABSTRACT

RIBEIRO, Jeferson Corréa, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, July, 2014.
Identity of non-linear models and random regression models for the study
of growth curve of meat type quails in different generations in
selection.Advisor: Robledo de Almeida Torres. Co-advisors: Antonio Policarpo
Souza Carneiro and Fabyano Fonseca e Silva.

The aim of this study was to compare the change of the growth curve by
nonlinear regression models, using the test of identity of models, and by
random regression models, using Legendre polynomials in a dataset with 15
generations of meat type quail in selection for weight increasing at 28 days.The
dataset was divided in three groups of generations, initial (G1), intermediate
(G2) and final (G3), each one with five generations, where the founder
population contained 227 animals of UFV1 strain and 185 animals of UFV2
strain, resulting in a relationship matrix with 18,766 and 18,456 animals of both
sexes and strains.For the study through nonlinear regression models were used
five body weight records, where animals besides birth weight, were individually
weighed at 7, 14, 21 and 28 days of age.Initially, it was sought to identify the
best nonlinear model describing the growth curve models using the von
Bertalanffy, Brody, Gompertz, Logistic, Richards and segmented linear
regression (spline) with a knot at 14 days.For the study of the growth curve
through random regression models, individual weights were analyzed using the
animal model, where ages were described in terms of orthogonal Legendre
polynomials, with generation and sex as fixed effects.Among the analyzed
models, the Gompertz model was the most appropriate to describe the growth
curve of quails for both sexes in all groups of generations. From the best model

that was identified, it was possible to analyze identity models to see if there
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were changes in the growth curve of the animals.The result of the likelihood
ratio tests for model identity indicated that the adult weight and maturing rate
were significantly different between the three groups of generation, for both
sexes, not being possible to use a single model that describes the growth in the
three groups of generations.In random regression models, phenotypic variance
estimates were similar for the performance in three groups, in both strains.
However, the additive genetic variance decreased over the generations, while
there was an increase of the variance of permanent environmental and residual,
as the selection acted.The heritability (h?*) decreased over the generations,
being high at the birth weights, reducing the intermediate ages and increasing
as the animal approached adulthood.Thus, it is concluded that there was a
change in the growth curve of the animals over the generations, with an
increase in asymptotic weight and reduction of animal maturity, demonstrating
that the selection process was efficient.Selection of animals at 28 days of life is
recommended, because this is the age with the highest value of estimated h2
Because there are differences between groups of generations, it is also
recommended to use only data from the last generations for traits related to the
animal weights instead of using all the information contained in the data set,
especially when there are large numbers of animals in initial generations, for
both nonlinear regression models, as for random regression, thereby reducing

estimation errors.



1. INTRODUGAO GERAL

Ha muito tempo o homem utiliza o crescimento corporal para a escolha
dos melhores animais, com o objetivo de aumentaro peso dos individuos em
uma populagéo. Por ser de facil mensuragéo e excelente resposta a selegéo, o
crescimento dos animais esta presente em todos os programas de
melhoramento animal e, portanto, sendo alvo de estudo em diversas areas do
conhecimento, com o intuito de melhor conhecer o fenédmeno por traz
dessecomportamento. A funcdo de crescimento normalmente é analisada
através da relagao funcional entre peso e idade (SILVA et al., 2001), avaliados
repetidamente em intervalos pré-definidos de tempo.

Os programas de melhoramento sempre utilizaram o desenvolvimento
corporal, através da mensuracdo do peso individual, determinado em uma
idade fixa, como uma das principais caracteristicas a serem selecionadas. De
posse dessas medidas, era possivel comparar os animais e seleciona-los de
acordo com os objetivos impostos pelo programa.

O uso intenso dessa caracteristica ao longo do tempo foi importante
para o desenvolvimento das linhagens de alto desempenho em varias espécies
animais. As atuais linhagens de frango sdo exemplos da importancia do peso
corporal na selecdo de aves. Ha bastante tempo, a selegao de aves, tem sido
tradicionalmente feita sobre um peso a uma idade fixa, o que contribuiu para
que a idade ao abate reduzisse bastante. Com isso, a linhagens atuais
possuem um peso de abate elevado, com excelente deposicao de musculo na
carcaga em reduzido periodo de tempo. No caso de frangos de corte, os
resultados indicaram uma redugdo de até um dia a cada geragédo de selegéo
(MIGNON-GRASTEAU et al., 2001).

Entretanto, alguns autores como LONG (1973) contradiz o uso
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intensivo dessa variavel, afirmando que a sele¢cdo, ndo deve ser pensada
somente em termos de peso e sim na sua composi¢cao que é o resultado da
distribuicdo ou proporcdo dos tecidos, principalmente musculos, ossos e
gordura. Ao efetuar a selecdo basicamente pelo peso, podemos chegar a uma
situacdo em que dois animais, que possuem mesmo peso, indicado pela
balanca, possuem biotipos diferentes. De fato, se fizermos uma analise mais
detalhada, podemos perceber que alguns animais chegam a maturidade mais
cedo, enquanto outros ainda estdo em pleno crescimento, sendo mais tardios.
Isso pode levar a uma selegdo de biotipos ndao desejaveis. Por outro lado,
dificilmente podemos encontrar uma caracteristica de facil mensuracédo e que
sua resposta esteja diretamente ligada a produgdo de carne, tanto em
qualidade quanto em quantidade. Por isso, o entendimento da curva de
crescimento é tado importante.

A selegéo para elevado peso corporal realizada em uma idade juvenil
causa um aumento nos pesos ao longo do crescimento, especialmente na
idade adulta. Além disso, tem sido relatado que ela ajuda a reduzir a idade de
inflexdo (MARKS, 1978; ANTHONY et al., 1991). Entretanto, problemas com
peso nos animais domésticos sdo alvos de estudo constantes. Em suinos, o
baixo peso implica em uma menor propor¢cao de leitoas que entram no estro,
reducdo da vida util animal. O excesso de peso implica em maior numero de
natimortos, problemas de locomocao (MELLAGI et al., 2009) e estreitamento
do canal de paricdo. Nos machos o excesso de peso pode causar o atraso da
manifestacdo da puberdade e baixa producido de sémen. Em bovinos o
excesso de peso esta ligado ao comprometimento da mobilidade do animal
(OLIVEIRA et al., 2006), problemas reprodutivos, aumento da energia de

mantenga e atraso na deposicdo de gordura na carcaga. Nas aves, animais
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muito pesados reduzem o numero de montas naturais, aumento na incidéncia
de pernas quebradas e morte por ascite. O aumento de peso nos machos, por
exemplo, influencia no comportamento da cépula e na concentragao
espermatica.

O aumento do peso nos animais também aumenta a necessidade de
energia de mantencga e dietas com excesso de energia metabolizavel influencia
a concentracdo espermatica em aves, reduzindo-a (BORGES et al., 2006).
Além disso, aves com peso em excesso podem desenvolver situacdes de
imobilidade ténica. Esse comportamento pode estar relacionado com
modificagdes no controle simpatico-vagal do coragao (MILLS &FAURE, 1991),
o qual pode influenciar na resposta a situacdes de estresse, contribuindo para
o bem-estar animal (VALANCE et al., 2007). Em codornas, as fémeas sao
maiores que os machos, e quando atingem a puberdade, continuam a ganhar
peso, com aumento consideravel de tecidos do sistema reprodutivo. Isso faz
com que o rendimento de carcaga decresga consideravelmente, ou seja, os
animais seriam selecionados simplesmente para maiores pesos, podendo esse
peso ser constituido, em boa parte, por visceras, reduzindo o rendimento da
carcaca. O estudo da fungcao de crescimento permitiria ao melhorista selecionar
0s animais para que continuem atingindo pesos consideraveis, sem prejuizos
para outras caracteristicas como as reprodutivas ou de sobrevivéncia.

Uma desvantagem da selegdo para altas taxas de crescimento é que
esta é altamente correlacionada com o peso assintotico e resultaria em animais
maiores na fase adulta quando comparados aos de crescimento lento
(TAYLOR, 2008) o que exige manejo diferenciado de reprodutores para que
nao atinjam altos pesos corporais comprometendo a reprodugao.

Caracteristicas que sdo mensuradas varias vezes durante a vida do
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animal sao consideradas como longitudinais, ou seja, caracteristicas de
dimensdo infinita (SARMENTO, 2007). Essas caracteristicas podem ser
descritas por uma funcdo, em vez de um numero finito de mensuracdes
(KIRKPATRICK & HECKMAN, 1989) e um exemplo é a trajetoria de
crescimento dos animais, que relaciona a idade e o peso de cada individuo. O
interessante disso tudo é que cada medida de peso pode ser considerando
diferente, pois segundo VAN DER WERF &SCHAEFFER (1997), diferentes
genes que se expressam em diferentes idades do animal, causam alteragdes
fisiologicas e no desempenho do individuo.

Quando uma sequéncia de pesagens, ou quaisquer medidas de
tamanho, sdo tomadas em um mesmo individuo, do nascimento a maturidade,
€ possivel construir uma curva do tamanho corporal em fungao da idade, que
representa todo o processo de crescimento e uma das formas de se estudar as
funcdes de crescimento é através de modelos de regressdo néo linear. A
regressao nao linear usa modelos matematicos baseados basicamente em trés
ou quatro parametros baseados no peso assintético, velocidade de
crescimento, proporgdo do crescimento assintético e, em alguns casos, um
parametro que da forma a curva, sendo esses capazes de reunir todo o
fendmeno dessa caracteristica nos animais. Outra forma de estudar a curva de
crescimento é através de modelos de regressdo aleatéria (MRA). Os MRAs
permitem a predicdo de coeficientes de regressdao que representam o
comportamento do valor genético aditivo de cada animal na caracteristica
avaliada em fungao do tempo (idade) ou qualquer outra variavel continua.

Neste trabalho, vamos estudar a curva de crescimento de duas
linhagens de codornas de corte sob o enfoque da regressdo néo linear e

através dos modelos de regresséao aleatoria.
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2. OBJETIVOS
2.1. Objetivo Geral
O objetivo desse trabalho foi comparar as curvas de crescimentos de

codornas de corte de 15 geragdes de selegéo.

2.2. Objetivos Especificos

O presente trabalho teve como objetivos especificoscomparar a curva
de crescimento de duas linhagens de codornas de corte em diferentes grupos
de geracdo de selegdo, estudar as modificagdes na curva de crescimento ao
longo das geracdes de selegdo, ou seja, estudar o efeito da selegdo sobre os
parametros da curva de crescimento,utilizandomodelos de regressdo nao
linear, com o uso do teste de identidade de modelos.

Objetivou-se também, comparar a curva de crescimento genético das
mesmas linhagens, utilizando modelos de regressdo aleatoria, baseados

empolindmios de Legendre.

3. REVISAO DE LITERATURA
3.1. Modelos de Regressdao Nao Linear em Estudos de Curva de
Crescimento

Tentar descrever a fungdo de crescimento de animais por modelos
matematicos sdo alvos de diversas pesquisas onde, caracteristicas
quantitativas sdo tomadas, a fim de representar fatores que influenciam o
fendmeno em questao (RONDON et al., 2002).

O estudo de curvas de crescimento através de modelos n&o lineares
iniciou-se com o modelo de von Bertalanffy para estudos metabdlicos

(RICHARDS, 1959). Entretanto, foi em pesquisas com dados longitudinais, ou
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seja, medidas repetidas ao longo de um determinado tempo, € que o0 emprego
dos modelos nao lineares atingiu a sua plenitude. Esse tipo de estudo é de
extrema importancia na produgdo animal, principalmente em pesquisas que
envolvem situacbes em que as unidades experimentais ou individuos, de
diferentes subpopulagbes ou tratamentos (sexo, raga, entre outros), s&o
analisados ao longo de diversas condigbes de avaliagdo, como tempo, doses,
entre outros.

A razdo fundamental do uso dos modelos nao lineares em curvas de
crescimento esta na informacdo contida nos parametros, que em pequeno
numero, € capaz de fornecer estimativas de taxas de crescimento, grau de
maturidade e peso a maturidade (peso assintético), através de coordenadas de
peso e tempo (LAIRD &HOWARD, 1967). A importancia desses parametros
para o melhoramento animal estd na possibilidade de detectar, em uma
populagdo, animais mais pesados em idades mais precoces (THOLON
&QUEIROZ, 2009), além de fornecer informagdes como variagdo genética e
ambiental que ocorre entre as avaliagdes consecutivas (MANSOUR et al.,
1991).0utra vantagem do uso dos modelos ndo lineares é permitir conhecer a
funcdo de crescimento de uma populagéo. Isso permite planejar mudangas na
estratégia de alimentacao e selegdo dos animais, tendo maior controle sobre o
ganho de peso.

Segundo THOLON & QUEIROZ (2009), nos modelos nao lineares, a
matriz deinformacgdo do sistema contém entre seus elementos, todos oualguns
parametros, que serao estimados, sendo asolug¢ao do problema dependente da
substituicdo dosparametros por provaveis valores. Nesse sistema,
porprocessos iterativos, busca-se um valor minimo para a soma de quadrados

do erro ou residuo, apontando asolugao, teoricamente, ideal.Essa dependéncia
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de valores iniciais para ajuste dos dados € tao grande, que exercem influéncia
no numero de iteragdes e na velocidade para atingir a convergéncia, e até
mesmo no préprio processo de convergéncia.

