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RESUMO

PAIVA, José Teodoro de, M.Sc., Universidade Federal de Vigosagievee 2017Anélise de
variancia epigenética transgeracional em codornas de cort®rientador: Marcos Deon Vilela
de Resende.

A epigenética se revelou como uma area promissona vez que contempla modificagcdes nos
padrdes de heranca que ndo envolve mudancas na sequéncia da pdsaibilidade de efeitos
herdaveis ndo genéticos sobre a expressdo do fenétipecé um mecanismo adicional de
variabilidade herdavel a ser explorado no melhoramento hridhgetivou-se estimar a variancia
epigenética transgeracional para as caracteristicasgoegoral e qualidade do ovo utilizando
informagdes genealdgicas e fenotipicas em uma linhdgerndornas de corte. Foram realizadas
analises genéticas uni-caracteristicas, utilizando um madeh o efeito aleatorio epigenético e
um outro apenas com o efeito aleatério genético aditivef€iss fixos foram ano ao nascimento,
ecloséo, geracdo e sexo. Os componentes de variaoeigadores geneéticos foram estimados via
método da maxima verossimilhanca restrita, utilizando o paegiessdo software R. Para
comparacao dos modelos foi aplicado o teste da razaaaksweilhancaUtilizou-sevalores de

A variando de 0 a 0,5 para estimacdo dos componentes de vamé@neredelo com efeito
epigenético, o qual consiste de um parametro autorecuysé/esta diretamente relacionado com
o coeficiente de reversag) e o coeficiente de transmissibilidade epigenéticayll Com base no
critério de informagdo de Akaike foi definido o valor de A que melhor se ajusta aos dados. O modelo
com efeito epigenético se mostrou de melhor ajust @@aeso ao nascimento e peso aos 7 dias,
enquanto para as demais caracteristicas ndo se obskiem@mnca significativa com o modelo
reduzido. Os valores genéticos preditos nos dois modetesemtaram uma alta correlacas
estimativas de herdabilidade direta para peso corporatasriam magnitude (0,15-0,87), tendo
0 peso ao nascimento a maior estimativa, e paraasedsticas de qualidade do ovo variaram de
0,10 a 0,46. A proporcao de variancia fenotipica explicatbes pdéeitos epigenéticos mostraram
uma diferenca entre 0s pesos corporais avaliados rardtha sido de pequena magnitude para a
maioria deles. O peso ao nascimento e 0 peso aos 7 dias apeerdmrdabilidades epigenéticas
similares, 0,12 e 0,10, respectivamente, enquanto que o pesatadoald),05 Para os demais
pesos corporais e caracteristicas de qualidade do ogdchestiabilidades foram proximas de zero
A inclusdo do efeito epigenético no modelo ajudou a exphcvariabilidade residual e nao-

mendeliana de caracteristicas de producdo em codornas de corte
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ABSTRACT

PAIVA, José Teodoro de, M.Sc., Universidade Federal deosd, February, 2017.
Transgenerational epigenetic variance analysis in meat-type quailsdviser: Marcos Deon
Vilela de Resende.

Epigenetics has proved to be a promising area, since groptates modifications in inheritance
patterns that do not involve changes in the DNA sequencepdssbility of inheritable non-
genetic effects on phenotype expression provides an adititechanism of heritable variability
to be explored in animal breeding. The objective was to dgstitnansgenerational epigenetic
variance for body weight and egg quality traits using gegézal and phenotypic information in
a line of meat-type quails. Single-trait genetic aredywere performed using one model
considering epigenetic random effect and other consiglenmly additive genetic random effect.
Fixed effects were composed by year at birth, hatching, gereeand sex. Variance components
ard the breeding values were estimated by the restricted maxlikelihood method, using the
regresspackage of the software R. For the comparison of thieis, the likelihood ratio test was
applied. \alues of A ranging from O to 0.5 were used for the variance compoestitsation in the
epigenetic model, which consistsan autorecursive parameter that is directly relatedeodset
coefficient {) and the epigenetic coefficient of transmissibility-(&). The model with epigenetic
effect was shown to be better adjusted for birth weightvegight at 7 days, while for the other
traitss no significant difference was observed with dukiced model. Predicted breeding values
in both models presented a high correlation. Directddglity estimates for body weight ranged
in magnitude (0.15-0.87), with birth weight showing the highststnate, and for egg quality traits
ranged from 0.10 to 0.46. The proportion of phenotypic vagiaxplained by epigenetic effects
showed a difference between body weights evaluated, althioargh of small magnitude for most
of them. Birth weight and weight at 7 days presented gimafiggenetic heritabilities, 0.12 and
0.10, respectively, while weight at slaughter was 0.05. For Hex bbdy weights and egg quality
traits, these heritabilities were close to zero. Theugich of the epigenetic effect in the model
helped to explain the residual and non-Mendelian variabifitproduction traits in meat-type

quails.
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CAPITULO 1



REVISAO DE LITERATURA

1. Epigenética

A palavra epigenética foi introduzida por Conrad Hal Waddimgtierivada da palavra
aristotélicaepigenesisdo prefixo gregaepi que significa “acima ou sobre algo”, combinada com a
genética(Waddington, 1942). Pode ser definida como as mudancas resskprgénica que sao
herdadas durante a divisdo celular e ao longo das gera@segumnao alteram as sequéncias de
bases nucleotidicas da molécula de DNA. Os padrbes epigsnéfio sensiveis a efeitos
ambientais, e estes podem causar mudancas fenotipicasr§adransmitidas aos descendemtes.
epigenética mostra que nem toda a informacao genétea@sequéncia de DNA, mas também
em algumas modificagcdes que ocorrem ao longo do epigef@omzales-Recio, 2012; Gonzales-
Recio et al., 2015).

Os eventos epigenéticos apresentam um importante papel gasenvolvimento normal
do organismo e séo cruciais para estabelecer a progracmagéia da expressao dos genes. Durante
o desenvolvimento de um animal, mudangas quimicas ocorreomramessomos e nao alteram a
sequéncia de nucleotideos, tais mudancas sdo denominadasae epégeneéticas, as quais estao
associadas com alteracdes na expressao de genes, cess@sode transcricdo e traducdo. Estas
marcas estdo envolvidas no desligamento ou ativacdo denenegecertos tecidos, em que a sua
expressao se faz ou ndo necessaria (Ibeagha-Awemw eZlid). Elas sdo herdadas de célula a
célula, e quando adquirida no inicio da vida elas podem ter pacimsobre o fenotipo adulto.
Também podem influenciar nos fenétipos das geracbes posterpor meio de efeitos
multigeracionais, que ocorrem através de mudancas ep@eEnéadquiridas durante o
desenvolvimento embrionario ou pela heranca de mar@@snépicas por meio dos gatas. Tais
alteracdes modificam o0 acesso a informacéo genétodp estas reversiveis e variando de um tipo
celular para outro, de modo que o ambiente e o estilo de viden@detr o fendtipo alterando as
marcas epigenéticas (Goddard e Whitelaw, 2014).

Muitos processos passaram a serem mais bem compreerapids a descoberta das
modificacdes epigenéticas que os controlam. Como erpenpbas as fémeas de abelha
desenvolvem-se a partir de larvas geneticamente idémigeasa dieta exclusiva com geleeal
transforma uma operaria infértil em uma rainha fédilyido a capacidade desse alimento em
silenciar um gene chave. A exposicéo gestacional a determinatieentes ou toxinas podem afetar
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de forma permanente o estado epigenético e a expressdguds genes (Kaminen-Ahola et al.,
2010. A reducéo do cuidado materno logo ap6s o nascimento peds atexpressdo de um gene,
o receptor de glucocorticéides no hipotalamo da prolejtaesio em ratos adultos estressados
(Weaver et al., 2004Em seres humanos, a ocorrénciaiddetes mellituslo tipo 2 e a quantidade
de massa adiposa corporal de individuo adulto podem segrinfadas pelas condi¢des nutricionais
durante a vida uterina, e as diferencas fenotipicas gbtreeos idénticos também podem ser
atribuidas a efeitos epigenéticos. Embora ainda si@aeclaro a extensao desse fenbmeno, ao se
estudar o estado epigenético de um gene em recém-naspsive| ter uma melhor previsao do
fenotipo adulto, de modo que a andlise do epigenoma é bagih(@oddard e Whitelaw, 2014).

Normalmente, as marcas epigenéticas serdo reprogranaadasitrante a producdo dos
gametas dos pais quanto durante a formacdo de um zigoto @ resutado, o zigoto adquire a
totipoténcia necessaria para produzir células filhas compacidade de se diferenciar em qualquer
tipo de célula (Santos et al., 200Ro entanto, € possivel que uma marca epigenéticagj@o s
apagada e, por conseguinte, passa a ser herdada, juntaomm@é@NA de pais para filhos. Assim,
ao imaginarmos nossas caracteristicas fenotipisasiadas a uma sequéncia de DNA, devemos
também relaciongas a um epigenoma, caracterizado pelo conjunto de genemdss as
modificagcbes quimicas presentes, juntamente com aot®nie sua expressdo (Goddard e
Whitelaw, 2014). Como tais mudancas podem ser hereditari@myhdue alteram os padrées das
marcas epigenéticas podem ser passados para a proleiss@osomos influenciados pelos nossos
habitos e nossa cultura, assim como pelos habitos desnpas ou até mesmo de nossos avos
(Heard e Martienssen, 2014).

Existem dois mecanismos principais de alteracdes epigasétinetilacdo do DNA e
modificacdo de histonas. Os padrbes de metilacdo do DNAosdmais estudados e melhor

compreendidos dentre estes mecanismos.

2. Eventos epigenéticos

2.3.1 Metilacdo do DNA

A metilagdo do DNA é uma das modificacdes epigenéticas estaveis conhecidas, sendo
reconhecida como um mecanismo de silenciamento, aléerdeprincipal candidata a coordenar

a heranca epigenética entre as geragfes. Tratatseadmarca epigenética herdavel e reversivel,
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que é propagada apoés a replicacdo do DNA e tem grande influgnekpressao génica (Whitelaw
e Whitelaw, 2008). A metilagéo é essencial para o desenwitanembrionario, tendo importante
papel na diferenciacdo celular, inativagdo do crommesX e na modificagdo da cromatina.
Consiste na adicdo de um radical metil na posi¢do 5’ de uma molécula de citosina na sequéncia do

DNA, geralmente seguida por uma guanina (dinucleotideo CpG),sendacontram os sitios de

ligacdo e reconhecimento destes fatores, com mais frequ@sses locais (Bird, 2007).

A regulacdo da expressao génica ocorre devido a inibicéta dia ligacdo dos fatores de
transcricdo em sequencias especificas do DNA. A maquinanscricional requer contato com a
citosina para que ocorra sua ligacdo com a dupla hélice @9 BiNentanto, esta ligacédo torna-se
desfavorecida pela metilacdo das CpGs. Estas regi@sealte metiladas tendem a ser menos
transcricionalmente ativas, o que pode ter algum impabte ss fendtipos dos animais. A auséncia
de metilagdo do DNA proporciona uma cromatina com estrwgberta facilitadora do inicio da
transcricdo. De maneira geral, quando as ilhas estaadaetio gene esta transcricionalmente

inativo e quando desmetiladas, o gene esta ativo (Hembemera®09 O’Doherty et al., 2015).

Nas fases iniciais do desenvolvimento, € verificado um bairo de metilacdo global, com
cerca de 30% das regides metiladasntre elas, regibes envolvidas na regulacaampbwinting
gendmico e na inativacdo do cromossomo X. Com as Hasltgivisdes celulares e durante a
diferenciacéo tecidual, as marcas de metilacdo vawerctn, e disso resulta a metilacdo da grande
maioria dos sitios CpGs no organismo formado, permaneag@et@as uma pequena fracdo (1 a 2%)
sem essa marca epigenéiiBazuki et al., 2008; Geiman e Muegge, 2010). Embora a prevencéo da
ligacdo de fatores de transcricdo em promotores metilagograenecanismo importante, isso ndo
foi verificado para todos os fatores de transcricdo, sugermpu@o existam outros processos
envolvidos e, possivelmente, muitos ainda néo identificados

Os estados metilados ou ndo metilados das ilhas CpG sédo sogdiaDINA parental para o
DNA filial e funcionam como uma memodria celular. Asas CpG fora das regides promotoras séo
mais frequentemente metiladas do que as que se encongaeygiiges promotoras. A metilacao
das CpG nas regides promotoras leva quase sempre ao simoiada transcricdo, o que nao
sucede quando isso ocorre fora das regides promotoras. Cenetade de todos os genes tém ilhas

CpG envolvendo o local do promotor e o local de inicio dadrigd® (Strathdee et al., 2008).



2.3.2 Modificagdo de histonas

As histonas séo proteinas nucleares presentes em eucquetss associam ao DNA para
formar a cromatina, e esta pode estar organizada enodret@atina, com baixa atividade
transcricional, ou em eucromatina, com alta atividadeurddade bésica da cromatina € o
nucleossomo, sendo composto por um octamero de histor@siéopor pares de nucleotideo de
DNA. As histonas além de apresentarem fungéo estrutarahém sdo fundamentais, mediante
modificacdes pos-traducionais, para o controle da exprggsaca, ativacdo do genoma, metilacédo
do DNA e inativag&do do cromossomo X. Tais modificagizsrem nas caudas das histonas e estdo
associadas a uma maior ou menor compactacao da arap@di modo que quando ocorre uma
maior compactacao, os sitios de ligacao dos fatoresuagcticdo se tornam inacessiveis, além de
interferir na afinidade de ligagéo das histonas ao DNBe(@oerffer e Sinclair, 2007; Zentner e
Henikoff, 2013).

O perfil de modificacdo de histona € regulado por inUmerasnas que, ativamente,
adicionam e removem modificacdes covalentes nasipastdistonas. Histona acetiltransferase e
histona metiltransferases adicionam grupos acetil e ,metdpectivamente, ja as histonas
desacetilases e as demetilases atuam removendo esseqgalmtand et al., 2009). Muitas séo
as enzimas descritas em cada familia e elas interageensé® com outros mecanismos para a

perfeita manutencdo da conformacdo da cromatina e dadranscricdo (Sharma et al., 2010).

