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RESUMO

TORRES FILHO, Rodolpho de Almeida, D.S., Universidade Federal de Vigosa,
dezembro de 2005. Estudo genético de linhas puras e cruzadas de suinos.
Orientador: Robledo de Almeida Torres. Conselheiros. Paulo Savio Lopes e
Ricardo Frederico Euclydes.

Registros de caracteristicas de desempenho e reprodutivas de duas linhas
puras de suinos da raca Large (L1 e L2) e uma linha (L3) formada pelo
cruzamento entre linhas L1 e L2 foram utilizados para avaliar a divergéncia
genética entre as duas linhas, estimar a heterose direta e seu comportamento ao
longo das geracOes, estudar a divergéncia genética entre grupos geneticos
constituintes dalinha L3, testar diferentes model os na avaliaco genética dalinha
L3 e avaliar a ocorréncia de heterogeneidade de variancias entre grupos genéticos
e seu efeito na classificagdo dos animais pelo valor genético. A divergéncia
genética foi avaliada utilizando-se técnicas de analise multivariada, as
estimativas de heterose foram obtidas por meio de contrastes entre medias dos
grupos genéticos e a significancia estatistica dos contrastes entre médias foi
verificada computando-se a estatistica t. As estimativas dos componentes de
variancias foram obtidas pelo método da maxima verossimilhanga restrita
(REML). O teste de razéo de verossimilhanca foi aplicado para identificar qual o
modelo mais adequado a avaliagdo genética animal, com a ressalva de que no
modelo unicaracteristica se assumiram variancias homogéneas entre 0s grupos
genéticos, e no modelo tricaracteristica foi considerada a expressdo da
caracteristica em cada grupo genético como uma caracteristica diferente. A partir
do arquivo com os valores genéticos estimados dos animais com os dois
diferentes modelos, obteve-se a correlacéo de ordem entre as classificagbes dos
animais. As duas linhas puras avaliadas (L1 e L2) apresentaram divergéncia

genética tanto para caracteristicas de desempenho quanto para reprodutivas. A
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estimativa de heterose direta na geracéo F1 foi de 8,74% para nimero de leitdes
nascidos total (NLN), 8,50% para nimero de leitdes nascidos vivos (NLNV),
2,41% para ganho de peso didrio (GPD) e ausente para peso da leitegada ao
nascimento (PLN). Os efeitos de heterose nas geragdes F2 e F3 ocorreram apenas
para GPD, observando reducéo do efeito de heterose ao longo das geracdes para
NLN e NLNV. Os grupos genéticos gque constituem a linha L3 (F1, F2 F1xF2 e
F3) apresentaram divergéncia genética, ressaltando-se que a andlise de
agrupamento indicou que eles poderiam ser agrupados em dois grupos. |
constituido por F2, F1xF2 e F3, e Il que engloba apenas o grupo genético F1.
Nas trés caracteristicas (NLNV, PLN e GPD) em que se avaliou 0 modelo mais
adequado, o tricaracteristicafoi 0 mais indicado, evidenciando-se a existéncia de
heterogeneidade de variancias entre os grupos genéticos avaliados. Nas trés
caracteristicas, as maiores estimativas de herdabilidades foram obtidas no grupo
genético F3 e as menores, no grupo genético F1. As correlacdes de ordem obtidas
indicam que a heterogeneidade de variancia exerce mais efeito na classificagéo
dos animais na caracteristica ganho de peso diario do que no nimero de leitdes

nascidos vivos e peso da leitegada ao nascimento.



ABSTRACT

TORRES FILHO, Rodolpho de Almeida, D.S., Universidade Federal de Vigosa,
December 2005. Genetic study of swine purebred and crossbred lines.
Adviser: Robledo de Almeida Torres. Committee Members. Paulo Savio
L opes and Ricardo Frederico Euclydes.

Data on reproductive and performance traits of two purebred Large White lines
(L1 and L2) and acrossbred line L3 (L1 X L2) were used to evaluate the genetic
divergence between the two lines; estimate the direct heterosis and its effects
over generations, study the genetic divergence between the genetic groups
forming line L3; test different models for the genetic evaluation of line L3; and
evaluate the occurrence of variance heterogeneity between genetic groups and its
effect on swine classification via genetic value. The genetic divergence was
evaluated using multivariate analysis, heterosis estimates were obtained by
contrasts between the genetic group means, and the significance of contrasts
between means was tested by t-statistics. Variance component estimates were
obtained by restricted maximum likelihood (REML). REML was used to identify
the most suitable model for swine genetic evaluation, with the restriction that in
the one-trait model it was assumed homogeneous variances between the genetic
groups, and in the three-trait model the expression of the trait in each genetic
group was considered as a different trait. The order correlation between animal
classification was obtained from the estimated genetic values in the two different
models. The two evaluated purebred lines (L1 and L2) showed genetic
divergence for both performance and reproductive traits. The estimates of direct
heterosis for F1 generation was 8.74% for total born pigs (NLN), 8.50% for live
born pigs (NLNV), 2.41% for daily weight gain (GPD) and absent for litter birth
weight (PLN). The effect of heterosis on F2 and F3 generations only occurred for
GPD, with reduction of the heterosis effect over the generations for NLN and
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NLNV. The genetic groups forming L3 line (F1, F2 F1xF2 and F3) showed
genetic divergence, and the grouping analysis indicated that they could be
grouped in two clusters: Group | comprising F2, FIxF2 and F3, and Group Il
comprising only the F1 group. The three evaluated traits (NLNV, PLN and GPD)
indicated the three-trait model as being the most suitable, proving the existence
of variance heterogeneity between the studied genetic groups. The highest
heritability estimates were obtained in the F3 group, and the lowest estimates in
the F1 group, for the three traits. The order correlations indicate that the variance
heterogeneity has more effect on animal classification for daily weight gain than

for live born pigs and litter birth weight.
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INTRODUCAO

A formagdo de nova linha a partir do cruzamento entre linhas puras de
origens distintas pode ser uma alternativa para ampliar a base genética da popul agéo,
minimizando os efeitos deletérios advindos do acréscimo do coeficiente de
endogamia das linhas formadoras, assim como produzir animais com atributos das
linhas formadoras.

O primeiro passo no delineamento dos cruzamentos que serdo realizados na
formagdo da nova linha € o conhecimento dos gendtipos que serdo acasalados e a
avaliacdo da diferenca entre eles, a qual pode ser feita através do estudo de
divergéncia genética entre os progenitores. As técnicas de andlise multivariada sdo
recomendadas para este estudo, uma vez que as caracteristicas de importancia
econdmica sd0 correlacionadas e as andlises univariadas ndo apresentam a
versatilidade de aproveitar as correlagbes existentes.