A estimagao dos parametros necessita de uma solugao numérica e é
feita, geralmente, pelo método de Gauss-Newton, também conhecido como
meétodo da linearizagdo. Segundo THOLON &QUEIROZ (2009), esse método
aplica uma aproximagao por expansao da série de Taylor para aproximar o
modelo de regressdo nao linear aos termos lineares e, entdo, estima os
parametros por quadrados minimos ordinarios. O processo iterativo desses
passos, geralmente, conduz a uma solugéo para o problema de regresséo nao
linear. A aplicacdo do método de Gauss-Newton principia pela atribuicdo de
valores iniciais aos parametros. Esses valores iniciais podem ser obtidos de
estudos anteriores, conhecimentos tedricos do pesquisador ou ainda através
de métodos aplicaveis a situagdes peculiares, como o proposto por SILVEIRA
JUNIORet al. (1992). Esses autores propuseram uma analise preliminar de
diferengas que conduziu a eliminagdo de um ou mais parametros € a um
modelo linearizavel por transformagéo logaritmica. Estimativas de quadrados
minimos, obtidas por regressdo linear simples, foram entdo tomadas como
valores preliminares (THOLON & QUEIROZ, 2009).

A grande vantagem dos modelos nédo lineares é a possibilidade do
estudo da curva de crescimento a partir de trés ou quatro parametros. Na
tabela 1, estdo alguns modelos nao lineares usados em diversas pesquisas

que envolvem curvas de crescimento.



Tabela 1 — Modelos de regressao nao linear usados para descrever curvas de

crescimento.

Modelo nao

, Modelo de curva de crescimento
linear

Referéncia

von Bertalanffy y, = Al-bexp™ )’ +¢

Brody y, = A(l-bexp™ )+e
Gompertz y, = Aexp P kD) 4 @
- B A
Logistico y, = m +e
_ A
Richards Y = T+8
(1+ e)(p(b_kti))m
_ A
Schnute Y = T+8
L+ mexp®)ym
Mitscherlich y, = Al-exp®™))+¢

Meloun | y = A-bexp™ +e
Meloun Il y, = A—exp™™ ¢
At
Michaelis-Menten Yi=—- 18
t+b

Michaelis-Menten DK+ AT

modificado : K™ +t™

Weibull y = A- bexp =" +e

VON BERTALANFFY
(1957)

BRODY (1945)

GOMPERTZ & PHILOS
(1825)

RATKOWSKI (1983)

RICHARDS (1959)

SCHNUTE (1981)

MITSCHERLICH (1919)

MELOUN & MILITKY
(1996)

MELOUN & MILITKY
(1996)

MICHAELIS &
MENTEN (1913)

LOPEZ et al. (2000)

RATKOWSKI (1983)

y; € o valor observado, A é o peso assintético, b é a constante de integracéo, k € o indice de
maturidade, t; € o tempo dado em dias, m é o parametro que da forma a curva, e; € o0 erro

aleatorio.



De acordo com FREITAS (2005), o parametro A € uma estimativa do
peso assintotico (peso adulto) ou o peso limite, se t -« ; quando o peso adulto
do animal ndo é atingido, A reflete uma estimativa do peso as ultimas
pesagens. O parametro b ndo possui interpretacdo bioldgica, porém é uma
constante de integragéo, relacionado aos pesos iniciais do animal, indicando a
proporgao do crescimento assintotico a ser ganho depois do nascimento. A sua
importancia estd na modelagem da curva sigmoidal desde o nascimento

(t = 0) até a idade adulta (t - ) do animal. O parametroK ou indice de

maturidade € a razdo da taxa de crescimento maxima em relagdo ao tamanho
adulto, ou seja, em outras palavrasK € um indicador da velocidade com que o
animal se aproxima do peso adulto, onde valores altos indicam maturidade
precoce e valores baixos, maturidade retardada. O parametro m da forma a
curva e estapresente em alguns modelos sendo denominado parametro
deinflexdo (nos modelos que ndo contem o parametro m,assume-se que m tem
valor igual a 1). Esse parametro refere-se ao ponto em que o animal passa
para uma fase de autoinibicdo, indicando o ponto a partir do qual passa a
crescer com menor velocidade. Na fase onde ocorre a mudanga na taxa de
crescimento, chamado ponto de inflexdo, o crescimento é essencialmente
linear e a sua estimativa pode estar mais influenciada pelas propriedades da
equacao especifica escolhida para ajustar os dados do que propriamente pelo
fendtipo do animal (FITZHUGH, 1976).

Na literatura, varios trabalhos tem como tema a curva de crescimento
nas aves como em perdizes (THOLON & QUEIROZ, 2007; THOLON &
QUEIROZ, 2008), perus (ANTHONY et al., 1991;SEGUL & KIRAZ, 2005),
galinhas poedeiras (BRACCINI NETO, 1993; MIGNON-GASTEAU et al., 1999;
MIGNON-GASTEAU & BEAUMONT, 2000), frangos de corte (STILBORN et al.,
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1994; HRUBY et al., 1994) e patos (MARUYAMA et al., 1999; VITEZICA et al.,
2010).

BRACCINI NETO (1993), analisando dados de aves de postura,
estimou herdabilidade para o parametro A do modelo von Bertalanffy, utilizando
componente paterno, componente materno e componente médio de pai e méae,
iguais a 0,52+0,18; 0,29+0,12 e 0,40+0,09, respectivamente. Para o parametro
K, as estimativas foram 0,25+0,12; 0,48 0,14 e 0,36+0,09, respectivamente,
permitindo concluir que um rapido progresso genético podera ser alcangado
nas primeiras geragdes, por meio da selegédo fenotipica individual, com base
nos parametros da curva de crescimento.

AGGREY (2002) comparou trés modelos nao lineares (Richards,
Gompertz e Logistica) e spline com quatro nés, em dados de crescimentos de
uma linhagem de frangos de corte, contendo 405 animais, obtidos em duas
eclosdes. Com base nos critérios de ajuste, os modelos n&o lineares se
ajustaram aos dados melhor do que o modelo spline. O modelo de Richards
era esperado apresentar o melhor ajuste, entretanto, o0 modelo de Gompertz
também se ajustou bem aos dados. Ja o modelo logistico teve o pior ajuste dos
quatro modelos analisados. Um dos grandes problemas observados com o uso
de modelos nao lineares € a estimagdo do peso inicial. Muitas vezes, os
modelos estimam o peso inicial bastante diferente do observado, inclusive com
valores negativos para peso corporal. Nesse estudo, a fungdo spline foi o
melhor modelo para estimar o peso inicial e o peso assintético. Assim, o autor
recomenda o uso de Splines porque evitaria problemas em estimar pesos
implausiveis, além de permitirem melhor ajuste em regides especificas da
curva de crescimento e que estejam relacionados a outra regido também de

interesse, por serem mais flexiveis. Em frangos, por exemplo, os nés podem
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ser criados em idades onde regime de alimentacéo € alterado para determinar
a taxa de crescimento em intervalos especificos.

Analisando dados de frangos de corte, FREITAS (2005) ajustou os
modelos de Brody, von Bertalanffy, Logistico, Gompertz e Richards, com o
objetivo de obter um modelo mais versatil para estudo de dados de
crescimento. De modo geral, os modelos de Gompertz e Logisticos
apresentaram bons ajustes. Entretanto, os modelos de Gompertz e von
Bertalanffy subestimaram os pesos iniciais até 12 dias de idade, enquanto os
Logisticos superestimaram até oito dias. Para as idades intermediarias, os
cinco modelos proporcionaram bom ajuste, mas todos subestimaram o peso a
partir de 65 dias.

Em codornas, poucas sdo as pesquisas envolvendo curva de
crescimento. Em seus estudos, NARINC et al. (2010) ajustaram 10 modelos
nao lineares (Gompertz, Richards, Logistico, von Bertalanffy, Brody,
Exponencial Negativo, Morgan-Mercer Flodin e trés modelos Hiperbolisticos)
em dados de crescimento de 499 codornas japonesas. Os resultados da
analise indicaram o modelo de Gompertz como o0 mais adequado.

DRUMOND et al. (2013) utilizou um banco de dados com 24.679
registros de peso corporal de codornas de corte, coletados semanalmente até o
42° dia de vida, com o intuito de obter o melhor modelo comparando as
equagdes de Brody, von Bertalanffy, Richards, Logistico e Gompertz. Os
parametros dos modelos foram estimados para machos e fémeas
separadamente. Dos cinco modelos utilizados, apenas o modelo de Richards
nao apresentou convergéncia, tanto para machos como para fémeas. O
modelo mais indicado nesse estudo foi 0 de Gompertz para machos e o modelo

Logistico para as fémeas.
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Em outro estudo, BEIKI et al. (2013) analisaram dados de peso
corporal de 575 codornas japonesas, separadas em trés linhagens de alto e
baixo peso, além da linha controle. Para o estudo da curva de crescimento,
sete modelos foram utilizados: Hiperbolistico (H1, H2, H3), Richards,
Gompertz, Logistico e von Bertalanffy. Para todas as linhagens estudadas, o
modelo que melhor se ajustou aos dados foi o de Richards. O modelo de
Richards revelou também que a selegédo divergente de curto prazo alterou a
trajetéria de crescimento das linhas selecionadas através da mudanga na forma

da curva, dos parametros e das taxas de crescimento relativo.

3.2. Modelos de Regressao Aleatéria em Estudos de Curva de
Crescimento

Outra forma de estudar a curva de crescimento dos animais € usando
0s modelos de regressao aleatéria. Os MRA (HENDERSON Jr., 1982) tém
sidos propostos como alternativa para avaliacdo genética de caracteristicas
que sao medidas repetidamente na vida do animal ou sdo consideradas como
fungdes continuas, tais como as medidas de peso dos animais. Segundo
SILVA et al. (2008), os MRA sao uma alternativa em relagdo aos modelos de
repetibilidade e multicaracteristicos. Os modelos de repetibilidade fornecem
predigdes unicas, validas para todas as idades e ambientes considerados,
enquanto os modelos multicaracteristicos resultam em predigdes para numero
limitado de idades ou ambientes. Os MRA podem ser chamados também de
modelos de dimensao infinita, uma vez que existem medidas infinitas por
individuo e tais medidas sdo mais correlacionadas, quanto mais proximas entre
si (EL FARO & ALBUQUERQUE, 2003), permitem a predicdo de coeficientes

de regressao que representam o comportamento do valor genético aditivo de
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cada animal na caracteristica avaliada em fungédo do tempo (idade) ou qualquer
outra variavel continua. Desta forma, infinitos valores da variavel independente
s&o considerados dentro de um intervalo definido. Por este motivo, o modelo
nao exige utilizacdo de fatores de ajustes para idades consideradas como
padrao e permite uma melhor utilizagdo dos dados disponiveis, ja que todas as
informacgdes do animal e de seus parentes sao utilizadas (SILVA et al., 2008).
Os MRA baseiam-se na estima¢do de uma curva fixa para o conjunto
de dados e a curva de regressao de cada animal representa um desvio da
curva fixa. As estimativas dos componentes de covaridncia atribuidos aos
coeficientes de regressdo aleatorios permitem estimar a covariancia entre
quaisquer valores da variavel independente para o efeito aleatério modelado, o
que é realizado por meio da funcido de covariancia. Esta fungdo de covariancia
descreve toda a estrutura de covariancia deste efeito para o intervalo
considerado na variavel independente (SILVA et al., 2008). Segundo EL FARO
& ALBUQUERQUE (2003), as fungdes de covariancia foram propostas por
KIRKPATRICK et al. (1990) para a analise de dadoslongitudinais, sendo
equivalentesas matrizes de covariancia dos modelos multivariadosde dimenséao
finita. As funcbes de covariancia podemser obtidas a partir das matrizes de
variancia ecovariancia dos modelos de dimensdo finita, ou pormeio das
matrizes de (co)variancia entre os coeficientesde regressao, estimadas pelos
MRA (VAN DER WERF & SCHAEFFER, 1997; MEYER, 1998). Esses mesmos
autores afirmam ainda que as fungdes de covariancias permitem descrever
mudangas graduais das covaridncias com o passar do tempo, predizendo
variancias e covariancias para pontos ao longo de uma trajetéria, mesmo que
haja pouca ou nenhuma informagédo entre os pontos. Permitem também a

modelagem dos efeitos aleatérios, utilizando fungdes polinomiais lineares, além
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de considerar heterogeneidade de varidncias residuais em cada dia da coleta
dos dados.

Trabalhos envolvendo modelos de regresséo aleatéria para dados de
crescimento em aves sao escassos na literatura. THOLON & QUEIROZ (2008),
analisou dados de 7.369 registros de peso corporal medidos desde o
nascimento até 210 dias de perdizes nascidos entre 2000 e 2004, com o
objetivo de modelar a estrutura das varidncias residuais heterogéneas para
cada idade, usando polinébmios de Legendre para modelar os efeitos aleatérios
do modelo. O modelo que se mostrou mais parcimonioso continha um
polinbmio de Legendre de ordem 6 para efeitos fixos, 6 para efeitos genético
aditivo e 6 para efeito de ambiente permanente.

BONAFE et al. (2011) analisou dados de crescimento, de 3.909 e 4.040
codornas de corte das linhagens UFV1 e UFV2, respectivamente, com o
objetivo de avaliar o melhor modelo de regressao aleatdria que melhor se
ajustaria ao estudo genético da curva de crescimento dos animais. O peso
corporal nas duas linhagens foi avaliado aos 1, 7, 14, 21, 28, 35 e 42 dias de
idade. Ordens de ajuste das fung¢des continuas foram gradualmente
aumentadas (ordens variando de 3 a 6) para determinagdo da ordem minima
necessaria para descrever as estruturas de covariancia em fungdo do tempo
nos modelos de regressao aleatoéria. A fungao polinomial de Legendre com as
ordens 6 para efeito genético aditivo direto e 5 para efeito permanente de
animal, para a linhagem UFV1, e 6 para ambos os efeitos aleatérios, para a
linhagem UFV2, foram os mais adequados para descrever a curva de
crescimento dos animais.

