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RESUMO
TEIXEIRA, Rafael Bastos Teixeira, D.Sc. Universidade Federal de Vigosa,
dezembro de 2009. Avaliacdo genética e estudo do crescimento de
matrizes de codorna de corte utilizando modelos de regresséo aleatoria.
Orientador: Robledo de Almeida Torres. CoOrientadores: Sérgio Luiz de
Toledo Barreto e Ricardo Frederico Euclydes.

Foram avaliados dados de dois grupos genéticos de matrizes de codorna
de corte. O primeiro, composto das informa¢des dos 1026 animais do grupo
genético UFV1 e, o segundo, por 1110 codornas do grupo genético UFV2. As
caracteristicas utilizadas na analise foram: peso da ave (PO, P7, P14, P21, P28,
P35, P42, P77, P112 e P147), peso médio do ovo (POM1, POM2, POM3 e
POM4), peso médio da casca (PCM1, PCM2, PCM3 e PCM4), peso médio da
gema (PGM1, PGM2, PGM3 e PGM4), peso médio do albiumen (PAM1, PAM2,
PAM3 e PAM4), gravidade especifica média do ovo (DM1, DM2, DM3 e DM4),
largura média do ovo (LOM1, LOM2, LOM3 e LOM4), comprimento médio do
ovo (COM1, COM2, COM3 e COM4), numero de ovos (N1, N2, N3 e N4) e idade
ao primeiro ovo (IDPO). Foram realizadas andlises estatisticas de variancia e
teste de médias (teste Fischer a 5% de probabilidade) e, para estimar os
componentes de variancia, foram realizadas andlises unicaracteristicas. Utilizou-
se a metodologia de componentes principais para definir as variaveis de maior
importancia nas populacdes estudadas. Também foram realizadas analises
bicaracteristicas para estimacdo das covariancias e correlacdes genéticas das
caracteristicas selecionadas pela técnica de componentes principais. A linhagem

UFV2 mostrou-se superior em relagdo a linhagem UFV1 para as caracteristicas

estudadas. As estimativas de herdabilidade das caracteristicas estudadas do
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grupo genético UFV1l foram POM1(0,27), POMZ2(0,30), POM3(0,54),
POM4(0,43), PGM1(0,13), PGM2(0,21), PGM3(0,21), PGM4(0,26), PCM1(0,41),
PCM2(0,46), PCM3(0,38), PCM4(0,47), PAM1(0,38), PAM2(0,42), PAM3(0,54),
PAM4(0,54), DM1(0,31), DM2(0,15), DM3(0,36), DM4(0,31), IDPO(0,16) e
TXT(0,10). As estimativas de herdabilidade das caracteristicas selecionadas no
grupo genético UFV2 foram POM1(0,17), POM2(0,36), POM3(0,55),
POMA4(0,40), PGM1(0,18), PGM2(0,30), PGM3(0,37), PGM4(0,33), PCM1(0,21),
PCM2(0,33), PCM3(0,46), PCM4(0,49), PAM1(0,25), PAM2(0,29), PAM3(0,55),
PAM4(0,35), DM1(0,18), DM2(0,16), DM3(0,44), DM4(0,22), IDPO(0,10) e
TXT(0,03). A analise de componentes principais indicou como importantes para
a linhagem UFV1 as variaveis P7, P14, P77, P147, LOM4, COM2, PGM1, PGM2
e IDPO. De um total de 31 caracteristicas mensuradas, 9 foram responsaveis
por 81,85% da variancia total. A analise de componentes principais indicou
como importantes para a linhagem UFV2 as variaveis P7, P35, P147, COM1,
COM2, COM3, PCM3, PAM4 e TXT. De um total de 30 caracteristicas
mensuradas, 9 foram responsaveis por 79,91% da variancia total. Foram
testadas duas possiveis modelagens de variancia residual heterogénea, sendo
agrupadas em 3 classes de idade: CL3: 1-7-14, 21-28-35 dias e 42-77-112-147
dias e 5 classes de idade: CL5: 1-7, 14-21, 28-35, 42-77 e 112-147 dias de
idade. ApoOs a escolha da variancia residual a ser utilizada na anédlise, foi
realizado o estudo do modelo de regressao aleatéria que se melhor aplica-se a
curva de crescimento das matrizes. A comparacao entre os modelos foi feita

pelo Critério de Informacédo de Akaike (AIC), Critério de Informacdo Bayesiano



de Schwarz (BIC), Logaritimo da funcéo de verossimilhanca (Loge L) e teste da
razdo de verossimilhanca (LRT), ao nivel de 1% de probabilidade. O modelo que
considerou a heterogeneidade de variancia residual com 3 classes mostrou-se
adequado a linhagem UFV1 e o modelo com 5 classes mostrou-se adequado a
linhagem UFV2. A utilizacdo de uma funcédo polinomial de Legendre, com as
ordens 5, para efeito genético aditivo direto e 5, para efeito permanente de
animal, para a linhagem UFV1, e de ordens 3, para efeito genético aditivo direto
e 5, para efeito permanente de animal para a linhagem UFV2, devem ser
utiizados na avaliagdo genética da curva de crescimento de matrizes de

codornas de corte em estudo.



ABSTRACT

TEIXEIRA, Rafael Bastos Teixeira, D.Sc. Universidade Federal de Vicgosa,
December 2009. Genotypic evaluation and Growth evaluation of meat-
type quail hens using random regression models. Adviser. Robledo de
Almeida Torres. Co-Advisers: Sérgio Luiz de Toledo Barreto and Ricardo
Frederico Euclydes.

Data from two genetic groups of meat-type quail hens were evaluated, first group

with records from 1.026 animals from genetic group UFV1, and the second, with

records from 1.110 animal from UFV2. The evaluated traits were: Live weight

(PO, P7, P14, P21, P28, P35, P42, P77, P112 e P147), average egg weight

(POM1, POM2, POM3 e POM4), average weight of egg shell (PCM1, PCM2,

PCM3 e PCM4), average yolk weight (PGM1, PGM2, PGM3 e PGM4), average

albumen weight (PAM1, PAM2, PAM3 e PAM4), average specific gravity of the

egg (DM1, DM2, DM3 e DM4), average width of the egg (LOM1, LOM2, LOM3 e

LOM4), average length of the egg (COM1, COM2, COM3 e COM4), number off

eggs (N1, N2, N3 e N4) and age of first egg (IDPO). Statistical variance and test

means (Fischer at 5%) were carried out and single trait analysis were made to
estimate components of variance. Principal component analysis were made to
define variables of major importance on the studied populations. Two-trait
analysis were also carried out for estimation of covariance and genetic
correlations of the selected traits from principal component technique. UFV2
group was superior in all traits. Heritabilites from UFV1 were POM1(0,27),
POM2(0,30), POM3(0,54), POM4(0,43), PGM1(0,13), PGM2(0,21), PGM3(0,21),

PGM4(0,26), PCM1(0,41), PCM2(0,46), PCM3(0,38), PCM4(0,47), PAM1(0,38),
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PAM2(0,42), PAM3(0,54), PAM4(0,54), DM1(0,31), DM2(0,15), DM3(0,36),
DM4(0,31), IDPO(0,16) and TXT(0,10). Heritabilities of the selected traits on
UFV2 were POM1(0,17), POM2(0,36), POM3(0,55), POM4(0,40), PGM1(0,18),
PGM2(0,30), PGM3(0,37), PGM4(0,33), PCM1(0,21), PCM2(0,33), PCM3(0,46),
PCM4(0,49), PAM1(0,25), PAM2(0,29), PAM3(0,55), PAM4(0,35), DM1(0,18),
DM2(0,16), DM3(0,44), DM4(0,22), IDPO(0,10) and TXT(0,03). Principal
components analysis pointed variables P7, P14, P77, P147, LOM4, COM2,
PGM1, PGM2 and IDPO as main important for UFV1. From 31 recorded traits, 9
were responsible for 81.85% of total variation. For UFV2, P7, P35, P147, COM1,
COM2, COMS3, PCM3, PAM4 and TXT were pointed as main important, and 9,
out of 30 recorded traits, were responsible for 79.91% of total variation. Two
possible models of heterogenic residual were tested being grouped in three age
classes: CL3: 1-7-14, 21-28-35 days and 42-77-112-147 days and five age
classes: CL5: 1-7, 14-21, 28-35, 42-77 e 112-147 days of age. After choosing the
residual variance to be used on the analysis, an evaluation was carried out to
find out the best random regression model to fit the growth curve of the hens.
The comparison among the models were done by Akaike’s information Criteria
(AIC), Schwartz’'s Bayesian information Criteria (BIC), logarithm likelihood
function (Loge L) and Likelihood ratio test, 1%. The model considering
heterogeneity residual variance showed to be reliable for UFV1 group and model
with 5 classes for UFV2. The use of Legendre’s polynomial, with 5 orders, for
direct genetic additive effect and 5, for permanent animal effect for UFV1 and

orders 3, for for direct genetic additive effect and 5, for permanent animal effect

xii



for UFV2, should be used for the evaluation of growth curve for the studied meat-

type quail hens.
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1-INTRODUCAO GERAL

A coturnicultura € um ramo relativamente novo, e vem se tornando
atividade de grande destaque no cenario nacional. Primeiramente, as codornas
foram trazidas para o Brasil, para serem utilizadas em esportes de caca. Apos
isso, foram descobertas outras vantagens dessas aves, principalmente a
producao de ovos e de carne.

A coturnicultura no Brasil vem crescendo de maneira consideravel e se
tornando atividade extremamente atrativa e rentavel para o agronegdécio
brasileiro. A razdo deste sucesso € a possibilidade de rapido retorno do capital
investido, aliado a qualidade excepcional de sua carne e pelo alto valor nutritivo
e sabor agradavel de seu ovo, o que tem resultado em crescente demanda do
mercado consumidor por estes produtos.

Dentro da avicultura nacional, se torna mais uma op¢ao, para pequenos
ou grandes produtores rurais. O crescimento da coturnicultura encontra barreiras
que dificultam a exploracdo e maximizacdo da produgdo. Uma dessas
dificuldades é falta de estudo dos potenciais produtivos sobre as principais
linhagens disponiveis, seja para produ¢ao de ovos ou carne.

A semelhancga do que acontece na avicultura industrial, a coturnicultura tende
a especializacao de tarefas. Isto implica na existéncia também de aviarios de
codornas, especializados em selegédo (avozeiro), multiplicagédo (matrizeiro) e em
producéo.

A produgdo de carne foi, durante longo tempo, atividade secundaria,

caracterizada pelo abate de machos nao utilizados na reproducéo e de fémeas
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de descarte especializadas para producao de ovos, apds o ciclo produtivo.
Atualmente, ja se dispde da variedade européia, que € especializada para
produgcao de carne, mas ha criadores que criam essas aves com o objetivo de
produzir carne e ovos. Porém existem poucos dados de desempenho produtivo,
na literatura, para matrizes de corte na fase de postura. Deve-se salientar que a
carne de codorna é fonte de proteina de excelente qualidade e com grande
aceitacdo em todas as camadas sociais.

Em codornas, o Brasil ndo dispbe de material genético préprio especializado,
tanto para ovos quanto para corte, o que torna a coturnicultura dependente de
importacdo de material genético de outros paises. Torna-se necessaria a
implantagao de programas de melhoramento genético, que buscam acompanhar
o desenvolvimento e a evolugdo das caracteristicas de importancia econémica
de cada linhagem e de seus cruzamentos disponiveis.

Para isto, a avaliacdo da estrutura das populagdes disponiveis, por meio da
estimacao dos parametros genéticos e das correlagdes genéticas e fenotipicas,
sao imprescindiveis para se definirem objetivos e critérios de selegéao.

Os ciclos envolvidos na producgéao de linhagens, quer o referente a selegao
das linhas puras embasados nas variagdes genéticas aditivas, quer o da selegao
dos cruzamentos entre essas linhas puras, nos quais as variagoes epistaticas ou
de sobredominancia tornam-se importantes, sdo longos e exigem recursos ao

lado da continuidade dos programas.
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O uso de modelos de regresséao aleatoria tem sido proposto como alternativa
para modelar caracteristicas de crescimento, que sdo medidas repetidas na vida
dos animais, sendo consideradas como dados longitudinais.

Em contraste com os modelos multicaracteristicas, que fornecem predi¢cdes
para determinados pontos ou idades, os modelos de regressao aleatoria
permitem a predi¢do de valores genéticos para a curva de crescimento como um
todo, para qualquer ponto desejado na escala de tempo utilizada e para fungdes
da curva. Com isto, permitem melhor utilizacdo dos dados, ja que todas as
medidas do animal e de seus parentes sao utilizadas para avaliagdo do mesmo,
com potencial aumento da acuracia de selegao.

Objetivou-se, no presente trabalho, determinar e avaliar o desempenho
produtivo e reprodutivo de diferentes linhagens de matrizes de codornas de
corte; Estimar os parametros genéticos e as correlagcbes genéticas das
caracteristicas mensuradas; Verificar a importancia das caracteristicas avaliadas
no programa de melhoramento genético de aves da Universidade Federal de
Vigosa por meio de componentes principais; Comparar diferentes modelos de
regressao aleatéria, ajustados por meio de fungdes polinomiais de Legendre de
diferentes ordens, para determinar o que melhor se ajusta ao estudo genético da

curva de crescimento de matrizes de codornas de corte.
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2- REVISAO DE LITERATURA

2.1- Parametros Genéticos

Em funcdo do mercado globalizado e da grande concorréncia, deve-se
reduzir os custos de produgdo, para que se obtenham produtos mais
competitivos. Em codornas, dependendo do segmento de produgdo, as
caracteristicas de interesse serdo diferentes. No caso dos produtores, os
principais objetivos sdo melhorar: a postura, a eclosdo, o peso adulto, o
consumo alimentar, o crescimento, a eficiéncia alimentar e a viabilidade das
matrizes. Por outro lado, o rendimento, a gordura, a porcentagem de cortes
nobres e os defeitos da carcaca sao determinantes para o abatedouro e,
finalmente, a aparéncia visual da carcagca e dos cortes nobres, ovos grandes,
ovos com cascas resistentes, qualidade interna dos ovos e valor nutricional sao
de interesse do consumidor.

