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RESUMO

SILVA, Luciano Pinheiro da, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, maio de

2014. Comparacao de modelos de crescimento e interagao genoétipos por
ambientes na avaliagao genética de codornas de corte. Orientador: Robledo

de Almeida Torres. Coorientador: Fabyano Fonseca e Silva.

No primeiro capitulo foram utilizados dados de sete pesos corporais, do nascimento a
sexta semana de vida de codornas de corte e a partir deste conjunto de dados foram
ajustados 15 modelos néo lineares: Brody, Gompertz, Hill, Janoschek, Logistico, Meloun

I, Meloun Il, Mitscherlich, Michaelis-Menten, Michaelis-Menten modificado, Richards,
Schnute, Von Bertalanffy, Weibull e Morgan-Mercer-Flodin. Foram utilizados os
parametros de coeficiente de determinacéo ajustado, critérios de Akaike e bayesiano de
Schwarz, teste de Durbin-Watson, Coeficientes de variagdo e porcentagem de
convergéncia, agrupados utilizando a metodologia de componentes principais. Os
modelos que agruparam o maior numero de parametros de qualidade de ajuste foram
Weibull, Gompertz, Logistico e Janoschek, sendo estes 0os mais recomendaveis para
ajustes de curvas de crescimento em codornas de corte. Em um segundo capitulo avaliou-
seum método em duas etapas para o estudo da interacdo gendtipos x ambientes em curvas
de crescimento. Foram utilizados dados de 2274 codornas de corte de duas linhagens, em
dez niveis de proteina bruta (24 a 33% PB), pesadas do nascimento até a sexta semana de
idade. O modelo de Gompertz foi ajustado e os parametros utilizados como fenétipo para
andlise de normas de reacdo sob modelo animal tendo como gradiente ambiental o nivel
de proteina na dieta. Normas de reacdo dos valores genéticos dos parametros da curva,
herdabilidades, correlacdes genéticas e curvas de crescimento projetadas a partir da média
de efeitos fixos e valores genéticos de cada animal. O parametro relacionado a peso
assintotico foi o mais estavel, tanto em normas de reacdo quanto em herdabilidades e
correlacdes genéticas, porém os parametros relacionados as condic¢des iniciais e a taxa de
crescimento sofreram forte influéncia do gradiente nutricional. O ambiente em plantéis
em selecdo deve ser similar ao utilizado em escala industrial para minimizar diferengas

em relacdo aquela conseguida pelos trabalhos de melhoramento.
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ABSTRACT
SILVA, Luciano Pinheiro da, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, May, 2014.
Comparison of growth models and genotype by environment interaction on
genetic evaluation of meat-type quails. Adviser: Robledo de Almeida Torres.
Co-adviser: Fabyano Fonseca e Silva.
In the first chapter records from seven body weights from hatch to the sixth week of life
of meat-type quails were used and from this data set 15 non-linear models were fitted:
Brody, Gompertz, Hill, Janoschek, Logistic, Meloun I, Meloun II, Mitscherlich,
Michaelis-Menten, Modified Michaelis-Menten, Richards, Schnute, Von Bertalanffy,
Weibull and Morgan-Mercer-Flodin. Parameters were adjusted coefficient of
determination, Akaike information criterion and Schwarz Bayesian information criterion,
Durbin-Watson statistics, coefficients of variation for initial and final growth and
percentage of convergence, clustered using the methodology of principal components.
The models with the greatest number of grouped quality parameters are Weibull,
Gompertz, Logistic and Janoschek being more indicated for fitting growth curves in meat-
type quail. In a second study we evaluated a two-step approach for studying gbgotype
environment interaction in growth curves. We used data from 2274 quails, from two lines,
raised in ten levels of crude protein (24-33% CP), weighed from hatch until six weeks o
totalizing up to seven measurements of body weight. The Gompertz model was fitted and
the parameters usedphenotype in reaction norm analysigwgsanimal model with level
of dietary protein being the environmental gradient. Reaction norms of genetic values of
curve parameters, heritability, genetic correlations and projected growth curves from the
mean of fixed effects group and breeding values for each animal were estimated. The
parameter related to asymptotic weight was the most stable in reaction norms, heritability
and genetic correlations, but the parameters related to the initial conditions and the slope
of growth experienced strong influence of nutritional gradient. The nutritional
environment used to breed quails should be similar to that used by the final user in order

to minimize the differences from elite stocks.
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Introducéo Geral

Segundo L6bo et al. (2006) estudos relacionados ao crescimento dos animais de corte
séo importantes em programas de melhoramento genético, por permitir subsidios para a
selecéo para precocidade, ganho de peso etc. O crescimento desses animais pode ser
representado graficamente por uma curva que geralmente apresenta comportamento
sigmoidal em todas as espécies. Essa curva relaciona o peso a idade, fornecendo

informagdes sobre o desenvolvimento do animal em todas as fases da vida.

Com a curva de crescimento podemos estimar parametros de interesse para o
melhoramento como peso adulto, taxa de crescimento, idade 6tima ao abate e outras

informacdes adicionais através de poucos parametros biologicamente interpretaveis.

Segyundo Lopes (1983), o ajuste de funcBes de crescimento proporciona uma
alternativa para a selecédo, necessitando apenas que as estimativas dos parametros da
propria funcdo e daquelas por elas geradas, apresentem herdabilidades médias. Além
disso, a associacdo destes parametros aos caracteres produtivos e reprodutivos dos

animais pode ser utilizada em programas de selecao.

A herdabilidade indica a propor¢do da performance do individuo que é de origem
genética e que pode ser transmitida aos descendentes. Pode ser definida como a proporgéo
da variancia da expressédo de uma determinada caracteristica que € de nativaeza adit
Permite dizer se o0 melhoramento genético feito por selecéo sera eficaz e também decidir

qual estratégia devera ser utilizada (Minvielle, 1990).

A curva de crescimento pode ser modificada de acordo com os critérios de selecao
aos quais as aves foram submetidas, particularmente se a selecdo foi feita a uma
determinada idade padronizada como, por exemplo, a idade ao abate. A selecéo realizada
sobre o peso em idades precoces tem aumentado simultaneamente o peso, a velocidade

de crescimento inicial e a taxa de maturacéo (Barbato, 1992).

Segundo Tholon et al. (2009) uma forma de avaliar geneticamente e caracterizar o
crescimento animal seria a estimacéo de herdabilidades de seus pardmetros, uma vez que
estes caracterizam a forma e a intensidade do crescimento médio da populagéo.
Estimativas de herdabilidade dos parametros da curva sdo necessarias em programas de

melhoramento, pois podem indicar a taxa de melhoramento que pode ser atingida pela



selecéo, permitindo predizer a quantidade do ganho genético que sera alcancado (Braccini
Neto, 1993).