Ja foram descritos importantes mecanismos epigené&iceslvidos nas alteracbes de
histonas, incluindo acetilacdo, metilacdo, fosforlacébiquitinacdo, glicosilagcdo, sumoilagéo
entre outros, o que demonstra a grande complexidade dessasismos. O fluxo da informacéo
epigenética pode ser realizado em ambas as direcéesyrdatina para o DNA ou vice-versa, e
essa bilateralidade € um mecanismo de auto reforco paaawdencdo da informacéo epigenética.
A acetilacdo de histona contribui para o estabeleciment@ ananutencdo de um ambiente
permissivo a transcricdo, embora ndo necessariamarganchp ativacdo transcricional. Enquanto
a desacetilacdo promove a condensacdo da cromatina, afogual uma barreira para o

recrutamento dos fatores de transcricdo (Legube e TroR008).

A metilacdo do DNA e as modificagGes das histonas @sideamente correlacionadas. A
metilagdo das histonas ocorre nos residuos de arginisiag & influenciam no desenvolvimento

e na diferenciagcdo celular em mamiferos. A fosfddagesempenha papel importante no controle

5



da transcricdo, no reparo do DNA, apoptose e condensagaoss@mica, e contribui como fungao
estrutural e a arquitetura da cromatina, na maioria asss¢cpor meio de fosforilacdo da serina ou
da treonina. H& varios processos celulares, incluindedie¢, resposta ao estresse, regulacdo do
ciclo celular, endocitose de sinalizacéo e regulacacamasdricdo, que estdo associados a esta
molécula (Fillingham e Greenblatt, 2008; Cedar et al., 2009).

A ubiquitinacdo € um mecanismo de sinalizacdo, e as iaftffes transmitidas por esta
marca epigenética podem estar associadas a varios goeceslulares, incluindo protedlise,
endocitose de sinalizacdo e regulacdo do ciclo celulaFi{de et al., 2003). A glicosilacado de
proteinas € um evento controlado por fatores que difanam@s tipos celulares e entre as espécies.
A ligacao de residuos de acgucares as proteinas é a mgiera modificacdo pos-traducional que
uma proteina pode receber (Spiro, 2002). A SUMOilacdo é impartante modificacdo das
proteinas e envolve a ligacdo covalente de um grupo SUdA@l( Ubiquitin-like Modifiey em
residuos de lisina por meio de uma cascata enzimaticellsete, mas distinta da via de

ubiquitinacdo (Wilkinson e Henley, 2010).

Existem fortes evidéncias de que as modificacdes de hissdmaderdadas durante as
divisbes celulares, porém essa transmissao € muitocoiaplexa que a vista para a metilacdo do
DNA, principalmente devido a replicacdo independente das utace histonas. As marcas
epigenéticas, tanto a metilacdo do DNA guanto as modifesage histona, atuam simultaneamente
para regular a transcricdo génica em um processo camplsdio importantes para a manutencao

da fisiologia celular normal (Kim et al., 2009).

2.3.3 Imprinting gendmico

Sabe-se que o0s organismos diploides séo caracterizadorpsienca de conjuntos
completos de cromossomos herdados do pai e da mae engélcdala@matica, e o desenvolvimento
normal do individuo requer que a cépia paterna e maternaddegeme (alelos parentais) &ej
expressa corretamente. Para a grande maioria dos geossOanicos a expressao ocorre a partir
dos dois alelos simultaneamente (O’Doherty et al., 2015). No entanto, uma pequena proporcao foi
identificada onde a expresséao € restringida a um dosmegssomos herdados. Estes genes sao
ditos serem impressos, podendo afetar tanto descendensexalonasculino e feminino, e tais

efeitos ndo surgem como consequéncia da heranga de cromsssxomis. O imprinting gendémico
6



€ um processo de regulacdo génica no qual apenas um dososiemiim par alélico se expressa,

dependendo de sua origem parental (Reik e Walter, 2000).

De modo geral, os genes maternalmente impressos e pamtal expressos sao
transcricionalmente silenciados apenas no cromossomtadee da mae, enquanto que genes
paternalmente impressos sdo silenciados unicamenteonmmssomo herdado do pai (Barlew
Bartolomei, 2011 Nem todos 0s genes impressos aderem a isso, para algessagespressao
transcricional do alel parental "impresso” ¢ parcial, em que um alelo exibe maiores niveis de
expressao em relacdo ao outro alelo de um mesmo pagdepenquanto outros genes impressos
exibem padrbées especificos que diferem entre individuos daarespécie @’Doherty et al.,
2015).

Os genes paternos impressos apresentam o alelo pategeoetisamente modificado,
prevenindo a transcricdo e assegurando a expressdo moacdtédielo materno, de modo que o
mesmo ocorre ao contrario quando 0s genes maternos sassayp(&lorison et al., 2005). Por
definicdo, num loci inprintado, apenas um alelo esté® #&materno ou paterno), e o alelo inativo
estd marcado por alguma mudanca epigenética. O imprintiGgngEnenvolve o estabelecimento
de marcas diferenciais nos cromossomos herdados, mdeias sao reversiveis, sendo que uma
marca estabelecida em um cromossomo herdado via linhangéraifémea ndo sera estabelecida
guando o mesmo cromossomo € herdado via linha germinativa rf@clvice-versa) na geracao
subsequente. Estas impressdes pai-de-origem podem serenol@dal por todas as células filhas
através da mitose apos a fertilizacdo, potencialmestdtaado em padrées de expressao génica

imprimidos durante toda a vida do animal (Abramowitz e Bartolo20di)).

3. Heranca Epigenética Transgeracional

A heranca epigenética transgeracional consiste em algumaificacbes ocasionais
ocorrerem na atividade do gene em células germinatiestas serem transferidas para a proxima
geracdo. Essa heranca epigenética envolve a transrmessgeracional de variacao fenotipica por
outros meios do que a transmisséo de variagfes da seqi@BiVA. Ela ocorre entre geracdes de

organismos qusereproduzem assexuadamente e sexuadamente, afetandmehteta estrutura
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hereditaria das populacdes e forneoe mecanismo potencial para a sua evolugédo (Youngson e
Whitelaw, 2008; Jablonka e Raz, 2009; Szyf, 2015).

Existe alguma controvérsia sobre a existénciandeomponente herdavdh epigenética e
dois tipos de heranca epigenética sdo geralmente deseriircas epigenéticas, que podem ser
herdadagmlinhagem de células somaticas e podem ser conservadateduraiose (Jablonka e
Raz, 2009 e heranca epigenética transgeracional, através da Imiéggeélulas germinativas, que
controlaos padrdes de expressdo de genes que sdo passados de uma mEFERGAProxima
(Daxinger e Whitelaw, 2032

As marcas epigenéticas em mamiferos sdo apagadas, endgenate a meiose e, portanto,
acabam néo sendo transmitidas a descendéncia. No entgninagimarcas epigenéticas escapam
deste processo de remocdo ou redefinicdo e podem ocouwamewnte (Heard e Martienssen,
2014). Entéo, apos a fertilizacdo e durante a pré-implantic@mbrido, existe uma segunda etapa
de apagamento destas marcas, uma onda de desmetilacdo dgendma que ocorre rapidamente
no genoma paterno, exceto para as regides centroméricaativamente mais lenta no genoma
materno. Logo em seguida, ocorre uma forte onda deag#@til particularmente em linhagens
somaticas como estas sédo estabelecidas, que coastiéprogramacdo genética das ceélulas no

embrido (Frésard et al., 2013).

Existem boas evidéncias de heranca epigenética transgeriaein um pequeno nimero de
casos em mamiferos, enquanto em outras espécies efacevise torna mais fraca, porém, isso
nao significa que o fendmeno ndo ocorra nos animais corisanogumas a sua deteccao seria mais

dificil devido ao ruido genético (Feeney et al, 2014).

Os estados epigenéticos que sdo herdados por meiose, indegemienima mudanca
subjacente na sequéncia do DNA, eles séo instaveis ou taetagse perdidos ao longo de um
namero de geracbes. Se um evento ambiental provocatemsgad epigenética no animal e se essa
mudanca € passada para a proxima geracao, entdo a heraacactiristicas adquiridas se torna
possivel. Porém, dewe-ter cuidado ao usar o termo “heranca epigenétitapor exemplo, o meio
ambiente no Utero pode ter um efeito duradouro sobrtopdeparte ou a totalidade deste efeito
pode ser mediado por alteracdes epigenéticas nos omos deste feto, mas esta ndo € a heranca
epigenética transgeracional de marcas, pois nao foivebsdiservar a marca epigenética a partir

da terceira geracao (Goddard e Whitelaw, 2014; Feeney et al., 2014)


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC4585102/#B18
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC4585102/#B18
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC4585102/#B7

As marcas epigenéticas para serem consideradas transgalraeiote herdadas devem ser
conservadas durante mais do que trés geracdes, pois naplés diiferencia-la dos efeitos do
ambiente materno sobre a ontogénese precoce. Como exemgl forca externa que causa algum
tipo de marca epigenética pode afetar a mae gestante,@ds células germinativas do feto, mas
caso a quarta geracao nao seja exposta a esse amiieme;as epigenéticas desaparecem (Anway
e Skinner, 2009Vhitelaw, 201%.

Em um experimento com ratos, Igbal et al. (2015) mostrgreanembora os desreguladores
enddcrinos quimicos exercem efeitos epigenéticos direto células germinais fetais expostas,
estas marcas sdo corrigidas através da reprogramac@&vedms e ndo sdo transmitidas a
descendéncia. Martinez et al. (2014) reportaram que a de@ouho Utero em ratos resulta em
modificacdes epigenéticas em células germinativas F1,sgaeposteriormente transmitidos e
mantidos em células somaticas da F2. No entanto, a eldériore a heranca de mais de trés
geracOes ainda precisa ser observada para apoiar aadeeausgeracional, e, atualmente, ainda nao
foi relatado algum conhecimento sobre a presenca de srep@®enéticas transmitidas atraves da
linha germinal masculina durante mais de trés geracdes. Algeceniemos epigenéticos podem
ser controlados por efeitos genéticos hereditariogséeen genotipos que sdo mais sensiveis e/ou
susceptiveis a metilacdo do que outros, como é o caso @lgpgsercom uma maior propor¢cao de

citocinas nas ilhas CpG (Gonzales-Recio et al., 2015).

Através da introducdo de um modelo que usa a transmisgiieikgagenética (probabilidade
de transmisséo de fendtipos ancestrais) e inducéo antleientansideracao, foi criado expressdes
novas para as covariancias entre parentes. Os autardsnacam uma abordagem genética
guantitativa classica com informac@es sobre 0 nimeopaitunidades para ocorréncia de reversao
epigenética entre geracbes e suposicdes sobre a indogdental para estimar a variacéo
epigenética e transmissibilidade epigenética em ambaspatacdes, sexuada e assexuada (Tal et
al., 2010).

A heranca epigenética € geralmente mais simples patalanalo que a heranca cultural,
uma vez que normalmente envolve apenas a transmissa@ah@lé pais para filhos) (Gonzales-
Recioetal., 2015; Taktal., 2010). Crucialmente, durante o desenvolvimento precssie; a0omo
durante a meiose e a gametogénese, alguma parte da irfforegagenética dos pais é revertida e
reestruturada. Portanto, é necessario incluir em modigokeranca epigenética o niamero de
geracdes que sofreram reversdo, e esse nimero podi disso quando o parentesco genético
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€ 0 mesmo: por exemplo, o parentesco entre pais e &l005, da mesma forma que é o parentesco
entre irmaos (em média), mas o0 numero de geracdes aueeram reversdao € um e dois,

respectivamente (Tal et al., 2010).

Para estimar a quantidade de variacdo epigenética hergéeeisase definir alguns
conceitos. Sao elegariabilidade epigenética herdavel coeficiente de resee seu complemento,
o coeficiente de transmissibilidade epigenétifavariabilidade epigenética herdavedferese a
variabilidade fenotipica que € determinado por estaepigenéticas que sao induzidos
ambientalmente e também, possivelmente, herdado de geeatéasresAs variacdes herdaveis
emque a heranca epigenética depende podem surgir espontateeosmoumtipo particular de
ruido do desenvolvimento)pu podem ser induzidas ambientalmerte variacoes nos padroes de
metilacdo entr@s individuos podem contribuir para a variabilidade fenotjpic@asmo que esses
individuos sejam todos genotipicamente idénticos. Quasimarcas sdo transmitidas entre
gerac0es, isso vai contribuir para a variabilidade epiganéerdada (Jablonka e Raz, 2009;éfkal
al., 2010).

O coeficiente de reversao (®e refere a probabilidade de mudar o estado epigenético
durante a gametogéneslu desenvolvimento inicial, para quenavageracao possa responader
atuais condices ambientais com nenhuma memoria derdetassados. O complemento deste
coeficiente de resetl v), € ocoeficiente de transmissibilidade epigenétioaqualse refere a
probabilidade de transmitir o estado epigenético aggerseguinte, sem ocorrer reversdo. Este
coeficiente deve ser tomado como uma abatrgue encapsula todaspotencialidades da heranca
epigenética relacionada com o fendtipo alvo, atravésnie wnica geragd Enquanto que o
coeficiente pode ser expresso como uma probabilidadenet®m pode ser interpretado como um
coeficiente de razdo, que representa a paiQadalor epigenético que é transmitido para a proxima
geracdo. O modelo também estabelece uma hipotese giatuifa de que coeficiente de reversao
€ uma constante da populacdo, eminanealidade podeeassumir alguma distribldg (Talet al.,
2010; Varonatal., 2015).