Singh & Panda (1987) utilizaram quatro linhagens de codornas (Coturnix
coturnix japonica); EL (linhagem de postura), WEL (linhagem de postura de ovos
de casca branca), ML (linhagem de corte) e CL (linhagem de corte controle)
objetivando-se avaliar o efeito da linhagem e das estagbes do ano sobre a
qualidade do ovo. Os autores observaram diferengas significativas de linhagens
e de estagdo do ano, sobre a qualidade da gema, do albumen e da casca.

Ricklefs & Marks (1983) avaliaram a qualidade dos ovos de quatro linhagens de
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codornas selecionadas para ganho de peso as quatro semanas de idade e
obtiveram diferencgas significativas para porcentagem de gema.

Almeida (2001), ao estudar o efeito da interagao linhagem e nivel protéico
da dieta para fémeas de codornas de corte em crescimento, relata que fémeas
da linhagem japonesa iniciam sua postura antes das fémeas da linhagem
italiana. As fémeas da linhagem italiana, no periodo de 42 a 49 dias de idade,
apresentaram menor consumo de dieta que as da linhagem japonesa, com
melhor capacidade de aproveitamento do alimento.

Akbar et al. (1983) investigaram os efeitos do grupo genético, da idade e
da dieta sobre a composicédo dos ovos e encontraram diferengas significativas
entre os grupos genéticos para porcentagem de gema e de albumen e peso da
casca dos ovos. Contudo, Altan et al. (1998) e Piccinin (2002) ndo encontraram
diferengas para porcentagem de gema e albumen entre os grupos genéticos de
codornas japonesas.

MINVIELLE (1998) apresentou uma revisdo sobre o melhoramento
genético de codornas para a producdo. As informagdes levantadas indicam
valores de herdabilidade para peso corporal entre 0,47 e 0,74. Para a produgao
de ovos entre 0,32 e 0,39. E para peso do ovo, entre 0,35 e 0,62, mostrando que
ganhos genéticos podem ser obtidos. Adicionalmente, os valores para as
correlagbes genéticas do numero de ovos com o peso corporal e com o peso do
ovo, variaram respectivamente de 0 a -0,21 e de -0,19 a -0,55.

Correlagbes genéticas negativas, entre maturidade sexual e o peso do

ovo, foram descritas por PRAHARAJ et al. (1990). Tanto estes autores como
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DHALIWAL et al. (2002) e MINVIELLE et al. (2002) também estimaram
correlagdo genética negativa entre maturidade sexual e produgéo de ovos. AMIT
et al. (2000) determinaram parametros genéticos de algumas caracteristicas
produtivas e reprodutivas em codornas japonesas. Segundo os autores, as
estimativas de correlagdes genéticas e fenotipicas, entre a idade ao primeiro ovo
e 0s pesos do primeiro ovo, na 122 semana, foram positivas, enquanto a idade
ao primeiro ovo correlacionou-se negativamente com a produgédo de ovos até a

122 semana de producao.

O aumento do peso corporal com o aumento da idade a maturidade
sexual também foi observado e a correlagéo genética positiva entre estes dois
critérios foi estimada em muitos trabalhos (ROY; KOLEY; CHOUDHURI, 1992;

GUNES; CERIT, 2001; AKTAN et al., 2003).

Marks et al. (1964) estimaram herdabilidades de 0,38 e 0,40 para a
caracteristica numero de ovos, em duas populagdes de codornas japonesas, e
herdabilidades da idade ao primeiro ovo e da percentagem de produgao diaria,
por fémea, em 0,36 e 0,46.

Maior fertilidade e eclodibilidade tém sido observadas em codornas do
género coturnix, em ovos intermediarios a grandes, isto €, aqueles acima de
8,59 (Narahari et al., 1988) e 9g (Insko et al., 1971), ambos citados por Wilson
(1991).

Rezende et al. (2004) observaram que o peso do ovo da codorna
européia foi de 10,99 a 13,45g, bem maior do que a da codorna japonesa que

varia de 8,95 até 13,45g. A codorna européia apresentou maior massa total de
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ovos (16,24Kg) do que a codorna japonesa (12,41Kg), em razdo do maior peso
do ovo da codorna européia e da mesma taxa de postura.

Albino e Barreto (2003) mencionaram que a codorna japonesa atinge
picos de postura de 93% a 95%, enquanto que as européias atingem
aproximadamente 80% a 85%, com o peso médio do ovo que varia de 10g para
as codornas japonesas a 13g para as codornas europeias.

Rezende et al. (2004) observaram que a viabilidade dos ovos da codorna
européia € semelhante a japonesa e decresce com a idade das codornas.

Estudando diferentes grupos genéticos de codornas japonesas, Altan et
al. (1998) e Piccinin (2002) nado encontraram diferengas para a porcentagem de
gema e albumen dos ovos dessas aves. Entretanto, sdo poucas as informagdes
sobre o potencial produtivo da linhagem italiana em relagcdo a linhagem
japonesa, para consumo de dieta, conversao alimentar por duzia e quilograma
de ovos e a qualidade dos ovos.

Rezende et al. (2004) citam que, nas primeiras 18 semanas de postura, a
codorna européia apresentou viabilidade média de 91,98%, bem préxima a da
codorna japonesa (93,12%).

Avaliando parametros genéticos para peso de ovo e peso corporal em
codornas de postura, Hidalgo et al. (2007) obtiveram estimativas de
herdabilidade para peso corporal aos 70,100 e 130 dias de idade, iguais a 0,78,
0,84 e 0,85, respectivamente . Para peso dos ovos aos 70, 100 e 130 dias de

idade, as estimativas de herdabilidade foram respectivamente, 0,47, 0,35 e 0,24.
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As correlagbes genéticas obtidas foram altas (0,81 a 0.96), entre essas
caracteristicas.

Avaliando parametros genéticos para a produgao e o peso de ovo em trés
grupos genéticos de codornas de postura, Silva et al. (2007) obtiveram
resultados inesperados de correlagdo positiva entre essas variaveis até aos 90
dias, o que indicaria que a selegdo para tamanho no ovo nao reduziria a

producao até 90 dias.

2.2- Componentes principais

A analise de componentes principais € uma técnica estatistica de analise
multivariada que transforma linearmente um grupo de variaveis em um conjunto
significativamente menor, de variaveis ndo correlacionadas, que seréo
responsaveis pela maior parte da variagdo do conjunto original. Esta idéia foi
desenvolvida por Hotelling (1933), embora Person (1901) ja tivesse proposto tal
metodologia sob uma forma geométrica.

A idéia principal desse procedimento € de que poucos, dentre os
primeiros componentes principais, contenham a maior variabilidade dos dados
originais. Assim, os demais componentes podem ser descartados, o que reduz o
numero de variaveis.

Para comegar a analise de componentes principais, € avaliada a
multicolinearidade ou dependéncia linear, entre as variaveis, que pode resultar

em formagao de matrizes singulares ou mal condicionadas.
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Existe multicolinearidade quando ha associacao forte entre as variaveis
estudadas. Entre os efeitos peculiares de uma elevada multicolinearidade
podem ser citadas estimativas inconsistentes do coeficiente de regressao e
também uma superestimativa dos efeitos diretos das variaveis explicativas,
sobre a variavel resposta, o que pode levar a interpretagao equivocada (CRUZ &
CARNEIRO, 2003).

O grau de multicolinearidade da matriz pode ser estabelecido com base
no numero de condi¢cdes, que € a razao entre o maior e o0 menor autovalor da
matriz. De modo pratico, quando o numero de condi¢des for menor do que 100,
a multicolinearidade é fraca; entre 100 a 1000, a multicolinearidade é moderada
a forte e, finalmente, quando maior do que 1000, a multicolinearidade é severa
(MONTGOMERY & PECK,1981).

Quando o grau de multicolinearidade é fraco, ele n&o constitui problema
sério para analise (CARVALHO et al., 1999). Por isso, devem ser descartadas
as variaveis responsaveis por este viés na analise, e realizar posteriormente a
analise de componentes principais.

O método de analise de componentes principais, relatado por Barbosa
(2003), consiste em transformar a partir da matriz de correlagao, um conjunto de
variaveis Z1, Z2, ..., Zp em novo conjunto de variaveis Y1 (CP1), Y2 (CP2), ...,
Yp (CPp), ndo-correlacionadas entre si e arranjadas numa ordem decrescente
de varidncia. A idéia principal € de que poucos, dentre os primeiros

componentes principais, contenham a maior variabilidade dos dados originais.
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Assim, os demais componentes podem ser descartados, o que reduz o numero

de variaveis.

2.3- Regresséao aleatoria

O Brasil ja dispde de alguns programas de melhoramento de codornas
desenvolvido em bases técnicas. Porém, a pratica corrente tem sido a
reproducdo do material disponivel que, pela deficiéncia de controle e falta de
esquemas de selecdao adequados, sofre problemas de depressdo pela
endogamia, resultando em redugao de postura, queda de fertilidade e aumento
de mortalidade (MARTINS, 2002).

A avaliagdo da curva de crescimento das matrizes de codorna de corte ao
longo do ciclo da producdo de ovos € de grande importancia, visto que o peso
corporal das aves tem grande influéncia sobre diversas caracteristicas de
producéao e reproducdo das aves.

Modelos de regressao aleatéria (MRA) foram usados para a estimagao de
parametros genéticos para peso (Huisman et al., 2002) e tamanho da leitegada
em suinos (Lukovic et al., 2004), tendo-se obtido excelente ajuste na curva de
crescimento. Entretanto, seu emprego para o estudo de dados longitudinais em
aves ainda é restrito, podendo-se documentar apenas os trabalhos de Mielenz et
al. (2002), Quinton et al. (2002) e Anang et al. (2002), com curva de postura.
Muitos aspectos ainda precisam ser estudados, antes que este método possa

ser empregado, rotineiramente, nas avaliagdes genéticas na avicultura.
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No contexto avicola, esta metodologia permitiria a determinagdo de
parametros genéticos e fenotipicos, e a avaliagdo genética dos animais,
mediante a utilizacdo de todos os dados, de espécies cujo desenvolvimento
ainda né&o estao totalmente descritos, como é o caso da perdiz e da codorna.

O processo de desenvolvimento de linhagens passa primeiramente pela
avaliacdo da estrutura das populagdes disponiveis, por meio da estimacéo da
variabilidade genética existente nas caracteristicas economicamente importantes
e das correlacbes entre elas. Métodos adequados para estimar estes
parametros populacionais sdo descritos por GIANOLA e FERNANDO (1986).
Essas informagdes permitem predizer os ganhos genéticos possiveis de serem
alcangados nas caracteristicas usadas como critério de selecao, e as alteragdes
nas demais caracteristicas economicamente importantes, provocadas pelas
respostas correlacionadas a selecao praticada.

As codornas européias sao fenotipicamente muito semelhantes as
codornas japonesas, porém apresentam peso vivo entre 200 e 300 gramas,
temperamento mais calmo e maior peso de ovos, mantendo a precocidade de
maturagcdo sexual, caracteristica das codornas destinadas a produgdo de ovos
(GARCIA, 2002).

Medidas repetidas de um mesmo individuo tém sido analisadas sob
diferentes aspectos metodologicos. As abordagens mais utilizadas sao os
modelos de repetibilidade, que consideram todas as medidas como sendo do

mesmo carater (Johnston e Bunter, 1996; Pereira et al., 2000), ou com modelo

24



de uni ou multicarater, que considera cada medida como um carater diferente
(Johnston e Bunter, 1996; Gressler et al., 2000).

O modelo repetibilidade pode ndao acomodar a heterogeneidade de
variancias e o padrao geral das correlagdes decrescentes, conforme aumenta o
intervalo de medidas, e, portanto, ndo parece ser adequado para descrever as
covariancias genéticas dos desempenhos. Por outro lado, o modelo multicarater,
com o numero de caracteres igual ao numero de medidas nas diferentes idades,
resultaria em analises altamente parametrizadas (Mercadante et al., 2002).

Mais recentemente, os MRA tém sido propostos como alternativa na
avaliagdo genética de dados longitudinais, pois suas fungdes de covariancia
resultantes sdo os mais apropriados para esta analise destes. Segundo El Faro
e Albuquerque (2003), 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 préximas entre si.

Os MRA acomodam registros repetidos para caracteres que mudam
gradualmente ao longo do tempo, ndo requerendo pressuposi¢cdes quanto a
constancia das variancias e correlagbes (Meyer, 2000) e tem sido usado no
melhoramento animal para modelar registros diarios de produgdo de leite
durante a lactagcdo de bovinos leiteiros, assim como no crescimento corporal em
bovinos de corte (Meyer, 1999; Meyer, 2000; Albuquerque e Meyer, 2001).

Tais modelos também permitem ajustar uma trajetoria aleatéria para cada
individuo como desvios de uma trajetéria média da populagdo, descrevendo os

desvios genéticos a partir de regressdées fixas, permitindo que cada animal tenha
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uma forma diferente da trajetéria de seus desempenhos em termos genéticos
(Mercadante et al., 2002).

Nobre et al. (2003a, 2003b) estimaram pardmetros genéticos e
analisaram a curva de crescimento da ragca Nelore, comparando o modelo
multicarater com os modelos de regressdo aleatéria e concluiram que as
diferengas favoraveis as estimativas obtidas por MRA foram, principalmente,
atribuidas as estimativas dos parametros obtidas por este método.

Segundo Queiroz et al. (2004), ao compararem valores genéticos preditos
para caracteristicas de crescimento em bovinos Guzera, por modelos de
regressao aleatoria sob polinbmios de Legendre e modelos unicaracteristica
padrdao, as correlagdes encontradas, positivas e de baixa a moderada
magnitude, sugerem haver grandes diferengcas de classificagdo dos animais
quando os dois métodos sao comparados. Tal estudo permitiu concluir que os
melhores animais escolhidos pelo método de regressao aleatoria apresentam
classificacao diferente daqueles destacados pelas analises unicaracteristicas. O
modelo empregando regressdo aleatoria, diferentemente das analises
unicaracteristicas, discriminou, ao longo dos anos, ganhos genéticos positivos
na populacao.