Determinada a divergéncia genética entre 0s possivelis progenitores, a
preocupacdo seguinte no delineamento de cruzamentos € buscar a otimizacdo dos
recursos genéticos que, segundo Cassady et a. (2002a), é determinada pela
diferenca dos efeitos de raca relativos a magnitude dos efeitos de heterose e
recombinacdo, posto que poucos trabalhos tém sido delineados para estimar
simultaneamente esses efeitos genéticos e, em particular, estimativas de
recombinac&o sdo ainda mais escassas. Uma quest&o que fica em aberto naformagéo
de novas populagdes a partir de cruzamentos é quanto de heterose é perdida ao longo
das geracoes.

No decorrer do processo de formacdo de uma linha sdo gerados vérios

grupos genéticos, e gragas as diferencas entre eles deve existir heterogeneidade de



variancia entre os diferentes grupos. Ignorar potencial heterogeneidade de
variancias entre 0s grupos genéticos envolvidos no processo de selecdo pode,
segundo Van Vleck (1994), reduzir a acuracia dos valores genéticos preditos dos
reprodutores. O efeito da heterogeneidade de variancias entre grupos genéticos na
avaliagdo genética de bovinos de corte foi confirmado para peso em diferentes
idades (OLIVEIRA et al., 2001; RODRIGUEZ-ALMEIDA et a., 1995) e para
distintas caracteristicas de carcaca (CREWS; FRANKE, 1998). See (1998) concluiu
gue efeito de heterogeneidade de variancias devido a diferentes rebanhos deve ser

incluido nos procedimentos de avaliaco genética de suinos.



OBJETIVOSGERAIS

- Avdliar a divergéncia genética entre duas linhas de suinos da raca Large White quanto a
caracteristicas de desempenho e reprodutivas, utilizando-se técnicas de andlise

multivariada.

- Estimar a heterose direta e seu comportamento ao longo das geragbes de

cruzamento de suinos daraga Large White.

- Avaliar a divergéncia genética entre diferentes grupos genéticos formados através do

cruzamento de duas linhas puras de suinos daraca Large White.

- Testar diferentes modelos na avaliagdo genética e avaliar a ocorréncia da
heterogeneidade de variancia entre os grupos genéticos formadores de uma linha de
suinos da raga Large White e seu efeito na classificacdo dos animais segundo as

estimativas dos val ores genéticos.



CAPITULO 1

ESTUDO DA DIVERGENCIA GENETICA ENTRE LINHASDE SUINOS
UTLIZANDO TECNICASDE ANALISE MULTIVARIADA?

RESUMO

A divergéncia genética entre duas linhas de suinos da raca Large White foi
avaliada utilizando-se técnicas de andlise multivariada. Incluiram-se no estudo
trés caracteristicas de desempenho — conversdo alimentar, espessura de toucinho
corrigida para 100 kg e ganho de peso médio diario para machos — e cinco
reprodutivas. |dade da porca ao primeiro parto, nimero de leitdes nascidos vivos,
numero de leitdes aos 21 dias, peso da leitegada a0 nascimento e peso da
leitegada aos 21 dias. Os dados foram agrupados em trés arquivos. O primeiro
constituiu-se de informacdes das caracteristicas de desempenho avaliadas nos
machos, 0 segundo continha informagdes reprodutivas, considerando-se paricoes
até a quarta ordem; e o ultimo foi formado por informagdes de desempenho e
reprodutivas das matrizes referentes ao primeiro parto. A andlise de variancia
indicou a existéncia de divergéncia genética entre as duas linhas. Os resultados
dos testes de unido—-intersecdo de Roy evidenciaram superioridade das linhas
quanto as caracteristicas distintas, indicando a possibilidade de explorar a
complementaridade em cruzamentos envolvendo as duas linhas. Foi encontrada
diferenca significativa pelo teste F nos escores obtidos pela aplicacéo da funcéo
discriminante linear de Fisher obtida na andlise de cada arquivo que aponta,

tambeém, a existéncia da divergéncia genética entre as linhas de suinos.

Palavras-chave: Suino, caracteristicas reprodutivas, desempenho, fungéo

discriminante de Fisher e teste Roy.

1Arq. Bras. Med. Vet. Zootec., v.57, n.3, p.390-395, 2005



GENETIC DIVERGENCE STUDY OF SWINE LINESBY
MULTIVARIATE ANALYSISTECHNIQUES

ABSTRACT

The genetic divergence between two Large White swine lines was
evaluated by multivariate analysis techniques. Three performance traits (feed
conversion, back fat thickness adjusted for 100kg and average daily weight gain
for males) and five reproductive traits (age at first farrowing, total number of
piglets born alive, total number of piglets at 21 days, litter birth weight and at
21 days) were evaluated in this study. Data were grouped in three files. The first
file consisted of male performance traits, the second of reproductive traits and
the last of female performance and reproductive traits concerning the first
farrowing. Multivariate analysis results showed a significant genetic divergence
between lines. The Roy union-intersection test showed superiority of lines for
different traits, suggesting that complementarity could be explored in crosses of
the lines. Significant difference for the scores of Fisher linear discriminate
function, in the analysis of each file also showed genetic divergence between the

swinelines.

Keywords: Swine, reproductive traits, performance traits, Fisher discriminant

function, Roy Test.



INTRODUCAO

O estudo da divergéncia genética entre progenitores tem se constituido
em ferramenta valiosa nos programas de melhoramento genético, pois, a partir
dela, sdo identificadas as combinagtes hibridas de maior efeito heterdtico, de tal
forma que, nas geragOes segregrantes, ha maior possibilidade de recuperacéo dos
gendtipos superiores (CRUZ; REGAZZI, 1997). Os objetivos dos estudos de
divergéncia genética foram citados por Piassi (1994).

Considerando que as caracteristicas de importancia econémica s&o
correlacionadas, com magnitudes e sentido variaveis, a utilizacdo de técnicas de
analise multivariada é a mais recomendada no estudo da divergéncia genética,
pois, quando existe interdependéncia entre elas, as andlises individuais néo
apresentam a versatilidade de aproveitar as correlagdes existentes.

As andlises univariadas referem-se a0 comportamento dos grupos
genéticos diante de cada uma das variaveis isoladas e ndo levam em consideracéo
o conjunto de significancias (JAMES; McCLLOCH, 1990, citados por
FREITAS, 1996).

Técnicas de andlise multivariada foram empregadas no estudo da
divergéncia genética na area animal e em diferentes espécies (SAKAGUTI,
1994; PIASSI et al., 1995; VIANA et al., 2000; CARNEIRO, 2002; FONSECA
et a., 2002; PIRES et al., 2002b). Em ampla revisdo sobre andlise de
cruzamentos em suinos, Sancevero (1988) ndo fez referéncia a utilizagdo de
analise multivariada nos estudos de divergéncia genética. Freitas (1996) também
ndo encontrou referéncias com a utilizagéo de técnicas de andlise multivariada
em suinos.