As correlagcbes genéticas e fenotipicas entre os parametros também merecem
destaque, pois permitem a predicdo de respostas correlacionadas entre caracteristicas
produtivas e reprodutivas (Tholon et al., 2009), permitindo ao melhorista predizer as
respostas correlacionas que serdo obtidas nos caracteres produtivos e reprodutivos quando
a selecao for feita com base nos parametros da curva. Segundo Fitzhugh Jr. & Taylor
(1976), a mudanca genética na forma do crescimento esta limitada pelo grau de

dependéncia entre os parametros inflexao, indice de maturidade e o peso assintotico.

Segundo McManus et al.(2003), biologicamente, o relacionamento mais importante
para uma Unica curva é entre parametros de peso assintotico (A) e velocidade crescimento
(k). A correlagdo negativa entre estes parametros indica que animais que amadurecem
mais cedo tém menos probabilidade de atingir pesos adultos mais altos que animais que
amadurecem mais devagar. Esse resultado foi encontrado por Souza et al. (2009)
utilizando dados de 18 pesagens (mensais) do nascimento aos 540 dias de idade para
descrever o crescimento em caprinos da raca Mambrina. Os modelos néo lineares
utilizados foram: Brody, Von Bertalanffy, Richards, Gompertz e Logistico, sendo este 0

altimo o que melhor se ajustou.

Knizetova et al. (1991) observaram em aves certa independéncia entre os parametros
k e A, sinalizando o antagonismo entre ambos, indicando que a sele¢ao baseada em maior
precocidade (maiores valores de k) poderia conduzir a menores pesos finais. Correlacdes
negativas entre os parametros m (posicdo do ponto de inflexdo da curva) e A, foram
obtidas, significando que coesdes de crescimento com maiores valores de m séo
visivelmente mais curvadas e, com isso, as estimativas do peso assintético sdo mais
baixas. A correlagcdo obtida entre m e k foi de 0,91, indicando que, quanto maior a
curvatura das funcdes, maior sera a precocidade dos animais em termo de peso. Silva et
al. (2002) estimaram a herdabilidade e a correlacdo genética para os parametros: peso
assintotico (A) e taxa de maturidade (k) da funcdo de crescimento de Brody Modificada,
ajustada a dados de novilhos Nelore. Os coeficientes de herdabilidade estimados para A
e k foram, respectivamente, 0,28 e 0,36 sugerindo que esses podem ser utilizados no
estabelecimento de estratégias de selecdo. A correlagcdo genética encontrada, alta e
negativa{ 0,86), entre os parametros A e k, indica a ocorréncia de um antagonismo entre
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as estimativas desses parametros; portanto, ao se selecionar animais buscando maior taxa
de maturidade (mais precoces), obtém-se animais de menor peso adulto, aumentando,

assim, a eficiéncia do rebanho

Devido a dificuldade de obtencdo de medidas, o nUmero de animais estudados é
muitas vezes limitado, o que provavelmente explica que os resultados sado extremamente

variaveis (Mignon-Grasteau e Beaumont 2000).

O objetivo deste trabalho foi em uma primeira etapa definir modelos de regressao nao
linear que apresentem melhor ajuste para o crescimento de codornas de corte e em uma
segunda etapa avaliar a sensibilidade dos parametros da curva de crescimento as

mudancas de gradiente ambiental.
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Capitulo |

Comparacgédo de modelos n&o lineares tradicionais e alternativos na descrigéo do
crescimento de codornas de corte
RESUMO

Foram utilizados dados de sete pesos corporais, do nascimento a sexta semana de
vida de codornas de corte e a partir deste conjunto de dados foram ajustados 15 modelos
nao lineares: Brody, Gompertz, Hill, Janoschek, Logistico, Meloun I, Meloun II,
Mitscherlich, Michaelis-Menten, Michaelis-Menten modificado, Richards, Schnute, Von
Bertalanffy, Weibull e Morgan-Mercer-Flodin. A partir de parametros de coeficiente de
determinacdo ajustado, critérios de Akaike e bayesiano de Schwarz, teste de Durbin-
Watson, Coeficientes de variacdo e porcentagem de convergéncia, os modelos foram
agrupados, utilizando a metodologia de componentes principais. Os modelos que
agruparam o maior numero de parametros de qualidade de ajuste foram Weibull,
Gompertz, Logistico e Janoschek, sendo estes 0os mais recomendaveis para ajustes de

curvas de crescimento em codornas de corte.

Palavras-chave: Agrupamento, Coturnix, Curvas de crescimento.



Chapter |

Comparison of traditional and alternative nonlinear models to describe growth in
meat-type quail
ABSTRACT

Records from seven body weights from hatch to the sixth week of life of meat-
type quails were used and from this data set 15 non-linear models were fitted: Brody,
Gompertz, Hill, Janoschek, Logistic, Meloun I, Meloun I, Mitscherlich, Michaelis-
Menten, Modified Michaelis-Menten, Richards, Schnute, Von Bertalanffy, Weibull and
Morgan-Mercer-Flodin. From parameters like adjusted coefficient of determination,
Akaike information criterion and Schwarz Bayesian information criterion, Durbin-
Watson statistics, coefficients of variation for initial and final growth and percentage of
convergence, models were clustered using the methodology of principal components. The
models with the greatest number of grouped quality parameters are Weibull, Gompertz,
Logistic and Janoschek being more indicated for fitting growth curves in meat-type qualil.

Keywords: Clustering, Coturnix, Growth curves.
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Na maioria dos programas de melhoramento de aves, o desenvolvimento corporal
dos animais é considerado apenas pelo peso corporal ou ganhos de pesos em determinadas
idades ou faixas etarias.

Quando uma sequéncia de pesagens, ou quaisquer medidas de caracteristicas de
crescimento, sdo tomadas em um mesmo individuo, do nascimento a maturidade, é
possivel construir uma curva do tamanho em funcdo da idade, que representa todo o
processo de crescimento.

O conhecimento da curva de crescimento animal, possibilita a ado¢éo de préticas de
manejo que otimizem a producgéo de carne, priorizando as necessidades nutricionais de
cada fase de crescimento. Também podem ser empregadas para predizer a idade 6tima
abate, em funcao da taxa maxima de crescimento (BRACCINI NETO, 1993).

Geralmente as curvas de crescimento séo estudadas por meio do ajuste de fun¢des néo
lineares. Desta maneira, é possivel sintetizar informacdes de todo o periodo da vida dos
animais, ou seja, trabalhar com um conjunto de informacdes em série de peso por idade,
por exemplo, que serdo quantificados num conjunto de parametros interpretaveis
biologicamente, facilitando assim, o entendimento do fendémeno de crescimento
(FITZHUGH JR., 1976). Além disso, os modelos n&o lineares possuem uma qualidade
de ajuste superior comparados aos modelos lineares.

Devido as diferencas entre os modelos de regressdo néo linear, quando estes sdo
ajustados a um mesmo conjunto de dados, torna-se necessario utilizar metodologias
estatisticas com o intuito de compara-los e indicar o melhor modelo. Tais técnicas séo
denominadas de avaliadores da qualidade de ajuste.