El Faro e Albuquerque (2003) comentam que um conceito que vem sendo
abordado quando se trabalha com MRA diz respeito as fungdes de covariancia.
As fungdes de covariancia foram propostas por Kirkpatrick et al. (1990) para a

andlise de dados longitudinais, por exemplo, medidas de crescimento ou
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lactagéo e, segundo estes autores, sdo equivalentes as matrizes de covariancias
dos modelos multivariados de dimensao finita.

Analisando dados de peso-idade de bovinos Nelore, nascidos e criados
no estado de Pernambuco, Santoro et al. (2004) utilizaram fungdes de
covariancia na descricdo do crescimento dos bovinos, estudando diferentes
MRA na descri¢cao da variabilidade interindividual destes dados de crescimento.

Segundo El Faro e Albuquerque (2003), o grande interesse em relagéo as
Fungdes de Covariancias para a modelagem de dados longitudinais é que elas
permitem descrever mudangas graduais das covaridncias com o passar do
tempo, e predizer varidncias e covariancias para os pontos ao longo de uma
trajetdria, mesmo que haja pouca ou nenhuma informagao entre os pontos. Os
MRA/FC permitem a modelagem dos efeitos aleatérios, utilizando funcdes
polinomiais lineares e, além disso, permitem considerar heterogeneidade de
variancias residuais em cada controle. A modelagem, considerando as
variancias residuais heterogéneas para cada classe, pode melhorar a particao
da variagao total, mas proporciona um aumento no numero de parametros a
serem estimados no processo de maximizagao da funcao de verossimilhanga. O
numero elevado de parametros dos modelos, a estrutura de covariancias e o
fato de as matrizes de incidéncia serem mais densas que para os modelos
convencionais podem dificultar a convergéncia na estimagéo dos componentes
de varidancia, sendo entraves para a utilizagdo desta metodologia para

avaliagdes genéticas em conjuntos com grande volume de dados. Tém-se
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testado algumas alternativas para se obter MRA mais parcimoniosos, sem que
haja perda na qualidade de ajustes dos efeitos aleatérios. .

Durante a ultima década, analises ajustando os MRA tém se tornado o
procedimento padrao para analises de dados obtidos na produgao animal, em
que as caracteristicas de interesse sdo medidas repetidamente e, por meio de
suas covariancias, mudam em uma escala continua (Meyer, 2005).

A principal motivagao para utilizagdao de fungdes ortogonais para estimar
a funcao de covariancia genética aditiva € que a matriz de coeficientes pode ser
utilizada para analisar os modelos aninhados. Em particular, a matriz de
correlacdo pode ser usada para calcular os autovalores e autofuncdes das
funcbes de covariancia genética aditiva (Kirkpatric et al., 1990), que é util para
descrever os modelos de variagao (Kirkpatric et al., 1994).

Utilizando analise classica, os coeficientes de regressdo sao geralmente
utilizados como fixos, para a descrigcdo da inclinagdo da curva ou da inclinagao
dentro de algumas classes fixas. Entretanto, os coeficientes de regressdo
aleatoria podem ser ajustados para cada individuo, de modo a permitir a
variagdo individual na forma da trajetéria (Meyer, 1999). Assim, os MRA
descrevem os desvios genéticos a partir da regressao fixa, permitindo que cada
animal tenha um formato diferente da curva de crescimento em um nivel

genético.
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TEIXEIRA, Rafael Bastos Teixeira, D.S. Universidade Federal de Vigosa,
dezembro de 2009. Avaliagao fenotipica, genotipica e de componentes
principais de duas linhagens de matrizes de codorna de corte. Orientador:
Robledo de Almeida Torres. Co-Orientadores: Sérgio Luiz de Toledo Barreto
e Ricardo Frederico Euclydes.

Foram avaliados dados de dois grupos genéticos de matrizes de codorna
de corte. O primeiro, composto das informagdes dos 1026 animais do grupo
genético UFV1 e, o segundo, por 1110 codornas do grupo genético UFV2. As
caracteristicas utilizadas na analise foram: peso da ave (PO, P7, P14, P21, P28,
P35, P42, P77, P112 e P147), peso médio do ovo (POM1, POM2, POM3 e
POM4), peso médio da casca (PCM1, PCM2, PCM3 e PCM4), peso médio da
gema (PGM1, PGM2, PGM3 e PGM4), peso médio do albumen (PAM1, PAM2,
PAM3 e PAM4), gravidade especifica média do ovo (DM1, DM2, DM3 e DM4),
largura média do ovo (LOM1, LOM2, LOM3 e LOM4), comprimento médio do
ovo (COM1, COM2, COM3 e COM4), numero de ovos (N1, N2, N3 e N4) e idade
ao primeiro ovo (IDPO). Foram realizadas analises estatisticas de variéncia e
teste de médias (teste Fischer a 5% de probabilidade) e, para estimar os
componentes de variancia, foram realizadas analises unicaracteristicas. Utilizou-
se a metodologia de componentes principais para definir as variaveis de maior
importadncia nas populacdoes estudadas. Também foram realizadas analises
bicaracteristicas para estimacao das covariancias e correlagdes genéticas das
caracteristicas selecionadas pela técnica de componentes principais. A linhagem
UFV2 mostrou-se superior em relagdo a linhagem UFV1 para as caracteristicas

estudadas. As estimativas de herdabilidade das caracteristicas estudadas do

grupo genético UFV1 foram POM1(0,27), POMZ2(0,30), POM3(0,54),
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POM4(0,43), PGM1(0,13), PGM2(0,21), PGM3(0,21), PGM4(0,26), PCM1(0,41),
PCM2(0,46), PCM3(0,38), PCM4(0,47), PAM1(0,38), PAM2(0,42), PAM3(0,54),
PAM4(0,54), DM1(0,31), DM2(0,15), DM3(0,36), DM4(0,31), IDPO(0,16) e
TXT(0,10). As estimativas de herdabilidade das caracteristicas selecionadas no
grupo genético UFV2 foram POM1(0,17), POM2(0,36), POMS3(0,55),
POM4(0,40), PGM1(0,18), PGM2(0,30), PGM3(0,37), PGM4(0,33), PCM1(0,21),
PCM2(0,33), PCM3(0,46), PCM4(0,49), PAM1(0,25), PAM2(0,29), PAM3(0,55),
PAM4(0,35), DM1(0,18), DM2(0,16), DM3(0,44), DM4(0,22), IDPO(0,10) e
TXT(0,03). A analise de componentes principais indicou como importantes para
a linhagem UFV1 as variaveis P7, P14, P77, P147, LOM4, COM2, PGM1, PGM2
e IDPO. De um total de 31 caracteristicas mensuradas, 9 foram responsaveis
por 81,85% da variancia total. A analise de componentes principais indicou
como importantes para a linhagem UFV2 as variaveis P7, P35, P147, COM1,
COM2, COM3, PCM3, PAM4 e TXT. De um total de 30 caracteristicas
mensuradas, 9 foram responsaveis por 79,91% da variancia total. Observou-se
que existem diferengas entre os dois grupos genéticos analisados, seja pela
avaliagdo fenotipica e genotipica, seja por meio dos componentes principais,
além de alta variabilidade genética dentro de cada grupo genético para as

caracteristicas estudadas.
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TEIXEIRA, Rafael Bastos Teixeira, D.S. Universidade Federal de Vigosa,
December 2009. Phenotypic, genotypic and principal component evaluation
of quail meat-type hens. Adviser: Robledo de Almeida Torres. Co-Advisers:
Sérgio Luiz de Toledo Barreto e Ricardo Frederico Euclydes.

Data from two genetic groups of meat-type quail hens were evaluated, first group

with records from 1.026 animals from genetic group UFV1, and the second, with

records from 1.110 animal from UFV2. The evaluated traits were: Live weight

(PO, P7, P14, P21, P28, P35, P42, P77, P112 e P147), average egg weight

(POM1, POM2, POM3 e POM4), average weight of egg shell (PCM1, PCM2,

PCM3 e PCM4), average yolk weight (PGM1, PGM2, PGM3 e PGM4), average

albumen weight (PAM1, PAM2, PAM3 e PAM4), average specific gravity of the

egg (DM1, DM2, DM3 e DM4), average width of the egg (LOM1, LOM2, LOM3 e

LOM4), average length of the egg (COM1, COM2, COM3 e COM4), number off

eggs (N1, N2, N3 e N4) and age of first egg (IDPO). Statistical variance and test

means (Fischer at 5%) were carried out and single trait analysis were made to
estimate components of variance. Principal component analysis were made to
define variables of major importance on the studied populations. Two-trait
analysis were also carried out for estimation of covariance and genetic
correlations of the selected traits from principal component technique. UFV2
group was superior in all traits. Heritabilities from UFV1 were POM1(0,27),

POM2(0,30), POM3(0,54), POM4(0,43), PGM1(0,13), PGM2(0,21), PGM3(0,21),

PGM4(0,26), PCM1(0,41), PCM2(0,46), PCM3(0,38), PCM4(0,47), PAM1(0,38),

PAM2(0,42), PAM3(0,54), PAM4(0,54), DM1(0,31), DM2(0,15), DM3(0,36),

DM4(0,31), IDPO(0,16) and TXT(0,10). Heritabilities of the selected traits on
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UFV2 were POM1(0,17), POM2(0,36), POM3(0,55), POM4(0,40), PGM1(0,18),
PGM2(0,30), PGM3(0,37), PGM4(0,33), PCM1(0,21), PCM2(0,33), PCM3(0,46),
PCM4(0,49), PAM1(0,25), PAM2(0,29), PAM3(0,55), PAM4(0,35), DM1(0,18),
DM2(0,16), DM3(0,44), DM4(0,22), IDPO(0,10) and TXT(0,03). Principal
components analysis pointed variables P7, P14, P77, P147, LOM4, COM2,
PGM1, PGM2 and IDPO as main important for UFV1. From 31 recorded traits, 9
were responsible for 81.85% of total variation. For UFV2, P7, P35, P147, COM1,
COM2, COM3, PCM3, PAM4 and TXT were pointed as main important, and 9,
out of 30 recorded traits, were responsible for 79.91% of total variation.
Differences were observed between both population in all aspects (phenotypic,
genotypic and by principal component analysis), besides high genetic variation in

each genetic group for the studied traits.
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1-INTRODUCAO

A coturnicultura vem se destacando no cenario nacional como uma opgao
para diversificagdo das atividades no meio rural, deixando de ser uma atividade
para complementar a renda, para se tornar a principal atividade de diversas
propriedades. Dentre os motivos que levaram a esta mudanca na atividade,
temos: animais resistentes, alta produtividade, facil manejo, custo reduzido com
instalagdes, rapido ciclo de producéo, rapido retorno do capital investido e
mercado em expansao.

Aliado a isto, a codorna foi a primeira ave a promover a divulgagdo de um
dos seus produtos, em nivel nacional. Esta divulgacéo foi feita de forma
inconsciente, porém gerou um resultado positivo, levando a um aumento no
consumo dos ovos de codornas. Isto ocorreu em 1963, quando foi langada uma
marchinha carnavalesca, com o nome "Ovo de Codorna", de Severino Ramos de
Oliveira, gerando um grande impulso no consumo de ovos, que continuou apés
a regravagao da cangao, pelo rei do Baido, Luiz Gonzaga, que exaltou e muito
as qualidades afrodisiacas do produto.

Calcula-se que a produgao de ovos de codorna, em 1992, tenha sido algo
proximo a 34 milhdes de duzias, o que significou quase 3% da produgédo da
avicultura industrial, no mesmo periodo. Atualmente, este numero chega a 95
milhdes de ovos produzidos, uma receita de 48 milhdes e um plantel de 10

milhdes de aves, com um crescimento de 82% do setor (ANUALPEC, 2008).
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Com a introducéo das codornas de corte, na década de 90, houve uma
diversificacdo do mercado de codornas, tendo o consumidor a possibilidade de
adquirir codornas especializadas para produgédo de carne, gerando carcagas de
qualidade. Na literatura, temos diversos estudos sobre estimativas de curvas de
crescimento das codornas de corte e parametros genéticos de caracteristicas
de crescimento. Porém, quando analisamos a produgdo de ovos dessas aves,
nao encontramos informacgdes relevantes.

A codorna européia é especializada para producdo de carne, mas ha
criadores que criam essas aves com 0O objetivo de produzir carne e ovos. No
entanto, na literatura, existem poucos dados de desempenho produtivo para
matrizes de corte, na fase de postura. A estimacdo dos parametros genéticos
das caracteristicas de postura sdo fundamentais para implantacdo do programa
de melhoramento genético de codornas de corte, pois uma boa matriz de corte
deve possuir uma boa postura e uma boa qualidade dos ovos produzidos.

O Brasil ndo dispde de material genético proprio, o que deixa a
coturnicultura dependente da importacdo de material genético. Entretanto,
algumas instituicbes comecaram a desenvolver programas de melhoramento
genético de codornas de corte, visando solucionar este problema da
dependéncia de material genético (Teixeira, 2008).

Estes programas de melhoramento animal necessitam de um constante
acompanhamento das caracteristicas de importancia econémica de cada
linhagem. A partir destes estudos € que os critérios de selecdo sao

estabelecidos, para garantir a renovacao dos plantéis com animais de potencial
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genético superior e, assim, atingir os objetivos determinados pelo mercado e o
consumidor final do produto.

Objetivou-se no presente trabalho avaliar o desempenho produtivo e
reprodutivo de diferentes linhagens de codornas de corte, estimando os
parametros genéticos das caracteristicas mensuradas, e verificar a importancia
das caracteristicas avaliadas no programa de melhoramento genético de aves,
da Universidade Federal de Vigosa, através da metodologia de componentes

principais.

2- MATERIAL E METODOS

2.1- Selecdo dos grupos genéticos

A selecdo das aves de cada uma das populagdes foi baseada na
caracteristica peso da ave. As instalagbes do programa de melhoramento
genético de aves estdo localizadas na Fazenda Boa Vista, pertencente a
Universidade Federal de Vigosa.