ROVADOSCKI (2012) com o objetivo de comparar modelos com

diferentes ordens de ajuste por meio de fungdes polinomiais de Legendre, sob
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modelos de regressdo aleatéria, utilizando dados de 2.027 animais de quatro
linhagens experimentais de frango caipira. O modelo considerado mais
parcimonioso for o que continha o polinbmio de 32 ordem da escala de
Legendre, tanto para efeitos fixos, quanto para efeitos aleatérios.

Outros trabalhos envolvendo regressdo aleatéria com dados
longitudinais em melhoramento animal, com ajuste dos modelos por meio de
polinbmios ortogonais de Legendre podem ser consultados em BOHMANOVA
et al., (2008); BIGNARDI et al., (2008); CHEN, et al., (2011); STERI et al.,

(2012); PEREIRA et al., (2013).
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CAPITULO 1
Identidade de modelos nao lineares para comparacao de curvas de

crescimento de codornas de corte

1.1. RESUMO

O objetivo desse estudo foi identificar a mudanga na curva de crescimento dos
animais ao longo das geragdes de selecado, através do teste de identidade de
modelos. Um conjunto de dados de 15 geragbes de codornas de corte, de duas
linhagens,em selegéo para peso aos 28 dias, foi separado em trés periodos de
selegdo, inicial (G1), intermediario (G2) e final (G3), cada um com cinco
geragbes.Os dados utilizados continham cinco registros de peso corporal, onde
0s animais, além do peso de nascimento, foram pesados individualmente com
7, 14, 21, e 28 dias de vida. Foram utilizados os modelos n&o lineares devon
Bertalanffy, Brody, Gompertz, Logistico, Richards e regressao linear
segmentada (spline) com um ndé aos 14 dias. Dentre os modelos testados, o
modelo de Gompertz foi o mais adequado para descrever a curva de
crescimento de codornas de corte para ambos 0s sexos nos trés grupos de
geragdes e nas duas linhagens. Testes de razdo de verossimilhanga indicaram
que o peso adulto e a taxa de maturidade foram significativamente diferentes
entre os trés grupos de geragdes, para ambos 0s sexos, ndo sendo possivel 0
uso de um unico modelo que descreva o crescimento nos trés grupos de
geragdes. Assim, conclui-se que houve mudancga na curva de crescimento dos
animais ao longo das geracgoes.

Palavras chaves: comparagcdo de modelos, Coturnix coturnix, modelo de

Gompertz, peso corporal, Spline
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CHAPTER 1

Identity of nonlinear models to compare growth curves of quail meat type

1.2. ABSTRACT

The aim of this study was to identify the change in the growth of animals over
selection generations, by the test of identity models.A dataset of 15 generations
of quails, from two lines in selection for weight at 28 days, were separated into
three selection periods, initial (G1), intermediate (G2) and final (G3), each with
five generations.The used data contained five body weight records, where
animals besides birth weight, were individually weighed at 7, 14, 21, and 28
days of life. Were used von Bertalanffy, Brody, Gompertz, Logistic, Richards
nonlinear models and segmented linear regression (spline) with a knot at 14
days.Among the tested models, the Gompertz model was the most appropriate
to describe the growth curve of quails, for both sexes, in the three generation
groups and in both strains.Likelihood ratio tests indicated that the adult weight
and maturing rate were significantly different between the three groups of ages,
for both sexes, it is not possible to use a single model that describes the growth
in the three groups of generations.Thus, it is concluded that there was a change
in the animals growth curve over the generations.

Key words: body weight, comparison of models, Coturnix coturnix, Gompertz,

Spline
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1.3. INTRODUGAO

O conhecimento da curva de crescimento animal, possibilita a adogao
de praticas de manejo que otimizem a producdo de carne, priorizando as
necessidades nutricionais de cada fase de crescimento. Também podem ser
empregadas para predizer a idade 6tima ao abate, em fungédo da taxa maxima
de crescimento (BRACCINI NETO, 1993) e para fins de melhoramento
genético, para selegdo de animais geneticamente superiores em relagédo a
forma da curva de crescimento.

De acordo com FREITAS (2005), entre as varias aplicagdes das curvas
de crescimento na producdo animal, destacam-se: resumir, em poucos
parametros, as caracteristicas de crescimento da populagdo, uma vez que
alguns parametros dos modelos ndo lineares utilizados possuem interpretagcéo
bioldgica e identificar em uma populagédo, os animais mais pesados e 0os mais
precoces, além de dar suporte ao processo de sele¢cdo, bem como acompanhar
0 progresso genético. Além disso, € possivel comparar animais, considerando-
se efeitos ndo controlados em grupos de manejo como, por exemplo, o sexo e
geragao.

Devido as diferengas entre os modelos de regressdo né&o linear,
quando estes sdo ajustados a um mesmo conjunto de dados, torna-se
necessario utilizar metodologias estatisticas com o intuito de compara-los e
indicar o melhor modelo (SILVEIRA et al., 2009). Tais técnicas sao
denominadas de avaliadores da qualidade de ajuste. Na literatura, a maioria
dos trabalhos envolvendo comparacdo de modelos de crescimento utiliza
apenas o coeficiente de determinacéo (R2) e o desvio padrao residual como
avaliadores da qualidade de ajuste. Tal procedimento pode ser explicado pelo

fato destes avaliadores serem apresentados diretamente nos arquivos de
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saidas de softwares estatisticos, como SAS e R (SILVEIRA et al., 2009). De
acordo com SILVEIRA et al. (2009) se outros importantes avaliadores como o
critério de informacao de Akaikeou AIC (AKAIKE, 1974), critério de informacao
bayesiano ou BIC (SCHWARZ, 1978), erro quadratico médio de predicao,
coeficiente de determinagédo predito e percentual de convergéncia também
forem considerados, a indicacdo do melhor modelo pode ser mais precisa, uma
vez que estes avaliadores levam em consideragdo outros fatores como a
analise da independéncia residual e o grau de parametrizagcdo dos modelos
comparados.

A curva de crescimento da populagao pode ser alterada por meio da
selecdo para peso em idades especificas. A selecdo para elevado peso
corporal realizada em uma idade juvenil causa um aumento nos pesos ao longo
do crescimento, especialmente na idade adulta. Além disso, tem sido relatado
que ela ajuda a reduzir a idade no ponto de inflexdo (MARKS, 1978; ANTHONY
et al.,, 1991). Animais mais pesados sdo aqueles que atingem o ponto de
inflexdo mais cedo (MIGNON-GRASTEAU & BEAUMONT, 2000).

Uma das formas de analisar se as variaveis (ou parametros), segundo
REGAZZI& SILVA(2010), entre duas ou mais equagbes da anadlise de
regressao possam ser idénticos, ou seja, se ha uma relagdo entre as variaveis
em estudo, de forma que permitem ser representadas por uma unica equacao,
€ através do estudo de identidade de modelos. Alguns autores apresentaram
métodos capazes de testar hipdteses relativas a este tipo de estudo como
GRAYBILL (1976), NETER et al. (1996) e REGAZZI (1993, 1999). Para
modelos de regressao nao linear, BATES & WATTS (1988) apresentaram um
teste assintético baseado na razdo de verossimilhangaconforme RAO (1973),

similar aos testes usados para modelos lineares, com aproximagao pela
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estatistica F. REGAZZI (2003) demonstrou a aplicacdo deste teste com
aproximacao pela estatistica qui-quadrado considerando a situacdo de
somente um valor observado de Y para cada um de X.REGAZZI & SILVA
(2004) utilizaram o teste da razao de verossimilhanga com aproximacgdes pelas
estatisticas qui-quadrado e F para testar a hipétese de igualdade de qualquer
subconjunto de parametros e, também, a identidade de modelos de regresséo
nao-linear para dados com repeticbes de experimento com delineamento
inteiramente casualizado. Os autores perceberam que, para amostras
suficientemente grande (N > 120), as duas aproximagdes sao praticamente
equivalentes. Para amostras menores, a aproximacao pela estatistica F deve
ser preferida, principalmente por controlar mais a taxa de erro tipo |,
independentemente do valor de N.

O objetivo do presente estudo foi comparar a mudanga na curva de
crescimento de duas linhagens de codornas de corte, composta por 15
geragbes de selegao divida em trés grupos, utilizandomodelos de regresséo

nao linear, com o uso do teste de identidade de modelos.

1.4.MATERIAL E METODOS
1.4.1.0rigem dos dados

Os dados utilizados neste trabalho sdo originados de duas linhagens
de codornas de corte (Coturnixcoturnix) pertencente ao Programa de
Melhoramento de Aves do Departamento de Zootecnia da Universidade
Federal de Vigosa.

Em cada geracédo, as aves foram alojadas em boxes de piso de
concreto forrado com cama de maravalha, composto de um circulo de protecéo

e aquecimento através de campanulas elétricas. Desde a primeira fase até o
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42° dia de vida, foi fornecida uma dieta com 26% de proteina bruta e 2.950 kcal
de energia metabolizavel por kg, sendo que agua e ragédo foram fornecidos a
vontade.Até o 21° dia de idade, foram utilizados programas de iluminacéo de
24 horas. De 21 a 28 dias de idade, a iluminagao natural foi adotada. Além do
peso ao nascimento, os animais foram pesados individualmente com 7, 14, 21,
e 28dias de vida.

A populacéo fundadora continha 227animais (144fémeas e 83 machos)
da linhagem UFV1 e 185 animaisda linhagem UFV2 (119 fémeas e 66
machos). A partir dos fundadores, foi originada a primeira geragdo usando a
propor¢gao de um macho para duas fémeas, alojados em gaiolas individuais,
acasalados aleatoriamente. Para a préxima geracéo, foram selecionados 102
machos e 204 fémeas nas duas linhagens, baseado no maior peso corporal
aos 28 dias de idade. A reproducédo dos animais foi igualmente repetida, até
completar 15 geragdes, resultando em uma matriz de parentesco com18.766 e
18.456animais, de ambos o0s sexos, das linhagens UFV1 e UFV2,
respectivamente. Para esse trabalho, foram utilizados apenas animais que
possuiam os cinco registros de peso que, depois de eliminados os animais com
dados faltantes, resultaram em 5.607machos e 6.068fémeas da linhagem

UFV1 e 5.261 machos e 5.569fémeas da linhagem UFV2.

1.4.2.Andlises estatisticas

O conjunto de dados, que inicialmente continha 15 geracgdes,foi dividido
em trés grupos,com cinco geragdes cada, sendo que o grupo 1 (G1) continha
as geragdes de 1 a 5, o grupo 2 (G2), contendo as geracdes de 6 a 10 e 0
grupo 3 (G3), com geragdes de 11 a 15. A partir dessa etapa, o objetivo foi

identificar qual o melhor modelo n&o linear capaz de descrever a curva de
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crescimento dos animais em cada linhagem e que seja comum aos trés grupo,
comparando-se os modelos de von Bertalanffy, Brody, Gompertz, Logistico,
Richards e regressdo segmentada com um nd, descritos na tabelal.

O parametro A é uma estimativa do peso assintético, quando esse é
atingido ou uma estimativa do peso as ultimas pesagens;o parametro b nao
possui interpretagdo biologica, porém é importante para modelar a curva
sigmoidal do nascimento até a idade adulta; o parametro k, também
denominada indice de maturidade € a razdo da taxa de crescimento maxima
em relagdo ao tamanho adulto;o parametro m que da forma a curva esta
presente em alguns modelos como o0 modelo de Richards e por fim, ¢ o erro
aleatorio.

Para o modelo nao linear usando a regressédo segmentada ou spline,

foi utilizado o modelo n&o linear proposto porKAPS&LAMBERSON(2004):

y =w,+bt,t<14
y, =w,+bt+b,(t-t,),t>14

em que Y, € o valor observado a idade t; w, é o ponto de interse¢do (peso ao

nascimento), t;, ..., t, sdo os chamados nos (idade em que ocorrem as
alteragdes na taxa de crescimento), by, ..., b, sdo as taxas de crescimento

médio nos periodos especificados, que constituem toda a spline e ¢ é o erro

aleatdrio. Para esse estudo, utilizou-se um n6 aos 14 dias de vida da ave,
devido a essa idade ser proxima do ponto de inflexdo da curva de crescimento
dos animais.

Para a obtencao das estimativas dos parametros de cada modelo nao
linear, avaliadores da qualidade de ajuste e teste de identidade de modelos,
utilizou-se o método Marquardt cujas solu¢gdes foram obtidas por meio do

processo iterativo de Gauss-Newton, com o uso do procedimento PROC
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MODEL do programa estatistico SAS® 9.2 (2008).

Tabela 1 - Modelos de regressdo n&o linear para descrever curvas de
crescimento.

Modelo n3o linear Modelo de curva de crescimento Referéncia
VON
von Bertalanffy y, = A(l- bexp™)? + g BERTALANFFY
(1957)
Brody y, = Al-bexp™)+¢g BRODY (1945)
_ (~exp(b—kt)) GOMPERTZ &
Gompertz Yi = AXp T8 PHILOS (1825)
Logistico y = A e RATKOWSKI
9 T e ep® ) (1983)
3 A
Richards Yi=————~<*8 RICHARDS (1959)
L+ exp®)m

y; € o valor observado, A é o peso assintotico, b é a constante de integracéo, k € o indice de
maturidade, t; € o tempo dado em dias, m é o pardmetro que da forma a curva, €; é o erro
aleatdrio.