O valor fenotipico de um individuo (P) é dado pela soma dor \génético (G), a
contribuicdo da epigenética transmissivel (C) e o dedwi@mbiente (E). Em vez do modelo
genético quantitativo padréo P = G + E, os autores usiizdét = G + C + E, assumindo aditividade
e independéncia, para simplificar. Os dois modelos sdo étiza eficazmente, uma vez que todos
os efeitos ndo genéticos séo incluidos em E na equa&ssical, do qual o C pode ser um
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componente. Alternativamente, C pode ser incluido em Gledgse a variancia atribuida aos
efeitos herdaveis é, as vezes, assumido para ser pueasieemtigem genética. O valor epigenético
de um filho depende se seu estado epigenético foi revestieln,caso de reversao, a contribuicéo
epigenética é determinada pelo ambiente indlito©s descendentes apresentam reversao do seu
estado epigenético com probabilidadeherda de seus pais o0 estado epigenético com probabilidade
1-v(Taletal., 201Q)

O ambiente indutor pode ser uma exposicdo a um sinal ousesta@sbiental, e
alternativamente, pode ser uma mutacao que tem efeitastewr desenvolvimento do animal e
gue persiste depois da prépria mutacao ter sido segregadanaididt@n contraste com o ambiente
indutor, os fatores microambientais que determinam o desviomdeerste (E) variam entre
individuos dentro de uma geragcdo, mas em média ndo muda nq temjad modo que o valor
esperado de E é zero. De acordo com Tal et al. (2010mesmique G, C e E sdo estatisticamente
independentes, tais que:

Vp =Vg + Vc + Ve

Podese distinguir, por analise genética quantitativa, entre Hgaragenética e heranca
epigenética transgeracional, e a presenca de heramgené&iia transgeracional envolve uma
redefinicAo da covariancia entre parentes, conforme pieomus Talet al. (2010).0s autores
desenvolveramum modelo para o célculo da covariancia entre parentes ipdividuos de
reproducdo sexuada e assexuaafuncdo da herdabilidade epigenétigd, do coeficiente de
reversao \{), e do seu complemento, o coeficiente de transmissidicepigenética (2 v). Uma
vez que estes s80 0s Unicos parametros que contribuem pavam@&ncias, € necessario comparar
trés covariancias entre parentes que contém os conipsmeEnvariancia genético e epigenético em
diferentes proporcdes. A maneira mais simples é raathivariancia entre pai-filh@QVop), entre
meio-irméos COWs) e entre tio-sobrinhaQOWun).

Tal et al. (2010) apresentaram as seguintes covarianuiess garentes considerando a
variacao epigenética:

COVyp = % o2+ % (1- v)agz (Covariancia entre pai e filho)

COVys = i o2 + i (1- v)zaf2 (Covariancia entre meio-irmaos)
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COVyy = i o2 + i (1- 17)3052 (Covariancia entre tio e sobrinho)

Assume-se que 0s pais contribuem igualmente para as mpigaséticas de seus filhos
qgue ndo sofreram o processo de reversao. Devido a magdofide variancia epigenética ter
contribuida para a covariancia entre pais-filhos,@6tsop € maior do que duas vezes a covariancia
entre meio-irmaosdOVor > 2COWg), entretanto, esta diferenca também pode ser explicanla pel
efeito da interacao aditivo-aditivo. Uma comparacdo c@ielusiva é entre a covariancia de tio-
sobrinho e de meio-irm&os, uma vez que tio-sobrinho assmo e¢neio-irméos séo parentes de
segundo grau com um Unico ancestral comum, e, portantopgadancia contém exatamente 0s
mesmos componentes de variancia epigenético. No erdarddancia epigenética contribuiu mais
para a covariancia entre meio-irma@0OMis > COWn), e desta forma, ao detectar uma maior
covariancia entre meio-irmaos estaria fornecends bw@éncias para a heranga epigenética (Tal
et al., 2010)

Verifica-se que a variacdo epigenética inflaciona asr@n@as genéticas entre parentes. A
covariancia entre parentes € reduzida quando o numero derog@des para dissipar (ou reverter)
as marcas epigenéticas aumenta. Portanto, para orgadiglome de reproducdo sexuada, a
covariancia entre pai e filho € maior do que a covaidégmntre irmaos compies (A > 212), comoi
€ definido estando dentro do intervalo (0 e 0,5). Similatepemncovariancia entre meio-irmao é
maior do que a covariancia entre tio e sobrinko>(2)%). Também pode-se notar que, se 0
coeficiente de reversdo ¢ 0, entdo A ¢ 0,5 e a matrizA torna-se equivalente a matriz dos numeradores
de parentescdd(), onde as covariancias entre irmaos completos e filab sdo equivalentes (Tal
et al., 2010; Varona et al., 2015).

Além disso, a comparacdo das covariancias de irmaopletms COVrs) e de pai-filho
também pode revelar a presenca de variacdo epigenétia@avéle A contribuicdo epigenética
aumentaCOVop mais do qu€OWss, enquanto que a contribuicdo genética aditiva € a messiay,
COVes < COVopseria esperado. Entretanto, os efeitos de dominanciéeenmgpodem aumentar a
COVss consideravelmente, e por isso, mascaram um pouco O ef@iteariacdo epigenética
herdavel. Para simplificar, assume-se que ndo ha edpistaticos ou de dominancia (por exemplo,
um oitavo da variancia aditiva-aditiva contribuiu pa@OVor - 2COWse sugere-se 0 uso de meio-
irméos paterno onde os efeitos da mae estado ausentet 41.aP010). A Figura 1 ilustra como a
contribuicdo da epigenética para as semelhancas entrégsadepende das oportunidades para

ocorréncia de reversdo em espécies sexuais.
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A Parent*

Genelic relatedness = ¥4
One chance for resat:

epigenetic contnbution Chance for reset, v

proportional to (1-v)

. Genetic relatedness = 4

Two independent s
chances lor reset
epigenetic contnbution

B Grandparent®

Chance for reset, v . Chance for reset, v

Offspring 1 peoportional to (1v)°  Offspring 2

‘Sexual: Showing only one of the two paremts

]
Parent*
. Genetic
relatedness = V4 Chanca for
reset, v
Three Independent
chances for reset
epigenetic contrivution

proportional to {7-v)’
* Sexual: Showing onfy one of :
the two parents, in each case Offspring

Figura 1- (A) semelhanca de pai-filho com irmaos-completosepaaducao sexual: duas

oportunidades independentes de reversdo entre descenéenqies)to que a sua relacao

genética é 0,5. (B) semelhanca do tio-sobrinho na reprodeg@ml: trés oportunidades

independentes de reversao entre tio-sobrinho, enquanto gjaeaorgenética é 0,25. Fonte:

Tal et al. (2010).

Os componentes de variancia e o coeficiente de transiiikegle epigenético podem ser

estimados a partir das covariancias:

2 [COVys—COV
(1-v) = [COVHs uN]
COVopp—2COVys

2 _ 2[COVop—2COVys]
v (1-v)

0f =2 C0Vop — (1 —v)0?

(Coeficiente de transmissibilidade epigenética)

(Componente de variancia epigenético)

(Componente de variancia genético aditivo)

onde o tio e o pai do sobrinho sédo irméos completos, e, antes, 0 pai NEOVop, 0 pai de meio

irmaos, e o pai do tio (avd do sobrinho) pertencem a mgsmnmacao.
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4. Panorama da Coturnicultura no Brasil

No sistema de producéo avicola brasileira, a coturnicytuia tida como uma atividade
de subsisténcia para pequenos produtores, porém, com o deseemtdvile novas técnicas de
producdo, a coturnicultura passa a ocupar um cendrio de atiadtadeente tecnificada com
resultados promissores aos investidores. Em funcdo dogwmlt dessas aves para a producao de
oVOS e carne, além de apresesacaracteristicas sensoriais e organolépticas recal@secomo
de alta qualidade e palatabilidade, a coturnicultura tem despertaidoesse de diversas empresas
avicolas, se destacando como exploracdo comercialasil B-reitas et al., 2005

A codorna é uma ave originaria do norte da Africa, da Eueoga Asia, pertencendo a
ordem dos Galliformes, familia dos Fasianideos (Phasianida®familia dos Pernicidios
(Perdicinidae), do génef@oturnixe da espéci€. Coturnix(Pinto et al., 2002). No inicio do século
XIX, os japoneses iniciaram trabalhos de cruzamentos@dmnas advindas da Europa e espécies
silvestres, o0 que levou a uma ave domesticada que foi ch&oadaaix coturnix japonicadando
inicio a sua exploracdo (Pastore et al., 2012). No Brmas@ixploracdo comercial da ave para
producéo de ovos teve inicio em 1989, e desde entdo, a atividade pasr grande importancia
na economia agropecuaria. A partir de 1996, com a introducfinohdgem europei&oturnix
coturnix coturnix houve uma modificacdo na producdo, uma vez que as cedeunapeias
possuem melhor aptiddo para corte quando comparadas as japameamelhores indices
zootécnicos, como ganho de peso médio, melhor conversdentdime maior eficiéncia na
utilizacdo do alimento (Almeida et al., 2002).

Ao observar o panorama nacional do rebanho de codgeasgbe-se um incremento
significativo nas duas ultimas décadas. Em 2013, o plantgldwra de codornas registrou um
efetivo de 18,172 milhdes de animais, tendo um aumento de 1Mh6¥agdo ao ano de 2012. A
regido Sudeste liderou com 71,6% da producédo, seguida de 11,1%anaSel) 8,2% na regido
Nordeste, 4,0% na regido Centro-Oeste e apenas 0,6%aa Kegte. Dentro da regido Sudeste, 0
estado do Sdo Paulo foi responsavel por 54,1% do efetivo nacegaido pelos estados do
Espirito Santo e Minas Gerais, com 10,0% e 9,8%, respawivte (IBGE, 2013).

Para a producéo de ovos de codorna, o pais produziu 342,503 milltizsagdeem 2013
gue corresponde a um aumento de 20,2% em relacdo ao produzidoamteaior. As regides com

maior producgdo de ovos foram similares as reportadas @deav®m nacional, e ainda, o estado de
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Séo Paulo representou 62,7% da producdo nacional de ovoslosdigtaantemente pelos estados
de Minas Gerais (9,9%) e Espirito Santo (7,9%) (IBGE, 2013).

Percebe-se que a producdo de ovos dentro da coturniculinags éepresentativa que a
producéo de carne, no entanto, o curto intervalo de geracaedgio da maturidade sexual
tornaram o mercado de carne como uma alternativa pramisd8odemanda de um mercado
consumidor exigente também justifica o crescimento expredsi producédo de carne de codorna,
uma vez que esta apresenta alto conteudo proteico e baixagdeawte gordura. Além disso, outros
fatores contribuem para que a coturnicultura venha se @arstdd como uma atividade rentavel,
por ndo necessitar de muitos investimentos ou grandes@aeao seu desenvolvimento, além de
exigir menor custo no consumo de racéo, apresentando piadecia producéo, maturidade sexual
e alta produtividade (Bonfim e Melo, 2015).

Para que a cadeia produtiva de codornas possa avancarntism sk melhorias nas
caracteristicas econdémicas, € importante aplicardoétde melhoramento genético que buscam
identificar geneticamente os melhores individuos da pofala&ssim, é necessario utilizar um
modelo apropriado nas avaliacbes genéticas que consigev@dso comportamento dessas
caracteristicas, identificando e incluindo os efeitosigthéenciam na variancia fenotipica. Neste
contexto, a epigenética surge como um novo componapéz ae alterar o fenotipo da progénie e

afetar o desenvolvimento futuro do individuo, bem como dedsitgeracoes.
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INTRODUCAO

As teorias genéticas mendelianas guiaram grande parte glaspeioldgica ao longo da
histéria, e, desde entdo, tem sido assumido que fendtpesiicos surgem apenas a partir da
sequéncia de bases do DNA (Feeney et al., 2014). Em esperiahmpo do melhoramento
genético, tais teorias ainda se fazem presentes hatosgle avaliacdo genética dos animais de
producdo. As metodologias aplicadas utilizam modelos sirmagdo dos parametros genéticos
gue sdo baseados em identificar e isolar a variacaefeit@s genéticos aditivos na expressao das
caracteristicas de importancia econémica. Com base oeshecimento, tem-se a predicao dos
valores genéticos de cada animal para que seja realizado cswode selecdo dos futuros
reprodutores. A teoria por tras destes métodos pressupdasqiierencas geneéticas entre 0s
animais sao devidas a diferencas na sequéncia de DNA herdémtandemendeliana (Goddar e
Whitelaw, 2014).

No entanto, os padroes de heranca ndo-mendeliana desaf@msnteorias e sugerem a
existéncia de um processo alternativo para explichmscemecanismos de heranca. Deste modo, a
epigenética se revelou como uma area promissora, deggamonstrar modificacbes nos padrboes
de heranca que ndo envolve mudancas na sequéncia de DN#nKdablRaz, 2009; Gonzéalez-
Recio et al., 2015). Um fendtipo resulta da interacdo engrenoma e 0 epigenoma, e que por si
depende do ambiente que o animal foi submetido durante o seu d@semio e a vida adulta.
Durante o desenvolvimento de um animal, ocorrem alterac@®®$cgs N0OS Cromossomos que nao
alteram a sequéncia de nucleotideos. Estas alteract@seenvmetilacdo de bases citosinas no
DNA e alteracbes nas proteinas histonas, sendo denomidadasrcas epigenéticas, estando
associadas com mudancas na expressao dos genes (Heatidedgken, 2014; Triantaphyllopoulos
et al., 201%. Assim, as variacdes epigenéticas que ocorrem durantei@ da vida de um animal
desempenham um papel importante na producdo de diferengasditiluais entre os fendtipos
(Frésard et al., 2013).

Embora os processos epigenéticos sejam altamentercadss entre todas as espécies, 0s
epigenomas especificos sdo altamente divergenteornia¢do gendmica de uma célula é bastante
estavel, enquanto o epigenoma € altamente dindmiamgo ta vida, sendo governado por uma
complexa rede de interacdo de fatores genéticos emtaibifBernstein et al., 2007). Modificacbes

destes processos epigenéticos podem ocorrer devido a alguns&@xpimbiental em periodos
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criticos durante o desenvolvimento da espétimalmente, essas marcas epigenéticas podem ser
apagadas e reprogramadas durante a producéo de gametas ddsi@eiteea formacao do zigoto,
porém, elas também podem persistir no organismo e, psegwointe, serem herdadas juntamente
com o DNA através de geracfes (Santos et al., 2002; Ibédagdau e Zhao, 2015). Portant@,
heranga epigenética transgeracional ocorre quando a&ssmpudesm ser observadas em uma
geracdo de descendentes que ndo foram expostos ao agentq Jatildoka e Raz, 2009; Skinner,
2011; Szyf, 2015)Apesar de um grande numero de pesquisas sobre epigenéticeendon s
desenvolvido em uma variedade de espécies animais e vegetaita de investigacdo em
quantificar a variancia epigenética transgeracional, nflieencia uma determinada caracteristica

econOmica, ainda é um fator limitante.