As codornas, na fase inicial de criagdo, foram criadas em box, com piso
de concreto e cama de maravalha, com aquecimento de campanulas, com o
maximo de 750 codornas para cada campanula. Elas receberam agua e ragéo a
vontade, até o 14° dia de idade, quando se realiza a pré-selegao para peso, com
eliminagdo de refugos e aves defeituosas. As codornas remanescentes foram

criadas em piso até o 28° dia de idade, ocasido em que as melhores 200
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fémeas, dentre as 1000, foram transferidas para gaiolas galvanizadas
individuais, para controle da producao de ovos. Os melhores 100 machos (entre
os 1000 machos) foram mantidos para reprodugao. As codornas permaneceram
em gaiolas de arame galvanizado com seis reparticdes nas medidas: 0,90 m de
comprimento x 0,44m de largura x 0,23m de altura sendo na largura, 0,15 m de
aparador de ovos, durante a avaliagdo das fémeas para postura e reproducéo.
Nestas gaiolas, os comedouros (chapa galvanizada) foram posicionados na
frente das gaiolas e os bebedouros (constituidos de metades de canos plasticos
de 70 mm) posicionados entre as fileiras das gaiolas.

Foram avaliados dois grupos genéticos de matrizes de codorna de corte,
provenientes do programa de melhoramento genético de aves da Universidade
Federal de Vigosa, denominadas UFV1 e UFV2.

A producao de ovos foi avaliada por 4 periodos de 35 dias consecutivos, a
partir do 42° dia de idade, iniciando-se a fase reprodutiva e o controle de
pedigree, usando-se uma propor¢ao de 1 macho para duas fémeas, ou seja, 100

machos: 200 fémeas.

2.2- Caracteristicas avaliadas

As codornas receberam alimentacdo compativel com o sistema
recomendado para todas as fases da vida produtiva, sendo, tanto racido quanto

agua fornecidas a vontade.
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Foram avaliadas 2136 matrizes de codorna de corte, e constituidos dois
arquivos. O primeiro foi composto das informag¢des dos 1110 animais do grupo
genético UFV2 e, o segundo, por 1026 codornas do grupo genético UFV1.

Os dados foram coletados no periodo de 2006 a 2009, periodo em que
foram acompanhadas cinco geracgdes de codornas de corte.

Foram avaliadas ovos de cada ave, coletados por trés dias consecutivos,
durante os quatro periodos de 35 dias. Estes foram usadas para mensuracao da

largura e altura dos ovos e obtenc&o dos pesos de gema e casca.

As caracteristicas utilizadas na analise foram: peso da ave (PO, P7, P14,
P21, P28, P35, P42, P77, P112 e P147), peso médio do ovo (POM1, POM2,
POM3 e POM4), peso médio da casca (PCM1, PCM2, PCM3 e PCM4), peso
médio da gema (PGM1, PGM2, PGM3 e PGM4), peso meédio do albumen
(PAM1, PAM2, PAM3 e PAM4), gravidade especifica média do ovo (DM1, DM2,
DM3 e DM4), largura média do ovo (LOM1, LOM2, LOM3 e LOM4),
comprimento médio do ovo (COM1, COM2, COM3 e COM4), numero de ovos

(N1, N2, N3 e N4) e idade ao primeiro ovo (IDPO).

A gravidade especifica foi obtida por meio de densimetro de Odleos
minerais, com escala de 1,050/1,100. Para avaliar a gravidade especifica dos
ovos, foram retirados todos os ovos integros, produzidos a partir do dia 17 até o
dia 19 de cada periodo, e avaliados em oito solu¢gées de NaCl, variando de
1,055 a 1,090 g/ cm3. Para medir a densidade, utilizou-se densimetro para 6leos

minerais, Escala 1,050 a 1,100, da marca Incoterm Modelo 5565.
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O peso médio dos ovos, em gramas, foi obtido pela coleta e pesagem em
balanga de precisdo de 0,01g, durante trés dias consecutivos, a partir do dia 14
até o dia 16 durante quatro periodos de 35 dias.

Apds a pesagem, os ovos foram cortados com estilete e suas gemas
foram separadas e pesadas. As cascas identificadas foram secas ao ar e
pesadas.

O formato do ovo foi avaliado pela largura e altura dos ovos com auxilio
de um paquimetro digital da marca Mitutoyo modelo 500.

As aves foram pesadas nos 0% 72 142 212 289 352 429 772 1122 ¢

147° dias de idade.

2.3- Modelos e analises

Foram realizadas andlises estatisticas de variancia e teste de médias
(teste Fischer a 5% de probabilidade), utilizando o pacote computacional SAS.

E para estimar os componentes de varidncia foram realizadas analises
unicaracteristicas, utilizando-se o0 método da maxima verossimilhanca restrita. O
modelo estatistico utilizado na analise das caracteristicas considerou o efeito
fixo de geracéo-eclosao e os efeitos aleatérios genético aditivo direto e residual.
Estes modelos podem ser representados na forma matricial; por:

y=Xp+Za+e
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em que: Y representou o vetor de observacdes; X a matriz de incidéncia dos

efeitos fixos; B o vetor de efeitos fixos; £ a matriz de incidéncia dos efeitos
aleatorios genéticos aditivos diretos; @ o vetor de efeitos aleatdrios genéticos
aditivos diretos; e € o vetor de residuos aleatérios. As pressuposicoes
assumidas para os efeitos aleatorios foram as seguintes:

BRCE NI

_ 2
em que: G=Ao, foi a matriz de (co)variancias genéticas aditiva, A matriz de

2

%2 variancia genética aditiva; e

numeradores do coeficiente de parentesco;

_ 2 2
R=lo, matriz de variancia residual, | matriz identidade e % variancia

residual.

Foram realizadas analises multivariadas, utilizando a metodologia de
componentes principais, para definir as variaveis de maior importancia nas
populacdes estudadas.

Em razdo do grande numero de variaveis medidas em unidades
diferentes, foi necessaria a padronizagdo dessas variaveis Xj (j = 1, 2, ..., p);
nesse caso, a estrutura de dependéncia de Xj foi dada pela matriz de correlagao
R.

Para o descarte de variaveis, adotou-se a recomendacéao de Jolliffe (1972,
1973) pela qual o numero de variaveis descartadas deveria ser igual ao numero

de componentes cuja variancia (autovalor) fosse menor que 0,7.
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As analises multivariadas foram feitas usando o programa SAS, versao
8.0, licenciado pela Universidade Federal de Vigosa (SAS Institute Inc., Cary,
NC, USA, 1999).

Também foram realizadas analises bicaracteristicas, para estimacao das
covariancias e correlagbes genéticas das caracteristicas selecionadas pela
técnica de componentes principais. As estimativas dos componentes de
(co)variancia e dos parametros genéticos foram obtidas pelo programa
MTDFREML (“Multiple Trait Derivative-Free Resricted Maximum Likelihood”),
descrito por BOLDMAN et al. (1995), que utilizaram a metodologia da maxima
verossimilhancga restrita livre de derivadas (DFREML). O MTDFREML utiliza o
algoritmo simplex para localizar o minimo de -2 loge L (L = fungdo de
verossimilhanga), e os componentes de (co)variancia que minimizam a fungéo —
2 loge L sao estimativas de maxima verossimilhanca.

Como critério de convergéncia, utilizou-se a variancia dos valores do
simplex (-2loge de verossimilhanga), menores do que 10°. Apos cada
convergéncia, o programa foi reiniciado, usando as estimativas obtidas
anteriormente, como valores iniciais. Esse procedimento foi repetido até que as
diferengas entre as estimativas das duas ultimas convergéncias fossem menores

que 10™.
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3- RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1-Estatistica descritiva

Para essa andlise, as caracteristicas avaliadas foram divididas em:
caracteristicas de qualidade e produgdo dos ovos, caracteristicas de

crescimento e caracteristicas de forma de ovo.

3.1.1- Caracteristicas de qualidade e producéo de ovos

Média do peso do ovo (POM), da gema (PGM), da casca (PCM), do

albumen (PAM), da densidade especifica (DM), idade ao primeiro ovo (IDPO) e

do numero de ovos (N) de matrizes de corte das linhagens UFV1 e UFV2, nos

diferentes periodos avaliados, sdo apresentadas na Tabela 1.
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Tabela 1- Média do peso do ovo (POM), da gema (PGM), da casca (PCM), do albumen (PAM),

da densidade especifica (DM), idade ao primeiro ovo (IDPO) e do numero de ovos (N) de

matrizes de corte das linhagens UFV1 e UFV2, nos diferentes periodos avaliados (1,2,3,4).

Caracteristicas LINHAGEM 1 Periodo | 2 Periodo | 3 Periodo | 4 Periodo
UFV1 12,83° 13,43° 13,45° 13,65°
POM UFV2 12,99° 13,57 13,78" 13,99°
UFV1 3,79° 4,12° 4,16° 4,20°
PGM UFV2 3,82° 4,14 4,23 4,28
UFV1 0,94° 0,98° 1,03° 1,03°
PCM UFV2 0,94 0,99° 1,05° 1,04°
UFV1 7,19° 8,30° 8,26° 8,44°
PAM UFV2 7,33° 8,46" 8,53" 8,69"
UFV1 0,69° 0,69° 0,69° 0,70°
DM UFV2 0,7° 0,70° 0,71° 0,71
UFV1 16° 28° 30° 30°
N UFV2 18° 30° 31° 31°
UFV1 53°
IDPO UFV2 53°

2b-_ Medias, nas colunas, seguidas de letras distintas diferem pelo teste de FISCHER (P<0,05).

Houve diferenga significativa entre o peso médio dos ovos e 0 peso da
gema das duas linhagens, ao longo dos quatro periodos avaliados (P<0,05),
sendo a linhagem UFV2 superior, em relagédo a estes parametros.

Diversos autores afirmam que o peso do ovo é um dos fatores

determinantes do peso ao nascer (SILVERSIDES & SCOTT, 2001; TONA et al.,
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2002). Sendo de extrema importancia ovos pesados, que irdo produzir aves com
maior peso ao nascimento e, consequentemente, maior peso ao abate.

HALL e MCKAY (1993) observaram que o peso das gemas aumentou de
acordo com a idade das aves. PEEBLES et al. (1991) notaram que o peso dos
ovos aumenta com a idade da ave, enquanto o peso das claras diminui, no
presente estudo o fator idade da matriz foi responsavel pelo aumento do peso da
gema e peso do ovo de ambas as linhagens ao longo dos periodos avaliados.

Houve diferenca significativa entre o peso do albumen entre as duas
linhagens ao longo dos quatro periodos avaliados (P<0,05), onde maior peso foi
verificado em ovos da linhagem UFV2, sendo estes maiores em todos os
periodos avaliados. Porém, ambas as linhagens obtiveram resultados
semelhantes em relagao a qualidade da casca, exceto no terceiro periodo.

Segundo Narahari et al. (1988) e Peebles e Marks (1991), a qualidade
interna e externa dos ovos influencia a eclodibilidade e o desenvolvimento do
pintinho de codorna. A avaliagdo da qualidade do ovo é feita principalmente
pelas caracteristicas do albumen (SILVERSIDES & SCOTT, 2001), mas também
pela propor¢cao dos componentes do ovo (AH et al.1997).

Akbar et al. (1983) relataram que as linhagens atuais selecionadas para
producédo de ovos apresentam maior espessura de casca e maior resisténcia a
quebra, como resultado da selegcao para essas caracteristicas.

Foi demonstrado que a porosidade e a espessura da casca sao os fatores

de maior influéncia sobre o desenvolvimento embrionario (NARUSHIN &
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ROMANOV, 2002), e que ha associagdo entre a qualidade da casca e a
incubabilidade (PEEBLES & McDANIEL, 2004).

Houve diferenga significativa entre a densidade especifica das duas
linhagens ao longo do primeiro e terceiro periodos avaliados (P<0,05), sendo
que a linhagem UFV2 apresentou maior densidade especifica.

N&o houve diferenga significativa entre a idade ao primeiro ovo das duas
linhagens avaliadas (P<0,05). A idade ao primeiro ovo € um dos principais
indicativos utilizados para avaliagao da precocidade sexual em aves. A codorna
é caracterizada pela sua precocidade sexual, sendo que esta caracteristica sofre
grande efeito ambiental, como por exemplo: programa de luz, época de ecloséo,
peso corporal, etc.

Costa et al. (2008), ao estudar dois grupos genéticos de codorna de corte,
obtiveram idade ao primeiro ovo de 39 dias para ambos 0s grupos genéticos,
sendo que o grupo genético A alcangou 50% de postura aos 53 dias e o grupo
B, aos 54 dias de idade.

Houve diferenga significativa entre o numero de ovos das duas linhagens
ao longo do primeiro e segundo periodos avaliados (P<0,05), a linhagem UFV2
apresentou maior numero de ovos em ambos 0s periodos citados.

Marks (1979), Anthony et al. (1990), Piccinin (2002) e Minvielle et al.
(2002) encontraram diferengas significativas para produgdo de ovos entre
linhagens. Isto se deve a variabilidade genética observada entre as linhagens

para produgéo de ovos.
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3.1.2- Caracteristicas de crescimento

As Médias dos pesos aos 0%, 72, 142 219 282 359 429 779 1122 ¢ 147°
dias de idade das matrizes de codorna de corte das linhagens UFV1 e UFV2,

nos diferentes periodos avaliados, sdo apresentadas na Tabela 2.

Tabela 2 - Médias dos pesos nos 12, 7%, 142 212 282 352 429 77% 112° e 147° dias de idade

das matrizes de corte das linhagens UFV1 e UFV2, nos diferentes periodos avaliados (1,2,3,4).

PO P7 P14 P21 P28 P35 P42 P77 P112 | P147
UFV1 |9,96° |33,12°|86,68° | 152,64° | 214,07° | 254,07° | 284,29° | 334,79° | 335,2° | 359,36°
UFV2 |10,09* |33,76% | 89,12% | 155,95 | 220,1* | 264,32 | 297,59% | 340,097 | 363,63% | 365,91°

b _ Médias, nas colunas, seguidas de letras distintas diferem pelo teste de FISCHER (P<0,05).

Houve diferencga significativa entre as duas linhagens de matrizes de corte
avaliadas até os 147 dias de idade (P<0,05), sendo a linhagem UFV2 superior,
em relagdo a estes parametros de crescimento, para todas as pesagens
estudadas.