Freitas et a. (1998) pesquisaram o0 emprego de técnicas de andlise
multivariada no estudo de divergéncia genética em suinos. Os cruzamentos foram
realizados em duas fases distintas, e as técnicas avaliadas constituiram de andlise
de variavels canonicas, analise de agrupamento adotando a disténcia generalizada

de Mahalanobis e 0 método de otimizacdo de Tocher.



As técnicas de andlise de varidncia multivariada, funcdo discriminante
linear de Fisher e andlise de variaveis canbnicas foram utilizadas para avaiar a
divergéncia genética entre as ragas de suinos Duroc, Landrace e Large White,
quanto as caracteristicas reprodutivas (FONSECA et a., 2000) e quanto as
caracteristicas de desempenho (PIRES et al., 20023).

Cruz e Regazzi (1997) destacaram que, embora vérios métodos
multivariados pudessem ser aplicados na predicdo da divergéncia genética, a
escolha do método mais adequado deve ser determinada pelo pesquisador, em
razédo facilidade da andlise e da forma de obtencdo dos dados.

A andlise de variancia multivariada (MANOVA) fornece resultados
embasados na andlise conjunta de todas as variaveis utilizadas. Rao (1952),
citado por Demétrio (1985), afirmou que a anadlise de variancia multivariada
consiste em analisar as variancias e as co-variancias de variaveis correlacionadas
por meio da comparacdo de matrizes de estimativas de variancias e co-variancias.
Posteriormente, podem-se aplicar testes de comparagbes multiplas, como o da
unido—intersecdo de Roy, para avaliar o desempenho dentro de cada variével
considerada. Segundo Morrison (1967), o principio da unido—intersecéo de Roy
deve ser utilizado como método de comparagdes multiplas, por ser a continuagéo
l6gica do teste do maior autovalor. Regazzi (2002) ressaltou a importancia da
funcdo discriminante linear de Fisher (FDF), também conhecida como primeira
variavel candnica que fornece o maior valor possivel para o teste F, entre todas as
combinagbes lineares das variaveis envolvidas (HARRIS, 1975, citado por
REGAZZI, 2002).

Este trabalho teve como objetivo avaliar a divergéncia genética entre
duas linhas de suinos da raca Large White, quanto as caracteristicas de

desempenho e reprodutivas, utilizando-se técnicas de andlise multivariada.



MATERIAL E METODOS

Os dados utilizados sdo provenientes de duas linhas de suinos da raga
Large White (LA e LB) em desenvolvimento, mantidas pelo Programa de
Melhoramento Genético da Empresa Sadia SA, em duas granjas nucleos
localizadas no Estado de Santa Catarina, relativos ao periodo de 1991 a 1996.

As caracteristicas de desempenho foram conversdo aimentar (CA),
espessura de toucinho corrigida para 100 kg em mm (ETC) e ganho de peso
médio didrio em gramas (GPD). As caracteristicas reprodutivas foram idade da
porca ao primeiro parto (IPP), nimero de leitdes nascidos vivos (NLN) e aos 21
dias (NL21), peso da leitegada ao nascimento (PLN) e peso da leitegada aos 21
dias (PL21).

Como o manejo e controle de informagdes foram diferenciados em cada
sexo e houve interesse em avaliar a divergéncia genética quanto as caracteristicas
de desempenho e reprodutivas separada e simultaneamente, os dados foram
agrupados em trés arquivos. O arquivo 1, contendo 3.635 registros, constituiu-se
de informagOes das caracteristicas de desempenho avaliadas nos machos; o
arquivo 2, contendo 1.702 registros, com informacdes reprodutivas, considerou
paricbes até a quarta ordem; e o arquivo 3, contendo 409 registros, com
informagdes de desempenho das matrizes e reprodutivas, considerou somente o
primeiro parto.

As andlises edtatisticas foram feitas utilizando-se 0 pacote estatistico
Satiscal Analisys System (USERS, 1990). Como efeitos fixos, foram
empregados 0s grupos contemporaneos, formados pela combinagéo da semana
do ano (1-48% a 8% semana; 2-9° a 212 semana; 3-22% a 34% semana; 4-35% a 472
semana) com 0 ano de nascimento do animal. Nos arquivos 1 e 3, as analises
foram realizadas segundo o modelo:

Yar =M +L, +G, +e,,
em que Yy, = valor observado da caracteristica t, na repeticdo r, da linha i, no

grupo contemporaneo |; m = média da caracteristica t; L= efeito da linha i na



caracteristica t; G, = efeito do grupo contemporaneo |; e g;, efeito do erro
aleatorio associado a observagao Vi, .

No arquivo 2, as andlises foram realizadas segundo o modelo:

Yiw =M +L, +G, +0O, +e,,
em que Y= valor observado da caracteristica t, na repeticéo r, da linha i, no

grupo contemporaneo |, na ordem de parto k; m, L;;,G, = como descritos para o

modelo anterior; O, = efeito da ordem de parto k; e &; = efeito do erro aleatério

associado a observagado Vi -

Admitiu-se, nas andlises, que 0s erros e :Le ,--~,eJ tém distribuicdo
i1

~ir ~ir

o

multinormal com vetor de médias nulo e matriz de varidncias e co-variancias a

comum a todas as combinacdes i e r. Os e correspondentes a diferentes unidades

experimentais sdo independentemente distribuidos.

Diferente da andlise univariada, na multivariada (MANOVA) obtém-se
matrizes de somas de quadrados e produtos de dimensdes K x K, em que K € o nimero
de caracteristicas avaliadas por andlise (no arquivo 1, tem-se 3x 3, no arquivo 24 x 4 e
no arquivo 37 x 7), sendo A, H e R as matrizes de somas de quadrados e produto totais,
tratamentos (linhas) e residuais, respectivamente. A hipétese testada pela MANOVA éa
de igualdade dos vetores de media, ou segja, H, : I:1 = I:2. Para testar essa hipotese foi

utilizado o teste do maior autovalor de Roy.
Em seguida, realizou-se o teste de comparacdes de contrastes entre médias,
pelo teste da unido—-intersecdo de Roy, com a finalidade de identificar as fontes de
variagdo gque causaram a diferenca apontada pela MANOVA. Contrastes entre 0s grupos
genéticos foram construidos para cada caracteristica. Assim, considerando a variavel k,
2

paratestar um contraste entre as médias (Y = ¢;my; + Cmpg, COM é ¢, = 0), calculou-se
i=1

a seguinte diferenca minima significativa:

2
DMS= \/q—a.ﬂ.é c?
1- qa r i=1




em que g, =vaor critico de Roy, no nivel a de probabilidade com parémetross, m' e
n'; SQR; = soma de quadrados do residuo para a varidvel k; e T = aproximacao do
nuimero de repeticdes, utilizando-se a média harménica.