Diversos fenbmenos epigétitos em diferentes espécies animais ja foram repatado
literatura, inclusive em aves, demonstrando a necessidadeompreender plenamente a
importancia da epigenética na variabilidade fenotipica dastemis (Frésard et al., 2013; Feeney
et al., 2014; Triantaphyllopoulos et al., 2018ps frangos, as modificacdes epigenéticas ocorrem
a partir da primeira fase do ovo, ou seja, numa fasguera mae fornece uma assinatura ambiental
atraves do conteudo contido no ovo (Monaghan, 2@gs fatores ambientais podem ter grande
influéncia sobre o fendtipo adulto e uma melhor com@@&®mlos mecanismos epigenéticos, que
regulam a resposta do embrido as mudancas ambientaisiagoag@orcionar novos métodos de

melhorar a eficiéncia alimentar, o bem-estar aningatjgalidade do ovo.

Alguns autores vém propondo modelos quantitativos, incluindanbarepigenética e
interac6es ambientais, oferecendo novos caminhos paréutuma inclusdo destes mecanismos em
estudos de selecdo genética (Tal et al., 2010; JohannesreéCbdtché, 2011; Lopes et al., 2015;
Varona et al.,, 2015). A reversibilidade das modificacdes epigesgtou seja, a sua natureza
potencialmente transitoria, poderia constituir um desafiotnodelagem de heranca. Um ponto
importante na selecao de animais € avaliar a extensagueaheranca epigenética transgeracional
também afeta a eficiéncia da selecdo genética, umgueea epigenética pode ajudar a explicar
melhor a variabilidade ambiental e ndo-mendeliana de eaisittas produtivas e reprodutivas
(Frésard et al., 2013No Brasil, a producdo de codasepresentou um grande crescimento nas
tltimas décadas, e o melhoramento genético tem coittoibpara alcancar melhores indices
produtivos e reprodutivos, conduzindo a sele¢cdo em cadagdéinhdSilva et al., 2013). Por

apresentar caracteristicas sensoriais e organolépicamhecidas como de alta qualidade e
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palatabilidade, a coturnicultura tem se mostrado como al®ida interesse. O curto intervalo de
geracdo e a reducdo da maturidade sexual, bem como o ganhsodmgmio e uma melhor
conversdo alimentar, permitiram avancos na cadeia pvaddéstas aves (Narinc et al., 2010;
Varkoohi et al., 2011)Desta forma, com o intuito de continuar melhorando asctaxisticas de
importancia econdmica, faz-se necessario realizankaedo genética de codornas, definindo os

critérios de selecdo com base nas estimativas dang@od genéticos da populagéo.

Neste sentido, objetivose estimar a variancia epigenética transgeracional para as
caracteristicas peso corporal e qualidade do ovo em um bigndados de codornas de corte
utilizando informacfes genealdgicas e fenotipicas pernmidio da metodologia de modelos
mistos. Tal abordagem permite verificar a existéncia @doeepigenético transgeracional nas
caracteristicas citadas, bem como avaliar sua coigéfitoypara programas de melhoramento de

codornas de corte.

MATERIAL E METODOS

Populacéo e Eenotipo

Foi utilizado um banco de dados proveniente de uma linhagesniraental de codornas de
corte Coturnix coturniy pertencente ao Programa de Melhoramento Genético de dwes
Departamento de Zootecnia da Universidade Federal de Vicosa. Asalidis geracdes de aves
da linhagem UFV1, em que realigao processo de selecdo com énfase para caracterispeaale
corporal, sendo os dados coletados no periodo de maio da 2Q06to de 2007.

As aves foram criadas com manejo nutricional preconizpdos garantir a saiude e o
desempenho. No dia da ecloséo, as progénies ragelentificacdo individual para anotacao de
pedigree, além de teerealizado a medida do peso corporal no primeiro dia de Ridiea cada
geracdo, na fase inicial de criacdo, as aves foramibdislas em boxes de piso de concreto, onde
permanecem até o processo de selecdo. Cada boxe foi cobertoarnende maravalha e continha
campanulas para aguecimento, comedouro do tipo prato e bebeddipmabpo de presséo, sendo
a agua e a racao fornecidad libitum Até o 14° dia de vida das aves foram utilizados programas

de luz que constavam de 24 horas de iluminagéo, apds esse peldtmio se a iluminag¢édo natural.
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Além do peso inicial (ao nascimento), os animais forasages individualmente com 7, 14,
21, 28, 35 e 42 dias de vida (P1, P7, P14, P21, P28, P35 e P42), sealfionestensiderado como
peso ao abate. Aos 21 dias de idade foi realizada a sexdageamimais por identificagdo visual e
aos 28 dias realizou-se a selecéo destas aves, oadetfansferidas para gaiolas galvanizadas. A
partir deste periodo, as fémeas foram mantidas em gaidla&luais, enquanto os machos foram
revezados nas gaiolas de duas reprodutoras, escolhidosiateatde. Assim, a razdo de sexo da
populacao reprodutora foi de 1 macho: 2 fémeas, e os mawians &lterados entre as mesmas
duas fémeas a cada trés dias para manter a fertilidadeva®pastos. Foram selecionadas 204
fémeas e 102 machos a cada geracdo. As gaiolas galvanizadagmpodimensfes de 0,90m de
comprimento x 0,44m de largura x 0,23m de altura, e foranp@&d@s com comedouros lineares e
bebedouros do tipo canaleta entre as gaiolas, concfor@eto de agua corrente. Os animais nédo
selecionados permaneeam no piso até completarem 42 dias de vida, e posterioeneeniados
para o abate.

Aléem dos registros de peso corporal, também foram daletanformacdes das
caracteristicas de qualidade do ovo em fémfeasalise de ovos foi realizada em cada ave, quando
0S animais apresentavam 77 dias de idade, coletados porms&pdsecutivos. As caracteristicas
avaliadas foram: peso médio do ovo (POM), comprimentoavébvo (COM), largura média do
ovo (LOM), peso médio da casca (PCM), peso médio da geGid)(B peso médio do albumen
(PAM). Para obtencdo do POM foi utilizado uma balangitica e para mensuracédo do COM e
LOM utilizou-se um paquimetro digital. Apos a pesagem, @s deram cortados com estilete e
suas gemas separadas, para obtencdo do PGM. Da mesmafoedeu-se a pesagem do PCM,
uma vez que as cascas ja haviam sido identificadas e €eP#gM foi obtido pela diferenca entre
0 peso médio do ovo e o0 peso da gema e da casca.

A matriz de numeradores do coeficiente de parentescorimada por animais de 3

geracbes, composta de 5.832 animais, totalizando 248 pais e 465 maes

Anélises Estatisticas

Os dados foram processados no Laboratério de Melhoramamt@ido Departamento de
Zootecnia da Universidade Federal de Vigcosa. Por interrdédsoftware SASStatistical Analysis
Systemversado 9.4) foi realizada a analise crigoghecagem dos dados, eliminando informacgdes

incompletas ou duvidosas. ©@stliersforam identificados para cada caracteristica atravésalo us
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do gréfico tipobox-plot os quais foram removidos do banco de dados, sendo adotaddirtdar
trés desvios-padréo acima ou abaixo da média. Foramlatdsuas estatisticas descritivas das
caracteristicas estudadas (niumero de observacdes, neslim-padrdo, coeficiente de variacao,
valores minimo e maximo), obtidas também por intermédisoftware SAS.

Foram realizadas analises genéticas uni-caracterigizastodos os pesos corporais (P1,
P7, P14, P21, P28, P35 e P42) e caracteristicas de qualidade (foQM, LOM, PAM, PCM,
PGM e POM). Como efeito aleatério foram considerados o efeito tigméditivo direto e o efeito
epigenético. Foi realizada uma analise preliminar para agadignificancia dos efeitos fixos a um
nivel de 5%, por intermédio do procedimento PROC GLM do scdtv&AS Para 0s pesos
corporais, os efeitos fixos avaliados foram ano aoimasto, eclosdo, geragdo e sexo, 0s quais
compuseram 14 grupos de contemporaneos. Para as calieatedst qualidade do ovo foram
avaliados os mesmos efeitos fixos, porém, desconstierapenas o efeito de sexo, e estes
compuseram 3 grupos de contemporaneos

Os componentes de variancia foram estimados pelo mé@dnaxima verossimilhanca
restrita (REML) utilizando gacote “regres$ do software R (2010), (Anexo 3), o qual utiliza um
algoritmo de Newton-Raphson para localizar o maximo da sujeedficiog-verossimilhanca.

O modelo animal utilizado em presenca de variacdo epigen@aa ser representado
matricialmente como:

y=Xb+Za+Z+e (1)

Em quey é o vetor das variaveis dependentes (observag¢deés); vetor de efeitos fixos;

é o vetor de efeito genético aditivo direto, NID£PA); & é o vetor de efeitos epigenéticos, NID

(O, agA); X é a matriz de incidéncia dos efeitos fixdssdo as matrizes de incidéncia do efeito

genético aditivo direto e dos efeitos epigenéticeg® vetor de efeitos do residuo, NID ¢3]),
para cada variavel independente.
Este modelo pode ser ajustado por meio das Equacdes de $/btisios de Henderson,

conforme apresentado a seguir (Resende et al., 2014):
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Nota-se que a matriz de incidéncid) (¢ a mesma para ambos os efeitos genéticos e
epigeneéticos e estes séo ditos independentes. A iar& matriz dos numeradores do coeficiente
de parentesco e a matriz € a matriz de parentesco epigenético ou matriz de trsgibiidade
epigenética entre os individuos. Os componentes de vari@emético aditivo, residual e
epigenético séo representadosqhro? eag, respectivamentd\ estrutura da matria € definida
pelo parentesco recursivo entre o efeito epigenético dmdiwiduo ) no que diz respeito aos
efeitos epigenéticos de seu pai)(e de sua ma&q;) (Varona et al., 2015):

G=A&pit Almit e (2)

A matriz A depende particularmente de um Unico parametro autorecukgjvque esta
diretamente relacionada com o coeficiente de revéwaande A = 0,5 (1 — V).

De acordo com Tal et al. (2010), a covariancia entreneseé redefinida em funcdo da
variancia epigenética transgeracional, do coeficienteredersdo \) e do coeficiente de
transmissibilidade epigenética (%)-

Desta forma, com base nas covariancias entre par¢otea;se possivel distinguir, por
analise genética quantitativa, entre heranca genétieamamca epigenética. Ainda segundo estes
autoresv representa a proporcdo de marcas epigenéticas presemesamoa dos pais que serao
apagadas, enquanto que o (%) € o seu oposto e indica a propor¢cdo destas marcas que serao
transmitidas aos filho® ¢ é o efeito epigenético residual do i-ésimo individuo indepaedieti,

e cuja distribuicao é:

& ~N (0, (1-2)% of) se ambos os pais séo conhecidos;

& ~N (0, (1-2?) 6f) se apenas um ancestral é conhecido;
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assumindo que a variancia de efeitos epigenéticos tranggeria (V()) é constante ao longo das
geracoes:

V(&) =V i) =V (Em) =0f 3)
Em notacdo matricial, terse

E=PL+e (4)

ondeP é a matriz que define o relacionamento recursivo coafams epigenéticos do pai e da
méae. Para individuos que ndo estadas® a linha do i-ésimo individuo da matizcontém um
parametro A na coluna pertencente ao pai e a mae do i-€simo individuo. O resto dos elementos s&o

nulos. Além disso, se:

&=l - (5)

entao,
V&) =Ao%:=[l -P|*V(e) [I -P]* (6)

ondeV(¢) € uma matriz diagonal com entradas iguais pérpara individuos base, elxz)ag para

individuos com um ancestral conhecido, e—(IZkZ)ag2 para individuos cujo pai e mae séo

conhecidos. A distribuicdo pakasera assumida como uniforme, com valores entre 0 ¢ 0,5.

02
Desse modo, a herdabilidade epigenética pode ser calcuﬂéda:—i
Oy

A implementacédo do modelo misto de covariancia entenpss requer a inversa da matriz
A para construir as equacdes de modelo misto, de uma msingleat como a matriz de numerador
de parentesco no modelo padrdo de Henderson (1984). Dessa Ytaroaa et al. (2015)
descreveram um procedimento simples para o calculo dweataz de transmissibilidade
epigenética. O procedimento leva em conta a natureaasiex dos efeitos epigenéticos
transgeracionais, usando um argumento equivalente a Quass, [®%6a inversa da matriz de
numerador deA™), e Quintanilla et al. (1999), para efeitos de ambiente pentemeaterno

relacionados a mae. A inversa da matipode ser construida sequencialmente através de uma
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leitura do pedigree da populagéo, utilizando de regras bastamles de parentesco, similares as

regras propostas por Henderson (1976) quando foi construida saickzematriA.

Assim, Varona et al. (2015) desenvolveram o seguinte algopiémaoa construcao da matriz
Al (derivacdo da matria™ em Anexo }, a partir da leitura de todas as informacées do pedigree e
realizando o célculo para cada individuo:
a) Se 0 pai e a mae sdo desconhecidos;
adicionar 1 a diagonal (i, i)

b) Se apenas um dos pais (p) € conhecida;

adicionar(l_llz) para a diagonal (i, i)
.. -1
adicio nar —z

para os elementos (i, p), (p, i)

12
I

e para o elemento (p, p)

adiciona

c) Se ambos os ancestrais (p e m) sdo conhecidos;

adicionar(l_;z) para a diagonal (i, i)

adicionar(l__;lz) para os elementos (i, p), (i, m), (m, i), (p, i)

2

adicionar. para os elementos (p, p), (p, M), (m, p), (M, m).

(1-222)

Com base neste algoritmo, foi desenvolvido um programaofiovare R (2010) para
construcéo da inversa da matriz de transmissibilidade epigeii€ti), conforme Anexo 2Foram
utilizados valores di variando de 0 a 0,5, com intervalo de 0,01, para estimacdo dos componentes
de variancia e com base no critério de informacao dek@KaIC) foi definidoo valor dei que

melhor se ajusta aos dados.