Segundo Marks (1991), as linhagens selecionadas para maior ganho de
peso apresentam maior peso dos ovos que linhagens nédo selecionadas para
essa caracteristica, uma vez que o peso dos ovos apresenta alta correlagdo com
peso corporal da ave. Por isso, a linhagem UFV2 apresentou maior peso dos
ovos que a linhagem UFV1 ao longo dos quatro periodos estudados.

Reis et al. (2007), ao comparem duas categorias de peso de codornas
japonesas, observaram que nao houve diferenga significativa (P>0,05) no peso
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das aves, ao atingir 50% de postura, sendo esta atingida em diferentes idades:
aos 59 dias para a categoria leve e aos 46 dias para a categoria pesada. Isto
nao foi

observado quando estudamos as codornas européias, que

demonstraram um ganho de peso ao longo do ciclo de postura.

3.1.3- Caracteristicas de forma de ovo

As Médias da largura e do comprimento dos ovos das matrizes de corte

das linhagens UFV1 e UFV2, nos diferentes periodos avaliados, sao

apresentadas na Tabela 3.

Tabelas 3 — Média da largura (LOM) e comprimento (COM) dos ovos de matrizes de corte das

linhagens UFV1 e UFV2, nos diferentes periodos avaliados (1,2,3,4).

LINHAGENS | LOM1 | LOM2 | LOM3 | LOM4 | COM1 | COM2 | COM3 | cCOM4
UFV1 26,53° |27,41° |26,75° |26,84° |33,51° |33,69° |34,50° |34,72°
UFV2 26,61° | 27,52 |26,98° |27,077 |3360° |33,83" |3483" |34,97°

b Médias, nas colunas, seguidas de letras distintas diferem pelo teste de FISCHER (P>0,05).

Houve diferenga significativa entre o comprimento e a largura do ovo das

duas linhagens, ao longo do terceiro e quarto periodos avaliados (P<0,05),

sendo a linhagem UFV2 superior, em relagédo a estes parametros.

Segundo Ribeiro et al. (2007), o formato do ovo altera a resisténcia fisica

da casca, e o indice utilizado para avaliar o formato do ovo é a relagdo largura x

altura.
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O indice de forma leva em conta o comprimento e a largura do ovo, e um
padrao de tamanho do ovo, destinado a produgcado comercial, € fundamental.

SCHMIDT et al. (2002) comunicaram que a forma do ovo, aliada a
porosidade da casca, alteram a perda de agua durante a incubagao e modificam
os requerimentos de temperatura e umidade, sendo que SCHMIDT et al. (2003)
afirmaram que a forma do ovo e a ma formagdo da casca influenciam a

eficiéncia de incubacao.

3.2-Estimacdes dos componentes de variancia dos grupos

genéticos UFV1 e UFV2 utilizando analises univariadas.

Conforme descrito, utilizaremos analises unicaracteristicas para estimar os
componentes de variancia, utilizando-se o método da maxima verossimilhanga

restrita.

3.2.1- Caracteristicas de qualidade e producéo de ovos.

As estimativas das herdabilidades das analises unicaracteristicas do peso

meédio do ovo e peso médio da gema das matrizes de corte das linhagens UFV1

e UFV2, nos diferentes periodos avaliados, sdo apresentadas na Tabela 4.
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Tabelas 4 - Estimativas das herdabilidades (h2) da Média do peso do ovo (POM), da gema
(PGM), da casca (PCM), do albumen (PAM), da densidade especifica (DM), idade ao primeiro
ovo (IDPO) e da Taxa de Postura (TXT) de matrizes de corte das linhagens UFV1 e UFV2, nos

diferentes periodos avaliados (1,2,3,4).

Herdabilidades
Caracteristicas LINHAGEM 1 Periodo 2 Periodo 3 Periodo | 4 Periodo
UFV1 0,27 0,30 0,54 0,43
POM UFV2 0,17 0,36 0,55 0,40
UFV1 0,13 0,21 0,21 0,26
PGM UFV2 0,18 0,30 0,37 0,33
UFV1 0,41 0,46 0,38 0,47
PCM UFV2 0,21 0,33 0,46 0,49
UFV1 0,38 0,42 0,54 0,54
PAM UFV2 0,25 0,29 0,55 0,35
UFV1 0,31 0,15 0,36 0,31
DM UFV2 0,18 0,16 0,44 0,22
UFV1 0,1
TXT UFV2 0,03
UFV1 0,16
IDPO UFV2 0,1

Silva et al. (2008), ao avaliarem 3 linhagens de codornas de postura,
observaram valores baixos de coeficientes de herdabilidade para peso do ovo,
aos 70 dias, tendo, contudo, seu valor aumentado aproximadamente para o
dobro quando avaliado aos 100 dias de idade.

Os resultados obtidos no presente estudo com duas linhagens de codorna
de corte sao diferentes daqueles observados pelos referidos autores. Sabe-se
que as codornas japonesas estdo submetidas ha décadas a selegao, buscando
melhorar a qualidade e a produgao de ovos. O que resultou numa diminui¢cado da
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variabilidade genética para estas caracteristicas, gerando ganhos genéticos
cada vez menores como, por exemplo, para peso de ovo, aos 90 dias, das
codornas japonesas (SILVA, 2008).

As estimativas de herdabilidade das caracteristicas de qualidade dos
ovos,apresentaram valores elevados para ambos o0s grupos genéticos
estudados. Segundo Teixeira et al. (2008), isto se deve ao fato de esses animais
terem sua selecdo focada apenas na caracteristica peso corporal, e com isso
apresentam ainda alta variabilidade genética, em relacdo a aspectos da
qualidade dos ovos.

H4a, portanto, a possibilidade de uniformizar estes ovos, por meio da
selecdo de matrizes que atendam ao padrdao de ovo estabelecido. Essa
uniformizagcdo seria importante no aspecto econbmico, pois a legislagao
brasileira exige minimo de peso por duzia. No caso de ovos grandes, haveria
maior pressao nas bandejas inferiores, durante a coleta, e com isso aumentaria
o indice de quebra. Esta uniformidade pode ser um padrdo exigido pelo
consumidor futuramente.

Os altos valores de herdabilidade encontrados do peso da casca mostram
outro aspecto importante que recebe atencdo por parte dos produtores e
pesquisadores, que seria em relagdo a eclodibilidade dos ovos. A grande
variabilidade existente para estas caracteristicas pode ser a responsavel pela
variacdo no tempo de incubagao e no nascimento das codorninhas, que varia de

17 a 21 dias.
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A extensdo do periodo de eclodibilidade, com vista a otimizar a qualidade
de codornas no nascimento ou alojamento, ganhou maior atengdo com a
determinagdo dos efeitos negativos nos parametros de performance pos-
nascimento, decorrente do atraso no fornecimento de dieta ou agua.

Os coeficientes de herdabilidade encontrados para peso de casca, de
ambas as linhagens, demonstram a possibilidade de se poder melhorar a
qualidade de casca, por meio da seleg¢ao e, consequentemente, diminuir a perda
durante o transporte dos ovos e promover maior homogeneidade ao nascimento
e na eclodibilidade.

A baixa herdabilidade obtida da idade ao primeiro ovo se deve a grande
influéncia do meio ambiente nesta caracteristica. Dentre os fatores de ambientes
relacionados a estas caracteristicas: época de nascimento, nutricdo, programa
de luz, peso corporal, etc. Outro fator, que influencia a idade ao primeiro ovo, é o
fato destas matrizes serem alojadas em gaiolas, aos 28 dias de idade, tornando-

as mais homogéneas e reduzindo a variabilidade para esta caracteristica.

Também foi encontrada baixa estimativa de herdabilidade da taxa de
postura total (TXT), o que indica a pouca possibilidade de alterar a produgao por
meio de selegdo. SILVA et. al. (2007), ao estudarem codornas de postura,
encontraram valores de herdabilidade para producdo de ovos até aos 90 dias
praticamente nulos.

Teixeira et al. (2008), ao estudarem o grupo genético UFVA1,

apresentaram estimativas de herdabilidade para TXT de 0,07, o que resultaria
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em pequena resposta a selecdo para numero de ovos ou taxa de postura para
este grupo genético.

Observou-se herdabilidade média a alta, para a caracteristica densidade.
Deve-se lembrar da alta variabilidade, em relacdo ao peso do ovo, o que tem
grande influéncia sobre a densidade. A medida que obtivermos uma maior
diminuiremos a variabilidade da densidade,

homogeneidade dos ovos,

consequentemente.

3.2.2- Caracteristicas de crescimento

As estimativas das herdabilidades do PO, P7, P21, P28, P35, P42, P77,
P112 e P147 das analises unicaracteristicas das matrizes de codorna de corte

das linhagens UFV1 e UFV2, sdo apresentadas na Tabela 5.

Tabela 5 - Estimativas das herdabilidades (h?) do peso corporal das aves aos PO, P7, P21, P28,
P35, P42, P77, P112 e P147 dias de idade das andlises unicaracteristicas das matrizes de corte

das linhagens UFV1 e UFV2.

h? P1 P7 P14 P21 P28 P35 P42 P77 P112 P147
UFV1 0,64 0,30 | 0,35 0,42 0,40 0,35 0,32 0,32 0,22 0,32
UFV2 0,68 0,30 | 0,28 0,26 0,43 0,44 0,24 0,26 0,26 0,42

Podemos observar elevados valores de herdabilidade para peso ao

nascimento, o que indica uma alta resposta a selecdo massal. Também
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devemos lembrar que as codornas possuem tempo de ecloséo entre 17 e 21
dias, aumentando com isso a variabilidade genética. Tendo em uma mesma
populacéao individuos com eclosao precoce e tardia.

Hidalgo et al. (2008), ao estudar codornas de postura, citam que quando
as estimativas dos coeficientes de herdabilidade para os pesos dos ovos foram
menores do que 0s pesos corporais, significa que elas decresceram a medida
que a idade avangou. Estes resultados mostram que as diferengcas genéticas
para peso do ovo tendem a se reduzirem ao longo do periodo de produgao.

Este resultado n&o foi observado neste estudo, utilizando matrizes de
codornas européias selecionadas para corte. As matrizes de codorna de corte
mantiveram um crescimento corporal até os 147 dias de idade, justificando os
valores de herdabilidade encontrados.

Winter (2005) verificou, em codornas de corte, herdabilidades para peso
aos 7, 14, 28 e 42 dias, de 0,25; 0,43; 0,53; 0,62; respectivamente. Esses
resultados indicam a possibilidade de obtencdo de resposta a selegcdo na
populacéo estudada.

Ton et al. (2006), ao utilizarem codornas de corte, estimaram
herdabilidades de 0,05; 0,06; 0,09; 0,07; 0,08 e 0,07 para pesos ao nascimento,
aos 7, 14, 28 e 35 dias, respectivamente. Concluiram que esses resultados
indicam dificuldade na obtencao de progresso genético no peso corporal.

Aggrey & Cheng (1994), ao avaliarem em codornas japonesas O peso
corporal no nascimento, aos 7, 14, 21 e 28 dias de idade, utilizando o método de

maxima verossimilhanga restrita, livre de derivadas, encontraram estimativas de
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herdabilidade de 0,38; 0,12; 0,31; 0,12 e 0,44, respectivamente. Os autores
sugerem que a selegdo para os pesos ao nascimento, aos 14 e 28 dias de
idade, pode ter resultados satisfatorios.

Paiva et al. (2007) obtiveram estimativas de herdabilidade para os pesos,
ao nascimento, com 7, 14, 21, 28 e 35 dias de idade, respectivamente de 0,25;
0,03; 0,13; 0,15; 0,18; 0,24, indicando que a seleg¢ao deve ser feita com base na
predicao do valor genético, por meio do modelo animal, usando toda informagéao
disponivel.

Neste estudo, verificou-se que as estimativas de herdabilidade para os
pesos variaram de médias a altas e indicaram que a selegcdo dentro da
populacdo estudada poderia resultar em aumentos dos pesos por meio da
selegcdo baseada na informagédo individual. Segundo Wenceslau et al. (2007),
estimativas de herdabilidades de média a alta, para pesos corporais, indicam
uma razoavel resposta a selec¢ao individual.

Observa-se também que, apesar do alojamento das aves em gaiolas criar
ambiente mais homogéneo, tem-se grande variabilidade, nos pesos obtidos do
periodos. Isso mostra que, ao longo do ciclo de postura das aves, elas ainda nao
estabilizaram o seu crescimento, e geram, com isso, variabilidade genética para

ganho de peso, ao longo do ciclo de postura.
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3.2.3- Caracteristicas de forma de ovo

As estimativas das herdabilidades da largura e do comprimento médio do
ovo das analises unicaracteristicas das matrizes de codorna de corte das

linhagens UFV1 e UFV2, sdo apresentadas na Tabela 6.

Tabela 6 - Estimativas das herdabilidades (h2) da largura (LOM) e do comprimento
(COM) médio do ovo das analises unicaracteristicas das matrizes de corte das linhagens UFV1 e

UFV2, nos diferentes periodos avaliados.

h? LOM1 LOM2 LOM3 LOM4 com1 COoMm2 COoMmM3 cov4
UFvV1l | 0.17 0.24 0.47 0.27 0.10 0.38 0.38 0.57
UFV2 | 0.25 0.25 0.50 0.49 0.15 0.29 0.34 0.32

As caracteristicas fisicas do ovo podem interagir ou influenciar as
condi¢des requeridas na incubacdo. O tamanho e a forma do ovo, aliados a
porosidade da casca, afetam a perda de agua durante a incubagéo, influenciam
os requerimentos de temperatura e umidade, principalmente durante a ultima
semana de incubagao (SCHMIDT et al., 2002).

Foram observados valores médios de herdabilidade da largura e
comprimento de ovos, sugerindo a possibilidade de linhagens que atendam a um

padrdo de indice de forma, o qual é calculado em fungdo da largura e do

comprimento do ovo.

62




3.3-Avaliacdo de caracteristicas quantitativas de matrizes de

codorna de corte por meio de componentes principais

3.3.1- Grupo Genético UFV1

As caracteristicas utilizadas na analise foram: peso da ave (PO, P7, P14,
P21, P28, P35, P42, P77, P112 e P147), peso médio do ovo (POM1, POM2,
POM3 e POM4), peso médio da casca (PCM1, PCM2, PCM3 e PCM4), peso
médio da gema (PGM1, PGM2, PGM3 e PGM4), Peso médio do Albumen
(PAM1, PAM2, PAM3 E PAM4), densidade especifica média do ovo (DM1, DM2,
DM3 e DM4), largura média do ovo (LOM1, LOM2, LOM3 e LOM4),
comprimento médio do ovo (COM1, COM2, COM3 e COM4), taxa de postura
(TXT) e idade ao primeiro ovo (IDPO).