A maioria dos trabalhos envolvendo comparacdo de modelos de crescimento utiliza
apenas o coeficiente de determinacit) €Ro desvio padréo residual como avaliadores
da qualidade de ajuste. Outros importantes avaliadores como o critério de informacéo de
Akaike (AIC), (AKAIKE, 1974), critério de informacao bayesiano (BIC) (SCHWARZ
1978), Quadrado médio do erro (QME), coeficiente de determinacéo predito e percentual
de convergéncia também podem ser considerados, resultando em maior preciséo, uma vez
gue estes avaliadores levam em consideracdo outros fatores como a analise da

independéncia residual e o grau de parametrizacdo dos modelos comparados.

O teste de Durbin-Watson é utilizado para detectar a presenca de autocorrelacdo (uma

relacdo entre os valores separados uns dos outros por um determinado intervalo d



tempo), nos residuos a partir de uma analise de regressao. Durbin & Watson (1950 e

1951) aplicaram esta estatistica para os residuos de regressdes de minimos quadrados, e
desenvolveram testes de limites para a hipétese nula de que os erros sao serialmente ndo
correlacionados contra a alternativa de que eles seguem um processo auto regressivo de

primeira ordem.

As técnicas de andlise multivariada possibilitam que um grande conjunto de variaveis
emum conjunto menor, a fim de reter, em ordem de estimacdo, o maximo de informacéo,

em termos de variagao total contida nos dados originais (REGAZZI, 2009).

O objetivo deste trabalho foi, a partir de um grupo de modelos néo lineares aplicados
a curva de crescimento em codornas de corte, avaliar o ajuste dos modelos, utilizando o
coeficiente de determinacéo ajustado, critérios de Akaike e bayesiano de Schwarz, teste
de Durbin-Watson, Coeficientes de variacdo e porcentagem de convergéncia, resumidos

através de analise de componentes principais.
MATERIAL E METODOS

Foram utilizados dados de 6632 codornas de corte (Coturnix coturnix) da linhagem
UFV1 (3425 fémeas e 3207 machos) e 6531 da linhagem UFV2 (3417 fémeas e 3114
machos) provenientes do programa de melhoramento de aves da Universidade Federal de
Vigosa. Os animais foram criados em piso de concreto coberto com cama de maravalha,
com agua e racao a vontade. A dieta formulada foi de 2900kcal de energia metabolizavel
e 24 a 28% de proteina bruta. Foi utilizada iluminacdo intermitente com lampadas
incandescentes até os 14 dias de vida para fornecer calor aos animais jovens e apoés, até

0s 42 dias de vida utilizou-se iluminagéo natural.

As aves, no decorrer de 10 geracdes, entre 2005 e 2010, foram selecionadas para
maior peso corporal aos 28 dias a cada geracdo sendo selecionados 102 machos e 204
fémeas. A partir dos 42 dias de vida, os animais foram alojados em gaiolas para
reproducdo, com uma fémea por gaiola e um macho para cada duas fémeas, sendo a

alternancia entre reprodutrizes executada a cada trés dias.

Para ajustar os modelos de regressao néao linear apresentados no Quadro 1 aos dados
de crescimento de codornas de corte, utilizou-se 0 método dos quadrados minimos

ordindrios cujas solucdes foram obtidas por meio do processo iterativo de Gauss-Newton.
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Considerando ummodelo néo linear qualquer, na forma matricial, tem-se:

y=1(x06°)+e
em que:

Y1 €
y=| £(x03)] ¢o &

y.n ,f(X,90)= f(X‘,Gg) . g.n

f(x,ﬂﬁ)
A soma dos quadrados dos erros aleatdrios (SQE) devera ser minimizda por

portanto a funcdo de minimos quadrados para um modelo néo linear é dada por:

SQE(0) [y -1 x9)]

a qual pode ser representada matricialmente por:

SQE(6) 4 y-f(6)]'] y-(6)]

No presente trabalho adotou-se o critério de convergéncia quando o maximg de  d

A

d;= —<9j'k*i 0]
0,
<9, sendo : , para j=1, 2,..., p, para a k-ésima iteracdo, a expressao que

representa o processo iterativo de Gauss-Newton.

Quadro 1. Modelos de regressdao nao linear utilizados para descrever curvas de

crescimento em codornas de corte do nascimento aos 42 dias de vida

| Modelo | Modelo de Curva de Crescimen| Referéncia |




Schnute

Yi = Py T T8

(14, e

Schnute (1981)

Mitscherlich y =B, (1_ e(Bsﬁz—Baxi)) ‘e Mitscherlich (1919)
Janoschek —BaxP Janoschek (1957
Y, =B, —(B,~B,)e ™)+ g (1957)
Richards B, Richards (1959)
Yi = T 1t8
(1 + e(ﬁz—ﬁaxi))ﬁ
Gompertz (_e(ﬁz,ﬁaxi )) Gompertz
yi =p.€ +8 (GOMPERTZ & PHILOS, 1825)
Logistico B B, Logistico
Yi ——(1+ e(ﬁzgsxi)) + (RICHARDS, 1959)
Meloun | (~Bsx) Meloun |
Yi=B —B€ "+8g (MELOUN & MILITKY, 1996)
Meloun I _ (—Ba—Bax;) Meloun II
=pB,—€ +
Vi =Py q (MELOUN & MILITKY, 1996)
Brod —BaX; Brody (1945
y yizﬁl(l_ﬁzeﬁsx )"‘Q y( )
Von Bert Bx \3 Von Bertalanffy (1957
Y, =By (1-B,e™ ) + g ¥ (1957)
MM | B.X; Michaelis-Menten
o=y, 8 (MICHAELIS & MENTEN,
L 1913)
MM I 325334 +PBX iB4 Michaelis-Menten Modificado
Yi =W+Q (LOPEZ et al., 2000)
Weibull _ ~ef3x P Weibull
=P, —PB.e +
Vi =P =P Q (YANG et al., 1983)
Hill B,xP Hill (1913)
Yi= B +€
B, + X"
MMF — Morgan-Mercer-Flodin (1975
Y =B - Py BZB +8 ) ( :
@+ (B:x)™)
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Os avaliadores da qualidade de ajuste de modelos de regressao nao lineares foram: o
coeficiente de determinacao ajustado, critérios de Akaike e Bayesiano de Schwarz, teste
de Durbin-Watson, coeficientes de variagdo do nascimento aos 21 dias e dos 28 aos 42 e

porcentagem de convergéncia dos modelos.

O coeficiente de determinacéo ajustado é usado para comparar a qualidade do ajuste
entre modelos, sendo estimado pelo quadro da correlacdo entre os valores observados
(fendtipos) e os estimados pela funcao nao linear.

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

AIC =-2In(L)+2p em que: p € 0 numero de parametrdsLeo valor do logaritmo da

funcao de verossimilhanca (L) considerando as estimativas dos parametros.