Também foram realizadas analises unicaracteristicagzantdb o modelo reduzido
(retirando o efeito epigenético), por intermédio do pacote “regress no software R (2010), conforme

segue:

y=Xb+Za+e (7)
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Em quey é o vetor das variaveis dependentes (observagdés); vetor de efeitos fixos;
é o vetor de efeito genético aditivo direto, NID 8A); X é a matriz de incidéncia dos efeitos
fixos; Z é a matriz de incidéncia do efeito genético aditivatdiex é o vetor de efeitos do residuo,
NID (0, 621), para cada variavel independente.

Para comparar a significancia da diferenca no ajusteodielmreduzido (p) e do modelo
com o efeito epigenétidd.,+1), foi realizado o Teste da Razéo de Verossimilhanca (TRV) a 5% de
probabilidade, definido por:

D =-2[LogLp+1— LOGe L]

Assim, basta comparar D [2 vezes a diferenca (modelo ciar mimero de parametres
modelo com menor niumero de parametros) de Lagssociados a dois modelos ajustados] com o
valor da fun¢do densidade de probabilidade (Tabela de ¥?) para determinado numero de graus de
liberdade e probabilidade de erro. O nimero de graus de liberdadiaidodeela diferenca no
namero de parametros ou componentes de variancia entréom(f@esende et al., 2014).

Os valores genéticos dos individuos foram preditos paiaavaiavel em estudo utilizando
ambos os modelos (reduzido e com efeito epigenétcimyam calculadas as correlagbes de
Spearman entre eles. Com base no valor genéticogriedam selecionados 30 animais para cada
caracteristica analisada afim de verificar possivésagloes na classificacdo do rank quando foi

incluido o efeito epigenético no modelo.

30



RESULTADOS

Variancia epigenética transgeracional para peso corporal em codornas de cart

As estatisticas descritivas do peso corporal em difeseidades (do nascimentoé &

semanas de idade) sédo apresentadas na Tabela 1.

Tabela 1- Estatistica descritiva dos pesos corporais avaliadosiraan linhagem de

codornas de corte

Caracteristica* N M+ EP DP Ccv MIN MAX
P1 3020 9,436+ 0,017 0,934 9,908 6,2 12,55
P7 2995 29,776+0,090 4,966 16,678 11,30 56,70
P14 2983 76,183+0,180 9,846 12,924 31,70 110,20
P21 2987 134,468+0,288 15,784 11,738 48,80 228,85
P28 2985 193,662+ 0,365 19,978 10,316 91,56 297,60
P35 2932 232,227+0,402 21,772 9,375 114,41 339,50
P42 2904 254,778+0,500 26,986 10,592 139,29 361,40

*N = namero de observacdes; MEP = médiat erro padéo, DP = desvio-padréo; CV =
coeficiente de variacdo; MIN = valor minimo; MAX =lea maximo; P1 = peso ao
nascimento; P7 = peso aos 7 dias; P14 = peso aos 14 diasjpegd aos 21 dias; P28 =
peso aos 28 dias; P35 = peso aos 35 dias; P42 = peso aos 42 dias.

O Critério de Informacdo de Akaike (AIC) calculado para coag@r entre os diferentes
valores do parametro autorecursiyaitilizados nas analises de peso corporal, sdo apresemniado
Figura 1 Baseado no menor valor de AIC definiu-se o0 modelo que methajustou aos dados,
sendo o0 mais apropriado para descrever o comportamento deatad@ristica estudada. Desta
forma, foram selecionados os valoreshdgara cada caracteristica, conforsde apresentados na
Tabela 2

Os componentes de variancia aditiva, variancia epigenéariancia ambiental e variancia
fenotipica, as estimativas de herdabilidade direta @abédidade epigenética, e o coeficiente de

reversao e o coeficiente de transmissibilidade epigendgiara cada peso corporal avaliado, séo
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apresentados na Tabela 2 e 3, respectivamente, utilizamdalelo com o efeito epigenético e o
modelo reduzido.
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Figura 2- Critério de Informacao de Akaike (AIC) calculado paraparacéao entre os modelos
(com efeito epigenéti), utilizando valores de A variando de 0 a 0,5, para peso corpaal,

uma linhagem de codornas de corte.

Para a maioria dos pesos corporais (P1, P14, P21 ed&8yr de A utilizado foi 0,50,
enquanto que para P7 e P42 este valor diminuiu para 0,39 e 8#&treamente (Tabela 2). Para
P28o A utilizado foi menor ainda, 0,05. Este parametro autorecursiveasstciado ao coeficiente
de transmissibilidade epigenética, uma vezigpede ser definido confo= 0,5 (1 —v), conforme
detalhado por Tal et al. (2010)través da selecdo dos valores )Jefoi possivel encontrar o
coeficiente de reversdw)(e o coeficiente de transmissibilidade epigenética- ( para cada

caracteristica avaliada. Para os pesos corporais P1PR14e P35, o valor do coeficiente de
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transmissibilidade epigenética encontrado foi 1,00 (BaBgl Para P28 este coeficiente dode
menor magnitude, 0,10, quando comparado com os demais pesosispgErdo que para P7 e
P42 os valores foram 0,78 e 0,44, respectivamente. Devidotagoaismo existente entre estes
coeficientesv” e “1 — v”, os valores do coeficiente de reversdo encontrados para P7, P28 ¢ P42
foram 0,22, 0,90 e 0,56, respectivamente, e para 0s outr@sgoeporais, o coeficiente de reversao

foi zero (Tabela 2)

Tabela 2— Estimativas de componentes de variancia, herdabilidadefgieoi®s de reversao e
coeficientes de transmissibilidade epigenética para pegmral avaliado em uma

linhagem de codornas de corte, utilizando o modelo conito efeigenético

Estimativas* P1 P7 P14 P21 P28 P35 P42
6%a 0,286 3,425 12,442 29,060 54,065 75,127 96,403
o’ 0,039 1,402 0,685 1,930 2,5E-08 0,638 22,513
c’e 2E-09 8,086 56,314 145,452 252,603 273,28 318,50
6’ 0,325 12,914 69,442 176,442 306,669 348,94 437,41
h2 0,87 0,26 0,17 0,16 0,17 0,21 0,22

+0,09 +0,03 +0,02 +0,02 +0,02 +0,03 +0,03
v? 0,12 0,10 0,0098 0,0109 0,000 0,0018 0,0514
+0,02 +0,03  +0,0065 +0,0067 +0,37 +0,005 0,047
A 0,50 0,39 0,50 0,50 0,05 0,50 0,22
\J 0,00 0,22 0,00 0,00 0,90 0,00 0,56
1-v 1,00 0,78 1,00 1,00 0,10 1,00 0,44
LogL -373,09 -5565,8 -7931,6 -9325,6 -10110,6 -10139,8 -10384
AIC 752,1 11137,7 15869,2 18657,2 20227,2 20285,6 20774
TRV 230* 17,2* 1,9% 3,4 0,0 0,2 1,2%

*o6%q = variancia genética aditiva; 6% = variancia epigenética transgeracional; 6?e = varianca
ambiental; 6% = varidncia fenotipica; h? = herdabilidadeerro padrép y?> = herdabilidade
epigenética transgeracionaérro padrap) = parametro autorecursivo; v = coeficiente de reversao;

1 — v = coeficiente de transmissibilidade epigenética; LogL = logaritmo da fend& maxima
verossimilhanca; AIC = critério de informacéo de Akaike; TRiéste da razdo de verossimilhanca
(*significativo a 5% de probabilidade; ns: ndo significativo).
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Ao comparar o modelo reduzido com o modelo acrescido di efpigenético, ndo
observou-se diferencga significativa entre eles panaiaria dos pesos corporais avaliados (14 a 42
dias de idade), conforme apresentado no teste da razdmdsivéhanca mostrado na Tabela 2.
Deste modo, ambos os modelos ndo apresentaram diferangaalidade de ajuste para estas
andlises, sendo similares os valores dos componentesid@leigagenético e ambiental, tal como
as herdabilidades diretas estimadas (Tabela 2 e 3). Enguaantoara as caracteristicas peso ao
nascimento e peso aos 7 dias, 0 modelo com efeito epigesétimostrou de melhor ajuste aos

dados, com herdabilidades diretas superiores as encontrasaslelo reduzido (Tabela 2).

Tabela 3- Estimativas de componentes de variancia e herdabilidadep@so corporal avaliado

em uma linhagem de codornas de corte, utilizando o0 modelo sfeito epigenético

Estimativas* P1 P7 P14 P21 P28 P35 P42
6’a 0,185 2,595 11,568 26,67 54,106 74,102 90,871
c’e 0,348 11,671 59,733 155,05 252,552 276,722 354,366
6’ 0,533 14,266 71,301 181,72 306,643 350,824 445,237
h2 0,35 0,18 0,16 0,15 0,17 0,21 0,20
+0,01 +0,01 +0,01 +0,01 +0,01 +0,01 +0,01
LogL -488,09 -5574,4 -7932,5 -9327,32 -10110,6 -10139,9 -10385,0
AIC 980,18 11152,9 15869,1 18658,64 20225,20 20283,8 20774,08

*6%a = variancia genética aditivas?e = varidncia ambientak?, = variancia fenotipica; h? =
herdabilidadet erro padréo; LogL = logaritmo da funcdo de maxima verobsmga; AIC =
critério de informacéo de Akaike.

As estimativas de herdabilidade direta encontradas pgrasos corporais apresentaram
variacdo em sua magnitude considerando os dois modelraddsi (Tabela 2 e 3). A caracteristica
peso ao nascimento apresentou herdabilidade alta comparadascaiemais, 0,87 e 0,35,
respectivamente, para o modelo com efeito epigenétimodelo reduzido, enquanto que para o
peso aos 7 dias esta estimativa foi moderada e baixae @AB, respectivamente. Ao longo da
vida do animal, as herdabilidades para os demais pesos cofpdéid21 e P28) ndo variaram

muito, apresentando similaridade (0,15-0,17). Finalmente ppagao aos 35 dias e peso a sele¢éo,
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as estimativas foram de 0,21 e 0,22, respectivamente, pacalelontom o efeito epigenético
(Tabela 2.

A proporcdo de variancia fenotipica explicada pelos efepdagenéticos mostraram uma
diferenca entre 0s pesos corporais avaliados, embdra $&o pequena para a maioria deles. As
herdabilidades epigenética transgeracional encontradas peaa corporal foram de baixa
magnitude, com pouca variacao a partir dos 14 dias de idadeld PalD peso ao nascimento e 0
peso aos 7 dias apresentaram herdabilidades epigenéticaesifii/a2 e 0,10, respectivamente).
Para os demais pesos corporais (14 a 42 dias) as estsnfmigm muito baixas ou proximas de
zero, sendo que as caracteristicas peso a selecédo e pEmEtea@presentaram algum variancia
epigenética explicando a expresséo do fenétipo, com liibdddes epigenéticas de 0,01 e 0,05,

respectivamente.

Os valores genéticos preditos utilizando o modelo reduzidseapgeram alta correlacéo
com os preditos no modelo epigenético, mostrando uficisrge de 0,89 para peso ao nascimento

e 0,96 para peso aos 14 dias, e para os demais pesos corporeatagao foi de 0,99 (Figura. 3)

1,00
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0,9
0,9
0,9
0,8
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P1 P7 P14 P21 P28 P35 P42

Figura 3— Coeficiente de correlacdo de Spearman entre os safeéticos
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preditos utilizando o modelo reduzido e o modelo com e#giigenético, para

peso corporal em uma linhagem de codornas de corte (p<va|ae').
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Ranking

Ranking

Com base no valor genético predito foram selecionad@§ @selhores animais para cada

caracteristica de peso corporal e para quase todosossgyediados 0s animais mostraram diferenca

de ranqueamento para os dois modelos, com excec¢do dpgmegdo (P28), a qual ndo se observou

alteracdo no rank e os animais mantiveram sua posigiodH).
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Figura 4- Classificacdo dos 30 animais selecionados de acordo ceafooss genéticos preditos

para peso corporal, utilizando o modelo reduzido (aditivo) reodelo com efeito epigenético

(aditivo e epigenético)
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Variancia epigenética transgeracional para qualidade do ovo em codornas de corte

As estatisticas descritivas das caracteristicas de qieldia ovo (peso médio do ovo,
comprimento médio do ovo, largura média do ovo, peso médiasca, peso médio da gema e peso
médio do albumen) sdo apresentadas na Tabela 4.

Tabela 4- Estatistica descritiva das caracteristicas de qualidadeodeno uma linhagem

de codornas de corte

Caracteristica* N M + EP DP Ccv MIN MAX
COM 389 33,518+0,068 1,351 4,031 28,09 37,82
LOM 388 26,602 +0,046 0,924 3,473 24,03 31,23
PAM 360 8,143+0,050 0,954 11,721 5,93 12,01
PCM 438 0,995+0,005 0,105 10,558 0,65 1,35
PGM 384 3,816+0,023 0,455 11,944 2,23 5,84
POM 389 12,918+0,065 1,297 10,043 9,09 12,01

*N = numero de observacoes; M £ EP = média + erro pa@Bo= desvio-padréao; CV =
coeficiente de variacdo; MIN = valor minimo; MAX = len maximo; COM =
comprimento médio do ovo; LOM = largura média do ovo; PAMbeso médio do
albumen; PCM = peso médio da casca; PGM = peso médiavtg §EOM = peso médio
do ovo.

O Critério de Informacdo de Akaike (AIC) calculado para coag@r entre os diferentes
valores do parametro autorecurslyaitilizados nas analises de qualidade do ovo, sdo apmsenta
na Figura 5. Baseado no menor valor de AIC definiu-seaeto que melhor se ajustou aos dados.
Desta forma, foram selecionados os valorésphra cada caracteristica, conforme sao apresentados

na Tabela 5

Os componentes de variancia aditiva, variancia epigenétriancia ambiental e variancia
fenotipica, as estimativas de herdabilidade direta @abédidade epigenética, e o coeficiente de
reversao e o coeficiente de transmissibilidade epigendtara cada caracteristica de qualidade do
ovo avaliada, sao apresentados na Tabela 5 e 6, reapsatite, utilizando o modelo com o efeito

epigenético e o modelo reduzido.
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Figura 5- Critério de Informacdo de Akaike (AIC) calculado paranparacdo entre os
modelos (com efeito epigenéticajilizando valores de A variando de 0 a 0,5, para qualidade

do ovo, em uma linhagem de codornas de corte.