Apds a analise de multicolinearidade, foram identificadas e eliminadas as
variaveis PAM4, POM3, PAM1, POM2, POM1, LOM2, P21, P28 e LOM3 que
provocavam severa multicolinearidade entre as caracteristicas analisadas.

Os resultados obtidos para os componentes principais, os autovalores e as
percentagens da variancia total explicada por cada componente, sao

apresentados na Tabela 7.

Tabela 7 — Componentes principais (CP), autovalores (A2) e percentagem da variancia
explicada pelos componentes (%VCP), das caracteristicas de produgdo em matrizes de codorna

de corte do Grupo Genético-UFV1 .
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CcP A, % VCP CP A % VCP

CP1 9.51 30,69 CP17 0,26 0,86
CP2 4.06 13,12 CP18 0,24 0,80
CP3 3,15 10.18 CP19 0,22 0,74
CP4 2,14 6,91 CP20 0,22 0,71
CP5 1,93 6,25 CP21 0,20 0,66
CP6 1,45 4,69 CP22 0,19 0,62
CP7 1,20 3,90 CP23 0,18 0,60
CP8 1,00 3,23 CP24 0,16 0,53
CP9 0,89 2,88 CP25 0,14 0,47
CP10 0,66 2,14 CP26 0,14 0,47
CP11 0,58 1,90 CP27 0,13 0,43
CP12 0,44 1,42 CP28 0,12 0,40
CP13 0,40 1,31 CP29 0,10 0,34
CP14 0,36 1,16 CP30 0,10 0,32
CP15 0,31 1,01 CP31 0,09 0,30
CP16 0,29 0,95

Dos 31 componentes principais, 22 (70,96%) apresentaram autovalor
menor do que 0,7 e foram descartados seguindo critério proposto por JOLLIFFE
(1972 e 1973).

As 22 variaveis que apresentaram maiores coeficientes, em valor

absoluto, a partir do ultimo componente principal, sdo passiveis de descarte.
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As variaveis sugeridas para descarte, em ordem de menor importancia
para explicar a variancia total, sdo: COM4, TXT, POM4, PGM4, P42, PGM3,
P112, PCM3, PAM2, PCM4, COM1, P35, LOM1, DM4, DM3, PCM2, DM1, DM2,
PCM1, PO, PAM3 e COM3.

A anadlise de componentes principais indica, como importantes, as
variaveis P7, P14, P77, P147, LOM4, COM2, PGM1, PGM2 e IDPO.

De um total de 31 caracteristicas mensuradas, 9 foram responsaveis por

81,85% da variancia total.

3.3.2-Grupo Genético UFV2

As caracteristicas utilizadas na analise foram: peso da ave (PO, P7, P14,
P21, P28, P35, P42, P77, P112 e P147), peso médio do ovo (POM1, POM2,
POM3 e POM4), peso médio da casca (PCM1, PCM2, PCM3 e PCM4), peso
meédio da gema (PGM1, PGM2, PGM3 e PGM4), peso médio do albumen
(PAM1, PAM2, PAM3 e PAM4), densidade especifica média do ovo (DM1, DM2,
DM3 e DM4), largura média do ovo (LOM1, LOMZ2, LOM3 e LOM4),
comprimento médio do ovo (COM1, COM2, COM3 e COM4), taxa de postura
(TXT) e idade ao primeiro ovo (IDPO).

Apds a analise de multicolinearidade, foram identificadas e eliminadas as
variaveis POM4, POM2, POM3, PAM3, POM1, LOM4, P21, P28, LOM2 e P42

que provocavam severa multicolinearidade entre as caracteristicas analisadas.
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Os resultados obtidos para os componentes principais, os autovalores e
percentagens da varidncia total explicada por cada componente sao

apresentados na Tabela 8.

Tabela 8 - Componentes principais (CP), autovalores (A2) e percentagem da variancia
explicada pelos componentes (%VCP), das caracteristicas de produgdo em matrizes de codorna

de corte do Grupo Genético UFV2 .

CcP A, % VCP CcP A, % VCP
CP1 9.10 30,35 CP16 0,33 1,13
CP2 3.52 11,77 CP17 0,30 1,01
CP3 2,78 9.27 CP18 0,27 0,92
CP4 2,46 8,21 CP19 0,26 0,89
CP5 1,85 6,17 CP20 0,24 0,81
CP6 1,55 5,18 CP21 0,21 0,72
CP7 0,97 3,24 CP22 0,19 0,66
CP8 0.93 3,12 CP23 0,18 0,63
CP9 0,78 2,60 CP24 0,16 0,56
CP10 0,67 2,26 CP25 0,15 0,51
CP11 0,63 2,12 CP26 0,14 0,50
CP12 0,50 1,68 CP27 0,12 0,43
CP13 0,45 1,53 CP28 0,12 0,41
CP14 0,43 1,45 CP29 0,10 0,34
CP15 0,36 1,21 CP30 0,09 0,31
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Dos 30 componentes principais, 21 (70%) apresentaram autovalor menor
do que 0,7 e foram descartados seguindo critério proposto por JOLLIFFE
(1972,1973).

As 21 variaveis que apresentaram maiores coeficientes, em valor
absoluto, a partir do ultimo componente principal, sdo passiveis de descarte.

As variaveis sugeridas para descarte, em ordem de menor importancia,
para explicar a variancia total, sdo: COM4, LOM3, PGM1, PGM3, PAM1, PCM4,
P112, PCM2, IDPO, LOM1, DM3, DM4, PAM2, DM2, P77, PCM1, PGM2, DM1,
PGM4, PO e P14.

A analise de componentes principais indica como importantes as variaveis
P7, P35, P147, COM1, COM2, COM3, PCM3, PAM4 e TXT.

De um total de 30 caracteristicas mensuradas, 9 foram responsaveis por

79,91% da variancia total.
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3.4-Estimacdes dos componentes de variancia dos grupos
genéticos de codorna de corte UFV1 e UFV2 utilizando analises
multivariadas das caracteristicas selecionadas pela técnica de

componentes principais.

3.4.1 - Grupo Genético UFV1

Foram realizadas analises bicaracteristicas, para obtencédo de estimativas de
correlagbes genéticas das caracteristicas selecionadas pela técnica de
componentes principais. A analise de componentes principais indicou como
importantes as variaveis P7, P14, P77, P147, LOM4, COM2, PGM1, PGM2 e
IDPO. Na tabela 9, seguem os valores das correlagdes genéticas das

caracteristicas do grupo genético UFV 1.

Tabela 9 — Correlagfes genéticas das caracteristicas selecionadas do grupo genético UFV1.

*ndo convergiu segundo critérios utilizados na analise bicaracteristica.
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O grupo genético UFV1 apresentou resultados semelhantes, em relagao
as caracteristicas da qualidade dos ovos obtidos pelo grupo genético UFV2. Isto
se deve ao fato de os dois grupos genéticos terem sido submetidos as mesmas
praticas de manejo e método de selegdo (pertencem ao mesmo programa de
melhoramento genético).

Observou-se correlagdo genética negativa entre os pesos corporais e a
caracteristica IDPO, ou seja, o aumento do peso das aves resulta em
precocidade a IDPO. Sabe-se que o peso das aves é utilizado, até o presente,
como unico critério de selegao no programa de melhoramento de aves da UFV.

Observam-se correlagdes genéticas positivas ou correlagbes genéticas
negativas de baixa magnitude, entre as caracteristicas de qualidade de ovo e
pesos corporais, indicando que a selegdo para aumento do peso corporal das
aves nao resultaria em perdas significativas na qualidade dos ovos. No entanto,
o trabalho para melhoramento da qualidade dos ovos desta linhagem deve ser

feito de maneira criteriosa, para se evitarem perdas nas caracteristicas de corte.

3.4.2-Grupo Genético UFV2

Foram realizadas analises bicaracteristicas para obtencdo das estimativas
correlagbes genéticas das caracteristicas selecionadas pela técnica de
componentes principais. A analise de componentes principais indicou como

importantes as variaveis P7, P35, P147, COM1, COM2, COM3, PCM3, PAM4 e
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TXT. Na tabela 10, segue os valores das correlagbes genéticas das

caracteristicas do grupo genético UFV 2.

Tabela 10 — Correlagbes genéticas das caracteristicas selecionadas de codornas do grupo

genético UFV2.

P147 COM!1 COM2 COM3 PCM3 PAM4

TXT

0.28

0.34 0.68 0.46 0.13 0.05 0.14

P35

0.26

0.38 0.25 0.09 0.5

P147

CcoMm1

COM2

COM3

PCM3
PAM4
TXT

*néo convergiu segundo critérios utilizados.

As caracteristicas da qualidade dos ovos apresentaram valores de
correlagdes genéticas positivas e altas entre si, e mostraram que a selegédo de
apenas uma caracteristica resultaria em ganhos correlacionados nas demais
caracteristicas. Este resultado sugere que algumas mensuragdes, que Sao
trabalhosas e dependentes do avaliador, ndo precisariam ser medidas.

Essas caracteristicas de qualidade dos ovos correlacionam-se genética e
negativamente com a taxa de postura total. Assim, o que poderia ser obtido pela
selecdo dessas caracteristicas, provocaria uma reducdo na produgao de ovos
(TEIXEIRA, 2008).

A caracteristica P35 correlaciona-se genética e positivamente com a
caracteristica P147, o que sugere que a selegao feita aos 35 dias identificaria as
matrizes de maior peso ao longo do ciclo de produgéo.
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Segundo Bonafé et al. (2008), a menor correlagéo entre os valores das
primeiras pesagens observados, possivelmente atribuidos a maior
vulnerabilidade dos animais e ao ganho de peso diario mais intenso nos
primeiros dias de vida.

Wenceslau et al. (2007) obtiveram valores de correlagdo genética
positiva, de média a alta magnitude, entre peso vivo em diferentes idades de
codornas de corte e valores de alta magnitude de herdabilidade dessas
caracteristicas, que indicam que estes animais podem ser selecionados em
idades menores do que 42 dias.

Também foi observada correlagdo genética positiva entre P35 e TXT, o
que sugere que o peso da matriz, aos 35 dias, é fator determinante para atingir a
maturidade sexual, e iniciar precocemente a produgdo de ovos, aumentando,
consequentemente, a taxa de postura, sendo avaliada a maturidade sexual pela
idade da postura do primeiro ovo ou quando a ave atinge 5 % de postura.

MINVILELLE (1998) obteve estimativas de correlacdo genética do numero
de ovos e 0 peso corporal, que variaram de 0 a -0,21, o que indica margem
razoavel de ganhos genéticos no numero de ovos, sem grandes alteragdes no
peso corporal, diferente do que foi observado no presente trabalho.

E importante avaliar o peso da matriz ao longo do ciclo de produgéo, pois
ao analisarmos a correlagao geneética obtida entre P147 e TXT, esta se
apresenta média e negativa, gerando perdas de produgdo ao longo do ciclo

produtivo. Entretanto, as correlagées entre P7 e TXT, e P35 e TXT, se
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apresentaram positivas e favoraveis. Ou seja, a selegao para peso aos 35 dias
nao gerou grandes perdas na taxa de postura total.

Correlagdes genéticas positivas entre as caracteristicas de qualidade de
OVO € pesos corporais, indicam que a selegdo para aumento do peso corporal

das aves nao provocaria perdas na qualidade dos ovos.
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4-Concluséao

Existem diferencas entre os dois grupos genéticos analisados, seja pela
avaliagao fenotipica e genotipica, ou por meio dos componentes principais. Além
de alta variabilidade genética dentro de cada grupo genético para as

caracteristicas estudadas.
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Foram avaliados dados de 2136 matrizes de codorna de corte,
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animais do grupo genético UFV1 e, o segundo, por 1110 codornas do grupo
genético UFV2. As aves foram pesadas nos 12, 7%, 142 212 289 352 429 779
1122 e 1472 dias de idade, e seus pesos foram utilizados para a analise. Foram
testadas duas possiveis modelagens de variancia residual heterogénea, sendo
agrupadas em 3 classes de idade: CL3: 1-7-14, 21-28-35 dias e 42-77-112-147
dias e 5 classes de idade: CL5: 1-7, 14-21, 28-35, 42-77 e 112-147 dias de
idade. Apos a escolha da variancia residual a ser utilizada na analise, foi
realizado o estudo do modelo de regressao aleatéria que se melhor aplica-se a
curva de crescimento das matrizes. A comparagcdo entre os modelos foi feita
pelo Critério de Informacédo de Akaike (AIC), Critério de Informacado Bayesiano
de Schwarz (BIC), Logaritimo da fungao de verossimilhanga (Loge L) e teste da
razao de verossimilhancga (LRT), ao nivel de 1% de probabilidade. O modelo que
considerou a heterogeneidade de variancia residual com 3 classes mostrou-se
adequado a linhagem UFV1 e o modelo com 5 classes mostrou-se adequado a
linhagem UFV2. A utilizacdo de uma fungéo polinomial de Legendre, com as
ordens 5, para efeito genético aditivo direto e 5, para efeito permanente de

animal, para a linhagem UFV1, e de ordens 3, para efeito genético aditivo direto

e 5, para efeito permanente de animal para a linhagem UFV2, devem ser
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utilizados na avaliagdo genética da curva de crescimento de matrizes de

codornas de corte em estudo.
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regression models. Adviser: Robledo de Almeida Torres. Co-Advisers: Sérgio
Luiz de Toledo Barreto e Ricardo Frederico Euclydes.