Para verificar se houve mudancga na curva de crescimento dos animais
ao longo das geracdes de selegdo, o teste da razdo de verossimilhanga foi
aplicado com o intuito de comparar o modelo completo com o modelo reduzido.
O modelo completo permite o ajuste de uma equagédo para cada grupo,
enquanto no modelo reduzido, o ajuste acontece em uma equagdo comum
para todos os grupos ou equagdes com subconjuntos de pardmetros comuns
entre os grupos. Para tanto, foi utilizada a metodologia apresentada por
REGAZZ| (2010) para teste de identidade de modelos de regressdo néo linear
e de igualdade de qualquer subconjunto de parametros, através do teste da
razao de verossimilhanca com aproximacao pela estatistica qui-quadrado, ao
nivel de 5% de significAncia. Assim, foram criadas variaveis indicadoras

(dummy), com o intuito de representar os grupos de geragdes, usando dados
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binarios, sendo D;=1, quando o animal pertencer ao grupo j e Dj=0,quando o
animal n&o pertencer ao grupo J.

O teste de identidade de modelos se baseia na estatistica qui-quadrado

(7?) computada a partir dos valores maximos da fungédo de verossimilhanga

para modelos reduzidos (Lw ) e completo (L), dada por:
7°=-2In(Lew /LY)= (-2InLw)- (-2InLY)
sendo aplicado o teste de qui-quadrado, ao nivel de 5% de significancia, com

graus de liberdade dado pela diferenca entre o numero de parametros dos

modelos completo e reduzido.

1.4.3. Avaliadores da qualidade de ajuste
Os avaliadores da qualidade de ajuste utilizados neste estudo sédo

apresentados resumidamente a seguir:

1.4.3.1Porcentagem de convergéncia (C%)

A porcentagem de convergéncia é utilizada para verificar o quanto o
modelo é capaz de se ajustar aos dados, ou seja, é possivel observar qual
modeloapresenta maior facilidade de convergéncia, que € dado pela
porcentagem de ajustes queconvergiram. (SILVEIRA, 2010). Modelos com
maiores valores de porcentagem de convergéncia indicam serem capazes de

se ajustados aos dados individualmente para cada animal.

1.4.3.2 Coeficiente de determinacao(R?)
O coeficiente de determinacdo ou R? representa a proporcdo da

variagao total de uma variavelobservada y, que € explicada pela variagao de

outra variavel estimada y , ou seja:
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Rzz(ry&)z
A interpretagdo para esse avaliador da qualidade de ajuste é tal que,

quanto maior o valor de R?, maior € a correlagdo do valor estimado com o valor

observado.

1.4.3.3 Coeficiente de determinacéo ajustado (R?;)
E usado para comparar a qualidade do ajuste de modelos utilizando o
coeficiente de determinagcdo R? com diferentes numeros deparametros e/ou

diferentes numeros de observagdes (n). Sua férmula é dada por:
-1
2 _— R2— P 1- R2
R e
em que pé o numero de parametros na fungao, incluindo o intercepto. Assim

como o R? modelos que possuem maiores valores para R?;indicam que um

melhor ajustamento do mesmo aos dados.

1.4.3.4 Erro quadratico médio de predi¢ao (MEP)

Um dos critérios mais eficientes para testar a qualidade de um modelo
deregressao € o erro quadratico médio de predicdo (CHROBOK et al., 2004),
sendo dado por:

> -9
MEP=11 —

n

em que n € o numero de observagdes, Y representa os valores estimados

considerandovalores dos parédmetros proveniente de um ajuste sem a presenca
da observacdo i. Para esse avaliador, menores valores de MEP indicam

melhores ajustes pelo modelo aos dados.
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1.4.3.5 Critério de informacao de Akaike (AIC)

O critério de informacgao de Akaike ou AIC permite utilizar o principio da
parcimbnia na escolha do melhor modelo, ou seja,de acordo com este critério
nem sempre o modelo mais parametrizado é melhor(BURNHAM e
ANDERSON, 2004). Menores valores de AIC refletem um melhorajuste
(AKAIKE, 1974). Sua expresséo é dada por:

AIC =-2loglike+ 2p
em que p € o numero de parametros e loglike o valor do logaritmo da fungéo

deverossimilhanga considerando as estimativas dos parametros.

1.4.3.6 Critério bayesiano de Schwarz (BIC)

Esse avaliador segue o mesmo principio do AIC, ou seja, penaliza
modelos com maior grau de parametrizagdo,e da mesma forma, quanto menor
for o valor de BIC (SCHWARZ, 1978), melhor sera oajuste do modelo. Sua
expressao é dada por:

BIC =—2loglike+ pIn(n)

em que n é o numero de observagdes utilizadas para ajustar a curva.

1.5. RESULTADOS E DISCUSSAO
Os resultados para cada avaliador da qualidade de ajuste,
considerando todos os modelos nao lineares ajustadospara linhagem UFV1

podem ser observados na tabela2 e para a linhagem UFV2, na tabela 3.
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Tabela 2 —Valores médios dos avaliadores da qualidade de ajuste para
diferentes fases de selecédo (G1, G2 e G3), para fémeas e machos
da linhagem UFV1.

Fases Modelo R(%) RZ%(%) MEP C% AIC BIC

Spline 99,80 99,60 20,54 9568 25,38 23,82
Gompertz 99,81 99,61 19,42 99,73 2519 24,02
G1 Brody 96,22 92,43 13,74 1,260 44,72 43,55

fémea von Bertalanffy 99,81 99,63 18,81 97,76 27,98 26,81
Richards 99,83 99,65 16,77 52,14 17,57 16,01
Logistico 99,80 99,61 19,54 99,84 29,85 28,68

Spline 99,89 99,78 1567 9525 26,04 24,48
Gompertz 99,90 99,79 1494 9939 2332 22,15
G2 Brody 98,16 96,32 220,0 1,120 44,50 43,32

fémea von Bertalanffy 99,90 99,81 13,89 97,99 2519 24,02
Richards 99,90 99,80 14,02 33,56 18,34 16,78
Logistico 99,90 99,79 1497 99,44 33,03 31,86

Spline 99,45 98,32 1600 9745 31,55 29,99
Gompertz 99,82 99,63 32,72 99,65 26,51 25,33
G3 Brody 9541 91,78 7525 4,110 43,70 42,52

fémea von Bertalanffy 99,77 99,54 41,36 98,78 28,19 27,02
Richards 97,564 93,13 752,1 47,86 24,09 22,63
Logistico 99,68 99,36 62,85 99,71 33,50 32,33

Spline 99,84 99,68 16,27 94,82 25,08 23,52
Gompertz 99,84 99,67 16,47 99,62 23,28 22,11
G1 Brody 97,70 9564 1940 1,200 44,37 43,19

macho von Bertalanffy 99,84 99,69 1596 97,87 27,39 26,22
Richards 99,86 99,71 14,78 49,08 17,29 15,73
Logistico 99,83 99,67 16,64 99,76 29,70 28,53

Spline 99,88 99,76 18,23 94,44 2536 23,80
Gompertz 99,89 99,78 16,11 99,11 23,28 22,11
G2 Brody 99,05 98,10 97,79 0,970 41,94 40,77

macho von Bertalanffy 99,90 99,79 1525 98,07 24,74 23,57
Richards 99,86 99,72 21,28 34,00 19,33 17,77
Logistico 99,89 99,78 16,30 99,36 33,11 31,93

Spline 99,63 98,66 134,1 97,01 31,16 29,60
Gompertz 99,88 99,75 23,26 99,63 2561 24,44
G3 Brody 97,54 95,08 4875 2,610 42,39 41,22

macho von Bertalanffy 99,84 99,68 31,11 98,88 27,23 26,06
Richards 97,53 93,10 662,7 4424 2326 21,69
Logistico 99,74 99,48 5044 99,68 33,28 32,11

R2= coeficiente de determinacéo; Rzaj = coeficiente de determinagéo ajustado; MEP = erro
quadratico médio de predicdo; C% = porcentagem de convergéncia; AIC = critério de
informacao de Akaike; BIC =critério bayesiano de Schwarz; G1= geragdes iniciais, G2 =
geragdes intermediaria, G3=geracdes finais.
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Tabela 3 — Valores médios dos avaliadores da qualidade de ajuste para
diferentes fases de selecédo (G1, G2 e G3), para fémeas e machos
da linhagem UFV2.

Fases Modelo R%(%) R%(%) MEP C% AIC BIC

Spline 99,68 99,07 22,08 97,57 24,19 22,62
Gompertz 99,82 99,64 19,60 100,0 24,38 23,21
G1 Brody 93,65 87,82 5899 1,230 43,90 42,73

fémea von Bertalanffy 99,73 99,45 31,52 100,0 27,57 26,40
Richards 98,91 96,80 187,99 52,06 16,66 15,10
Logistico 99,71 99,43 33,69 99,81 29,82 28,65

Spline 99,62 98,91 77,78 94,97 28,07 26,51
Gompertz 99,80 99,78 17,33 99,72 23,97 22,80
G2 Brody 96,78 93,65 437,0 1,650 42,55 41,38

fémea von Bertalanffy 99,84 99,69 24,92 100,0 26,52 25,35
Richards 98,96 97,14 222,7 39,83 18,94 17,38
Logistico 99,73 9945 46,14 99,86 32,87 31,70

Spline 99,41 98,36 1924 98,20 33,06 31,49
Gompertz 99,85 99,72 34,73 99,58 26,16 24,98
G3 Brody 99,06 98,12 194,8 0,420 42,22 41,05

fémea von Bertalanffy 99,80 99,60 50,97 98,75 29,26 28,09
Richards 98,44 9589 470,0 5534 22,78 21,22
Logistico 99,75 99,52 58,04 99,72 33,01 31,84

Spline 99,71 99,25 18,66 96,70 24,12 22,56
Gompertz 99,83 99,67 1593 99,48 24,01 22,84
G1 Brody 98,65 97,30 106,5 0,920 41,75 40,57

macho von Bertalanffy 99,84 99,69 1530 97,47 27,06 25,89
Richards 99,89 99,77 11,95 49,66 16,90 15,34
Logistico 99,84 99,67 15,73 99,80 29,95 28,78

Spline 99,62 98,95 8368 9512 28,18 26,62
Gompertz 99,91 99,81 14,30 99,56 22,99 21,82
G2 Brody 97,95 96,34 291,2 1,700 40,63 39,46

macho von Bertalanffy 99,88 99,77 17,39 98,37 25,64 24,47
Richards 98,12 94,91 398,8 42,01 18,49 16,93
Logistico 99,73 99,46 4252 99,78 32,54 31,36

Spline 99,46 98,46 1621 97,05 33,04 31,47
Gompertz 99,89 99,77 22,87 99,86 2597 24,80
G3 Brody 97,66 9558 448,3 56,00 43,42 42,25

macho von Bertalanffy 99,84 99,69 31,57 98,80 28,54 27,37
Richards 98,69 96,60 3719 5239 23,19 21,63
Logistico 99,78 99,56 46,26 99,93 32,91 31,74

2 = coeficiente de determinagao; Rzaj = coeficiente de determinacdo ajustado; MEP = erro
quadratico médio de predicdo; C% = porcentagem de convergéncia; AIC = critério de
informacao de Akaike; BIC = critério bayesiano de Schwarz; G1= geragdes iniciais; G2 =
geragdes intermediaria, G3=geracdes finais.

Considerando a linhagem UFV1, e apenas as fémeas, no primeiro
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grupo (G1), os modelos de Brody e Richards tiveram os piores desempenhos
quanto a convergéncia, dados os baixos valores encontrados para este
avaliador.E desejavel que um modelo possua altos valores de percentagem de
convergéncia, uma vez que esse avaliador determina o quanto um modelo &
capaz de ajustar aos dados para descrever a curva de crescimento dos
animais. Devido a esse baixo desempenho, esses modelos foram eliminados.
Os modelos de Gompertze von Bertalanffy obtiveram os maiores valores de R?
e Rzaje menores valores de MEP, AIC e BIC. Para o grupo de geragdes
intermediarias (G2) e finais (G3), ainda considerando apenas as fémeas, os
modelos de von Bertalanffy e Gompertz também foramos que obtiveram os
melhores desempenhos emtodos os avaliadores utilizados nesse estudo, além
de obter percentagem de convergéncia préximo de 100%.

Ao considerarmos apenas os machos, os modelos de Richards e Brody
apresentaram valores de convergéncias muito baixos. Devido a essa baixa
convergéncia, esses modelos n&o sdo indicados para descrever a curva de
crescimento das aves da linhagem UFV1. Os modelos de Gompertz, e von
Bertalanffy acompanharam a tendéncia obtida para as fémeas, obtendo os
maiores valores de R? e R%;, menores valores de MEP, AIC e BIC e
percentagens de convergéncia préoximas de 100% dos animais nas trés fases
de selecgao.

Para a linhagem UFV2, considerando apenas as fémeas, ao longo das
geragobes (G1, G2 e G3), os modelos de Gompertz, von Bertalanffy e Richards,
obtiveram as maiores estimativas de R? e R%;, menores valores de MEP
(Gompertz e von Bertalanffy), menores valores de AIC e BIC (Richards, splines
e Gompertz), além de altos valores de percentagem de convergéncia.

Novamente, os modelos de Brody e Richards foram os modelos com menores
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valores de percentagem de convergéncia, sendo eliminados também para as
fémeas da linhagem UFV2.

Para os machos, considerando os trés grupos de geragdes, os modelos
de Gompertz, von Bertalanffy e Richards obtiveram os melhores desempenhos
quanto as estimativas de R?, R?;, BIC e AIC. Os modelos de Brody e Richards
apresentaram valores baixos de percentagem de convergéncia e altos valores
de MEP, ao contrario dos demais modelos testados, ndo sendo indicados
também para descrever a curva de crescimento de codornas de corte.