De maneira similar ao AIC, o BIC (critério de informacg&o Bayesiano de Schwarz)
também leva em conta o grau de parametrizacdo do modelo, e da mesma forma, quanto
menor for o valor de BIC (SCHWARZ, 1978), melhor serd o ajuste do modelo. Sua

expressdo € dada poBIC =-2In(L)+ p In(n) em que n € o numero de observacdes

utilizadas para ajustar a curva.

O coeficiente de convergéncia é utilizado quando se tem ajustes individuais, ou
seja, o interesse reside em ajustar uma curva para dados de cada animal. Sendo assim, &
possivel observar qual modelo apresenta maior facilidade de convergéncia, que é dado
pela porcentagem de ajustes que convergiram. Esta porcentagem é definida pelo nimero
de animais convergidos sobre o nimero total de animais.

AplOs a obtencdo dos avaliadores apresentados para cada um dos modelos
analisados, foi montado um arquivo resumido contendo a média dos avaliadores para cada
modelo. Entdo foi feita andlise de componentes principais dentro de cada grupo de
linhagem/sexo.

Preliminarmente foram eliminadas as variaveis redundantes que poderiam causar
severa multicolinearidade. O diagnodstico foi feito através da correlagcdo entre as
caracteristicas, havendo necessidade de eliminacédo do AIC ou BIC da anélise, uma vez
que os dois avaliadores sdo derivados do mesmo nuamero, o logaritmo da funcdo de

verossimilhanca. Uma vez que a parametrizagdo exerce pouca influéncia nos outros
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parametros analisados, optou-se por manter o BIC, que apresenta uma penalizacdo mais
elevada para o numero de parametros.

Além do BIC, a analise de componentes principais foi feita incluik@juBtado,
critério de Durbin-Watson (DW), porcentagem de convergéncia (%C), coeficiente de
variacdo de 1 a 21 dias (CV1) coeficiente de variacdo de 28 aos 42 dias de vida (CV2).

O método de analise de componentes principais, a partir da matriz de correlacgéo,
consiste em transformar um conjunto de variaveis 71, Z2, ..... ,Zp em um novo conjunto
de variaveis Y1(CP1),Y2(CP2), ..... , YP(CPp) (Regazzi, 2009). Dessa forma, um novo
conjunto de p variaveis ndo correlacionadas entre si e arranjadas em ordem decrescente
de variancias é definido. A ideia principal nesse procedimento € que poucos, entre 0s
primeiros componentes principais, possuem a maior variabilidade dos dados originais,
contudo, pode-se racionalmente descartar os demais componentes, reduzindo o niumero
de variaveis. Tendo em vista o grande numero de variaveis medidas em unidades
diferentes, foi necessaria a padronizacdo destas variaveis Xj (j = 1, 2, ....., p).

Para descarte de variaveis, a variavel dominante (aquela que possui maior
correlagdo) no componente principal de menor autovalor (menor variancia) deve ser
menos importante para explicar a variancia total e, portanto, é passivel de descarte
(REGAZZI, 2009). A razao é que variaveis altamente correlacionadas aos componentes
principais de menor variancia representam variacdo praticamente insignificante
(MARDIA et al., 1997).

O critério do numero de variaveis descartadas foi, conforme recomendacdes de
Jolliffe (1972 e 1973), baseado em dados simulados e reais, com a analise de componentes
principais a partir da matriz de correlacdo. Esse critério estabelece que o namero de
variaveis descartadas deve ser igual ao de componentes cuja variancia (autovalor) é
inferior a 0,7.

As andlises de regressao nao lineanfor@alizadas no programa SAS System for
Windows, licenciado pela Universidade Federal de Vigcosa (SAS INSTITUTE, CARY
NC, 2003. As estimativas, por animal foram compiladas em um arquivo Unico, com
todos os modelos e critérios avaliados. Deste arquivo, fez-se a analise de componentes
principais. A partir dos dois primeiros componentes principais foi feito o agrupamento
dos modelos, sendo o numero de agrupamentos determinado através de distancia
Euclidiana, por meio do pacote NbClust (CHARRAD et al., 2012), do prograrRa R (
DEVELOPMENT CORE TEAM, 2008). O numero de agrupamentos foi determinado
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através de analise grafica da estatistica de Hubert e do indice D, ainda pelo pacote

NbClust.O indice D é baseado em ganho na inércia de agrupamento intra-cluster.

RESULTADOS
Os resultados dos avaliadores utilizados neste estudo para as duas linhagens em

ambos 0s sexos estao nas tabelas 1 até 4.

Tabela 1- Valores dos parametros analisados para modelos néo lineares ajustados

asfémeas da linhagem UFV1, do nascimento aos 42 dias de vida.

Modelo BIC R2A| DW Conv CV1 CV2

Brody 60,70 62,02 1,19 65,03 49,75 41,64
Gompertz 45,83 99,23 2,51 99,94 62,99 58,77
Hill 50,77 81,81 1,53 83,05 66,66 56,30
Janoschek 42,13 97,02 2,94 98,37 63,78 61,44
Logistico 50,30 99,01 2,06 99,94 55,49 56,51
Meloun | 60,69 95,30 1,31 65,00 49,72 41,63

Meloun Il 60,91 57,02 1,10 60,65 49,68 41,15
Mitscherlich 60,70 91,24 1,25 65,03 49,74 41,64
MMI 44,07 97,05 2,80 96,16 64,06 59,85
MMII 62,15 97,15 1,36 99,97 77,08 56,40

Richards 78,84 48,93 0,65 30,95 62,79 56,68
Schnute 73,79 86,92 0,82 99,88 58,20 34,42
Von Bert 48,41 98,01 2,22 99,40 62,79 56,68
Weibull 42,38 90,07 2,89 97,47 63,85 61,35

MMF 48,62 18,94 0,97 28,82 57,50 56,14

Tabela 2- Valores dos parametros analisados para modelos néo lineares ajustados
asfémeas da linhagem UFV2, do nascimento aos 42 dias de vida.

Modelo BIC R2Ad] DW Conv Cvi Cv2
Brody 60,79 49,47 1,05 55,76 50,60 37,93
Gompertz 45,86 99,24 2,54 99,91 61,41 58,70
Hill 50,64 85,86 1,55 82,34 68,53 57,90

Janoschek 42,34 96,38 2,95 98,07 62,64 61,30
Logistico 51,23 99,04 2,02 99,91 55,00 57,34

Meloun| 60,79 94,93 1,19 5582 5061 37,93
Melounll 61,15 96,12 0,95 5086 5037 37,29
M'ts‘;he”'c 6079  89.24 1,11 5576 50,60 37,93
MM | 44,08 9595 2,77 9413 62,99 60,65
MM 11 6211 97,23 1,34 9994  77.92  56.39

Richards 79,14 42,61 0,71 50,21 69,80 45,11
Schnute 73,69 87,87 0,82 99,88 58,32 32,84
Von Bert 47,95 98,49 2,32 99,50 62,70 57,04
Weibull 42,62 89,25 2,90 97,08 62,59 61,18

MMF 50,02 11,84 0,83 23,05 57,95 56,97
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Tabela 3- Valores dos parametros analisados para modelos né&o lineares ajustados
aos machos da linhagem UFV1, do nascimento aos 42 dias de vida.