Records from 2.136 meat-type quail hens, from two groups, were evaluated. One
group (UFV1), with records from 1.026 animals, and the second (UFV2), with
records of 1.110 birds. The animals were weighted weekly from the first day until
42 days old, at 77, 112 and 147 days old. Two possible models of heterogenic
residual were tested being grouped in three age classes: CL3: 1-7-14, 21-28-35
days and 42-77-112-147 days and five age classes: CL5: 1-7, 14-21, 28-35, 42-
77 e 112-147 days of age. After choosing the residual variance to be used on the
analysis, an evaluation was carried out to find out the best random regression
model to fit the growth curve of the hens. The comparison among the models
were done by Akaike’s information Criteria (AIC), Schwartz’s Bayesian
information Criteria (BIC), logarithm likelihood function (Loge L) and Likelihood
ratio test, 1%. The model considering heterogeneity residual variance showed to
be reliable for UFV1 group and model with 5 classes for UFV2. The use of
Legendre’s polynomial, with 5 orders, for direct genetic additive effect and 5, for
permanent animal effect for UFV1 and orders 3, for for direct genetic additive
effect and 5, for permanent animal effect for UFV2, should be used for the

evaluation of growth curve for the studied meat-type quail hens.
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1 - INTRODUGCAO

A avaliagdo da curva de crescimento das matrizes de codorna de corte,
ao longo do ciclo da produgédo de ovos, € de grande importancia, visto que o
peso corporal das aves influéncia diversas caracteristicas de produgdo e
reproducao das aves.

Os ciclos envolvidos na produgao de linhagens, especialmente o referente
a selecao das linhas puras, devem ser embasados nas variagdes genéticas das
caracteristicas. Para a selecdo das linhagens, pode-se optar pelo uso de
modelos de regressao aleatoria (Meyer, 2000 e Akbas et al., 2004), sendo uma
alternativa para modelar as caracteristicas de crescimento, que sao medidas
repetidas ao longo da vida.

Segundo Bonafé (2008), modelos de regressao aleatéria permitem a
obtengdo de diferentes curvas de valores genéticos associadas aos diferentes
individuos e consideram as mudangas nas variancias genéticas e residuais, ao
longo do tempo.

Ao ajustar um modelo de regressao aleatoria, implicitamente, ajusta-se
uma fungdo continua, que permite descrever as mudangas genéticas e
ambientais, com o passar do tempo. Varios trabalhos tém empregado, como
fungdes continuas, os polindmios ortogonais de Legendre, os quais podem
requerer ordens de ajustes diferentes para cada efeito aleatério contido no
modelo de analise. A falta de um modelo apropriado, isto €, o desconhecimento

da ordem de ajuste mais apropriada para a fungdo empregada, pode influenciar
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erroneamente a particdo da variancia fenotipica, nas variancias atribuidas aos
efeitos incluidos no modelo (Sarmento, 2007).

Objetivou-se neste estudo comparar diferentes modelos de regressao
aleatéria, ajustados por meio de fungdes polinomiais de Legendre de diferentes
ordens, para avaliar o que melhor se ajusta ao estudo genético da curva de

crescimento de matrizes de codorna de corte.
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2- MATERIAL E METODOS

Foram avaliados dados de 2136 matrizes de codorna de corte, organizados
em dois arquivos. O primeiro foi composto das informagdes dos 1026 animais do
grupo genético UFV1 e, o segundo, por 1110 codornas do grupo genético UFV2.

As aves foram pesadas nos 12, 72, 142 212 28° 35°2 42° 77° 112% e 147°

dias de idade, e seus pesos foram utilizados para a andlise.

Modelos e analises

Os pesos corporais foram analisados por meio de modelo animal em
regressdo aleatoria. As regressdes fixas e aleatérias foram representadas por
fungdes continuas, cujas idades foram descritas em termos de polindmios
ortogonais de Legendre, de ordem trés (quadratico), ajustando-se diferentes

classes de variancias residuais que podem ser representadas como segue:
3 3 3
yij = F+Zﬂm¢m +Zaim¢m +zpim¢m +gij
m=1 m=1 m=1

Em que y, € o peso no dia j, da codorna i; F refere-se aos efeitos

fixos, constituidos pelo grupo de contemporaneos (126 subclasses); B, € o

coeficiente de regresséo fixo m do peso sobre o polindmio de Legendre (fungéo

quadratica) para modelar a curva média de crescimento da populagéo; «,, e p,,

sdo os coeficientes de regressdo genético aditivo direto e de ambiente

permanente do animal, respectivamente, para a codorna i; ¢, € a fungéo
polinomial de Legendre m da idade padronizada (-1 < idade < 1); e &, denota o

efeito aleatério residual.
O fato de assumir homogeneidade de variancia residual ao longo da curva
de crescimento resulta em distorgcées consideraveis na particdo da variancia
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total, uma vez que houve grande diferengca nas estimativas de variancias
residuais (Bonafé, 2008).

Segundo Bonafé (2008), o emprego de modelos de regressao aleatéria,
por meio de fung¢des polinomiais de Legendre, requer a definicdo da ordem mais
apropriada para cada efeito aleatdério considerado no modelo de analise. Assim,
as ordens de ajuste das fungdes continuas foram gradualmente aumentadas
(ordens variando de 1 a 5), visando determinar a ordem minima necessaria para
descrever as estruturas de (co)variancias em fungéo do tempo.

Por isso, foram testadas duas possiveis modelagens de variancia residual
heterogénea, sendo agrupadas em 3 classes de idade: CL3: 1-7-14, 21-28-35
dias e 42-77-112-147 dias e 5 classes de idade: CL5: 1-7, 14-21, 28-35, 42-77 e
112-147 dias de idade.

Apds a escolha da variancia residual a ser utilizada na analise das
matrizes das linhagens UFV1 e UFV2, foi realizado o estudo do modelo de
regressdo aleatoria que se melhor aplica-se a curva de crescimento das
matrizes de codorna de corte.

Na forma matricial, o modelo anterior, com suas respectivas
pressuposicdes, pode ser escrito como:

y=Xb+Za+Z,c+e

Xb
Var(a) =K, ® A,

=l o e Var(c)=K,® |,
Var(e) =R

y
a
E
C
e 0
Em que: y - vetor de N observagdes referentes a N, animais; b - vetor
que contém os efeitos fixos e os coeficientes b, da regressdo fixa; a - vetor

k, x N, de coeficientes de regressdo aleatoria genéticos aditivos diretos, em que

N, denota o numero total de animais na matriz dos numeradores do coeficiente

de parentesco entre os individuos ( 9278 para UFV-1 e 8878 para UFV-2); c -

vetor k. x N, de coeficientes de regressdo aleatoria ambiente permanente de

animal; e - vetor de erros aleatorios; X, Z, e Z,, referem-se as matrizes de
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incidéncia dos coeficientes de regressdo fixos e efeitos fixos (grupos
contemporaneos), coeficientes de regressado aleatéria genético aditivo direto e
ambiente permanente de animal, respectivamente. K, e K. - matrizes de
(co)variancias entre os coeficientes de regressao aleatérios genético aditivo
direto e ambiente permanente de animal, respectivamente; A - matriz dos
numeradores do coeficiente de parentesco entre os individuos; 1,, - matriz
identidade de dimens&do N,; ® - operador produto direto; R - matriz diagonal de
variancias residuais com elementos que dependem do numero de classes
ajustadas, ou seja, R = diagonal [af]

As (co)variancias entre os coeficientes de regressado aleatéria genéticos
aditivos direto e ambiente permanente de animal, conforme o modelo ajustado,
foram estimadas pelo método da maxima verossimilhanca restrita (REML),
usando o programa DXMRR do software DFREML (Meyer, 1998a).

Os efeitos aleatérios, como propor¢ao da variancia fenotipica, para cada

peso, no dia t da pesagem, foram obtidos como segue:

~2 ~2

HZ _ O-ati A2 O-Cti .

ti_"2+"2+"2eCti_"2+"2+"2,
O-ati O-cti Gei O-ati O-cti O-ei

As correlagdes genéticas e de ambiente permanente, entre os pesos nos

diferentes dias de pesagem, t; e t;, foram estimadas por:

~ A

O i O ey

ra = @ rC. = —A — .
tit ’&;i on-stj tit; O_Czti Xaftj
A comparacéo entre os modelos foi feita pelo Critério de Informacéo de
Akaike (AIC), Critério de Informacao Bayesiano de Schwarz (BIC), Logaritimo da
funcdo de verossimilhanga (Loge L) e teste da razdo de verossimilhanga (LRT),
ao nivel de 1% de probabilidade, para testar diferengas entre os modelos

estudados.

Os critérios AIC e BIC foram obtidos por: AIC =-2Log,L+2p e
BIC =-2Log,.L +2pLog,.(N —r), em que se prefere ao numero de parametros do

modelo, N € o numero total de observagdes e r € o posto da matriz de incidéncia
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para os efeitos fixos. Menores valores de AIC e BIC e maiores valores de Loge L
indicam modelos mais adequados. A estatistica LRT foi obtida pela seguinte

expresséo: LRT; =2Log.L; -2log, L;, em que Loge Li € o maximo da fungédo de

verossimilhnanca para o modelo completo i e Loge Lj 0 maximo da funcdo de
verossimilhanga para o modelo reduzido j. A estimativa LRT foi comparada com
o valor do qui-quadrado tabelado, com d graus de liberdade e nivel de
significancia de 1%, sendo d a diferengca entre o numero de parametros
estimados pelos modelos completo e reduzido (aninhados). As conclusdes foram

feitas da seguinte maneira: se LRT > y%0ouq) O teste seria significativo e o

modelo completo forneceria melhor ajuste em relagdo ao modelo reduzido. A
hipétese de nulidade testada foi de que os modelos, completo e reduzido, ndo

diferiram entre si.
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3- RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1-Grupos genéticos UFV1 e UFV2

Foram testadas duas possiveis modelagens de variancia residual
heterogénea, sendo agrupadas em 3 classes de idade: CL3: 1-7-14, 21-28-35 e
42-77-112-147 dias e 5 classes de idade: CL5: 1-7, 14-21, 28-35, 42-77 e 112-
147 dias de idade. Seguem, na tabela 1, os resultados AIC, BIC, Loge L, NP e

LRT, obtidos para as diferentes classes de heterogeneidade.

Tabela 1- Numero de parametros (NP), logaritmo da fungdo de maxima verossimilhanga (LRT),
critério de informacao de Akaike (AIC) e critério de informagao Bayesiano (BIC) estimados com
os modelos que empregaram diferentes niveis de heterogeneidade da variancia residual, para as
linhagens de codorna de corte UFV-1 e UFV-2.

Linhagens Modelo 2 LOG.L AIC BIC NP LRT
cL3 -42317.17423 84668.34846 84792.66618 15 -
UFV1 CLS -42307.94582 84645.89165 84755.58375 17 | -9.2284"
cL3 -40155.71962 80341.43923 80449.9735 15 -
UFV2 CL5 -39836.15207 79706.30415 79829.30966 17 | -319.8215%*

** significativo a 1% de probabilidade; "> N&o significativo CL - classes de idades

De acordo com todos os critérios utilizados para avaliar a qualidade de
ajuste, o modelo que considerou a heterogeneidade de variancia residual CL3
mostrou-se adequado a linhagem UFV1, e o modelo CL5 mostrou-se um modelo
adequado a linhagem UFV2.

Para a linhagem UFV1, ndo houve aumentos significativos (P<0,01) no
Loge L, pelo teste da razdo de verossimilhanga (LRT) com o incremento do
numero de classes heterogéneas. N&o se observam mudangas consideraveis
nos valores de AIC e BIC, sendo estes fatores considerados na avaliagdo dos

modelos.
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O modelo CL3, com trés classes, poderia ser utilizado sem perdas na
qualidade do ajuste de variancia dos dados para a linhagem UFV1, além de ser
mais parcimonioso em relagao ao modelo CL5.

Sarmento (2007), ao trabalhar com a curva de crescimento de ovinos,
verificou que o modelo, considerando homogeneidade de variancias residuais,
mostrou-se inadequado, sendo que a variancia residual, contendo sete classes
heterogéneas, proporcionou melhor ajuste, embora um mais parcimonioso, com
cinco classes, poderia ser utilizado, sem perdas na qualidade de ajuste da
variancia nos dados.

Bonafé (2008), ao estudar a curva de crescimento de codornas, mostra
que as estimativas de variancias, herdabilidades e correlacbes foram
influenciadas pela modelagem da variancia residual. Faz-se necessaria a
utiizagdo de heterogeneidade de varidncia, para modelar as variancias

associadas a curva de crescimento de codornas de corte.

3.2- Modelos de regressao Aleatéria

3.2.1-Grupo genético UFV1 e UFV2

Na Tabela 2, estdo apresentados os valores do Logaritmo da fungao de
verossimilhanga (2Loge L), Critério de Informacéo de Akaike (AIC), Critério de
Informagéo Bayesiano (BIC), o numero de parametros estimados (NP) e o Teste
da Razéo da Verossimilhanga (LTR), para os modelos estudados na linhagem
UFV1 e UFV2.
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Tabela 2- Numero de parametros (NP), logaritmo da fungdo de maxima verossimilhanga (LRT),
critério de informacéo de Akaike (AIC) e critério de informagédo Bayesiano (BIC) estimados para
os modelos estudados das linhagens de codorna de corte UFV-1 e UFV-2.

LINHAGEM UFV1
Modelo® | 2LOG.L AIC BIC NP | LRT
33 -42307.94582 84645.89165 84755.58375 | 15
34 -42307.94583 84246.10952 84385.05285 | 19 | 0.00001"™
35 -40032.23367 80112.46736 80287.97471 | 24 | 2275.717**
44 -41590.12205 83226.2441 83394.43866 | 23 | 1557.881**
45 -40015.91346 80087.82692 80292.58551 | 28 | 1554.208**
55 -39376.79835 78819.59671 79060.91933 | 33 | 639.115**
LINHAGEM UFV2
Modelo® | 2LOG.L AIC BIC NP | LRT
33 -39836.152 79706.3141 79829.3086 | 17
34 -43329.0518 86700.1037 86852.05177 | 21 | 3492.898**
35 -38221.809 76495.6181 76683.7442 | 26 | 5017.962**
44 -38576.0534 77202.1068 77382.9972 | 25 | 354.244%*
45 -39181.7352 78423.4704 78640.5389 | 30 | 605.6818**
55 -38501.2751 77072.5502 77325.7969 | 35 | 680.4601**

** significativo a 1% de probabilidade; " ordem de ajuste para os efeitos genéticos aditivo direto e

ambiente permanente.