Na literatura, o modelo de Gompertz aparece como o mais adequado
para ajustar a curva de crescimento de codornas de corte (DRUMOND et al.,
2013), codornas japonesas (BALCIOGLU et al., 2005; KIZILKAYA et al., 2006;
NARINK et al., 2010), frangos de corte (AGGREY, 2002; FREITAS, 2005) e
perus (SEGUL & KIRAZ, 2005). Entretanto, outros modelos também
apresentaram desempenhos satisfatorios para ajuste de curvas de crescimento
em codornas como o modelo de Richards (BEIKI et al., 2013;SEZER &
TARHAN, 2005) e Logistico (KARAMAN et al., 2013). Nesse estudo, tanto os
modelos de Gompertz, quanto Richards tiveram bons desempenhos, sem
considerar a porcentagem de convergéncia. De modo geral, € possivel afirmar
que o modelo de Richards obteve os menores valores de AIC e BIC em todos
os grupos estudados, para ambos os sexos e linhagens. O BIC penaliza
modelos com maior numero de parametros € mesmo assim o Richards foi
superior ao Gompertz. Entretanto, a presengca de um parédmetro a mais no
modelo de Richards, ndo foi suficiente em superar a porcentagem de
convergéncia do modelo de Gompertz, apresentando baixos valores quando
consideramos esse avaliador da qualidade de ajuste. Além disso, os valores de

MEP para o modelo de Gompertz foram os menores encontrados. Os
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modelosde von Bertalanffy e Logistico obtiveram bons resultados, sendo
quevon Bertalanffy, em alguns casos alternou ora como segundo, ora como
terceiro melhor desempenho. Esses modelos sdo bastante utilizados para a
modelagem de curva de crescimento em aves, lembrando que o modelo de von
Bertalanffy foi o primeiro a ser utilizado para estudos metabdlicos (RICHARDS,
1959).

O modelo de Brody ndo apresentou desempenhosatisfatorio, sendo
esse modelo ndo indicado para modelagem de curvas de crescimento em
codornas de corte. Na literatura, as curvas do modelo de Brody s&o pouco
utilizadas para dados que envolvem curva de crescimento em aves, ficando
mais restrito aos dados de crescimento em suinos e bovinos.

O modelo que utilizou Spline com um né nao foi 0 mais parcimonioso
em descrever acurva de crescimento de codornas de corte. O modelo foi
penalizado por usar um parametro a mais ao considerar o BIC, assim como o
Richards. Todavia, por se tratar de uma funcido composta, a partir de uma série
de modelos lineares, € possivel ser utilizado para compartimentar o
crescimento em segmentos e também substituir como uma alternativa aos
modelos assintéticos quando os dados séo truncados antes da assintota ser
atingida (AGGREY, 2002). Com relacdo aos valores de R? e R?, praticamente
todos os modelos apresentaram valores altos e acima de 91%.THOLON et al.
(2003) afirmaram que os melhores modelos que ajustaram as curvas de
crescimento de perdizes foram o de Gompertz e von Bertalanffy. Entretanto,
esses autores afirmaram que o acumulo de gordura abdominal em idade
madura, possivelmente, foi a causa da falta de ajuste.Durante a fase final de
crescimento, o desenvolvimento dos O6rgdos sexuais e o0 crescimento,

particularmente nas fémeas, resultaram em diferengas na funcdo de
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crescimento adequado (THOLON & QUEIROZ, 2007). Assim, fungbes splines
foram usadasna segmentacdo das fases em diferentes partes do
desenvolvimento ponderal dos animais.

Neste estudo, o modelo de Gompertz foi considerado o melhor modelo
nao linear para descrever a curva de crescimento dos animais devido aos
desempenhos apresentados em todos os grupo, linhagens e sexo. Embora o
modelo de Richards tenha apresentado resultados satisfatorios, a percentagem
de convergéncia foi baixa em todos os estudos analisados, fazendo com que
esse modelo seja descartado.

A partir do melhor modelo identificado, foi possivel fazer a analise de
identidade de modelos para verificar a possibilidade do uso de um unico
modelo para os trés grupos ou se houve mudanga na curva de crescimento dos
animais ao longo das geragdes de selegdo, necessitando de uma equagao
ajustada para cada grupo. Os resultados das estimativas de parémetros,
somas de quadrados e graus de liberdade, obtidos em cada modelo analisado,
para a linhagem UFV1 estdo na tabela 4. As estimativas obtidas quando se
utilizou hipétese de igualdade de pelo menos um dos parametros, ou igualdade
de todos os parametros foidiferente das observadas quando nao foi feita
nenhuma restricdo no espaco paramétrico, ressaltando a diferenga nas suas
estimativas para cada grupo, tanto nas fémeas, quanto nos machos.

Na tabela 5 estdo os resultados dos testes de razdo de
verossimilhanga para cada hipotese de igualdade de parametros entre os
grupos de geragdes. Para as fémeas e machos, os parametros A, b e k foram
significativamente diferentes (P < 0,0001) entre os trés grupos estudados,
identificando diferencas no peso assintdtico, parametro b e na taxa de

maturidade ao longo das geracgdes.
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Tabela 4 — Estimativas dos parédmetros do modelo completo sem restricdes (Q2 )
e modelos com igualdade em um parémetro (A:o,, b:o,, kio,) €
com igualdade em todos os parametros(o,) e respectivas somas de

quadrados do residuo da regressao (SQRR) e numero de graus de
liberdade do residuo da regressao (GLRR) para fémeas e machos
da linhagem UFV1.

Estimativas de parametros dos modelos— Fémeas UFV1

Parametros Q ®, o, 0, 0,
Aq 345,46 - 350,87 328,64 -
b1 1,3701 1,3564 - 1,3852 -
K4 0,0703 0,0638 0,0688 - -
A, 386,42 - 383,44 383,18 -
b, 1,3492 1,3504 - 1,3519 -
ko 0,0734 0,0738 0,0742 - -
As 398,81 - 394,59 415,61 -
b3 1,3453 1,3571 - 1,3302 -
ks 0,0776 0,0808 0,0789 - -
A - 384,38 - - 370,81
b - - 1,3562 - 1,3549
k - - - 0,0740 0,0736
SQRR 7.515.731 7.538.040 7.520.041 7.526.815 14.720.184
GLRR 29.065 29.067 29.067 29.067 29.071
Estimativas de parédmetros dos modelos — Machos UFV1
Parametros Q ON o, ON 0,
A 327,73 - 332,69 312,20 -
b1 1,3566 1,3421 - 1,3716 -
K4 0,0709 0,0639 0,0693 - -
A, 365,42 - 362,10 364,06 -
b, 1,3339 1,3329 - 1,3351 -
ko 0,0743 0,0740 0,0753 - -
As 382,04 - 378,51 395,12 -
bs 1,3329 1,3455 - 1,3205 -
ks 0,0776 0,0811 0,0787 - -
A - 367,02 - - 353,10
b - - 1,3425 - 1,3417
k - - - 0,0746 0,0742
SQRR 6.570.780 6.595.447 6.574.748 6.579.570 13.336.927
GLRR 28.016 28.018 28.018 28.018 28.022

A, b, e ki sdo os pardmetros do modelo de Gompertz sendo i=1 para grupo 1, i=2 para grupo 2,
i=3 para grupo 3 e A, b e k sdo paradmetros unicos para ambos 0s grupos.

De modo analogo, os resultados das estimativas de parametros, somas
de quadrados e graus de liberdade para os modelos estudados na linhagem
UFV2 podem ser observados na tabela 6. Novamente, as estimativas dos
parametros foram diferentes das observados quando nado foi feita nenhuma

restricdo no espacgo paramétrico, resultando em diferencas nas estimativas em
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cada grupo e em cada sexo.

Tabela 5 — Hipoteses avaliadas para igualdade de parametros entre trés grupos

de geragbes, valores da estatistica do teste da

razao de

verossimilhanga (y?), numero de graus de liberdade e nivel
descritivo do teste (valor P) para fémeas e machos da linhagem

UFVA1.
Fémeas UFV1
Hipoteses X2 GL Valor P
HO 1 A=A=As=A 86,17 2 < 0,0001
H < by=b,=bs=b 16,67 2 < 0,0001
HE 1 ki=ko=ks=k 42,85 2 < 0,0001
(4) - = = =A"
Ho™ s Ar=As= A=A, 19.544,16 6 < 0,0001
bi1=b,= bs=b; k1=ko= ks=k
Machos UFV1
Hipoteses x? GL Valor P
HO © Aj=A=As=A 105,01 2 < 0,0001
H® : by=b,=bs=b 16,92 2 < 0,0001
HE kq=ko=ks=k 37,46 2 < 0,0001
4) = = =A"
Ho™ s Ar=As= Ag=A; 19.839,01 6 < 0,0001

b1:b2: b3:b; k1:k2: k3:k

A, b;, e ki sdo os pardmetros do modelo de Gompertz sendo i=1 para grupo 1, i=2 para grupo 2,
i=3 para grupo 3 e A, b e k sdo pardmetros Unicos para ambos 0s grupos.

A partir das hipoteses avaliadas para igualdade de paréametros entre

ostrés grupos de geragdes (tabela 7) pode-se perceber que os valores da

estatistica do teste para razdo de verossimilhanga, para os parametros A e k

foram significativamente diferentes (P < 0,0001), identificando diferengas no

peso assintético e na taxa de maturidade ao longo das geracgdes. O parametro

B ndo apresentou diferenga significativa entre os grupos analisados (P = 0,

0035 para fémeas e P = 0,0189 para machos) sendo semelhante aos
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resultados obtidos por MIGNON-GRASTEAU et al. (1998).

Tabela 6 — Estimativas dos parametros do modelo completo sem restricdes (Q)
e modelos com igualdade em um parametro (A:o,, b:o,, kie;) e
com igualdade em todos os parametros (®,) e respectivas somas de

quadrados do residuo da regressao (SQRR) e numero de graus de
liberdade do residuo da regressao (GLRR) para fémeas e machos
da linhagem UFV2.

Estimativas de parametros dos modelos — Fémeas UFV2

Parametros Q ON o, ON 0,
A4 359,45 - 362,66 338,70 -
b, 1,3699 1,3595 - 1,3874 -
ki 0,0697 0,0648 0,0688 - -
A, 374,24 - 368,94 378,97 -
b, 1,3491 1,3404 - 1,3448 -
ks 0,0751 0,0722 0,0767 - -
As 411,84 - 411,56 430,73 -
b3 1,3617 1,3818 - 1,3447 -
ks 0,0779 0,0830 0,0780 - -
A - 389,07 - - 374,13
b - - 1,2623 - 1,3608
k - - - 0,0741 0,0736
SQRR 7.440.352 7.464.452 7.442.626 7.454.652 14.047.040
GLRR 27.826 27.828 27.828 27.828 27.832
Estimativas de parametros dos modelos — Machos UFV2
Parametros Q 0, ®, (0N 0,
A, 341,99 - 344,34 320,63 -
b, 1,3533 1,3430 - 1,3728 -
K1 0,0700 0,0651 0,0694 - -
A 353,47 - 349,40 359,96 -
b, 1,3358 1,3249 - 1,3292 -
ks 0,0765 0,0729 0,0779 - -
Az 391,84 - 391,85 408,73 -
bs 1,3473 1,3679 - 1,3307 -
Ks 0,0787 0,0840 0,0787 - -
A - 370,21 - - 356,56
b - - 1,3473 - 1,3457
k - - - 0,0750 0,0745
SQRR 6.671.417 6.695.531 6.672.814 6.686.174 12.721.578
GLRR 26.296 26.298 26.298 26.298 26.302

A, b;, e ki sdo os pardmetros do modelo de Gompertz sendo i=1 para grupo 1, i=2 para grupo 2,
i=3 para grupo 3 e A, b e k sdo pardmetros Unicos para ambos 0s grupos.

Tabela 7 — Hipdteses avaliadas para igualdade de parametros entre trés grupos
de geragdes, valores da estatistica do teste da razdo de

verossimilhanga (x°), numero de graus de liberdade e nivel
descritivo do teste (valor P) para fémeas e machos da linhagem
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UFV2.

Fémeas UFV2

Hipoteses x? GL Valor P

HO © Aj=A=As=A 90,01 2 < 0,0001

H 1 by=b,=bs=b 8,51 2 0, 0035

HE kq=ko=ks=k 53,45 2 < 0,0001
(4) - = = =A-"

Ho™ - Ai=As= A=A, 17.688,96 6 < 0,0001

b1=b2= b3=b; k1=k2= k3=k
Machos UFV2

Hipoteses X2 GL Valor P

HO © Aj=A=As=A 94,91 2 < 0,0001

H 1 by=b,=bs=b 5,51 2 0,0189

HE kq=ko=ks=k 58,12 2 < 0,0001
(4) " = = =A"

Ho™ Ar=Az= Ag=A; 16.979,02 6 < 0,0001

b1=b,= bs=b; k1=ko= ks=k

A, b;, e ki sdo os parametros do modelo de Gompertz sendo i=1 para grupo 1, i=2 para grupo 2,
i=3 para grupo 3 e A, b e k sdo pardmetros Unicos para ambos 0s grupos.

O parametro k esta relacionado com a velocidade em atingir o peso

assintotico. Assim, embora haja diferencas de pequena escala entre as

estimativas de k4, ko e k3, € possivel afirmar que o grupo trés atinge o peso

assintético mais rapido que os grupos um e dois. Como de fato, ao plotar a

curva de crescimento dos animais usando os parametros estimados pelo

modelo (figuras 1 e 2), é possivel perceber que o grupo trés possui maior

velocidade de crescimento que o primeiro e o segundo grupo ao atingir o peso

assintotico.
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Figura 1 - Curvas de crescimento ajustadas pelo modelo de Gompertz em
codornas de corte para a linhagem UFV1. G1F = fémeas do grupo 1, G2F =
fémeas do grupo 2, G3F = fémeas do grupo 3, G1M = machos do gupo1, G2M
= machos do grupo 2, G3F = machos do grupo 3.