A funcdo discriminante linear de Fisher, aplicada aos dados de observagoes,
reduz o espago p dimensional a um espaco unidimensional, conservando-se a
informacado de variabilidade contida nos dados. A partir desse ponto, realizou-se uma
ANOVA para o teste de hip6tese de igualdade das linhas (tratamentos): Ho: L; = Lo
(igualdade dos efeitos de tratamento).

RESULTADOSE DISCUSSAO

As medias e as diferencas minimas significativas (DMS) por arquivo
para o teste de unido—intersecéo de Roy, a 5% de probabilidade, encontram-se
nasTabelas1,2e3.

Nas informagdes de desempenho dos machos (arquivo 1), observou-se
diferenca (P<0,01) entre os vetores de médias (linhas) pelo teste do maior
autovalor de Roy. Pelo teste de unido-intersecdo de Roy, foram verificadas
diferencas (P<0,01) entre as duas linhas, tendo a LA apresentado maiores valores
em todas as caracteristicas. Alguns dos interesses dos programas de
melhoramento sdo voltados para maior ganho de peso e menor taxa de conversao
aimentar. Assim, os resultados indicam a possibilidade de exploracéo da
complementariedade entre as duas linhas com relacdo as caracteristicas de
desempenho.

Pires et al. (2002a), avaliando as diferencas de desempenho entre suinos
das ragas Duroc, Landrace e Large White, encontraram diferencas entre as
caracteristicas espessura de toucinho e ganho de peso médio diario, contudo a
conversao aimentar ndo foi avaliada. Os referidos autores destacaram que a
divergéncia genética entre as ragas indica que bons resultados de heterose e
complementariedade podem ser obtidos com a producéo de progénies oriundas

de esquema de acasalamento “tricross’.
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A funcéo discriminante linear de Fisher (FDF) obtida foi: FDF = 0,2914
x ETC + 0,8620 x CA+ 0,0890 x GPDM. Houve diferenca (P<0,05) entre as
medias dos escores de LA e LB, que foram de 104,66 e 93,85, respectivamente,
constituindo, assim, mais uma evidéncia da divergéncia genetica entre as duas
linhas, quanto as caracteristicas avaliadas. Pires et al. (2002a), considerando
informagdes das ragas Duroc, Landrace e Large White, referentes aos pesos dos
leitdes ao nascimento, aos 21 dias de idade e aos 70 dias de idade, ganho de peso
medio diario, idade para atingir 100 kg e espessura de toucinho, encontraram
diferencas significativas pelo teste F aplicado a FDF obtida. A raca Large White

apresentou amaior média e a Duroc, a menor.

Tabelal - Média e diferenca minima significativa (DMS) de caracteristicas de
desempenho de machos de acordo com a linha da raga Large-White

(LA eLB)

Linha ETC! CA GPDM
LA 14,532 2,52° 675,562
LB 11,27 2,00 664,83°

Diferenca 3,25 0,43 10,73

DMS 1,96 0,02 5,48

'ETC = espessura de toucinho (mm) corrigida para 100 kg; CA = conversdo alimentar; GPDM = ganho de
peso (g) meédio diario para machos. Médias seguidas por letras distintas na coluna diferem entre si, pelo
teste de Roy (P<0,05).

Tabela2 —Média e diferenca minima significativa (DMS) de caracteristicas
reprodutivas de acordo com alinhadaraca Large-White (LA e LB)

Linha NLNT NL21 PLN PL21
LA 9,672 9,022 13,982 56,06 2
LB 11,03° 9,96° 14,77° 54,792

Diferenca 1,36 0,94 0,79 1,27

DMS 0,42 0,40 0,55 2,41

INLN = ntmero de leitdes nascidos vivos, NL21 = nimero de leitdes aos 21 dias (desmame); PLN =
peso (kg) da leitegada a0 nascimento; e PL21 = peso (kg) daleitegada aos 21 dias. Médias seguidas por
letras distintas na coluna diferem entre si, pelo teste de Roy (P<0,05).
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Tabela3-Meédia e diferenca minima significativa de caracteristicas de
desempenho e reprodutivas de acordo com alinha daraga Large-White
(LA eLB)

ETC! GPDF PP NLN NL21 PLN PL21D

LA 15,43 582,82 312,262 9,29¢ 8,79° 13,42 54,48°
LB 11,24 58817 32857° 1069° 941° 1309 4851°
Diferenca 4,19 5,35 16,31 1,40 0,62 0,33 5,97
DMS 4,38 7,53 4,84 0,69 0,61 0,85 3,83
'ETC = espessura de toucinho (mm) corrigida para 100 kg (mm); GPDF = ganho de peso (g) médio
diario para fémeas; IPP = idade da porca (dias) ao primeiro parto; NLN = ndmero de leitdes nascidos
vivos; NL21 = nimero de leitBes aos 21 dias (desmame); PLN = peso da leitegada (kg) ao nascimento;
PL21 = peso da leitegada (kg) aos 21 dias (kg). Médias seguidas por letras distintas na coluna diferem
entre si, pelo teste de Roy (P<0,05).

Considerando-se paricbes de até quarta ordem (arquivo 2), foram
observadas diferencas (P<0,01) entre os vetores de meédias (linhas) das
caracteristicas pelo teste do maior autovalor de Roy. Com relagdo as
caracteristicas numero de leitGes nascidos vivos e aos 21 dias de idade e peso
da leitegada a0 nascimento, houve diferenca entre as linhas, com médias mais
elevadas na LB (Tabela 2). Com relacdo ao peso da leitegada aos 21 dias, as duas
linhas apresentaram comportamento semelhante. Fonseca et a. (2000) néo
encontraram diferencas em tamanho de leitegada ao nascimento, entretanto, com
relacéo a peso da leitegada a0 nascimento, a raca Landrace apresentou maior
meédia que a Large White. A raga Duroc comportou-se de maneira intermediaria.
Quanto as caracteristicas tamanho da leitegada a0 desmame e peso da leitegada
aos 21 dias de idade, as ragas Landrace e Large White ndo diferiram entre si e
apresentaram médias maiores que as da raca Duroc.

A FDF obtida foi: FDF = -0,4616 x NLNV —1,4933 x NL21 - 0,2883 x
PLN —1,9995 x PL21.