De acordo com 2Loge L, as ordens mais altas dos polinbmios para os
efeitos produziram maiores valores, o que sugere que 0 modelo mais
parametrizado (modelo 55, com 33 parametros a serem estimados) com k=5,
para os efeitos genético aditivo direto e k=5 para ambiente permanente de
animal, proporcionou melhor ajuste para a linhagens UFV1 e o modelo 35 ( com
26 parametros a serem estimados) com k,=3 para os efeitos genético aditivo
direto e k=5 para ambiente permanente de animal, proporcionou melhor ajuste
para a UFV2.

Os modelos com melhores ajustes foram o modelo 55, para a linhagem
UFV1, e o modelo 35, para a linhagem UFV2 (Tabela 1), com base nos
resultados observados pelo Critério de Informagéao Bayesiano (BIC) e o Critério
de Informacao de Akaike (AIC).
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Os componentes de variancia estimados pelos modelos estudados para
as linhagens UFV1 e UFV2, sdo apresentados nas Tabelas 3,4, 5,6 e 7.
Na Tabela 3, estdo apresentadas as estimativas de variancia genética

aditiva, para os modelos estudados na linhagem UFV1 e UFV2.

Tabela 3 — Estimativas de varidncia genética aditiva, para as linhagens de codorna de corte

UFV1 e UFV2.
LINHAGEM UFV1
Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 13.48 1.88 45.71 | 134.99 254.2 | 389.53 528.86 980.48 692.65 64.28
34 16.74 0.5 343 | 111.41 | 218.89 | 345.11 476.66 1003.53 911.88 341.2
35 0.73 11.99 66.92 | 157.57 | 274.89 | 410.53 556.86 1232.11 1441.98 | 1037.75
44 44.78 1.5 55.72 | 131.44 | 206.87 308.2 484.49 3598.73 6064.54 451.28
45 0.76 13.56 69.65 | 159.27 277.7 | 424.09 599.02 1805.78 2446.54 916.51
55 8.71 | 114.27 | 247.78 | 220.48 | 272.37 | 617.59 1265.27 2490.78 6451.69 | 3184.19
LINHAGEM UFV2
Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 76.73 32.15 51.01 | 127.71 | 244.67 | 386.21 538.53 1111.56 973.43 529.38
34 0.11 2.2 9.85 21.27 34.81 49.07 62.82 95.42 49.11 0.15
35 2.22 8.51 59.23 | 146.02 258.6 | 387.63 524.73 1103.23 1165.45 721.23
44 57.09 1.11 80.11 | 219.63 | 358.68 | 466.87 535.72 670.04 1106.67 692.2
45| 712.79 | 106.16 3294 | 30197 | 671.61 | 996.15 1202.73 684.7 274.14 437.53
55 29.5 21.57 36.91 94.45 | 203.39 | 348.95 495.08 230.36 421 889.85

A variancia genética aditiva estimada para as aves da linhagem UFV1 foi
semelhante até os 28 dias de idade, apresentando maior variagao para o modelo
55, a partir desta idade. Na linhagem UFV2, observou-se uma maior oscilagao
entre as variancias aditivas nos diversos modelos estudados.

Bonafé (2008), ao analisar a variancia genética aditiva em codornas de
corte, obteve estimativas semelhantes, porém encontrou maior variacéo, a partir
dos 21 dias de idade.

Pode-se observar queda na variancia genética aditiva a partir dos 112 dias
de idade, na linhagem UFV1, e aos 77 dias de idade, na linhagem UFV2, em

todos os modelos estudados.
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Estimativas de variancias genéticas aditivas diretas crescentes, ao longo da
trajetoria, foram relatadas em ovinos de corte, por Sarmento (2007) e em
bovinos de corte, por Meyer (2001) e Albuquerque e Meyer (2001), que também
descreveram estimativas crescentes ao longo do periodo estudado, com ligeira
tendéncia de diminuigao, ao final da curva de crescimento.

As estimativas foram crescentes, ao longo do tempo, diferente do que foi
apresentado por Dionello, Corréa et al.(2006) e citado por Bonafé (2008), que
estudaram codornas européias, admitindo Polinbmio de Legendre de ordem 3.
Estes autores encontraram variancia genética aditiva, que variou de 1,18 a
532,8, com oscilagcdes associadas ao avancar da idade.

Na Tabela 4, estdo apresentadas as estimativas de varidncias de

ambiente permanente, para os modelos estudados na linhagem UFV1 e UFV2.

Tabela 4 — Estimativas de variancias de ambiente permanente por idade, para a linhagem de
codorna de corte UFV1 e UFV2.

LINHAGEM UFV1

Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147

33 0.14 0.24 2.05 5.19 9.19 13.65 18.18 32.94 24.22 3.3

34 69.75 0.66 44.23 64.78 33.15 7.86 89 4466.94 8401.45 28.05

35 14.73 | 178.39 | 273.38 63.25 | 126.05 899.59 | 2331.96 2767.19 6292.53 | 9468.72

44 0.57 0.32 3.64 9.17 15.61 22.01 27.79 40.56 37.49 46.1

45 17.84 | 183.69 | 239.85 98.73 54.1 | 603.228 | 1727.21 1600.49 8324.74 | 3153.03

55 0.36 4.45 14.34 20.63 20.56 15.32 8.03 28.66 92.37 10.5
LINHAGEM UFV2

Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147

33 2.91 0.41 2.07 8.79 19.11 32.03 46.62 118.55 143.42 101.83

34 25.63 | 146.65 | 400.09 | 427.34 336.6 509.33 | 1404.36 22682.19 27894.13 9423.6

35 1.44 13.83 34.56 | 225.22 | 795.58 | 1778.23 2991.9 3242.51 2584.56 | 1648.11

44 1.34 0.11 2.31 10.86 27.51 53.68 90.17 404.07 689.34 502.98

45| 727.88 | 189.38 70.69 80.89 | 111.29 189.53 358.15 1561.39 1203.92 | 1151.36

55 11.93 24.62 81.89 | 110.12 | 172.63 352.69 699.75 4932.49 10723.47 142.48
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As estimativas de variancia de ambiente permanente foram crescentes para
a linhagem UFV1 e UFV2, obtendo queda aos 147 dias, para ambas as
linhagens.
encontrou estimativas

Bonafé  (2008)

crescentes, do nascimento aos 42 dias de idade. O unico modelo que divergiu

de ambiente permanente

deste resultado crescente foi o modelo de repetibilidade, que manteve as
variancias de ambiente permanente constantes.
Akbas et al (2004) e Winter (2005) encontraram valores de covariancias

para ambiente permanente, positivas e crescentes, entre os pesos corporais em

codornas de corte.

Na Tabela 5, estdo apresentadas as estimativas de variancias fenotipicas,

para os modelos estudados na linhagem UFV1 e UFV2.

Tabela 5 — Estimativas de variancias fenotipicas por idade, para a linhagem de codorna de corte

UFV1 e UFV2.
LINHAGEM UFV1
Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33| 331.55| 320.05| 365.69 | 260.86| 384.07 | 523.85 5757.42 6223.8 5927.25 5277.95
34| 546.01 | 460.67 | 538.04 | 338.74 414.6 | 515.62 1914.05 6815.86 | 10658.72 1714.64
35 4397 | 21888 | 368.81 | 39555 | 575.66 | 1484.84 5984.11 7094.58 | 10829.79 | 13601.75
44| 531.52 | 487.99 | 54553 | 303.25| 385.11 | 492.85 1665.17 4792.18 725491 1650.26
45 48.95 | 22759 | 413.98 | 435.61 | 509.41 | 1204.92 5254.3 6334.33 | 13699.34 6997.6
55 36.89 | 146.85| 290.26 | 412.64 | 464.47 | 804.43 4320.68 5566.81 9591.43 6242.07
LINHAGEM UFV2
Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33| 31031 | 262.85| 290.69 | 374.12 | 1739.85 | 1894.31 3436.21 4081.16 3792.16 3306.52
34 | 482.58 | 606.05 | 1195.72 | 1233.57 | 371.43 | 558.42 | 13528.31 | 34838.75 | 47273.11 | 28753.62
35| 103.13 121.8 | 211.11 | 488.57 | 1592.66 | 2704.35 5783.91 6613.02 4407.66 3027
44| 429.19 | 371.86| 417.14 | 565.21 | 917.81 | 1052.16 1824.02 2272.23 2212.17 1611.33
45| 5371.17 | 4226.03 106.8 | 386.03 | 1121.84 | 1524.16 2634.75 3319.96 1810.7 1921.54
55| 235.83 | 240.59| 304.25| 390.03 | 716.38 1042 2520.54 6488.56 | 13581.21 5702.13

Assim como encontrado por Akbas et al. (2004) e Bonafé (2008), todos os

componentes de varidncia aumentaram com a idade das codornas. A variancia
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fenotipica estimada, para a linhagem UFV2, aumentou consideravelmente com o

tempo, sendo observada queda, a partir do 77° dia de idade.

para os modelos estudados na linhagem UFV1 e UFV2.

Na Tabela 6, estdo apresentadas as estimativas de variancia residual,

Tabela 6 — Estimativas de variancia residual de peso por idade, para a linhagens de codorna de
corte UFV1 e UFV2.

LINHAGEM UFV1

Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 317.92 317.92 317.92 | 120.6683 | 120.6683 | 120.6683 | 5120.369 | 5120.37 | 5120.369 | 5120.369
34 | 459.5097 | 459.5097 | 459.5097 162.6 162.6 162.6 1345 1345 1345 1345
35| 28.5016 | 28.5016 | 28.5016 | 174.7207 | 174.7207 | 174.7207 | 3095.282 | 3095.28 | 3095.282 | 3095.282
44 | 486.1679 | 486.1679 | 486.1679 | 162.6331 | 162.6331 | 162.6331 | 1152.885 | 1152.89 | 1152.885 | 1152.885
45| 29.8421 | 29.8421 | 29.8421 | 173.0847 | 173.0847 | 173.0847 | 2977.175 | 2977.17 | 2977.175 | 2977.175
55| 28.1358 | 28.1358 | 28.1358 | 171.5338 | 171.5338 | 171.5338 | 3047.373 | 3047.37 | 3047.373 | 3047.373
LINHAGEM UFV2
Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 | 230.6623 | 230.6623 237.61 237.61 | 1476.064 | 1476.064 | 2851.049 | 2851.05 | 2675.301 | 2675.301
34 | 457.2038 | 457.2038 | 784.9649 | 784.9649 0.01 0.01 | 12061.13 | 12061.1 | 19329.87 | 19329.87
35| 99.4662 | 99.4662 | 117.3234 | 117.3234 | 538.4804 | 538.4804 | 2267.268 | 2267.27 | 657.6454 | 657.6454
44 | 370.756 | 370.756 | 334.7155 | 334.7155 | 531.6062 | 531.6062 | 1198.119 | 1198.12 | 416.1556 | 416.1556
45 | 3930.493 | 3930.493 3.1598 3.1598 | 338.9293 | 338.9293 | 1073.864 | 1073.86 | 332.6463 | 332.6463
55| 194.3962 | 194.3962 | 185.4555 | 185.4555 | 340.3548 | 340.3548 | 1325.708 | 1325.71 | 2436.736 | 2436.736

por idade, para as linhagens de codorna de corte UFV1 e UFV2.

Na Tabela 7, estdo apresentadas as estimativas herdabilidade de peso
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Tabela 7 — Estimativas de herdabilidade de peso por idade, para a linhagem UFV1 e UFV2.

LINHAGEM UFV1

Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 0.04 0.05 0.12 0.51 0.66 0.74 0.09 0.15 0.11 0.12
34 0.03 0.01 0.06 0.32 0.52 0.66 0.25 0.14 0.08 0.19
35 0.01 0.05 0.18 0.39 0.47 0.27 0.09 0.17 0.13 0.07
44 0.08 0.03 0.1 0.43 0.53 0.62 0.29 0.75 0.83 0.27
45 0.01 0.05 0.16 0.36 0.54 0.35 0.11 0.28 0.17 0.13
55 0.23 0.07 0.85 0.53 0.58 0.76 0.29 0.44 0.67 0.51
LINHAGEM UFV2
Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 0.24 0.12 0.17 0.34 0.14 0.2 0.15 0.27 0.25 0.16
34 0.03 0.03 0.08 0.17 0.09 0.08 0.46 0.27 0.1 0.05
35 0.02 0.06 0.28 0.28 0.16 0.14 0.09 0.16 0.26 0.23
44 0.13 0.02 0.19 0.38 0.39 0.44 0.29 0.29 0.5 0.42
45 0.13 0.02 0.3 0.78 0.59 0.65 0.45 0.2 0.15 0.22
55 0.12 0.08 0.12 0.24 0.28 0.33 0.19 0.35 0.3 0.15

As herdabilidades estimadas foram de meédias a altas, exceto das
caracteristicas peso, aos 7 e 14 dias de idade. Ton et al. (2006) encontraram
herdabilidades baixas, que variaram de 0,05 a 0,07.

Dionello, Silva et al. (2006) encontraram herdabilidade de 0,08 para peso
ao nascimento, estando de acordo com o resultados encontrados.

Dionello et al. (2008) ao estudar o peso corporal do grupo genético EV1,
obteve resultados semelhantes aos descritos por Akbas et al. (2004) que, ao
usarem modelos de regressdo aleatoria, para avaliarem o crescimento de
codornas de corte, encontraram aumento linear nos valores de herdabilidades
dos pesos corporais, até o 28° dia de idade, com a variancia genética dos pesos

corporais avaliados reduzidos, ao final do periodo.
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4- CONCLUSOES

O modelo que considerou a heterogeneidade de variancia residual com 3
classes mostrou-se adequado a linhagem UFV1 e o modelo com 5 classesl|
mostrou-se adequado a linhagem UFV2. A utilizagao de uma fungéo polinomial
de Legendre, com as ordens 5, para efeito genético aditivo direto e 5, para efeito
permanente de animal, para a linhagem UFV1, e de ordens 3, para efeito
genético aditivo direto e 5, para efeito permanente de animal para a linhagem
UFV2, devem ser utilizados na avaliagdo genética da curva de crescimento de

matrizes de codornas de corte em estudo.
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