Modelo BIC R’Aj DW Conv Cvl CVv2
Brody 60,08 81,81 1,45 81,41 51,66 33,16
Gompertz 43,70 99,45 2,50 100,00 65,48 56,30
Hill 50,66 66,89 1,29 76,33 63,79 51,45
Janoschek 39,77 98,04 2,97 98,69 64,14 62,12
Logistico 47,27 99,36 2,11 100,00 60,50 55,82
Meloun | 60,14 97,27 1,73 77,86 51,66 33,16

Meloun |l 8641 1822 069 77,42 51,85 32,82
M'ts‘;]he”'c 60,08 9409 148 81,32 5164 3314
MM | 4305 9803 278 9772 63,70 57.64
MM 11 62,11 9696 1,39 100,00 7641 47,68

Richards 73,99 22,24 0,92 47,64 68,67 45,74
Schnute 73,67 86,07 0,84 99,96 59,95 28,90
Von Bert 47,93 98,65 2,06 99,68 62,84 51,29
Weibull 39,96 95,12 2,95 98,75 64,22 62,12

MMF 45,84 37,10 1,37 44,74 60,87 54,84

Tabela 4- Valores dos parametros analisados para modelos n&o lineares ajustados
aos machos da linhagem UFV2, do nascimento aos 42 dias de vida.

Modelo BIC R’Aj DW Conv CV1 Cv2
Brody 60,37 76,36 1,40 77,72 52,40 30,88
Gompertz 44,07 99,41 2,54 99,96 61,98 58,27
Hill 50,99 78,32 1,42 82,11 66,06 53,11
Janoschek 40,59 97,03 2,94 98,29 62,31 61,56
Logistico 48,30 99,39 2,07 99,96 60,37 58,02
Meloun | 60,37 96,07 1,48 77,68 52,41 30,85

Meloun Il 6045 621 131 7329 5231 3082
M'tscr]he”'c 60,37 9312 144 7768 52,40  30.88
MM | 4391 9716 275 9656 62,29 59728
MM 1I 6234 9707 140 9996 7619  47.03

Richards 75,27 20,29 0,89 47,54 68,76 45,23
Schnute 73,93 86,58 0,85 99,93 60,11 25,90
Von Bert 48,21 98,64 2,11 99,64 61,97 52,91
Weibull 40,65 92,79 2,93 98,13 62,36 61,67

MMF 47,50 30,21 1,20 38,17 59,51 56,19

Tabela 5- Escores de componentes principais para os avaliadores nos seis componentes

principais
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Componentes Principais

1 2 3 4 ) 6

S -023 0,66 0,60 0,38 0,02 0,02
% 0,02 0,00 -0,01  -0,02 0,99 0,12
»w 0,02 -0,03 -0,02 0,06 -0,12 0,99
& 095 0,28 -0,01 0,10 -0,01  -0,02
5 0,15 -0,24 0,72 -0,64 -0,01 0,04
L 0,12 -0,65 0,35 0,66 0,03 -0,05
g 051 0,53 0,52 0,42 0,02 0,03
LDL 0,01 0,01 -0,02 -0,03 -0,02 0,99
»n 0,03 -0,02 -0,02 0,03 0,99 0,02
% 0,76 0,64 0,04 0,06 -0,01  -0,00
g 0,13 -0,15 0,74 -0,61 0,03 -0,01
= 0,38 -0,53 0,36 0,67 -0,04 0,03
N

s -0,20 0,71 0,43 0,52 0,02 0,04
% 0,01 -0,00 -0,01  -0,03 0,97 0,24
4! 0,02 -0,03 -0,02 0,00 -0,24 0,97
o 094 0,32 -0,12 0,03 -0,01  -0,02
(g 0,14 -0,05 0,82 -0,55 -0,01 0,01
L 0,24 -0,63 0,36 0,65 0,02 -0,01
g -034 0,48 0,58 0,56 -0,00 0,03
LDL 0,01 0,00 -0,01 -0,03 -0,44 0,90
»n 0,03 -0,02 -0,02 0,04 0,90 0,44
2 087 0,49 0,03 0,07 -0,01  -0,02
g 0,09 -0,12 0,76 -0,63 0,04 0,00
= 0,35 -0,72 0,29 0,53 -0,04  -0,00

-25

-55

45

-35

-25
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Figura 1- Dispersao dos modelos néo lineares ajustadé&meas da linhagem

UFV1 em relacdo ao primeiro e segundo componentes principais.
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Figura 2—- Dispersado dos modelos néo lineares para as fémeas da linhagem UFV2

em relacdo ao primeiro e segundo componentes principais.
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Figura 3- Dispersao dos modelos n&o lineares ajustados aos machos da linhagem

UFV1 em relagc&o ao primeiro e segundo componentes principais.
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Figura 4- Disperséo dos modelos néo lineares ajustados aos machos da linhagem

UFV2 em relacéo ao primeiro e segundo componentes principais.

DISCUSSAO

Por meio dos critérios adotados, os modelos foram reunidos em quatro grupos
para machos e fémeas da UFV1 e cinco grupos para machos e fémeas da UFV2. Sendo o
primeiro componente principal influenciado em sua maior parte pela porcentagem de
convergéncia e pelo coeficiente de variacdo no segundo periodo analisado. Assim 0s
melhores modelos sdo aqueles que obtiveram o maior valor positivo para esse
componente.

Por outro lado, ainda no primeiro componente principal, existe uma ponderacéo
negativa atribuida ao BIC, que diminui o escore atribuido nesse componente para
modelos que apresentam alto BIC. No entanto, no segundo componente principal, nas
duas linhagens e ambos os géneros, o escore atribuido ao BIC foi o de mais alto valor
absoluto, sendo sempre positivo e associado a valores negativos de coeficiente de
variacdo no segundo periodo.

Analisando conjuntamente os dois componentes principais, pode-se estabelecer
gue os melhores modelos sédo aqueles que tem valores positivos para o0 primeiro

componente principal e negativo para o segundo.

17



A estatistica de Durbin-Watson, bem como o coeficiente de determinacao ajustado
foram de pouca importancia para explicar diferencas entre modelos, embora possam ser
decisivos para determinar o melhor modelo.

Os modelos de Gompertz, Von Bertalanffy e Logistico apresentaram classificacéo
similar. Isso se deve ao fato destes modelos apresentarem a mesma funcéo base, definida
por Richards (1959). A diferenca entre esses modelos é o ponto de inflexdo que séo
determinados como fra¢des do peso assintético, tendendo a 1 para Gompertz, sendo 2
para Logistico e 2/3 para Von Bertalanffy. O modelo de Brody, que também pertence a
essa familia ndo apresentou bons resultados, possivelmente por atribuir o ponto de
inflexdo para a idade ao nascimento o que ndo condiz com a realidade das taxas de
crescimento de codornas observadas na literatura, que ocorre entre 13 e 29 dias de idade
(MIGNON GRASTEAU & BEAUMONT, 2000).