A meédia dos escores para LA foi de 90,13 e para LB, de 85,32
(P<0,05). Fonseca et a. (2000) também encontraram diferencas nos escores
obtidos pela aplicacdo da FDF. As racas Landrace e Large White apresentaram
as maiores médias e ndo diferiram entre si, sendo a raga Duroc a de menor

média.
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Os resultados obtidos pela MANOVA com as informagbes de
desempenho e reprodutivas referentes ao primeiro parto das matrizes (arquivo 3)
indicaram diferenca (P<0,05) entre os vetores de medias das linhas.
Semelhantemente as analises dos arquivos 1 e 2, observou-se divergéncia
genética entre as duas linhas tanto com relacéo as caracteristicas de desempenho
guanto reprodutivas. Os resultados apontaram a possibilidade da exploracéo
da heterose em cruzamentos do material genético avaliado, a semelhanca do que
encontraram Fonseca et al. (2000) e Pires et al. (2002a).

Com relagdo as caracteristicas espessura de toucinho, ganho de peso
medio diario e peso da leitegada ao nascimento, ndo houve diferencas entre
linhas (Tabela 3). Quanto aidade da porca ao primeiro parto e peso da leitegada
aos 21 dias, existiram diferencas entre linhas, sendo obtidos melhores valores na
LA. Quanto a numero de leitdes nascidos vivos e aos 21 dias, a LB apresentou-
se superior a LA. A superioridade de uma linha em algumas caracteristicas e da
outra linha em outras caracteristicas indica a possibilidade da exploracéo da
complementariedade entre as duas linhas.

A diferenca dos resultados de ganho de peso médio diario nas duas
analises pode ser atribuida ao fato de que, no arquivo 1, as informagbes séo
referentes a todos os machos nascidos no periodo e, no arquivo 3. As
informagbes referem-se apenas as fémeas selecionadas para reproducéo,
constituindo-se em um volume de dados menor e pré-selecionado. As diferencas
dos resultados de peso da leitegada ao nascimento e aos 21 dias podem ser
atribuidas ao fato de que, no arquivo 2, as informagdes se referiam a partos até
de quarta ordem e, no arquivo 3, apenas ao primeiro parto.

A FDF obtidafoi: FDF = 0,8707 x ETC - 0,3487 x GPDF -0,3514 x |PP
-0,3681 x NLN -0,5167 x NL21 + 0,2735 x PESNAS + 0,7008 x PES21D.

A média dos escores para LA foi de -144,73 e para LB, de -193,90
(P<0,05). Os resultados foram semelhantes aos obtidos nas analises dos arquivos
1 e 2, evidenciando-se novamente a divergéncia genética entre as linhas quanto

as caracteristicas de desempenho e reprodutivas.
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CONCLUSOES

As duas linhas da raca Large White avaliadas apresentaram divergéncia
genética tanto em caracteristicas de desempenho quanto reprodutivas, indicando
gue bons resultados de heterose e de complementariedade podem ser obtidos na
exploracdo de matrizes F1 obtidas do cruzamento entre elas. A divergéncia
genética encontrada poderia indicar o estudo da viabilidade da formagéo de uma
nova linha a partir do cruzamento entre as duas linhas, com o intuito de obter
ata produtividade e variabilidade genética, que poderiam ser exploradas pela

selecéo nas geragdes futuras.
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CAPITULO 2

AVALIACAO DE HETEROSE EM DIFERENTES GERACOESDE
CRUZAMENTO ENTRE DUASLINHAS DE SUINOS DA RACA LARGE
WHITE

RESUMO

Cinco grupos genéticos foram utilizados para estimar a heterose direta e a
sua reducdo ao longo das geragdes de cruzamento entre duas linhas puras de suinos
daraca Large White. Os dados foram avaliados em individuos das duas linhas puras
(L1 e L2) e das geragles F1, F2 e F3. As estimativas de heterose exibida em cada
geracdo foram calculadas por meio de contrastes entre as médias dos grupos
genéticos pertinentes em cada situagdo, sendo a significancia estatistica dos
contrastes entre médias verificada pelo teste da hip6tese nula. A estimativa de
heterose direta observada na geragdo F1 foi significativa em todas caracteristicas,
exceto em peso da leitegada ao nascimento. As estimativas de heterose com relacéo
a numero de leitdes nascidos total e vivos foram de 8,74 e 8,50%, respectivamente,
porém os efeitos de heterose nas geracbes F2 e F3 foram n&o-significativos,
indicando decréscimo nessas caracteristicas ao longo das geracOes, apesar de 0s
contrastes F2-F1 e F3-F2 terem sido ndo-significativos. Quanto ao contraste entre as
médias dos grupos genéticos para ganho de peso di&rio, observou-se efeito
significativo de heterose nas geracdes F1, F2 e F3, ndo se verificando, assim,
reducdo de heterose ao longo das geragfes quanto a essa caracteristica; a estimativa
de heterose direta em relacdo as geraces F1, F2 e F3 foi de 2,41; 2,71; e 4,51%,
respectivamente. Assim, constatou-se efeito significativo de heterose na maioria das
caracteristicas avaliadas. Com relac@o as caracteristicas reprodutivas observou-se
reducdo do efeito de heterose ao longo das geragdes de cruzamento. Ja quanto a
ganho de peso diario ndo se verificou essa reducéo ao longo das geracoes.
Palavras-chave: Ganho de peso diario, nUmero de leitdes nascidos e redugdo de

heterose.
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EVALUATION OF HETEROSISIN DIFFERENT CROSSING
GENERATIONSBETWEEN TWO LINESOF LARGE WHITE PIGS

ABSTRACT

Five genetic groups were used to estimate direct heterosis and its reduction over the
crossing generations between two purebred lines of Large White swine. Data were
evaluated in individuas of the two purebred lines (L1 and L2) and generations F1,
F2 and F3. The heterosis estimates of each generation were calculated through
contrasts between the genetic group means for each situation, and the significance of
the contrasts between means tested by the null hypothesis. The direct heterosis
estimate in the F1 generation was significant for all traits, except for litter birth
weight. Heterosis estimates for total born pigs and live born pigs were 8.74 and
8.50%, respectively. However, the heterosis effect on generations F2 and F3 was
non-significant, indicating decrease in these traits over the generations, although the
contrasts F2-F1 and F3-F2 were non-significant. In relation to the contrast between
the genetic group means for daily weight gain, there was significant heterosis effect
on generations F1, F2 and F3, therefore with no reduction of heterosis over the
generations for this trait; the direct heterosis estimate for generations F1, F2 and F3
was 2.41; 2.71; e 4.51%, respectively. Thus, significant heterosis effect occurred for
most evaluated traits. There was reduction of heterosis effect on the reproductive
traits over the crossing generations, whereas no reduction was verified for daily

weight gain over the generations.