De posse das estimativas dos parametros, € possivel perceber também
o dimorfismo sexual em codornas de corte. O peso assintético de fémeas, tanto
na linhagem UFV1, quanto na linhagem UFV2, € maior que o peso assintotico
dos machos. Em codorna, diferente da maioria das espécies de aves e
mamiferos, as fémeas sdo maiores que os machos. As razdes para tal
diferengca pode estar ligado ao desenvolvimento do aparelho reprodutor da
fémea, que a partir dos 35 dias, inicia sua maturidade, aumentando o volume, e
por consequéncia, aumentando o peso das fémeas. Em outras aves, o mesmo

nao acontece, proporcionalmente, o ovo de codornas é maior em relagéo ao
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peso da ave, quando comparado com as galinhas.

280

240 -

200 -

160 -

120 -

80 -

40 -

0 T T T 1

G3F

280

240 -

200 -

160 -

120 -

40 -

0 T T T 1
0 7 14 21 28

G3 M

Figura 2 - Curvas de crescimento ajustadas pelo modelo de Gompertz em
codornas de corte para a linhagem UFV2. G1F = fémeas do grupo 1, G2F =
fémeas do grupo 2, G3F = fémeas do grupo 3, G1M = machos do gupo1, G2M
= machos do grupo 2, G3F = machos do grupo 3.

De acordo com os dados analisados nesse estudo, fica evidente que a
curva de crescimento é alterada a medida que novas geragdes vao sendo
obtidas com a selecdo. Assim, ndo € possivel utilizar uma curva unica para
todas as geragoes tanto para fémeas quanto para machos, nas duas linhagens.
Em programas de melhoramento genético, ao utilizar conjuntos de dados para

analise da curva de crescimento dos animais, aconselha-se o uso de

informacdes das ultimas geragdes.
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1.6. CONCLUSOES

O teste de identidade de modelos demonstra que o peso assintético e o
indice de maturidade para os animais s&do diferentes nos trés grupos, nao
sendo possivel 0 uso de uma unica equagao para descrever o crescimento.

Assim, conclui-se que ha mudanca na curva de crescimento dos
animais através do aumento do peso assintdtico e do indice de maturidade ao
longo das geragdes de selecdo, nas duas linhagens. Esses resultados sugerem
utilizar apenas os dados das ultimas geragbes para avaliar a curva de
crescimento dos animais, ao invés de toda a informagao contida no conjunto de

dados.
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1.8. ANEXOS
1.8.1.Rotinas para modelos nao lineares

Rotinas em SAS® para modelos nao lineares de Gompertz, Logistico,

Brody, von Bertalanffy, Richards e Spline com um né.

/*IMPORTACAO DE ARQUIVO*/

data identidade;

input dia peso d1 d2;

cards;

1 74210

1 224510

28413.550 1

28448.0901 ;

****Modelo de Gompertz (A) ******;

procmodel data= identidade dw maxiter=100 METHOD=MARQUARDT;
y=b1*exp(-exp(b2-b3*x));by animal;

parms b1=100 to 400 by 100 b2=0 to 10 by 2 b3=0 to 0.2 by 0.02 ;
TITLE 'MODELO DE GOMPERTZ';

fit Y /fiml outest=saida out=saida2 outall;

ods output EstSummaryStats=Loglike;

RUN;

QUIT;

*****Modelo Logistico (B) ******;

procmodel data= identidadedw maxiter=100 METHOD=MARQUARDT;
y=b1/(1+exp(b2-b3*x));by animal;

parms b1=100 to 400 by 100 b2=0 to 10 by 2 b3=0 to 0.2 by 0.02;

TITLE 'MODELO LOGISTICO";

fit Y /fiml outest=saida out=saida2 outall;

ods output EstSummaryStats=Loglike;

RUN;

QUIT;

******Modelo de Brody (C) ******;

procmodel data=identidade dw maxiter=100 METHOD=MARQUARDT;
y=b1*(1-b2*exp(-b3*x));by animal;

parms b1=300 to 500 by 1 b2=0.9 to 1.2 by 0.01 b3=0.01 to 0.1 by 0.001;
TITLE 'MODELO Brody";

fit Y /fiml outest=saida out=saida2 outall;

ods output EstSummaryStats=Loglike;

RUN;

QUIT;
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»****Modelo de von Bertalanffy (D) ******;

procmodel data=identidade dw maxiter=100 METHOD=MARQUARDT;
y=b1*(1-b2*exp(-b3*x))**3;by animal;

parms b1=300 to 500 by 1 b2=0.9 to 1.2 by 0.01 b3=0.01 to 0.1 by 0.001;
TITLE 'MODELO VON BERTALANFFY";

fit Y /fiml outest=saida out=saida2 outall;

ods output EstSummaryStats=Loglike;

RUN;

QUIT;

»****Modelo de Richards (E) ******;

procmodel data=identidade dw maxiter=100 METHOD=MARQUARDT;
y=b1/(1+exp(b2-b3*x))**(1/b4);by animal;

parms b1=100 to 400 by 100 b2=0 to 10 by 2 b3=0 to 0.2 by 0.02 b4=0.1 to 0.3 by 0.01 ;;
TITLE 'MODELO RICHARDS"

fit Y /fiml outest=saida out=saida2 outall;

ods output EstSummaryStats=Loglike;

RUN;

QUIT;

*kkkkk

ajuste do modelo Spline com um né para comparagao usando procedimento nao linear (F)
procmodel DATA=identidade MAXITER=100 METHOD=MARQUARDT,; by animal;
PARMS a1=-16 to 16 by 2 b1= 0 to 10 by 2 c=14 b2=-5to 5 by 1;

Xpart = a1 + b1*x;

IF (x > c) THEN DO;

Xpart = a1 + ¢c*(b1-b2) + b2*X;

end;

Y = Xpart;

TITLE 'MODELO SPLINE";

fit Y /fiml outest=saida out=saida2 outall;

ods output EstSummaryStats=Loglike;

RUN;

*****obtendo o logLike para obter AIC e BIC*****;
data Loglike;set Loglike;

if Label1="Missing" then delete;

if Label2="Objective" then delete;

RUN;

QUIT;

1.8.2. Rotinas para teste de identidade de parametros
Rotinas em SAS® para teste de identidade de pardametros no modelo

de regressao nao-linear de Gompertz.

*IMPORTACAO DE ARQUIVO*/
data identidade;

input dia peso d1 d2;

cards;

1 74210

1 224510

28413.5501

28 448.090 1;
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****|dentidade de modelos*****
Rotinas em SAS® para teste de identidade de parametros no modelo de regressao nao linear
de Gompertz

[*****modelo completo dmega*****/

[*Estimativas iniciais foram tomadas para cada grupo separadamente®/;

procmodel data=identidade dw maxiter=100 METHOD=MARQUARDT;
y=D1*(a1*exp(-exp(b1-c1*x)))+ D2*(a2*exp(-exp(b2-c2*x)));

parms a1=296.19 b1=1.49 c1=0.08574 a2=338.54 b2=1.405 c2=0.08576;

TITLE 'MODELO COMPLETO";

fit y / outest=saida;

RUN;

QUIT;

[*****Rotinas para o modelo com restricdo w1:a1=a2=a*****/

[*Estimativa inicial de a foi tomada como média de a1 e a2*/

procmodel data=identidade dw maxiter=100 METHOD=MARQUARDT;
y=D1*(a*exp(-exp(b1-c1*x)))+ D2*(a*exp(-exp(b2-c2*x)));

parms a=317.36 b1=1.49 ¢1=0.08574 b2=1.405 c2=0.08576;

TITLE 'MODELO REDUZIDO A';

fit y / outest=saida;

RUN;

QUIT;

[*****Rotinas para o modelo com restricdo w2:b1=b2=b*****/

[*Estimativa inicial de b foi tomada como média de b1 e b2*/

procmodel data=identidade dw maxiter=100 METHOD=MARQUARDT;
y=D1*(a1*exp(-exp(b-c1*x)))+ D2*(a2*exp(-exp(b-c2*x)));

parms a1=296.19 b=1.4475 c1=0.08574 a2=338.54 c2=0.08576;

TITLE 'MODELO REDUZIDO B

fit y / outest=saida;

RUN;

QUIT;

[*****Rotinas para o modelo com restricdo w3:c1=c2=¢c*****/

[*Estimativa inicial de ¢ foi tomada como média de c1 e c2*/

procmodel data=identidade dw maxiter=100 METHOD=MARQUARDT;
y=D1*(a1*exp(-exp(b1-c*x)))+ D2*(a2*exp(-exp(b2-c*x)));

parms a1=296.19 b1=1.49 c=0.08575 a2=338.54 b2=0.08576;

TITLE 'MODELO REDUZIDO C;

fit y / outest=saida;

RUN;

QUIT;

[*****Rotinas para o modelo com restricdo w4:a1=a2=a e b1=b2=b c1=c2=c*****/

[*Estimativa inicial de a, b e ¢ foi tomada como média de ai, bi e ci respectivamente*/

procmodel data=identidade dw maxiter=100 METHOD=MARQUARDT;
y=D1*(a*exp(-exp(b-c*x)))+ D2*(a*exp(-exp(b-c*x)));

parms a=317.36 b=1.4475 c=0.08575;

TITLE 'MODELO REDUZIDO ABC;

fit y / outest=saida;

RUN;

QUIT;

*****teste da razdo de verossimilhancga para avaliar os modelos testados*****;
data quiquad;

p =1 - probchi( x, 1);

procprint;

RUN;

QUIT;
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CAPITULO 2
Modelos de regressao aleatoéria para comparagao de parametros

genéticos entre geragcoes de selecao de codornas de corte

2.1. RESUMO

No presente trabalho, objetivou-se comparar parametros genéticos entre
geragdes de selecdo de duas linhagens de codornas de corte, composta por 15
geragbes, com o intuito de analisar a modificagdo da curva de crescimento
utilizando modelos de regressao aleatéria. Foramutilizados pesos individuais,
coletados ao 1, 7, 14, 21 e 28dias de vida, em uma populagdo de 18.766
animais da linhagem UFV1 e 18.456 animais da linhagem UFV2, de ambos os
sexos, dividida em trés grupos, com cinco geragdes cada. Foi utilizado o
modelo animal, através da regressao aleatoria, com o uso de polinbmios de
Legendre, com geracdo e sexo como efeito fixo.A varidncia genética aditiva
diminuiu ao longo das geragdes, com aumento da varidncia de ambiente
permanente e residual, a medida que a selecao atuou. A herdabilidadediminuiu
ao longo das geragdes, sendo alta nos pesos ao nascimento, reduzindo nas
idades intermediarias e aumento da mesma, a medida que o animal se
aproximou da fase adulta.Assim, recomenda-se a selecdo dos animais aos 28
dias de vida, pois € a idade com maior valor de herdabilidade. Além disso, para
banco de dados que contenha grandes numeros de geragdes de selecao,
recomenda-se a utilizagdo apenas das ultimas geragdes para estimacgédo de
componente de variancia, pois permite reduzir o erro da estimacao.

Palavras chaves:comparacdo de curvas, Coturnix coturnix, modelos de

dimenséo infinita, peso corporal, polinémios de Legendre
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CHAPTER 2
Random regression models for comparison of genetic parameters

between generations of selection of quails meat type

2.2. ABSTRACT

In the present study, it was aimed to compare genetic parameters between
selection generations of two strains of meat type quails, composed by 15
generations, with the intention of analyzing the change of the growth curve
using random regression models. It were used Individual weights, collected at 1,
7, 14, 21 and 28 days of life in a population of 18,766 animals of UFV1 strain
and 18,456 animals of UFV2 strain, of both sexes, divided into three groups,
each group with five generations. The animal model was used by random
regression using Legendre polynomials, with generation and sex as fixed
effects. The additive genetic variance decreased over the generations, with an
increase in permanent environmental and residual variances, as the selection
acted. The heritability decreased over the generations, being high at the birth
weights, reducing the intermediate ages and increasing it, as the animal
approached adulthood. Thus, the selection of animals at 28 days of life is
recommended, because this is the age with the highest heritability. Moreover, to
a dataset that contains large numbers of selection generations, it is
recommended to use only the latest generations for variance components
estimation, because it allows to reduce the estimation error.

Key words: body weight, comparison of curves, Coturnix coturnix, models of

infinite size, Legendre polynomials

50



2.3. INTRODUCAO

Animais submetidos a selecdo para maior peso corporal, por varias
geracdes, tendem a modificar a curva de crescimento, devido amaior fixagao
de genes para aumento de peso e da velocidade de crescimento. Entretanto,
pouco se conhece sobre o comportamento dos componentes de variancia
genética aditiva, residual e de ambiente permanente durante a modificagdo da
curva de crescimento dos animais.

Para estudos desse tipo, torna-se interessante o uso de animais que
demandam de pouco espago, precocidade para atingir a fase adulta, alta
capacidade de gerar descendentes e que seja de interesse produtivo. Um
animal que atende bem a esses parametros descritos € a codorna de corte. As
codornas tém despertado interesse se tornando uma cobaia na pesquisa de
aves. A semelhanga com as galinhas, aliado a excelente aceitagdo da carne e
dos ovos, tem feito com que as pesquisas para essa espécies aumentem cada
vez mais. Se consideramos apenas as pesquisas envolvendo aves, em torno
de 10%tém nas codornas os animais de experimentacdo (MINVIELLE, 2009), e
esse numero vem crescendo cada vez mais.