Por outro lado o modelo de Richards permite maior flexibilidade no ajuste do
ponto de inflexdo, porém esse melhor ajuste vem adicionado de um parametro a ser
estimado o que leva a menor taxa de convergéncia e maior BIC, fatores que na andlise
causaram baixa classificacdo para esse modelo.

Da mesma forma, outros modelos com quatro parametros como Schnute,
Michaelis Menten modificado e Morgan-Mercer-Flodin apresentaram BIC superior. O
modelo de Janoschek apresentou o melhor BIC apesar de apresentar maior autocorrelacéo
residual (verificada por meio da estatistica Durbin-Watson) e maiores coeficientes de
variacdo. As diferencas entre populacdes fizeram com que o modelo de Janoschek tivesse
agrupamentos diferentes em cada caso.

Fatores como coeficiente de variacdo e Durbin-Watson apesar de participarem
com ponderacdo menos influente, apresentaram-se decisivos para discriminar os modelos
uma vez que em trés das quatro situacdes analisadas o modelo de Schnute foi incluido em
um grupo a parte.

A partir dos dados pode-se elencar um grupo de modelos candidatos para uso no
ajuste de curvas de crescimento de codornas de corte. Na maioria das populacdes
analisadas os modelos de melhor ajuste foram o de Gompertz, Logistico, Janoschek e
Weibull. Esses modelos apresentam como fator comum maior parciménia entre os indices
analisados. Estes modelos ja vem sendo amplamente utilizados no ajuste de curvas de
crescimento em aves (MIGNON GRASTEAU & BEAUMONT, 2000; TOPAL &
BOLUKBASI, 2008; NARINC et al. 2010).
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Os modelos de Gompertz e Logistico apresentam como vantagem terem apenas
trés parametros, sendo dois deles de facil interpretacdo biol6gica. Os modelos de
Janoschek e Weibull apresentam quatro parametros, sendo o parametro adicional o que
modela o ponto de inflexdo. Apesar de ter um parametro extra a flexibilidade e facilidade

de convergéncia destes modelos deram vantagem a esses modelos.

Conclusao

Os modelos que agruparam o maior numero de parametros de qualidade de ajuste
foram Weibull, Gompertz, Logistico e Janoschek, sendo estes os mais recomendaveis
para ajustes de curvas de crescimento em codornas de corte. Visando maior parcimonia e
interpretacdo de parametros o modelo de Gompertz mostra-se 0 mais adequado entre

estes.
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Capitulo Il
Analise genética do crescimento de codornas de corte em diferentes ambientes
nutricionais

RESUMO
Este estudo avaliou um método em duas etapas para o estudo da interacdo gendtipos x
ambientes usando o modelo de crescimento de Gompertz. Foram utilizados dados de 2274
codornas de corte de duas linhagens, em dez niveis de proteina bruta (24 a 33% PB),
pesadas do nascimento até a sexta semana de idade. O modelo de Gompertz foi ajustado
eas estimativas dos parametros utilizadas como fenétipo para analise de normas de reacao
sob modelo animal tendo como gradiente ambiental o nivel de proteina na dieta. Aléem
das normas de reacdo, herdabilidades, correlacbes genéticas e curvas de crescimento

foram projetadas a partir da meédia de efeitos fixos e valores genéticos foram estimadas
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para cada animal. O parametro relacionado a peso assintético foi o0 mais estavel, tanto em
normas de reacdo quanto em herdabilidades e correlagbes genéticas, porém os parametros
relacionados as condic¢des iniciais e a taxa de crescimento sofreram forte influéncia do
gradiente nutricional. O ambiente em plantéis sob selecdo deve ser similar ao utilizado
em escala industrial para minimizar diferencas em relagcdo aquela conseguida pelos
trabalhos de melhoramento.

Palavras-chave Coturnix, Gompertz, interacdo gendétipos x ambientes, norma de reacao.

Chapter Il
Genetic analysis of meat-type quail growth under different nutritional
environments
ABSTRACT

This study evaluated a two-step approach for studying genbtypevironmen
interaction in growth curves. We used data from 2274 quails, from two lines, raised in ten
levels of crude protein (24-33% CP), weighed from hatch until six wddk®@lizing
up to seven measurements of body weight. The Gompertz model was fitted and the
parameters estimates usaslphenotype in reaction norm analysisngsanimal model
with level of dietary protein being the environmental gradient. Besides of reaction norms,
heritability, genetic correlations and projected growth curves from the niefxed

effects group and breeding values for each animal were estimated. The parameter related
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to asymptotic weight was the most stable in reaction norms, heritability and genetic
correlations, but the parameters related to the initial conditions arstbtte of growth
experienced strong influence of nutritional gradient. The nutritional environment used to
breed quails should be similar to that used by the final user in order to minimize the
differences from elite stocks.

Keywords: Coturnix, genotype by environment interaction, Gompertz, reaction norm.

INTRODUCAO

A selecdo em aves tem sido tradicionalmente feita com base no peso corporal em
idade fixa, fazendo com que a idade ao abate seja reduzida. Uma desvantagem da selecao
para altas taxas de crescimento é o aumento do peso adulto, que exige manejo
diferenciado de reprodutores para que ndo tenlameproducdo comprometida
(TAYLOR, 2008).

Curvas de crescimento podem sintetizar em poucos parametros toda informacao
de crescimento de um animal. Esses parametros proveem informacdes Uteis para selecao
podendo ser utilizados como fendtipo em selecéo através de um processo de duas etapas,
primeira com a estimacéo dos parametros e depois obtendo valores genéticos para estes.

Apesar do estudo de curvas de crescimento fornecer uma visdo ampla sobre o

fendbmeno, a analise em interacdo genotipo X ambiente € rara, sendo baseada
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principalmente na comparacdo fenotipica, como nos trabalhos de EISEN (1976) e
FITZHUGH JR. (1976).

Os parametros genéticos obtidos variam devido a dificuldade de obtenc&do das
medidas e ao nimero de animais em andlise (MIGNON-GRASTEAU & BEAUMONT,
2000). AKBAS & YAYLAK (2000) relatam fatores como sexo, selecao, efeito escala e
modelo utilizado como causas de diferengcas em parametros genéticos de curvas de
crescimento.

A mudanca de ambiente nutricional pode ser acompanhada de incremento no
progresso genético devido ao aumento da variancia aditiva no novo ambiente, sendo esta
uma estratégia eficiente para a selecdo a longo prazo (MARKS, 1979).

Neste trabalho apresenta-se um modelo de duas etapas em que se estimam valores
genéticos para parametros do modelo de Gompertz em uma primeira etapa e em sequéncia
€ projetada a curva de cada animal a fim de comparar sua trajetdria de crescimento
estimada em cada ambiente, analisando a adaptabilidade de codornas de corte a niveis de
proteina na dieta.