Keywords: daily weight gain, number of born pigs and heterosis reduction.
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INTRODUCAO

A adocdo de cruzamentos na producéo animal também pode ser utilizada na
formagcdo de nova populagdo, a partir de duas ou mais ragas puras, com vistas a
obter melhoramento genético de forma répida, reunindo no anima as boas
caracteristicas das ragas envolvidas no sistema de cruzamento. Segundo Cassady et
al. (2002a), a otimizacdo da utilizagdo dos recursos geneticos em sistemas de
cruzamentos € determinada pela diferenca dos efeitos de raca relativos a magnitude
dos efeitos de heterose e recombinagéo.

A heterose € o0 fendmeno pelo qual os filhos apresentam melhor
desempenho do que a média dos pais e pode ser expressa como a diferenca entre a
média do desempenho dos animais cruzados e a média do desempenho dos puros.
Dickerson (1973) definiu como perda por recombinacdo a fragdo média de pares de
genes, com segregacdo independente, presentes nos gametas de ambos os pais, que
se espera sgjam combinagdes ndo parentais. Apesar da importancia desses efeitos,
Cassady et a. (2002a) ressaltaram que poucos trabalhos tém sido delineados para
estimar simultaneamente esses efeitos genéticos, e, em particular, estimativas de
recombinacdo sdo ainda mais escassas. Assim, ndo tendo estimativas de perda por
recombinacdo, uma questdo que fica em aberto na formagdo de novas populagdes a
partir de cruzamentos é quanto de heterose se perde ao longo das geracoes.

Segundo Cassady et al. (2002a), embora os efeitos epistaticos geralmente
sgjam assumidos serem favoraveis e efeitos de recombinacéo desfavoraveis, tanto
epistasia quanto recombinacdo podem ter efeitos favoraveis para uma caracteristica
e desfavoraveis para outra, e no trabalho desenvolvido por esses autores o efeito de
recombinacdo promoveu diminuicdo na area muscular e aumento na taxa de
crescimento. De qualquer forma, Bass et a. (1992a) afirmaram que, quando a perda

potencial por recombinacdo é importante, a utilizagdo de cruzamentos de forma
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sistemética € mais vantajosa na exploracdo da diferenca entre as racas do que a
formacgdo de uma popul acdo sintética.

Embora heterose e outros efeitos advindos de cruzamentos sdo geralmente
maiores nas caracteristicas relacionadas ao desempenho reprodutivo, Bass et al.
(1992b) ressaltaram que seus efeitos em caracteristicas na pds-desmama ndo devem
ser ignorados, sendo as estimativas de heterose de caracteristicas de carcaca e
eficiéncia alimentar geralmente baixas e ndo-significativas, enquanto as estimativas
de ganho de peso diério tém sido mais importantes.

O objetivo deste trabalho foi estimar a heterose direta e 0 seu
comportamento ao longo das geracOes de cruzamento entre duas linhas puras de

suinos daraca Large White.

MATERIAL E METODOS

Os dados utilizados neste trabalho sdo provenientes de trés linhas (L1, L2 e
L3) de suinos da raca Large White mantidas pelo Programa de Melhoramento
Genético da empresa Sadia S.A., em duas granjas nucleos localizadas no Estado de
Santa Catarina, relativos ao periodo de 1991 a 1999, em que a caracteristica de
desempenho foi mesurada em 9.599 individuos e as caracteristicas reprodutivas, em
1.416 fémeas.

As linhas L1 e L2 sdo linhas puras de diferentes origens mantidas pelo
programa da empresa. Machos da linha L2 foram acasalados com fémeas da linha
L1, produzindo animais F1, que acasalaram entre si, originando os individuos F2,
gue também acasalaram entre si e originaram os individuos F3, sendo todos esses
grupos pertencentes alinha L 3.

A caracteristica de desempenho avaliada foi ganho de peso diario (GPD), e
as caracteristicas reprodutivas foram numero de leitbes total nascidos (NTL),
numero de leitdes nascidos vivos (NLNV) e peso da leitegada ao nascimento (leitdes

vivos) (PLN), medidas no primeiro parto. Na Tabela 1 € apresentado 0 nimero de

19



observacOes para cada grupo de caracteristica, segundo o grupo genético dos
animais.

Tabelal—Numero de animais segundo o grupo genético dos dois grupos de

caracteristicas
" Caracteristicas de Caracteristicas
Grupo Genético :
Desempenho Reprodutivas
Linhal 229 149
Linha?2 2.934 549
F1 1.686 353
F2 3.949 297
F3 761 68
Total 9.599 1.416

A caracteristica GPD foi analisada de acordo com o seguinte model o:

Yim = M+ GG, +GCJ. +S +L + €iim
em que y,,,= observagdo do individuo m, do grupo genético i, do grupo
contemporaneo j, do sexo k, daleitegadal; m = médiageral; GG, = efeito do grupo
genético i; GC; = efeito do grupo contemporaneo j; S = efeito do sexo k; L, = efeito

daleitegadal; e g, = efeito do erro aeatorio associado a observagdo vy, -

O efeito materno ndo foi significativo em andlises preliminares, ndo sendo
considerado nas anadlises. Os grupos contemporaneos foram formados pela
combinacdo do més de nascimento (1- dezembro a fevereiro; 2- marco a maio; 3-
julho a agosto; e 4- setembro a novembro) com o ano de nascimento dos animais. Na
andlise de consisténcia dos dados foram eliminados 0s grupos contemporaneos com
apenas um grupo genético.

As caracteristicas NTL e NLNV foram analisadas segundo o seguinte

model o:
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Y =& +GG, +GC, +b(IDPP,, - IDPM )+e,,
em que y, = vaor observado do individuo k, do grupo genetico i, do grupo
contemporaneo j; a = constante; GG, = efeito do grupo genético i; GC; = efeito do
grupo contemporaneo j; b = coeficiente de regressdo da co-varidvel idade da porca
ao parto; IDPM = media de idade ao parto; IDPP; = idade ao parto do individuo k,
do grupo genético i, do grupo contemporaneo j; e g, = €efeito do erro aeatdrio
associado a observagao y;, .

Na caracteristica PLN também foi adicionada como co-variavel o nimero de
leitdes ao parto. Em razéo dos efeitos comuns de |eitegada e materno ndo terem sido
significativos em analises preliminares, eles ndo foram considerados nessas analises.

As estimativas de heterose (média dos animais cruzados — média das linhas
paternas) exibida em cada geracéo foram calculadas por meio de contrastes entre as
meédias dos grupos genéticos pertinentes a cada situacdo. Na Tabela 2 sdo

apresentados 0s contrastes com 0s respectivos sentidos biol 6gicos assumidos neste
trabal ho.