Para as caracteristicas POM, COM e PAM, utilizou-seammvalor de\, 0,50, e para as
caracteristicas PCM e PGM, os valores foram men0rd4, e 0,38, respectivamente (Tabela 5
Enquanto LOM apresentou o menor valoiid@,14) entre todas as caracteristicas de qualidade do
ovo. Com base nos valores deste parametro autorectosemcontrado o coeficiente de reverséao
e o coeficiente de transmissibilidade epigenética paraceadeteristica, conforme apresentando na
Tabela 5.

O valor maximo do coeficiente de transmissibilidade eg@tjes (1,00) foi encontrado para
as caracteristicas POM, COM e PAM, tendo o coeficidateeversdo valor igual a zero (Tabela 5).
Para as caracteristicas PCM e PGM, o coeficientewdsmissibilidade epigenética foi inferior, 0,82
e 0,60, respectivamente, e o coeficiente de reversado il8ee 0,40. Ja para LOM, o coeficiente

de transmissibilidade epigenética foi de 0,28 e seu coefidenteversao foi de 0,72.
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Tabela 5- Estimativas de componentes de variancia, herdabilidaddgieotes de
reversdo e coeficientes de transmissibilidade epigenépara
caracteristicas de qualidade do ovo em uma linhagem de cedi®na

corte, utilizando o modelo com o efeito epigenético

Estimativas* COM LOM PAM PCM PGM POM

6%a 0,2006 0,1544 0,2475 0,0033 0,0196 0,3930
o’ 0,0300 2,06E-09 3,59E-09 0,00004 0,0155 0,0034
o’ 1,1629 0,4766 0,2945 0,0033 0,1250 0,7141
o’p 1,3936 0,6310 0,5420 0,0070 0,1602 1,1106
h2 0,14 0,24 0,45 0,46 0,12 0,35
+0,07  +0,098 10,14 +0,13 +0,07 0,11
v? 0,0215 0,000 0,000 0,0587 0,09 0,0031
+0,0252 +0,392 +0,02 +0,0522 0,07 +0,0206
A 0,50 0,14 0,50 0,41 0,38 0,50
v 0,00 0,72 0,00 0,18 0,24 0,00
1-v 1,00 0,28 1,00 0,82 0,76 1,00
LogL -293,81 -134,46 -113,502 782,927 112,828 -255,18
AIC 593,63 274,92 233,004 -1559,8 -219,65 516,37
TRV 0,87 0,0% 0,0% 1,4% 2,3% 0,0°

*6%a = variancia genética aditiya* = variancia epigenética transgeracional; o2 =
variancia ambientag?p = variancia fenotipica; h? = herdabilidade direta + pedrao
y> = herdabilidade epigenética transgeracional + erro padrdp A = parametro
autorecursivo; v = coeficiente de reversdo; 1 — v = coeficiente de transmissibilidade
epigenética; LogL = logaritmo da funcdo de maxima verossinghnaAlC = critério
de informacédo de Akaike; TRV = teste da razdo de verobsinga(* significativo a
5% de probabilidade; ns: ndo significativo).

Ao comparar o modelo reduzido com o modelo acrescido do edpigenético nao
observou-se diferenca significativa entre eles pagiag as caracteristicas de qualidade do ovo
analisadas, conforme apresentado no teste da razdo demgnasgia mostrado na Tabela 5. Deste
modo, ambos 0s modelos ndo apresentaram diferenca mdadeade ajuste, sendo similares os
valores dos componentes de variancia genético e ambj@ant estas caracteristicas em ambos o0s

modelos, tal como as herdabilidades diretas estimadbslél@ e 6).

39



Tabela 6- Estimativas de componentes de variancia, herdabilidadefcientes de
reversao e coeficientes de transmissibilidade epigangdira caracteristicas
de qualidade do ovo em uma linhagem de codornas de corte ndbliva

modelo sem o efeito epigenético

Estimativas* COM LOM PAM PCM PGM POM

6%a 0,210 0,155 0,248 0,003 0,019 0,392
o’ 1,314 0,475 0,294 0,006 0,169 0,735
o’p 1,524 0,630 0,542 0,008 0,188 1,127
h2 0,14 0,24 0,45 0,37 0,10 0,35
+0,03 +0,02 +0,01 +0,02 +0,03  +0,06
LogL -294,25 -134,46 -113,502 782,218 111,65 -255,19
AIC 592,504 272,92 231,004 -1560,4 -219,30 514,39

*o62a = variancia genética aditiya®e = variancia ambientad?, = variancia fenotipica;
h2 = herdabilidadet erro padrdo; LogL = logaritmo da funcdo de maxima
verossimilhanca; AIC = critério de informacéo de Akaike.

As estimativas de herdabilidade direta encontradas pamraderisticas de qualidade do
ovo variaram de 0,10 a 0,46 (Tabela 5 e 6). As cara@tassiue apresentaram maiores magnitudes
foram peso da casca, peso do albumen e peso do ovo, cbabihéades de 0,46, 0,45 e 0,35,
respectivamente, para o modelo com efeito epigenética.ldgura do ovo, a herdabilidade direta
estimada foi de 0,24, superior as estimativas encontradasagaaracteristicas comprimento do
ovo e peso da gema, que foram 0,14 e 0,12, respectivament&a @abe

A proporcéo de variancia fenotipica explicada pelos efeipigenéticos foram bastante
similares para todas as caracteristicas de qualidade doav@Xcecdo do peso da casca e do peso
da gema, as quais mostraram herdabilidades proximas de zeragdeasis apresentaram valores
de herdabilidade proximos de zero, demonstvapduca ou nenhuma variancia epigenética
transgeracional na expressdo destas caracteristicasdess nesta linhagem de codornasatie
(Tabela 5).

Os valores genéticos preditos utilizando o modelo reduzidseaaesam alta correlacdo
com os preditos no modelo epigenético, mostrando umcardt de 0,89 para peso da gema e

0,99 para as demais caracteristicas de qualidade do ovo (@igura
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Figura 6— Coeficiente de correlacdo de Spearman entre os safmeéticos
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preditos utilizando o modelo reduzido e o modelo com efeitgeaptico, para

qualidade do ovo em uma linhagem de codornas de corte (p<vajae'®).

Com base no valor genético foram selecionados os @Bomes animais para cada
caracteristica de qualidade do ovo analisada, afim de vepfissiveis alteracdes na classificacéo
do rank destes animais quando foi realizado a incluséo do efejienético no modelo (Figura 7).
Para quase todos as caracteristicas de qualidade avatiadasimais selecionados mostraram
diferenca de ranqueamento para os dois modelos, condexte@lbiumem, a qual ndo se observou

alteracéo no rank.
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DISCUSSAO

As herdabilidades diretas encontradas para 0s pesos cereaados a partir da primeira
semana de idade foram, em sua maioria, de baixa a modeegfdatude, similares aquelas
reportadas por Saatci et al. (2006), Varkoohi et al. (2011) e Barbar (2015)e menores que as
relatadas por Bonafé et al. (2011a) e Silva et al. (2018). demonstra a influéncia de maior
variancia ambiental e genética ndo-aditiva na ex@ioedsstas caracteristicas de crescimento na
linhagem estudada. Embora o ambiente proporcionado aos amjeaiag) seja 0 mais homogéneo
possivel, ainda observa-se variabilidade nos pesos carpdtados nos varios periodos de idade
avaliados. Deste modo, percebe-se que as codornas desta linhageestabilizaram o seu
crescimento ao longo do ciclo de postura, demonstrando i@ociarde variabilidade genética para
ganho de peso ao longo da vida destes animais.

Estimativas de maior magnitude foram reportadas por Stzalr (2006), Sezer (2007a),
Dionello et al. (2008) e Narinc et al. (2018jnque os autores notaram uma tendéncia de aumento
na herdabilidade no decorrer da vida do animal. As estimalevdeerdabilidade para peso aos 7
dias e peso ao abate foram, respectivamente, 0,26 e 0,2Bnsiderar o0 modelo com efeito
epigenético, superies a encontrada para peso a selec¢ao, que foi 0,16, na poputagsiuelo.
Assim, sugere-se que a selecédo realizada para peso cogopraheira ou na sexta semana de vida
(42 dias de idade) seria mais eficaz em obter progresgtigesobre o crescimento destes animais
nesta linhagem avaliada. Utilizando modelos de regressgidrdecom esquemas alternativos de
registro de dados, Silva et al. (2013) mostraram altas herddbgigmra peso ao abate, variando
de 0,45 a 0,53, em codornas de corte, similar ao estudo filetLalt (2011), os quais reportaram
herdabilidade de 0,45. Além disso, Silva et al. (2013) observauano nimero de registros de
pesagens dos animais durante a fase de crescimento poethugéto, mantendo as estimativas dos
valores genéticos relativamente inalteradas quando apeaa® registros de peso corporal sdo
analisados por modelos de regresséao aleatoria.

Ao contrario dos demais pesos corporais, 0 peso ao nascia@esentou alta herdabilidade
(0,87) para o modelo com efeito epigeo&tmaior do que as estimativas obtidas por Bonafé et al.
(2011a) and Bonafé et al. (2011b), que também foram de alt@tode (0,50 a 0,70), em modelos
de regressédo aleatdria e considerando a heterogeneidadari@asias residuais. Herdabilidades
altas para peso ao nascimento também foram reportaddanae et al. (2010), Silva et al. (2013)

e Teixeira et al. (2013), com estimativas variando de 0,43& €&mn diferentes linhagens. A alta
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herdabilidade direta encontrada para peso ao nascimentpulagém de codornas em estudo pode
ser explicada pela existéncia de um pequeno efeito ambigméalyez que o manejo fornecido pelo
incubatoério foi 0 mesmo em cada geracdo ou nascimPortanto, existe um relevante papel da
genética no controle da primeira fase de vida em coda®arte, indicando que o peso ao
nascimento pode apresentar uma boa resposta a sefeg#n periodo inicial de crescimento. Este
resultado é bastante interessante para o setor de cotumaicjl que o desenvolvimento do animal
ao longo do tempo pode ser altamente influenciado pelalwestedrporal apresentada logo apos
eclosdo. Diversos estudos reportaram a existéncia de taneoalelacdo genética entre o0 peso
inicial e os demais pesos corporais ao longo da vida, dorras (Narinc et al., 2010; Bonafé et
al., 2011b; Lotfi et al., 2012; Silva et al., 2013; Barbierile2915.

Por outro lado, alguns estudos apresentaram herdabilidadesbaneas para peso ao
nascimento, o que pode ser explicado pela inclusdo do efditvo materno ou ambiente
permanente materno no modelo (Saatci et al., 2006; Dooetkl., 2008; Teixeira et al., 2012a
Barbieri et al., 2015). Embora estes efeitos tenhantsidsiderados nos estudos, Sezer et al. (2006)
e Sezer (2007a) encontraram herdabilidades variando de ©,2d,apara peso ao nascimento
corroborando a existéncia de uma relevante influenc@odgponente genético na expressao desta
caracteristica. Aggrey e Cheng (1992) sugerem que uma inflacéstimativa de herdabilidade
para peso ao nascimento em aves pode se dever a vagagim materna pré-ovoposicional, como
por exemplo, o tamanho do ovo.

Portanto, de modo geral, os efeitos ambientais apresentgande contribuicdo para a
variabilidade das caracteristicas de crescimento, 0 que demaps& 0 manejo das aves, 0S
cuidados de saudeamutricdo sdo fatores determinantes na expressédo doscpegoris. Porém
com base nas herdabilidades apresentadas, sugere-se qeeda ®rh qualquer estagio de
crescimento das aves ira resultar em um consideravgigeso genético para peso corporal nesta
populagéo.

Avaliando o componente epigenético envolvido na expressado dapgmral, observou-se
gue 0 peso ao nascimento e o peso aos 7 dias apresentaranggude variacdo epigenética
transgeracional, com herdabilidade epigenética de 0,12 er@sp@ctivamente, na linhagem de
codornas em estudo. A partir desse periodo, 0 peso coapoegkentou pouca ou quase henhuma
resposta de variancia epigenética sobre esta casticeericom herdabilidades epigenéticas
proximas de zero para todos os subsequentes pesos corpooa&haté. Deste modo, observa-se

gue marcas epigenéticas foram herdadas para os pesosisarpdracio da vida, do nascimento
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até os sete dias ap0s a ecloséo, e que a extensadgagaoséenotipica destas caracteristicas pode
ser explicada por modificacdes epigenéticas que ocorr@massivelmente, durante o processo de
formacdo do ovo. Uma vez que apds a eclosdo, os aninmaé® jénais apresentam a influéncia
nutricional da mae (Moraes et al., 2014), sugere-se queideste momento, exista uma maior
influencia do ambiente sobre as caracteristicas deiorento, como foi reportado através das
estimativas de herdabilidades encontradas na linhagem em.e3tpdso corporal das aves, ap0s
os sete dias de nascimento, parece sofrer maior efeitamgjomutricional e condicées ambientais
do que os efeitos provenientes da genética e/ou de marcastpae

Sabese que a metilagdo do DNA esta associada com variac@igea de caracteristicas
relacionadas nutricionalmente. Além disso, tambémijéefortado que a inducdo da metilacao é
altamente influenciada pelo ambiente materno, podendoassentitida para as proximas geracoes
(Nattet al., 2012; Frésard et al., 2013; Murdoch et al., 2016). Estietlognstraram que a nutricao
materna pode influenciar o peso corporal da prole em frabgeis,os e suinos. Nas aves, a nutricdo
materna pode afetar diretamente o desempenho da progémisata incorporacdo de nutrientes
no ovo ou desencadeando modificacbes epigenéticas queame@d células progenitoras
musculares (Saccone e Puri, 2010; Berghof et al., 2@8)mamiferos podem influenciar o
desenvolvimento de seus filhos durante a gravidez, mas em avedulacdo nutricional materna
termina quando o ovo é posto, e a composicdo do ovo amesdo pode variar de acordo com a
nutricdo materna, composicao corporal, idade e raca @dataal., 2014).