Uma das formas de estudar a curva de crescimento dos animais é
através dos modelos de regressao aleatdria (MRA). Segundo SILVA et al.
(2008), modelos de regresséao aleatdria sdo modelados através dos desvios de
cada animal em relacdo a uma curva fixa estimada. As estimativas dos
componentes de covariancia atribuidos aos coeficientes de regresséo
aleatdrios permitem estimar a covariancia entre quaisquer valores da variavel
independente para o efeito aleatério modelado, o que é realizado por meio da
funcdo de covariancia. Esta funcdo descreve toda a estrutura de covariancia

deste efeito para o intervalo considerado na variavel independente.
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Os MRAs, inicialmente, usavam os polinbmios ortogonais para estimar as
fun¢des de covariancia. Entretanto, com o intuito de diminuir os problemas de
ajuste, os polinbmios ortogonais de Legendre foram amplamente utilizados.
Segundo SCHAEFFER (2009), os polinbmios ortogonais tendem a reduzir as
correlagdes entre os coeficientes de regressao estimados, evitando problemas
de multicolinearidade severa, o que pode gerar impedimentos quando se utiliza
métodos de REML ou bayesianos, e permitindo uma maior velocidade no
processo de convergéncia. Além disso, esses polinbmios possuem maiores
facilidade de calculos e utilizagao.

Objetivou-se no presente estudo, comparar os parametros genéticos
entre geragdes de selegdo de duas linhagens de codornas de corte utilizando
dados de peso corporal, com o intuito de analisar a modificagcdo da curva de
crescimento utilizando modelos de regressdo aleatoria, com o uso de

polinbmios de Legendre.

2.4. MATERIAL E METODOS
2.4.1. Origem dos dados

Os dados utilizados neste trabalho séo originados de duas linhagens
(UFV1 e UFV2) de codornas de corte (Coturnix coturnix) pertencente ao
Programa de Melhoramento de Aves do Departamento de Zootecnia da
Universidade Federal de Vicosa.

Em cada geracédo, as aves foram alojadas em boxes de piso de
concreto forrado com cama de maravalha, composto de um circulo de protecao
e aquecimento através de campanulas elétricas. Desde a primeira fase até o
42° dia de vida, foi fornecida uma dieta com 26% de proteina bruta e 2.950 kcal

de energia metabolizavel por kg, sendo que agua e ragao foram fornecidos a
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vontade. Até o 21° dia de idade, foram utilizados programas de iluminagéo de
24 horas. De 21 a 28 dias de idade, a iluminagao natural foi adotada. Além do
peso inicial, os animais foram pesados individualmente com 7, 14, 21e 28 dias
de vida.

A populacéo fundadora continha 227animais (144fémeas e 83 machos)
da linhagem UFV1 e 185 animaisda linhagem UFV2 (119 fémeas e 66
machos). A partir dos fundadores, foi originada a primeira geragdo usando a
propor¢gao de um macho para duas fémeas, alojados em gaiolas individuais,
acasalados aleatoriamente. Para a proxima geracao, foram selecionados 102
machos e 204 fémeas nas duas linhagens, baseado no maior peso corporal
aos 28 dias de idade. A reproducédo dos animais foi igualmente repetida, até
completar 15 geragdes, resultando em uma matriz de parentesco com 18.766 e
18.456 animais, de ambos os sexos, das linhagens UFV1 e UFV2,

respectivamente.

2.4.2. Andlises estatisticas

O conjunto de dados, que inicialmente continha 15 geragbes, foi
dividido em trés grupos, com cinco geragdes cada, sendo que o grupo 1 (G1)
continha as geragdes de 1 a 5, o grupo 2 (G2), contendo as gerag¢des de 6 a 10
e o grupo 3 (G3), com geragdes de 11 a 15. O pedigree utilizado para G1 foi
obtido dos pais das geragdes 1 a 5. Para a formagao do pedigree do G2, foi
utilizado os pais das geragdes 1 a 10 e para o G3, foram utilizados os pais das
geragbes 1 a 15. Apods a edigao do arquivo de dados, para eliminagédo de dados
discrepantes, restaram para analise 15.440 aves da linhagem UFV1 e
18.202da linhagem UFV2.

Em ambas as linhagens, os pesos individuais foram analisados com o

53



uso do modelo animal, através da regresséo aleatéria, onde as idades foram
descritas em termos de polinbmios ortogonais de Legendre, sendo a regresséo
fixa e aleatdria representadas por fungdes continuas. A geragao e o sexo foram
utilizados como efeito fixo. Foram utilizados polinébmios de ordem 6 para efeito
genético aditivo e para efeito de ambiente permanente, em todas as analises, e
variancia residual heterogénea por meio de 4 classes de idades, ou seja, uma
classe para cada intervalo de idade, de acordo com BONAFE et al. (2010).De
forma geral, os modelos com diferentes estruturas de variancias residuais

podem ser representados como se segue:

3 Ky k
y; =F +ZBm¢m+Zaim¢m+Zpim¢m+gij
m=1 m=1 m=1
em que: Yy, €& o peso no dia j da codorna i; Fé o efeito fixo do grupo de

contemporaneo (geracdo-eclosdo-sexo-idade); f,,é o coeficiente de regressdo

fixo do peso sobre o polinbmio de Legendre m, representado por uma fungao

quadratica, para modelar a curva meédia de crescimento da populacdo; a,,e
p.nS80 0s coeficientes de regressdo genético aditivo direto e de ambiente

permanente do animal, respectivamente, para a codorna i; ka e kcsao as

ordens de ajustes dos polinbmios de Legendre igual a 6; ¢,é a fungéo
polinomial de Legendre da idade padronizada m; e ¢;€ o efeito aleatorio

residual.
Na forma matricial, o modelo anterior, com suas respectivas

pressuposic¢des, pode ser escrito como:

y=Xb+Za+7Zc+e
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Var (a)=K,® A,
=l 0 eVar(c)=K,®1 ,,
Var (e)=1,®0%;

© 0O 9 <

0

em que yé o vetor de N observagdes referentes a Ny animais; b € o vetor que
contém os efeitos fixos e os coeficientes b,da regressao fixa; a é o vetor k; x
Np de coeficientes de regressao aleatoria genéticos aditivos diretos, em que Np
representa o numero de animais na matriz de parentesco; ¢ € ovetor kc x Nd
de coeficientes de regressao aleatéria de ambiente permanente de animal; e é
um vetor de erros aleatorios; X, Z; e Z, sdo matrizes de incidéncia dos
coeficientes de regresséao fixos, coeficientes de regressao aleatdria genético
aditivo direto e ambiente permanente de animal, respectivamente. K, e K sao
matrizes de covariancias entre os coeficientes de regressao aleatorios genético
aditivo direto e ambiente permanente de animal, respectivamente; A € a matriz

dos numeradores do coeficiente de parentesco entre os individuos; /4 € a

matriz identidade de dimensao nd; @ € o operador produto direto; ofséo

variancias residuais.

Para obtencao das estatisticas descritivas foi utilizado o procedimento
PROC MEANS do programa estatistico SAS® 9.1 (2004). As covariancias entre
os coeficientes de regressao aleatdria genética aditivo direto e ambiente
permanente de animal, conforme o modelo ajustado, foram estimadas pelo
método da maxima verossimilhangca restrita (REML), usando o programa

WOMBAT (MEYER, 2007).

2.5. RESULTADOS E DISCUSSAO

As estatisticas descritivas para a linhagem UFV1 e UFV2 podem ser
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observadas nas tabelas 1 e 2, respectivamente. O peso corporal aos 28 dias de
idade aumentou ao longo dos trés grupos de geragdes, fazendo com que o
grupo 3(G3) obtivesse os maiores valores médios de registro de peso nas cinco
idades observadas, para as duas linhagens. Isso demonstra que a seleg¢ao foi
efetiva em aumentar o peso dos animais, com média préxima de 250,0 gramas

aos 28 dias, peso este almejado pelos frigorificos para o abate de codornas.

Tabela 1 — Estatistica descritiva dos cinco registros de pesagens, contendo
idade de coleta dos pesos (idade), numero de dados (n), média (m),
valores de maximo (max.) e minima (min.) e desvio padréo (D.P.)
separados por grupos para a linhagem UFV1.

Grupo idade n m (g) max. (g) min. (g) DP(g)
P01 5304 9,44 12,55 6,20 1,09

PO7 5210 30,28 56,92 10,00 6,68

G1 P14 5206 79,83 130,6 38,00 13,55
P21 5222 139,04 228,85 74,20 20,82

P28 5214 197,17 301,63 122,30 23,92

P01 5090 10,10 13,56 7,33 0,91

P07 4208 37,95 58,03 19,06 5,97

G2 P14 3601 97,41 136,69 55,06 12,69
P21 3634 167,01 218,66 106,89 17,71

P28 3341 233,35 315,06 164,70 20,49

P01 4851 10,51 14,11 7,75 0,92

PO7 4327 43,54 65,16 21,45 6,81

G3 P14 4154 106,88 149,10 61,42 13,89
P21 4016 185,42 284,66 117,80 19,89

P28 4046 253,50 323,63 180,70 21,40

G1=grupo 1 (geragbes 1 a 5); G2= grupo 2 (geragdes 6 a 10); G3= grupo 3 (geragdes 11 a 15);
P01 = peso ao nascimento; PO7 = peso aos sete dias de vida; P14 = peso aos 14 dias de
vida; P21 = peso aos 21 dias de vida; P28 = peso aos 28 dias de vida.

Os valores médios encontrados para as duas linhagens estdo préximos
aos pesoscorporais encontrados por SILVA et al. (2013), se considerarmos
apenas as médias de G1. Para os demais grupos (G2 e G3), os valores obtidos
nessa analise foram superiores. O mesmo foi observado também, quando
comparado com os valores encontrados por LAZARO et al. (2012) em
codornas de corte, e superiores aos encontrados por GEORG (2007) em

codornas japonesas.
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Tabela 2 — Estatistica descritiva dos cinco registros de pesagens, contendo
idade de coleta dos pesos (idade), numero de dados (n), média (m),
valores de maximo (max.) e minima (min.) e desvio padrao (DP)
separados por grupos para a linhagem UFV2.

Grupo idade n m (Q) max. (g) min. (g) DP(g)
PO1 8953 9,53 13,21 6,20 1,10

P07 7247 31,27 58,74 11,60 6,60

G1 P14 6266 81,92 214,20 40,60 13,20
P21 6000 143,10 265,00 79,00 20,34

P28 5715 203,05 358,71 126,40 24,23

PO1 5016 10,17 14,50 7,30 0,98

P07 4078 37,43 59,36 18,78 5,95

G2 P14 3540 97,41 137,93 53,36 13,74
P21 3636 165,80 253,79 102,61 19,38

P28 3245 231,79 323,22 161,30 22,09

PO1 4053 10,69 16,09 7,45 1,07

P07 3408 43,67 68,97 23,21 6,62

G3 P14 3375 109,04 158,36 65,60 13,48
P21 3306 191,03 297,43 128,04 19,81

P28 3338 261,01 397,17 184,40 24,18

G1=grupo 1 (geragbes 1 a 5); G2= grupo 2 (geragdes 6 a 10); G3= grupo 3 (geragdes 11 a 15);
P01 = peso ao nascimento; PO7 = peso aos sete dias de vida; P14 = peso aos 14 dias de
vida; P21 = peso aos 21 dias de vida; P28 = peso aos 28 dias de vida.

Para todas as linhagens, o peso ao nascimento possui 0 maior numero
de regqistro de peso corporal nos trés grupos, havendo redugado do numero de
animais com o aumento da idade. Isso aconteceu devido a mortalidade dos
animais ou devido a perda de identificagdo, o que culminou no descarte da ave.

As variancias devido aos efeitos de animal, ou seja, genética aditiva
direta (Figura 1) e ambiente permanente de animal (Figura 2) diferiram entre os
trés grupos estudados, nas duas linhagens. A magnitude dos valores das
estimativas encontradas para a linhagem UFV1 e UFV2 foram semelhantes aos
observados por BONAFE et al.(2011), trabalhando com parte desses dados,
para G2 e G3 e bastante inferiores, quando comparadas ao grupo 1 (G1). A
medida que o animal avangou em termos de idade, a variancia genética aditiva
aumentou consideravelmente.

THOLON & QUEIROZ (2008), trabalhando com dados de perdizes
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(Rhynchotus rufescens) criadas em cativeiro, também tiveram aumentos
consideraveis nas estimativas de varidncia genética aditiva quando se utilizou
um modelo que continha heterogeneidade de varidncia residual. Para os
modelos que continha homogeneidade de variancia residual, as estimativas de
variancia genética aditiva se comportaram de maneira quase constantes, com

poucas variagoes.

A variéncia genética aditiva tende a ser minima no inicio (peso ao
nascimento) e aumenta a medida que o animal chega a fase adulta. Esse
comportamento € bastante comum e bem argumentado na literatura, como os
trabalhos de MEYER (2001), SOUSA et al.(2010) e SARMENTO et al.(2010).
Segundo MEYER (2001), essa redugédo esta ligada a falta de ajuste da
variancia residual, quando s&o incluidos os pesos ao nascimento, aumentando
a ordem de ajuste requerida nas analises de regressao aleatéria. Além disso,
SOUSAet al.(2010) afirmam que o0s pesos ao nascer podem ser
acompanhadospor variagdes inexplicaveis, comofatores relacionados

normalmente ao momentodo nascimento.
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Figura 1 —Estimativas da variancia genética aditiva para as linhagens UFV1e
UFV2 para os trés grupos de geracdes: G1 = geragdes iniciais; G2 = geracdes
intermediarias; G3 = geragdes finais.