MATERIAL E METODOS

Dados de 2274 codornas de corte (Coturnix coturnix), 1270 da linhagem UFV1 e
1004 da UFV2 foram utilizados. As aves nasceram em duas eclosdes, tiveram o pedigree
anotado e foram identificadas com anel permanente. As aves foram distribuidas em 100
boxes de 1m2 com piso de concreto e cama de maravalha em grupos de até 11 aves. Na
primeira eclosdo foram avaliados cinco niveis de proteina bruta na racéo (24, 26, 28, 30
e 32%) e na segunda, outros cinco (25, 27, 29, 31 e 33%). A Tabela 1 apresenta a
composicao das dietas. Em ambas as eclosdes, cada um dos tratamentos teve dez

repeticbes, uma por boxe, em delineamento ao acaso sendo fornecido aquecimento e agua
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e racdo a vontade. Peso corporal individual foi coletado desde a eclosédo até a sexta
semana de vida, totalizando até sete registros.

Com os dados de peso corporal foram obtidos parametros do modelo de
Gompertz, por apresentar melhor ajuste e parcimOnia para codornas de corte
(DRUMOND et al., 2013) ecodornas japonesas (BALCIOGLU et al., 2005;
KIZILKAYA et al., 2005), sendo ajustado para cada animal utilizando-se o procedimento
MODEL do programa SAS (SAS, 2003

O modelo de Gompertz apresenta trés parametros, sendo A uma estimativa do
peso assintético; B € uma constante que ndo possui interpretacdo biologica, porém
importante para modelar a curva sigmoide. A constante K é a raz&o da taxa de crescimento
maxima em relacdo ao tamanho adulto, a qual expressa a taxa de reducao na taxa de
crescimento relativa, em que valores menores indicam crescimento mais rapido
(FREITAS, 2005).

Obtidos os parametros, utilizou-se o0 modelo misto em regressao aleatéria
utilizando normas de reacdo, como proposto por KOLMODIN et al. (2002), considerando
efeitos fixos de sexo e geracdo/eclosdo e tendo como variavel independente o nivel de
proteina na dieta.

@) modelo de normas de reacao adotado foi:

Vi = u+a1+hXij+qu2+seXQ +eclg +§, , em que y,, € o valor estimado no

modelo de Gompertza , h o ¢ sdo respectivamente os coeficientes do intercepto,
linear e quadratico do modelo misto em regressao aleatdria sobre 0s niveis de proteina X;

sexq e eclg sao os efeitos fixos de sexo e geragao/eclosdo respectivamépte; @

termo de residuos. Foi assumida a distribuicdo conjunta para a, b e c9sgiisio]’,
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dado porf~ N(,2,, . ®A), em queX 6. O O .J;com individuos ordenados

abc abc™

2
Gac Gbc Gc

dentro de niveis de proteina, em qoée o} e o> sdo respectivamenasvariancias dos
coeficientes de regresséao intercepto, linear e quadratico do efeito genético adgitivo,

c,. € 6,.580, respectivamente, os componentes de covariancias entre os coeficientes de

regressao intercepto e linear, linear e quadratico, e intercepto e quadratico,ao efeit
genético aditivo; A é a matriz de numeradores do coeficiente de parentesco de Wright.
Foi ajustado um modelo de normas de reacédo, com polindmios de Legendre de ordem trés
(quadratica) e homogeneidade de variancia residual.

Valores genéticos, atribuidos a cada efeito aleatério foram estimados por
intermédio do programa WOMBAT (MEYER, 2007), juntamente com estimacédo de
componentes de (co)variancia por maxima verossimilhanca residual.

O valor genético do animal i no nivel de proteina j e as herdabilidades am cad

A~

nivel foram definidos como®; =K =a+ bX+T X sendok'=[1 X; X?] e a

2

herdabilidade no ambiente médig%R) definida por:hz :%, em que Xé o valor
a Ge

do nivel de proteina bruta, sendo padronizado entre -1 e +1 utilizando polinbmios
ortogonais de Legendre de grau trés.

Os parametros da curva de Gompertz para cada jrdeelproteina foram
estimados pela soma dos valores genétitﬁqs ¢om a média de efeitos fixos ao qual o

animal pertence:

I
=

A=Uj +a; B =Uj, +4; Ky =Uj, +a;
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E a performance predita do animal, segundo a curva de Gompertz, em um tempo j é dada
por:
9,‘ :(ijA + 44,) EXPE- eXpOjB +g ;- OjK +u ).

Foram avaliadas as normas de reacgao dos trés parametros do modelo de Gompertz
no intervalo analisado, amostrando 15 animais, cinco superiores, cinco medianos e cinco
inferiores em valor genéticos ao nivel de 24% de proteina bruta na dieta. A trajetéria de
crescimento foi analisada por gréfico dos valores genéticos dos 24 aos 33% de proteina
bruta para animais amostrados aleatoriamente e da curva média destes animais estimada
em trés niveis: 24, 28,5 e 33%.

RESULTADOS

As normas de reacdo de 15 animais de cada linhagem, cinco melhores, cinco
medianos e cinco piores no nivel de 24% de proteina bruta para os trés parametros da
curva de Gompertz, estdo representadas na Figura 1. Em geral os valores preditos de
producdo para o parametro A foram estaveis com o nivel de proteina, havendo maior
amplitude de valores genéticos na linhagem UFV1. Os parametros B e K apresentaram-
se estaveis a mudanca de niveis proteicos nos animais medianos e de baixo valor genético,
porém houve maior diferenca na norma de reacdo para animais geneticamente superiores,
com valores sendo alterados principalmente em niveis de proteina bruta mais alta na dieta.

As herdabilidades seguiram a tendéncia das normas de reac¢éo, sendo estaveis no
parametro A e erréticas para B e K, em ambas as linhas, sendo superiores na UFV1(Tabela
2).

A Figura 2 apresenta as correlacdes entre os valores genéticos no nivel de 24% de
proteina brut& os demais niveis. O parametro A é o mais estavel a mudanca de gradiente
nutricional, apresentando correlacdes superiores a 0,90 entre todos o0s niveis, em ambas

linhagens. Correlagbes baixas e mesmo negativas foram encontradas entre o nivel de 24%
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de proteina bruta e os niveis mais altos para os parametros B e K, diferindo entre
linhagens, sendo os menores valores a partir de 26% na UFV1 e a partir de 30% na UFV2.

A curva de crescimento projetada difere entre animais, dada a sensibilidade de B
e K, porém A tende a ser bem similar entre os individuos (Figura 2). A Figura 3 apresenta
a curva média de individuos superiores nos parametros nas linhas analisadas usando como
critério de selecdo os parametros A e K, nos niveis de 24, 28,5 e 33% de proteina bruta
na dieta.