Muitos estudos indicam que pode haver efeitos epigenéticoaves, e até mesmo heranca
epigenética transgeracional, embora poucos avaliam ilagéet do DNA ou a modificacdo de
histonas em suas pesquisas (Berghof et al., 2013; Feeaey2014). Natt et al. (2009) sugeram
existéncia de efeitos epigenéticos transgeracionais esnaxadiando dois grupos de galinhas com
regime de luz diferentes. As aves com um regime imgir@li apresentaram comportamento
alimentar diferente, e os descendentes destes dois gpiEsentaram 0 mesmo comportamento
alimentar dos pais, mesmo que ambos os grupos foram sddsnatum regime de luz normal
previsivel.

A programacao epigenética pode ocorrer em dois periodice€em aves: durante o periodo
de gametogénese ou durante a formacéo do ovo, quandaiesteatpresentes afetam o embrido.
De fato, o periodo perinatal, nos ultimos 4 dias de incubat¢éié dias apos a ecloséo, é o periodo
mais critico de desenvolvimento, que pode ter um efeitoanele\sobre o crescimento e a satde do

animal ao longo da vida. Existem evidéncias crescentes destimeles ambientais e nutricionais
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dos reprodutores durante o periodo perinatal pode programarosogemes Serdo expressos como
uma resposta adaptativa para aumentar as chances dé@véosimia dos descendentes. Qualquer
efeito que influencia os padrées de metilacdo do DNA ducadesenvolvimento podem alterar a
resposta de um animal durante toda a vida e por muitas gef&giket, 2012).

Quando foram avaliadas as caracteristicas de qualidade dobseoyouse herdabilidades
diretas variando de baixa a alta magnitude (0,12 a 0,46)déssonstra que, além das codornas em
estudo terem sua selecdo focada apenas para a caraatpastccorporal, estas aves apresentam
ainda um alto controle genético relacionado ao aspedjoalelade do ovo, sendo favoravel o uso
destas caracteristicas como critérios de selecdo, teabha o interesse em melhorias destes
parametros.

O peso da casca apresentou a maior estimativa (0,46),rsami@Encontrado por Teixeied
al. (2013), os quais mostraram herdabilidade de 0,41, considerandsnao periodo de analise.
Estimativa de maior magnitude foi reportada por Teixeieh €2012b), apresentando herdabilidade
de 0,54. Alem disso, estes dois estudos também reportardabilidades para peso da casca em
periodos de analises subsequentes e obtiveram esaswgiig variaram de 0,38 a 0,49, em codornas
de corte. Também foram observadas herdabilidades maispaltaspeso da casca, conforme
reportados por Sezer (2007b) Marinc et al. (2015), com estimativas de 0,83 e 0,76
respectivamente. Sabe-se que a casca do ovo € de grand&mcipgpara proteger o conteudo
interno de impactos mecanicos e invasado microbiana,ddémontrolar a troca de 4gua e gas atraves
dos poros durante o desenvolvimento extra-uterino do emBriategridade da casca nédo € apenas
uma questado econdmica, mas também de seguranca e saude Aubkcgualidade da casca do
ovo também afeta a perda de peso do ovo na incubagéortalidade embriondria e a taxa de
crescimento precoce. Um aspecto importante € que a dasogo age como uma material de
embalagem e a sua qualidade influencia na escolha do prmalagoconsumidores (Narinc et al.,
2015).

Outro aspecto a ser considerado no sistema de producéo de sodfarese a eclodibilidade
dos ovos, e esta grande variabilidade existente para o pessaapode ser responsavel pela
variacdo no tempo de incubacdo e no nascimento das prod@émasjyualidade inferior da casca
pode ter um impacto negativo sobre os resultados da ecldsficaso ou a extensao nesse tempo
de incubagé&o pode reduzir a eclodibilidade, quando o masigbelecido consiste na retirada num
tempo pré-fixadaNarushin e Romanov, 2002; King’ori, 2011). Assim, com base na variancia

genética encontrada para o peso da casca, € possivelpolpesso genético sobre essa
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caracteristica, na linhagem em estudo, e consequenterpenie,diminuir a quebra dos ovos
durante o transporte, além de promover maior eclodibilidade.

Herdabilidades altas também foram observadas para asc@staas peso do alblmen e peso
do ovo (0,45 e 0,35, respectivamente), superiores as Bgismancontradas por Teixeira et al.
(2013), que foram de 0,38 e 0,25 para peso do albumen, e de 0,27 e®{d&spalo ovo, em duas
linhagens de codornas de corte, respectivamente. Estirdativeenor magnitude foi reportada por
Kaye et al. (2016), com herdabilidade de 0,25, em uma populaggxdeas japonesas. Para o
peso do ovo, Khaldari et al. (2010), Narinc et al. (2011Yyieegal. (2016), obtiveram herdabilidades
proximas a este estudo, variando de 0,36 a 0,46, utilizdifidieentes métodos de estimacgéo.
Estimativas de alta magnitude também foram reportadadliptenz et al. (2006), Ser (2007b),
Georg et al. (2009), Silva et al. (2013), Narinc et al. (2015), kayd. (2016) e Momoh et al.
(2016), variando de 0,39 a 0,83, avaliando diferentes linhagens, si@maioria, codornas
japonesasPor outro lado, outros estudos reportaram grande varmecéerdabilidade para peso do
ovo, as quais foram de baixa (0,14) a alta magnitude (0,73)nddeguanto as linhagens esadds,
periodos de analises e modelos utilizados (Saatci 2086; Hidalgo et al., 2011, Lotfi et al., 2012).
Pelo fato das codornas de corte em estudo serem subnhétidigsins anos ao processo de selecao,
buscando melhorar caracteristicas de crescimento,eSs&® maior atengcdo nos programas de
melhoramento, afim de controlar a perda de variabilidade gamEtia essas caracteristicas, e evitar
consequente perdas no sistema produtivo.

Para a caracteristica largura do ovo, a herdabilidade eadanta linhagem de codornas em
estudo foi de 0,24, proéxima as reportadas por Saatci et al. (20@6ine et al. (2015), que fara
0,22 e 0,29, respectivamente, em linhagens de codornas de jap&repaanto Kaye et al. (2016)
encontraram herdabilidade baixa (0,07) para largura do ovo,soestodos de Sezer (2007b),
Teixeira et al. (2012b) e Sari et al. (2016), apresentastimativas maiores para essa caracteristica,
gue foram 0,68, 0,38-0,49 e 0,51-0,74, respectivamente.

Dentre as caracteristicas de qualidade do ovo, as que apraseherdabilidades de menor
magnitude foram comprimento do ovo e peso da gema, 0,14 e ésp8ctivamente, sendo esta
altima similar as reportadas por Teixeira et al. (2013), quarean de 0,13 a 0,18, no mesmo
periodo de analise e em duas linhagens de codornas de codptéieEstes resultados indicam
uma baixa influencia genética na expressdo destas cétacasr Teixeira et al. (2012b
encontraram herdabilidades relativamente maiores, 0,248ra€omprimento do ovo e 0,24-0,33

para peso da gema, avaliando também uma populacdo de sodermarte. Demais estudos
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mostraram herdabilidades altas para estas caracteyisgralo reportadas por Narinc et al. (2015),
Kaye et al. (2016) e Sari et al. (2016), as quais variardhyB8éea 0,55. Embora tenha sido observado
uma maior influencia do ambiente e de efeitos genéticos difives na expressao do comprimento
do ovo e do peso da gema, a existéncia de algum grau de compgerattieco aditivo sobre a
expressdo destas caracteristicas permite utilizi-las cdtéoos de selecdo afim de alcancgar
progresso genético na populacdo. Outros estudos mostraedabilidades altas para estas
caracteristicas, as quais variaram de 0,36 g €gBforme reportadas por Narinc et al. (2015), Kaye
et al. (2016 Sari et al. (2016), ao avaliarem codornas japonesas.

As diferencas anteriormente descritas entre as hedid®k obtidas neste estudo e as
reportadas na literatura deveram-se, possivelmente, ardiéy entre populagdes, tamanho
amostral, modelos, metodologias e linhagens estudadaspodgieausar divergéncias diretas para
as estimativas dos componentes de variancia.

Portanto, sabe-se que a qualidade dos ovos de codornas eiatlaggor um grande nimero
de fatores, como nutricdo, saude, desempenho da mae,amedigriodo de armazenamento dos
ovos, e, especialmente pela genética, uma vez que egiisndé herdabilidade foram obtidas para
varias caracteristicas relacionadas a qualidade.

Assim, embora o processo de selecéo para a linhagem deadormestudo tenha sido com
foco apenas no peso corporal, observou-se que estessaaintl apresentam alta variabilidade
genética em relacdo a aspectos de qualidade dos ovos. dgso anpossibilidade de estudos
buscando uniformizar esses ovos, por meio da selecdo deesigue atendam ao padréo de ovo
estabelecido. Essa uniformizacdo seria importante no aspamt@mico, pois no caso de ovos
pequenos, a legislacdo brasileira exige um peso minimo piar ghra sua comercializacao, e no
caso de ovos grandes, haveria maior pressdo nas bamfejases e consequentemente maior
indice de queta (Teixeira et al., 2012b). De acordo com Saatci eR@Dg)e Silva et al. (2013), o
peso ao nascimento esta correlacionado geneticamente<aommponentes dos ovos, e esta
uniformizacéo poderia ser praticada para homogeneizar ionegso, afim de reduzir o estresse das
aves nessa fase inicial e possibilitar melhor desempenhs desteis

Quando se avaliou a regulacdo epigenética sobre as catazte de qualidade do ovo,
observou-se que a propor¢ao de variancia fenotipiceadplpelos efeitos das marcas epigenéticas
foi muito baixa ou praticamente ausente, de modo que dalitades epigenética transgeracional
encontradas foram muito préximas de zero (variando@@O@G 0,09), na populacdo de codornas

de corte em estudo. Ressalta-se que a inclusdo dos efeitomrcas epigenéticas no modelo
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possibilitou aumentar a precisdo das estimativas, reduningiwo. De acordo com Goddard e
Whitelaw (2014), se um determinado estado epigenético é cdaheai ter um efeito sobre o
fendtipo, este poderia ser tratado como um novo fenptp® a previsdo de desempenho futuro dos
animais.

Sabe-se que 0 processo de incubacdo de ovos comerciécaEcalurante o periodo
epigenetico critico, onde ocorre metilacdo de novadastsomaticas no embrido. As condi¢cdes
ambientais na incubadora podem programar respostas egigergie irdo afetar o metabolismo
subsequente. Em aves, todos os nutrientes disponiveis pgasemvolvimento do embrido estao
contidos no ovo, até que ocorra a eclosdo. Assim, adbetade pode ter um efeito relevante no
estado nutricional do ovo, especialmente se alguns nesiséb limitantes devido a praticas de
alimentacdao restrita. A programacéo epigenética tambémaumideer apds o estagio embrionario
de blastocistoge portanto, as condicbes durante o armazenamento e incublacawos séao,
possivelmente, fatores criticos de influéncia (Ferket, 2012).

Pesquisas que buscam estimar a heranca epigenétgggetanional ainda é bastante limitada.
Pode-se encontrar na literatura um unico estudo utilizabdoedagem quantitiva para estinaar
variabilidade epigenética transgeracional, tendo sido realpaddarona et al. (2015). No estudo
mencionado, os autores avaliaram o procedimento propostta@os simulados e reais, com a
inclusdo do efeito epigenético transgeracional no modeddravés da redefinicdo da covariancia
entre parentes, proposta por Tal et al. (2010), forimaos os componentes de variancia. Varona
et al. (2015) reportaram herdabilidade epigenética baixa (0,038)peao ao nascimento em
bovinos de corte, e além disso, observaram que o modei@ nao inclusao do efeito epigenético
era 0 mais plausivel a ser utilizado, similar ao enadotrneste estudo para a maioria das
caracteristicas avaliadas

Ainda de acordo com Varona et al. (2015), o modelo proposto emstglo utiliza uma
definicdo muito basica de heranca epigenética trardgeed, pois assume a mesma variancia
epigenética para todos os individuos da populacédo. No erfaaitdo os registros fenotipicos sao
coletados durante a vida do individuo, a variancia epigertétiosgeracional pode ser modelada
como dependente da idade, considerando que o nimero de emEgeE®ticas foi acumulado no
genoma dos individuos. Além disso, presume-se que o pavanfetr o coeficiente de reversép
€ igual para pais e maes,deste modo, os autores recomendam assumir um coeficente
transmissibilidade diferente para machos e fémeas,jtpetona presenca de imprinting genémico

diferencial de sexo.
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Um outro estudo considerando o efeito do imprinting no modisko tnadicional foi proposto
por Lopes et al. (2015), utilizando dados genémicos, ao trabt@narsuinos da raga Landrace,
Large White e Pietrain. Os autores reportaram que a prapdecdariancia fenotipica para as
caracteristicas numero de tetas, espessura de toucinmocedggpeso diario, explicada pelos efeitos
do imprinting foram baixas, variando de 0,010-0,015, 0,017-0,029 e 0,019; respectivamente,
para as trés racas avaliadas. Ainda, de acordo com estesagtmndo os efeitos de dominancia e
do imprinting foram adicionados ao modelo, a herdabilidademasemplo aumentou para todas
as caracteristicas, nas trés populacfes de suinos.

Goddard e Whitelaw (2014) sugerem que a matq@oderia ser modificada para contabilizar
a heranca citoplasmatioas genes ligados ao sexo, o imprintingawariancia nao-aditiva devido
a dominancia e epistasia. Porém, embora estes fenérsejaon todos bem reconhecidos, nenhum
deles estdo incluidos no sistema de avaliacdo genéticatida. As razdes pelas quais esses
fenbmenos foram ignorados pode ser devido a dificuldadsstidvacdo, uma vez que a variancia
gue eles explicam parece ser pequeres efeitos podem ser confundidos com outros, tais csm
efeitos de ambiente materno, e também pelo fato dos gantwenientes da utilizacao destas fontes
serem pequenos (Goddard e Whitelaw, 2014).