A linhagem UFV1 teve menor variagdo entre grupos, quando
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comparados a linhagem UFV2, sendo que a amplitude dessa ultima foi maior
em relagdo a G1 e os demais grupos. Esse mesmo grupo (G1) apresentou os
maiores valores de variancia genética aditiva, para as duas linhagens, seguida
de G3 e G2, respectivamente, aumentando a diferenga entre os grupos quando
se aproximou do peso aos 28 dias. Em alguns casos, a variancia genética
aditiva pode diminuir a medida que a selecdo atua, pois tende a diminuir a
variabilidade. Com isso, ha aumento da varidncia residual e, por sua vez,
reducdo da herdabilidade. Essa redugao esta associada a maior fixacao dos
genes favoraveis pela selegdo ou devido a agcdo da endogamia. Apesar da
endogamia ser considerada baixa, observada pelos trabalhos de CRISPIM
(2013), que utilizou os mesmo dados desse estudo, a porcentagem de animais
endogamicos foi alta, quando se considerou as 15 geragdes, 0 que pode
explicar ainda mais essa reducdo da variancia. O grupo 2, que contém as
geragdes 6 a 10, sofreram maior intensidade de selecgdo. Isso foi determinante
para que a variancia genética aditiva do grupo 2 reduzisse mais que o grupo 3.
As estimativas de variancias de ambiente permanente (Figura 2)
aumentaram ao longo da idade das aves, sendo que os maiores valores
obtidos foi observado no grupo 2. Padrao semelhante também foi observado
por MEYER (2001), SOUSA et al.(2010) e SARMENTO et al.(2010), SOUSA et
al.(2011) e BONAFE et al.(2011).Entretanto, THOLON & QUEIROZ (2008)
encontraram valores baixos de variancia de ambiente permanente utilizando
modelos que continham ou ndo heterogeneidade de variancia residual.
ROVADOSCKI (2013), utilizando modelos de regressao aleatoéria para
quatro linhagens de frango caipira observou aumento nas estimativas de
variancia para o efeito de ambiente permanente de animal em funcéo da idade,

sendo mais acentuado no final da curva, semelhante ao encontrado nas duas
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linhagens, neste estudo. Tendéncias semelhantes foram relatadas por
BONAFE et al.(2011) com codorna de corte e BALDI et al.(2010) com bovinos

de corte da ragca Canchim.
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Figura 2 — Estimativas da variancia de ambiente permanente para as linhagens
UFV1 e UFV2 para os trés grupos de geragdes: G1 = geragdes iniciais; G2 =
geragoes intermediarias; G3 = geracgdes finais.

Com relagcado as estimativas de variancia residual (Figura 3), essas foram
obtidas, considerando heterogeneidade de varianciapor meio de quatro classes
de idades, segundo BONAFE et al.(2011), tendo um consideravel aumento a
partir dos 21 dias para o grupo G3. Nesse mesmo grupo, na linhagem UFV2, a
variancia residual diminuiu no intervalo de 14 até 21 dias, voltando a aumentar
posteriormente. SARMENTO et al. (2010), relataram comportamento
semelhante da variancia residual quando essa foi considerada heterogénea. Os
demais grupos tiveram comportamentos considerados normais, com maiores
aumentos a medida que o animal se aproximou da idade adulta, bastante
semelhante aos observados por SARMENTO et al.(2010), SOUSA et al.(2010),
BALDI et al. (2010), SOUSA et al. (2011) e BONAFE et al. (2011). O segundo

grupo (G2), nas duas linhagens, apresentaram os menores valores de variancia
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residual, sendo que, apenas a partir dos 21 dias na linhagem UFV2, esses
valores foram superiores aos obtidos para o primeiro grupo. Esse
comportamento da variancia residual, juntamente com a variédncia genética
aditiva, foram responsaveis por reduzirem as estimativas de herdabilidade do
grupo 2 (Figura 5) para a linhagem UFV1 e uma redug&o drastica para a

linhagem UFV2.
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Figura 3 — Estimativas da variancia residual para as linhagens UFV1 e UFV2
para os trés grupos de geragdes: G1 = geracdes iniciais; G2 = geracdes
intermediarias; G3 = geragdes finais.

A variancia fenotipica apresentou valores crescentes ao longo das
idades (Figura 4), nos trés grupos e nas duas linhagens, com uma leve
sobreposicao do grupo 3. Aspectos semelhantes foram encontrados também

por SARMENTO et al.(2010).

Embora o grupo 2 tenha apresentado os menores valores de variancia
genética aditiva e residual, a variancia de ambiente permanente foi suficiente
para fazer com que os valores se igualassem aos demais grupos na variancia
fenotipica. Isso implica que, ao analisarmos a varidncia fenotipica
isoladamente, poderiamos concluir que os trés grupos seriam semelhantes

segundo os valores estimados para a caracteristica peso corporal. Entretanto,
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ao analisarmos a composigao da variancia fenotipica, observamos que os seus
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Figura 4 — Estimativas da variancia fenotipica para as linhagens UFV1 e UFV2
para os trés grupos de geragdes: G1 = geragdes iniciais; G2 = geragdes
intermediarias; G3 = geracgdes finais.

componentes possuem comportamentos diferentes, sendo capazes de alterar
inclusive os valores da herdabilidade estimada (Figura 5). As estimativas de
herdabilidade comegaram com valores altos e foram reduzindo ao longo do
tempo. Esse comportamento também foi relatado por PEREIRA et al. (2013),
em bovinos da raga Gir. Os valores estimados da herdabilidade para G1 foram
0s mais altos, variando de 0,50 a 0,65 para a linhagem UFV1 e de 0,54 a 0,63
para a linhagem UVF2. No G2, os valores de herdabilidades variaram de 0,24 a
0,59 e 0,12 a 0,58, para as linhagens UFV1 e UFV2, respectivamente. Para
G3, os valores estimados foram de 0,28 a 0,61 para UFV1 e 0,19 a 0,58 para
UFV2. Isso demonstra que a selecdo tende a diminuir os valores de

herdabilidade ao longo das geragoes.

AKBAS et al.(2004), trabalhando com codornas japonesas
selecionadas para corte, encontraram herdabilidades crescentes até 28
dias(0,07 a 0,61), com leve queda até 42 dias de idade mantendo-se

alta.DIONELLOet al. (2008), trabalhando com duas linhagens de codornas de
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corte (EV1 e EV2) encontraram herdabilidades crescentes para alinhagem
EV1, variando de 0,01 ao nascimento a 0,50 aos42 dias de idade, porém,
encontraram herdabilidades baixas,variando de 0,01 a 0,10, para a linhagem
EV2. O mesmo comportamento foi observado por BONAFE et al. (2011), cujas
herdabilidades decresceram a partir do peso ao nascimento até os 14 dias, e
voltou a crescer até completar 42 dias para ambas as linhagens. Entretanto,
SILVAet al. (2013), observou queda na herdabilidade para peso ao nascimento,
com a herdabilidade apresentando valores constantes a medida que o animal
se aproximava da idade adulta para a linhagem UFV1 e queda do nascimento

ao 7° dia e aumento a partir desta data até a fase adulta.
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Figura 5 — Estimativas de herdabilidade (h?) para as linhagens UFV1 e UFV2
para os trés grupos de geragdes: G1 = geracdes iniciais; G2 = geragdes
intermediarias; G3 = geracdes finais.

Valores de herdabilidade altos no peso ao nascimento parecem ser
comuns e bastante relatados na literatura. A baixa acido de efeito de ambiente
para aves no primeiro dia de vida pode ser a causa para manter esses valores
altos no inicio da vida do animal, reduzindoa medida que o mesmo chega a
fase adulta. Assim, SILVA et al. (2013) sugere que a estimativa de
herdabilidade para peso ao nascimento pode ser melhorada pelo uso do
componente materno ou utilizando efeito permanente materno. TIGLlet al.
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(1997) trabalhando com codornas japonesas relataram estimativas fora do
espaco parameétrico devido a auséncia destes efeitos. AGGREY & CHENG
(1992) sugerem que essa inflagdo na estimativa de herdabilidade de peso ao
nascimento em aves pode ser devido avaridancia materna comum presente no
tamanho do ovo.

Se basearmos apenas nos valores de herdabilidade, os resultados
obtidos sugerem que o peso ao nascimento seja o melhor dia de fazer a
selecdo dos animais, pois apresenta maiores valores dessa
estimativa.Entretanto, apesar da queda brusca na curva da herdabilidade a
partir do peso inicial, esta apresenta um leve aumento a partir do nascimento.
SILVA et al. (2013), trabalhando com os dados parciais das linhagens UFV1 e
UFV2, demonstraram que o0 peso ao nascimento apresenta baixa correlacao
com o0s pesos aos 28, 35 e 42 dias (0,21, 0,21 e 0,17 para a linhagem UFV1 e
0,20, 0,20 e 0,15 para a linhagem UFV2). Assim, a idade de 28 dias ainda ¢ a
melhor idade para selecdo dos animais, cujas estimativas de herdabilidade
apresentam maiores valores, se ndo considerarmos 0 peso ao nhascimento,

para ambas as linhagens.

A utilizacdo do banco de dados completos, com todas as geragdes,
para a estimagdo de componentes de variancia, para ambas as linhagens,
pode levar a obtencdo de estimativas implausiveis, uma vez que a variancia
genética aditiva tende a diminuir ao longo das geragbes e, em contrapartida,
percebe-se 0 aumento da varidncia de ambiente permanente e da variancia
residual. Esse caminho inverso seguido pelas componentes de variancia
implica em diminuigdo dos valores de herdabilidade ao longo das geracgdes.
Essas diferencas podem ser mascaradas principalmente, se as primeiras

geragbes tiverem maior numero populacional, como é o caso da linhagem
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UFV2, pois vao influenciar na obtencao das estimativas de componentes de

variancias das geragoes finais.

2.6. CONCLUSOES

As estimativas de varidncia fenotipica possuem comportamento
semelhante para os grupos de geragdes iniciais, intermediarias e finais para as
linhagens UFV1 e UFV2 de codornas de corte. A diferencga entre os trés grupos
de geragdes para ambas as linhagens reside nos componentes davariancia
fenotipica. A variancia genética aditiva diminui ao longo das geracdes e, em
contrapartida, a varidancia de ambiente permanente e residual tende a aumentar
ao longo das geragdes de selegao.

A herdabilidade tende a diminuir a cada geragdo, como resposta a
diminuicdo da varidncia genética aditiva e aumento da variéncia residual.
Entretanto, a herdabilidade para o peso ao nascimento nao se altera,
mantendo-se sempre alta até a primeira semana, decaindo nas idades
intermediarias e retomando o crescimento a medida que o animal se aproxima
da fase adulta.Assim, recomenda-se a selecdo dos animais aos 28 dias de
vida, pois € a idade com maior valor da estimativa de herdabilidade apds o
nascimento.

Para banco de dados que contenha grandes numeros de geragdes de
selegdo, recomenda-se a utilizacdo apenas das Uultimas geragbes para
estimacdo de componentes de variancias, pois permite reduzir o erro da
estimacgao, principalmente se as primeiras geragdes tiverem maior numero
populacional, pois vao influenciar na obteng¢ao das estimativas de componentes

de variancias das geracgoes finais.
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3. CONCLUSOES GERAIS

Os modelos ndo lineares sdo importantes por fornecerem respostas
rapidas, com informagdes importantes quanto a forma da curva, apenas
utilizando a informagao fenotipica, ou seja, ndo demandam do conhecimento
da matriz de relacionamento genético dos animais. Permitem a escolha dos
animais com maior velocidade de crescimento, porém necessitam que haja
estimacdo para machos e fémeas separados. O modelo de Gompertz € o mais
adequado para ajustar a curva de crescimento de codornas de corte tanto para
machos quanto para fémeas nos trés grupos em ambas as linhagens, obtendo
a melhor qualidade de ajuste avaliada pelos indicadores utilizados. Ademais,
nao é possivel utilizar um unico modelo ndo linear, para os trés grupos,
indicando que ha mudancgas na curva de crescimento dos animais ao longo das
geracgdes, nas duas linhagens.

Os modelos de regressao aleatoria exigem o conhecimento da matriz
de relacionamento genético dos animais, por isso, fornecem estimativas mais
detalhadas a cerca dos componentes de variancia. Entretanto, constituem-se
uma analise mais trabalhosa, quando comparados com os modelos né&o
lineares. As anadlises evidenciaram que a diferenga entre os trés grupos de
geragbes para ambas as linhagens reside nos componentes da variancia
fenotipica. Fazer selecao apenas baseando-se na informacao fenotipica pode
levar a escolha de animais com menor mérito genético, uma vez que o
comportamento da variancia genética aditiva modificou ao longo das geragoes.
Os modelos de regressao aleatéria também permitem afirmar o momento ideal
para se praticar a selecao, considerando o ponto mais alto da herdabilidade,
que nesse estudo, foi obtido no 28° dia de vida dos animais.

Ambos os estudos foram unanimes em afirmar que, para conjunto de
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dados que contenha grandes numeros de geragdes de selegdo, o ideal € a
utilizacdo das informagdes apenas das ultimas geragbes,quando se deseja
analisar a curva de crescimento dos animais, ao invés de toda a informacao
contida no conjunto de dados. Essa pratica permite reduzir o erro da
estimacgao, principalmente se as primeiras geragdes tiverem maior numero
populacional, o que vai influenciar na obtengdo das estimativas de

componentes de variancias das geragdes finais.
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