Discussao

As normas de reacao para o paramatda curva de Gompertz foram constantes
ao longo dos niveis, demonstrando ndo haver diferencas na expressao egénica
ordenamento dos individuos. Os parametros B e K apresentaram maior variabilidade nos
valores a medida que se incrementa o nivel de proteina.

Felipe et al. (2012) analisando a sensibilidade dos valores genéticos de codornas
de corte aos 21 e 35 dias de idade reportaram maior dispersdo em valores genéticos em
niveis de proteina bruta na dieta superiores, resultado similar ao observado em taxas de
crescimento (K) no presente estudo.

Esses resultados podem ser interpretados como sendo uma maior variabilidade do
inicio do crescimento, embora o peso final projetado esteja praticamente inalterado, o que
indicaria que, em idades precoces, maiores pesos poderiam ser alcancados em niveis
nutricionais adequados. Bonafé (2011) analisando normas de reacdo das mesmas linhas
deste estudo, em pesos aos 21, 35 e 42 dias de idade reportou reducdo de herdabilidades
a medida que a idade avangava.

A sensibilidade do parametro K fez com que a média dos animais selecionados
para este parametro nas duas linhagens fosse divergente, com diferentes ordenamentos

quanto ao nivel utilizado. Porém praticamente o mesmo peso final é atingido. A diferenca
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de peso entre niveis é constante ao longo da curva, sendo que a diferenca relativa € maior
em idades precoces.

As herdabilidades estimadas para A sdo similares as de peso adulto, gam varia
de 0,30 a 0,68 (BAUMGARTNER,1994; VALI et al, 2005) embora estas sejam
parcialmente distintas, dado que o0 peso assintotico se da em teoria quando a idade tende
a infinito e os pesos adultos s&o coletados a partir dos 42 dias de idade.

Narinc et al. (2010) relata que parametro B € altamente correlacionado com 0s
pesos do nascimento a segunda semana, devido a associacdo com condic¢des iniciais e que
podem afetar a idade ao abate (LASKEY & EDENS, 1984).

As diferencas no parametro K, resultam em animais com pesos assintéticos
similares e diferentes taxas de crescimento. Assim é possivel ter abate precoce sem afetar
0 peso adulto, o que causaria problemas de fertilidade em reprodutores. Isto, associado a
maior diferenca dos pesos em diferentes niveis, reforca a necessidade de uma idade ao
abate precoce.

O uso de niveis proteicos diferentes do utilizado em selecdo pode nao resultar em
transmissao do potencial gerado pelo trabalho de melhoramento e modificar a forma da
curva de crescimento devido a influéncia da interacdo gendtipo x ambientes nos seus
parametros.

CONCLUSAO

A partir de analises de normas de reacdo é possivel identificar animais com

potencial de crescimento, mantendo o peso maduro por meio de selecao e identificar a

presenca de interacdo genotipos x ambientes ao longo da sua trajetéria de crescimento.
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TABELA 1: Composicdo das dietas experimentais de codornas alimentadas com dietas

Unicas do nascimento aos 42 dias de idade

Nivel de Proteina Bruta

Ingredientes 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33
Milho 51,78 48,38 44,97 41,56 38,16 34,75 31,34 27,94 24,53 21,12
Farelo de Soja 43,52 46,35 49,17 52,00 54,83 57,66 60,48 63,31 66,14 68,97
Oleo Vegetal 174 231 287 344 401 458 514 571 6,28 6,85
Calcario 105 105 104 103 103 102 101 101 1,00 0,99
Fosfato bicélcico 092 091 090 088 087 086 084 083 082 0,81
Sal 036 036 036 036 036 036 036 036 036 0,36
DL-metionina 030 033 036 040 043 046 049 052 055 0,58
Cloreto de colina 0,10 0,20 0,10 0,10 0,20 0,20 0,10 0,10 0,20 0,10
Mist. Mineral 0,0+ 0,07 o0,07r 0,07 007 0,07 0,07 007 0,07 0,07
Mist.Vitaminica 0,10 0,20 0,20 0,10 0,10 0,0 0,0 0,00 0,20 0,10
Antioxidante 001 001 001 001 001 001 001 001 0,00 0,01

Avilamicinal0% 005 005 005 005 005 005 005 005 0,05 0,05
Coccidiostatico 0,10 0,20 0,20 0,10 0,0 0,0 0,0 0,00 0,20 0,10

Total 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100
Composicéo calculada

PB (%) 24,18 25,20 26,22 27,23 28,25 29,27 30,29 31,31 32,33 33,35
EM (Kcal/Kg) 2900 2900 2900 2900 2900 2900 2900 2900 2900 2900
Calcio (%) 0,7 0,75 0,75 0,75 0,75 0,75 0,75 0,75 0,75 0,75

Fosforo Disp. (%) 0,29 0,29 0,29 0,29 0,29 0,29 0,29 0,29 0,29 0,29
Lisina Dig. (%) 122 128 135 1,41 148 154 161 1,67 1,74 1,80
Met+Cis Dig. (%) 0,95 1,00 105 1,10 1,15 120 125 131 136 141
Treonina Dig. (%) 0,82 0,86 0,89 093 09 1,00 1,03 1,07 1,11 1,14
Triptofano Dig. (%) 0,28 0,29 0,30 0,32 0,33 0,34 0,36 037 039 0,40
Relacéo de aminoacidos/lisina

Met+Cis Dig. 0,78 0,78 0,78 0,78 0,78 0,78 0,78 0,78 0,78 0,78
Treonina Dig. (%) 0,68 0,67 066 066 065 065 064 064 064 0,63
Triptofano Dig. (%) 0,23 0,22 0,22 0,22 0,22 0,22 0,22 022 022 0,22
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TABELA 2: Herdabilidades dos parametros A, B e K da curva de Gompertz em 10

niveis proteicos para as linhagens UFV1 e UFV2

Nivel de Linhagem UFV1 Linhagem UFV2

Proteina A B K A B K
24 0,408 0,408 0,330 0,073 0,039 0,106
25 0,459 0,459 0,038 0,110 0,072 0,071
26 0,503 0,503 0,156 0,141 0,098 0,048
27 0,536 0,536 0,286 0,163 0,103 0,032
28 0,557 0,557 0,294 0,176 0,088 0,030
29 0,565 0,565 0,178 0,178 0,063 0,061
30 0,563 0,563 0,043 0,171 0,055 0,147
31 0,551 0,551 0,285 0,157 0,105 0,287

32 0,529 0,529 0,670 0,139 0,235 0,451
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Figura 1. Normas de reacdo de valores genéticos aditivos de 15 individuos
respectivamente para os parametros A, B e K das linhagens UFV1 e UFV2.
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Figura 2. Correlacdes genéticas entre os diferentes niveis nutricionais para as populagfes
UFV1 e UFV2.
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Figura 3. Curvas de crescimento projetadas da média dos cinco melhores animais das

linhagens UFV1 e UFV2 quando selecionadas para os parametros A e K do modelo de

Gompertz.
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