Tabela 2 — Contrastes entre as médias dos grupos genéticos e 0s respectivos sentidos

biol 6gicos
Contraste Sentido Biol6gico
F1-Pais Estima a heterose direta
F2-Pais Estima a heterose direta mantida na geracéo F2
F3-Pais Estima a heterose direta mantida na geracéo F3
F2-F1 Estima a reducéo de heterose da geracéo F2 em relagcdo a F1
F3-F2 Estima a reducéo de heterose da geracéo F3 em relacdo a F2

A significancia edtatistica dos contrastes entre meédias foi verificada
computando-se estatisticas t e comparando-as aos valores tabulados da distribuicéo t
a 1% de probabilidade. As andlises estatisticas foram realizadas por meio do
procedimento GLM do programa estatistico Sastical Analisys System (SAS,1990).
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RESULTADOSE DISCUSSAO

As médias de quadrados minimos das caracteristicas avaliadas por grupo
genético sdo apresentadas na Tabela 3, sendo na Tabela 4 apresentadas as
estimativas dos contrastes entre as médias dos grupos genéticos em todas as

caracteristicas avaliadas.

Tabela 3 — Média de quadrados minimos do nimero total de leitdes nascidos (NTL)
e nascidos vivos (NLNV), peso da leitegada ao nascimento (PLN) e

ganho de peso diario (GPD)
Grupo Genético NTL NLNV PLN GPD
(kg) (gramas)
Linha 1 9,40 8,84 14,239 667
Linha?2 11,20 10,57 13,062 663
F1 11,20 10,53 13,162 681
F2 10,64 9,97 13,634 683
F3 10,35 9,40 13,022 695

As médias das caracteristicas nas linhas puras estédo dentro das amplitudes
reportadas em outros trabalhos envolvendo populacfes nacionais de suinos da raca
Large White. Por exemplo, Pires (1999) reportou a média de 9,46 leitbes nascidos
vivos por parto, valor esse intermediario a0 das médias das duas linhas puras.
Quanto a0 peso da leitegada a0 nascimento, a estimativa de 13,000 kg obtida por
esse autor foi inferior as duas médias das linhas puras avaliadas neste trabalho. O
ganho de peso di&io foi avaliado neste trabaho do nascimento até
aproximadamente 100 kg de peso vivo, e nas estimativas reportadas por Pita (2000)
e Costa (1999) foram consideradas o ganho de peso de 64 e 70 dias em diante,
respectivamente, ndo sendo possivel comparar os valores, porém Torres Filho
(2001), trabalhando com informagdes da Linha 2 avaliada neste trabalho, encontrou
em machos GPD, do inicio do teste de conversdo até aproximadamente 100 kg,
estimativas maiores do que as reportadas por Pita (2000) e Costa (1999). Assim, as

linhas avaliadas neste trabal ho apresentaram desempenho competitivo.

22



Tabela4 — Estimativas dos contrastes entre as médias de grupos genéticos das
caracteristicas nuUmero total de leitdes nascidos (NTL) e nascidos vivos
(NLNV), peso da leitegada ao nascimento (PLN) e ganho de peso dié&rio

(GPD)
Contraste NLNT NLNV PLN (kg) GPD (gramas)
F1-Pais 1,78** 1,64** -0,976 32,17**
F2-Pais 0,69 0,52 -0,032 36,17**
F3-Pais 0,10 -0,59 -1,258 60,61**
F2-F1 -0,54 -0,56 0,472 1,98
F3-F2 -0,29 -0,56 -0,613 12,22**

** Significativo pelo teste t (P<0,01).

A heterose direta observada na geracdo F1 de 8,74% para nUmero de leitdes
nascidos total e de 8,50% para nascidos vivos indica vantagens na utilizagdo de
cruzamentos quanto a essa caracteristica. Tais valores sdo semelhantes ao das
estimativas 8,30% e 10,00% para numero de leitbes nascidos total e nascidos vivos,
respectivamente, obtidas por Baas et al. (1992a), e maiores do que as estimativas de
-0,60 e 3,8%, obtidas no experimento 1, relatado por Cassady et al. (2002a), e
inferiores as estimativas de 36,50 e 38,30% obtidas no experimento 2.

Tanto para NLNT para NLNV, observaram-se efeitos (P<0,01) dos
contrastes que estimam as heteroses diretas na geracdo F1, sendo que os efeitos das
heteroses nas geracdes F2 e F3 ndo ocorreram (P>0,01), o que indica decréscimo
dessas caracteristicas da geracdo F1 para as geracOes F2 e F3, apesar da auséncia
(P>0,01) dos efeitos dos contrastes F2-F1 e F3-F2. Baas et a. (1992a), estimando
efeitos de heterose e recombinacg&o para caracteristicas de leitegada em suinos puros
e cruzados das ragas Hampshire e Landrace, por intermédio do contraste entre
meédias de grupos genéticos, reportaram que decréscimo significativo dessas
caracteristicas foi atribuido a recombinagéo.

Com relacdo a peso da leitegada, ndo foi observado diferenca (P>0,01)
entre os contrastes de médias. A estimativa de heterose direta de ganho de peso
didrio foi de apenas 2,41% inferior ao valor 11,50% reportado por Bass et a.
(1992b) e a amplitude de 7,30 a 26,5% reportada por Cassady et al. (2002b).
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Quanto ao contraste entre as médias dos grupos genéticos para GPD,
observou-se efeito (P<0,01) de heterose nas geragbes F1, F2 e F3, ndo sendo
verificado assim reducdo de heterose ao longo das geractes para caracteristica,
resultado esse concordante com os de Cassady et al. (2002b). Apesar de o contraste
F2-F1 ter sido nulo (P>0,01), o contraste F3-F2 n&o o foi (P<0,01), o que evidéncia,
segundo Cassady et al. (2002b), que as novas combinagbes génicas advindas do
cruzamento de reprodutores e matrizes cruzadas tendem a aumentar a taxa de
crescimento de suinos.

A formacéo de populagdes compostas dentro de sistemas de producéo de
suinos vem sendo utilizada como forma de explorar a complementariedade e
heterose; neste trabalho, observou-se que a heterose ocorreu (P<0,01) em todas as
caracteristicas avaliadas, exceto quanto a peso da leitegada ao nascimento, porém,
ndo se verificou reducéo (P>0,01) dessa heterose ao longo das geracdes apenas na

caracteristica ganho de peso di&rio.

CONCLUSOES

Existe efeito de heterose na maioria das caracteristicas em funcéo do
cruzamento de animais de linhas diferentes da mesma raca de suinos.