Os programas de acasalamento poderiam ser praticadodecandp o estado de imprinting
dos progenitores para acomodar o estado epigenético margivielva complementar o valor
genético (Gonzalez-Recio et al., 2012). As estratégiasatmlamento para aumentar determinadas
frequéncias epigenotipicas s6 sao validas se as nmepaEnéticas forem herdaveis (Gonzalez-
Recio et al., 2015) e se a variacdo epigenética fosiseestemente grande, a selecdo em linhas
macho e fémea poderia ser feita separadamente (GoddéHitelaw, 2014). Além disso,
experimentos mostraram uma alta herdabilidade surgindo dépgpisucas geracdes de sub-linhas
puras em diferentes organismos e pode ser interpretada awohoo e parte, devido a variabilidade
epigenética herdavel, tendo em vista os estudos malesutecentes que mostram a ocorréncia de
heranca epigenética em linhas puras. A hipotese de quelgristEmponente epigenético herdavel
da variancia fenotipica pode-se implicar que a selecao gerdeficaz em linhas geneticamente
puras. A resposta a selecdo em uma geracao é determinadagfaliente de regressdo de pais e
filhos, b=h? + (1 -v) 2. Uma vez que a linha pura pode adquirir variabilidade epigenétioanda
relativamente répida, e esta variabilidade contribui paregressdo, a resposta a selecdo
possibilitada pela herdabilidade epigenetica pode ser facilnmabsuravel. A herdabilidade

realizada em uma linha geneticamente pura sera entdodsstimar) y°>. Nota-se que uma vez que
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a selecdo é ausente, todos os efeitos alcancadossgle{o anterior sobre a variabilidade
epigenética serdo perdidos (a uma taxa que depende da triikdeide epigenética), a menos que
o fenétipo seja entédo estabilizado por assimilacdo gerf@gatat al., 2010).

A implementacéo préatica deve ser cuidadosamente dagh@ara incorporar com sucesso as
informacdes epigenéticas na pecuaria. Um dos principaiaiesansiste em rastrear a informacgéo
epigenética que muda em cada geragdo sucessiva ao nivel.deifdegnte do material genético
(DNA), a metilagdo ndo é constante durante uma vida individas forgcas ambientais modelam a
metilacdo ao longo do tempo. Estudos longitudinais ctiamcenario interessante para detecta
quais praticas de alimentacdo e manejo mudam os padrdegildeduee tais estudos poderiam
ajudar a ter conhecimento sobre os fatores que influereiametilacdo e diferenciar entre a
variacéo epigenética causal e consequente (Gonzalez-&edtip2012).

Varona et al. (2015) sugerem que ambos os efeitos gendlitivesae epigenéticos podem
ser utilizados para predizer o desempenho futuro do animag dsesi, a resposta genética esperada
(R) ap6s um ciclo de sele¢cdo em massa pode ser caladadhase na formul® =i [h?+ (1-V)

v?] o5, onde i é a intensidade de selecéag éa variancia fenotipica. Porém, os autores recomendam
gue sejam feitas novas pesquisas para desenvolver iddicedecdo adequados que considerem
estes efeitos. Embora ambos afetem o desempenho fuieal@io da prole, os efeitos epigenéticos
séo diluidos nas geracOes futuras a medida que as mpigaséticas sdo apagadas. Assim, é
importante notar que se esta presséo de selecéo € slaxefdito epigenético médio cai pra zero
com uma taxa de (2v)", onden € o numero de geracfes sem selecao.

A epigenética € um campo de pesquisa recente e, atéavelmos, ainda nao € utilizada em
estratégias de selecdo ou manejo de animais. Além diksomo mencionado por Jablonka e Raz
(2009) e Tal et al. (2010), a epigenética pode ser vista commnerrito mais amplo, que pode
incluir varios tipos de transmisséao cultural. Portanto,davida de que a regulacéo epigenética
poderia ter profundas implicacdes na expressdo de adstcées de importancia econdmicas
mecanismos epigenéticos podem ser 0s responsaveis popougd da variacdo perdida nas
caracteristicas de producdo, e, possivelmente, por umdopae herdabilidade que ndo é
contabilizada nos dados genéticos existentes (Ibeagha-Awerhao, 2015). De acordo com
Jammes et al. (2010), ao considerar a regulacdo epigepéticavaliacbes genéticas poderia
impactar de duas maneiras: remover o viés epigenéticedgdo do verdadeiro valor genético do
animal e maior precisdo ao considerar uma fonte dag&arifenotipica, que reduziria o namero de

progénies e progenitores necessarios para se ter estsnaivfidveis do verdadeiro valor genético.
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CONCLUSAO

As caracteristicas peso corporal e qualidade do ovo apmeseatiabilidade genética, o que
torna possivel a inclusdo destas como critérios dedgelegm vistas a obter ganhos genéticosd na
linhagem de codornas em estudo.

Para o peso ao nascimenpeso aos 7 dias de idade e peso ao abate, a metodolog@aadota
indicou a presenca de heranca epigenética transgeradovaliacdo epigenética transgeracional
teve pouca influencia sobre a expressao dos demais fenatiptiados na populagao.

A inclusdo do efeito epigenético no modelo ajudou a@xpinelhor a variabilidade residual
e ndo-mendeliana de caracteristicas de producdo em coderoage. No entanto, recomendam-
se novos estudos para avaliar a eficiéncia de serirlepigenética nos modelos de avaliacao

genética animal, afim de alcangar melhorias nas camstatasi de importancia econdémica.
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ANEXOS

1. Derivacdo da matriz de transmissibilidade epigenéticaA() de acordo com Tal et al.
(2010)
O vetor de efeitos epigenéticd pode ser representado por:
E=PE+¢

onde a matrif define um parentesco recorrente com os efeitos epigeséto pai e da
mée. Para individuos que nédo estdo na base, a linhasilma-individuo da matri® contém o
parametrd. na coluna pertencente ao pai e a mae do i-ésimo individest@©dos elementos séo
nulos.

Além disso, se:

g=[1-Plle
entao,
VE =0 -PI* V() [I -PT?

dado que/(¢) = A 67

[VEI*= A'lé =[1=-PTIVEI™*[I - Pl (A1)

A partir deg =[1 — P] &, isso é possivel para definir a matriz €mo:

QA=V(3)$:[I—P]A[I—P]’ (A2)

Se considerarmos a estrutura de P] e[l — P’], a matriz Q tem uma estrutura diagonal com 1s
para individuos da base e-12 e 1 - 22 para aqueles com um ou dois pais conhecidos,
respectivamente.

Finalmente, substituindo (A2) em (Al), tem-se:

A= -PT Qi1 - P
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2. Programa desenvolvido no software R para construgcdo da inversa da matride
transmissibilidade epigenética AY)
Com base no algoritmo proposto por Varona et al. (2015) quarstrucéo da inversa da
matriz de transmissibilidade epigenétiaal], foi desenvolvido o seguinte programa a ser executado

no software R:

epimat <- function(pedigree,lambda){

id <- pedigree[,1]
pl <- pedigreel,2]
p2 <- pedigreel[,3]

nid <- length(unique(id))

##Passo 0: Criando matriz identidade para receber cowdiside epig.
#stepO <- diag(nid); #ID mat ##INICIA COM UMA MATRIZ IDENTIDADE[INATIV]
stepO<-matrix(0,length(id),length(id)) ##INICIA COM UMA MATRIXULA

rownames(step0) <- colnames(stepO0) <- id

##Passo (a)

stepl <- step0

logil <- p1==0&p2==0 #elemento légico (a): Ambos pais desconhgcido
if(any(logil)==TRUE){

diag(stepl[logil,logil]) <- diag(stepl[logil,logil])+1

}

##Passo (b)

## Condicao b1l.:

step2 <- stepl

logi2 <- xor(p1==0,p2==0) #elemento l6gico (b): Apenas um patdnhecido
if(any(logi2)==TRUE){

diag(step2[logi2,logi2]) <- diag(step2[logi2,logi2])+ 1/(1-lamb&p”
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##Condicéo b2:

b2 <- chind(pedigree[logi2,1],apply(pedigree[logi2,2:3],1,sum))
for(i in 1:nrow(b2)){

step2[b2]i,1],b2[i,2]] <- step2[b2[i,1],b2]i,2]] + -lambda/(1-lamb@x
step2[b2]i,2],b2[i,1]] <- step2[b2[i,2],b2][i,1]] + -lambda/(1-lamb@x
}

##Condigao b3:

b3 <- apply(pedigree[logi2,2:3],1,sum)

for(i in 1:length(b3)){

step2[b3[i],b3[i]] <- step2[b3[i],b3[i]] + lambda”"2/(1-lambda”"2)

1

##Passo (c)

##Condicao cl.:

step3 <- step2

logi3 <- p1>0&p2>0 #elemento légico (c): Ambos pais sdo cadbsc
if(any(logi3)==TRUE){

diag(step3[logi3,logi3]) <- diag(step3[logi3,logi3]) + 1/(1-2*lanab@)
##Condicao c2:

c2 <- pedigree[logi3,]

for(i in 1:nrow(c2)){

step3[c2[i,1],c2[i,2]] <- step3[c2[i,1],c2[i,2]] + -lambda/(1-2*|dnaa’2)
step3[c2[i,2],c2[i,1]] <- step3[c2[i,2],c2[i,1]] + -lambda/(1-2*|daa’2)
step3[c2[i,1],c2]i,3]] <- step3[c2[i,1],c2[i,3]] + -lambda/(1-2*|daa’2)
step3[c2]i,3],c2[i,1]] <- step3[c2]i,3],c2[i,1]] + -lambda/(1-2*|daa’2)
}

##Condigéo c3:

c3 <- pedigree[logi3,2:3]

for(i in 1:nrow(c2)){

step3[c3[i,1],c3[i,1]] <- step3[c3[i,1],c3[i,1]] + lambda’2/(1-2*|@aa"2)
step3[c3[i,1],c3[i,2]] <- step3[c3[i,1],c3[i,2]] + lambda”2/(1-2*I@aa"2)
step3[c3[i,2],c3[i,1]] <- step3[c3[i,2],c3[i,1]] + lambda’2/(1-2*I@aa"2)
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step3[c3[i,2],c3[i,2]] <- step3[c3[i,2],c3[i,2]] + lambda’2/(1-2*I@a"2)
1
result <- step3

return(result)

}
3. Programa utilizado para estimar os componentes de variancia por interédio do
pacote “regress” no software R
rm(list=Is())

library(lIme4); library(regress); library(gap)
setwd("C:\\Users\\Melhoramento\\Documents\\Teo_epigen@&al2\\com")
dat<- read.table("com.txt",header=TRUE)

ped<- read.table("ped_com.txt",header=TRUE)

source("epimat.R")

library(pedigreemm)
pai<-ped$pai; pai[pai==0]NA
mae<-ped$mae; mae[mae==
pdree <- pedigree(sire = pali,
dam = mae,
label= ped$indice)
Ainv<-getAlnv(pdree)
A<-solve(Ainv)*2

A<-as.matrix(A[dat$id,dat$id])

#Atribuindo colunas como FATORES
dat$gc<-as.factor(dat$gc)

##Modelo com a matriz A
fitA<-regress(com~gc, ~A, data=dat)

names(fitA)
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summary(fitA)

BLUP<-fitA$predicted #BLUP

plot(fitA$predicted,dat$com)

BLUP[,1,drop=FALSE] # nesse caso é "1" porque sO tem um efleixdorio

##INICIO DO LOOP

result<-NULL

for(lambda in seq(0.01,0.5,0.01) ){
Epinv<-epimat(ped,lambda)
Ep<-solve(Epinv)

Ep<-Epinv[dat$id,dat$id] # limpando Id fenot

fitA_Ep<-regress(com~gc, ~A+Ep, data=dat,pos=c(T,T,T)) #tracvar aqui!

h2<-matrix(h2GE(fitA_Ep$sigma,fitA_Ep$sigma.cov),3,2,byrow=TRUE)
h2<-rbind(h2[2:3,],h2[1,]); h2[,2]<-sapply(h2[,2],sqrt)
colnames(h2)<-c("h2","se");h2[3,]<-NA; h2<-as.data.frard@g(h

temp<-data.frame(lambda,"s2"=summary(fitA_Ep)$sigma,
h2,"logLik"=summary(fitA_Ep)$llik)
temp<-data.frame("comp"=rownames(temp),temp)

rownames(temp)<-NULL; print(temp)

result<-rbind(result,temp);rm(Ep,temp)
write.table(as.matrix(result),file="result_com.txt",sép=row.names=F)
} ##FIM DO LOOP

#APOS ESCOLHA DO LAMBDA:

best<- 0.5 #0 escolhido
Epinv<-epimat(ped,best)

Ep<-solve(Epinv)

Ep<-Epinv[dat$id,dat$id] # limpando Id fenot
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fitA_Ep_final<-regress(pam~gc, ~A+Ep, data=dat,pos=c(T,T,Tidpcar a var aqui!
summary(fitA_Ep_final)
fitA_Ep_final$predicted

##Correlagdo Spearman
cor(fitA$predicted,fitA_Ep_final$predicted, method="spearman")
cor.test(fitA$predicted,fitA_Ep_final$predicted)
fitA_Ep_final$predictedVariance

Ranking<-data.frame("Adit"=floor(rank(-fitA$predicted)),
"Adit_Epig"=floor(rank(-fitA_Ep_final$predicted)))

plot(Ranking$Adit, Ranking$Adit_Epig, xlab="Additive",ylab="Ad. Ep.")

library(ggplot2)

ggl<-data.frame("Models"="Additive","Id"=1:360, #mudar aqui
"Ranking"=Ranking$Adit,"Opposite"=Ranking$Adit_Epig)
gg2<-data.frame("Models"="Ad. & Ep.","1d"=1:360, #e mudar aqui
"Ranking"=Ranking$Adit_Epig,"Opposite"=Ranking$Adit)

ggdat<- data.frame(rbind(gg1,g9g2))
ggdat30<- ggdat[ggdat$Ranking%in%(1:30),]
ids<-sort(unique(unlist(ggdat30[,3:4])))

ggdat_merge<- ggdat[ggdat$Ranking%in%ids,]
ggdat_merge

pdf(file="rankpam.pdf", height=5,width=3)
p<-ggplot(ggdat30,aes(x=Models,y=Ranking,group=Id))+
scale_x_discrete(expand = ¢(0.2,0.2))+scale_y_reverse()+

geom_text(aes(label=Ranking),size=2,vjust=0.25)+

65



geom_line(alpha=0.35)+
theme_bw()+theme(legend.position="bottom")

p<-p + geom_text(aes(label=Opposite),size=2,vjust=0.25,

nudge_x=c(rep(-0.15,30),rep(0.15,30)),color="blue")

p
dev.off()
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