Observou-se reducdo do efeito de heterose nas caracteristicas reprodutivas
da geracdo F1 para F2 e F3, 0 que ndo foi verificado com relacdo a ganho de peso

diario.
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CAPITULO 3

ESTUDO DA DIVERGENCIA GENETICA ENTRE DIFERENTES GRUPOS
GENETICOSDE SUINOS

RESUMO

A divergéncia genética entre quatro grupos genéticos formados pelos
cruzamentos entre duas linhas de suinos da raca Large White foi avaliada,
utilizando-se técnicas de analise multivariada. Os grupos genéticos avaliados foram
F1, F2, FIxF2 e F3, sendo as caracteristicas incluidas no estudo ganho de peso
diario, idade da porca ao primeiro parto, nimero de leitBes nascidos vivos, niUmero
de leitdes aos 21 dias e peso da leitegada ao nascimento e peso da leitegada aos 21
dias. A andlise de variancia indicou a existéncia de divergéncia genética entre os
grupos genéticos. Os resultados dos testes de unido—intersecdo de Roy evidenciaram
superioridade dos grupos genéticos para caracteristicas distintas, indicando
variabilidade entre os gendtipos ao longo da formacdo da linha. Na analise de
agrupamento pelo método de otimizacdo de Tocher, observou-se a formagdo de
apenas dois grupos, sendo um constituido apenas pelo grupo genético F1 e o outro
grupo, pelos demais grupos avaliados. Pela andlise de variaveis canbnicas, verificou-
se que aprimeira variavel candnica transformada foi suficiente para explicar 94,20%
da variacdo total nos dados originais. A dispersdo gréfica dos quatro grupos
genéticos em relacdo a primeira variavel canbnica leva a formagdo dos mesmos

grupos obtidos pelo método de agrupamento de Tocher.
Palavras-chave: Andlise multivariada, distancia generalizada de Mahalanobis ao

guadrado, método de agrupamento de otimizacdo de Tocher e

variaveis candnicas.
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GENETIC DIVERGENCE BETWEEN DIFFERENT SWINE GENETIC
GROUPS

ABSTRACT

The genetic divergence between four genetic groups formed by the crossings
between two lines of Large White pigs was evaluated using multivariate analysis.
The evaluated genetic groups were F1, F2, FIxF2 and F3, and the studied traits daily
weight gain, gilt age at first farrowing, number of live born pigs, number of pigs at
21 days, litter birth weight and litter weight at 21 days. The analysis of variance
indicated genetic divergence between the groups. The results from the union-
intersection test of Roy showed superiority of genetic groups for different traits,
indicating variability between the genotypes over line formation. The analysis by
Tocher’s method separated the genotypes in only two groups, being one formed only
by the genetic group F1 and another by the other evaluated groups. The analysis by
canonical variables showed that the first transformed canonical variable was enough
to explain 94.20% of the total variation in the original data. The graphical dispersion
of the four genetic groups in relation to the first canonical variable gave the same

groups obtained by the Tocher’s method.

Keywords. Multivariate analysis, Mahalanobis D? distance, Tocher's method and

canonical variables.
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INTRODUCAO

A realizacdo de cruzamentos de forma sistémica na producéo animal pode ter
diversas finalidades, como produzir animal especifico, proporcionar maior
flexibilidade ao sistema de producgéo e incorporacdo de material genético de forma
rapida (BARBOSA, 1999). Outra aplicacéo é a formacdo de nova linha, ou raga, a
partir do cruzamento entre genétipos de origens diferentes, para produzir animais
com atributos das linhas formadoras, ampliar a base genética da populacéo e
minimizar os efeitos deletérios advindos do acréscimo do coeficiente de endogamia.
Uma das consequéncias dos cruzamentos sdo 0 aumento da heterozigose e o
conseqliente aumento da variancia genética ndo aditiva atribuida, principamente,
aos efeitos de dominancia, sobredominancia e epistasia.

Etapa importante na avaliagdo genética de nova linha formada pelo
cruzamento entre animais de origens diferentes é a verificacdo da existéncia de
divergéncia genética entre os diversos grupos genéticos originados no processo de
formagdo da linha, a qual pode ser avaliada pelos estudos de divergéncia genética
(CRUZ et al., 2004).

Técnicas de andise multivariada combinam, simultaneamente, mdltiplas
informagdes provenientes de uma unidade experimental, que ndo seriam possiveis
de ser obtidas com o0 uso da andlise univariada (VIANA et al., 2000). Como
exemplo da utilizacdo dessas técnicas, a andlise multivariada, a andlise de
agrupamento e a andlise de varidveis candnicas tém sido utilizadas por diversos
autores (BARBOSA et al., 2005; TORRES FILHO et al., 2005; PIRES et 4.,
2002a,b; e FONSECA et al., 2000), no estudo de divergéncia genética entre
progenitores de diferentes espécies de animais.

A andlise de variancia multivariada fornece resultados embasados na anélise
conjunta de todas as varidveis utilizadas, levando a conclusdes com nivel de
confianca conhecido. Rao, segundo Demétrio (1985), afirmou que o procedimento

da andlise de variancia multivariada consiste em analisar as variancias e as co-
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variancias de variaveis correlacionadas por meio da comparacdo de matrizes de
estimativas de variancias e co-variancias. Posteriormente, podem-se aplicar testes de
comparagdes multiplas como o da unido-intersecdo de Roy para estudo do
desempenho dos tratamentos dentro de cada variavel considerada. Segundo
Morrison (1967), o principio da unido-intersecdo de Roy deve ser utilizado como
método de comparagdes multiplas, uma vez que é a continuagdo l0gica do teste do
maior autovalor.

A técnica de andlise de agrupamento tem a finalidade de reunir, por algum
critério de classificagdo, os progenitores em varios grupos, de tal forma que existam
homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos. Alternativamente,
as técnicas de andlise de agrupamento tém por objetivo, ainda, dividir um grupo
original de observacfes em varios grupos, segundo algum critério de similaridade ou
dissmilaridade. Esse processo envolve, basicamente, duas etapas, a primeira
relaciona-se a estimacdo de medida de similaridade (ou dissimilaridade) entre os
progenitores e a segunda, a adocdo de técnica de agrupamento para formagdo dos
grupos (CRUZ et d., 2004).

Segundo Cruz et al. (2004), nos estudos da divergéncia genética utiliza-se a
distincia generalizada de Mahalanobis a0 quadrado (D?) como medida de
dissimilaridade, uma vez que, ao contrério da distancia euclidiana média, considera
a correlacdo entre as caracteristicas. Quanto a segunda etapa, escolha do método de
agrupamento, os métodos, os mais utilizados em estudos de divergéncia genética,
s80 0s hierarquicos e os de otimizacdo, sendo o método de otimizagdo de Tocher 0
mais recomendado (PIASSI, 1994).

A andlise de variaveis canbnicas consiste na transformacdo das variaveis
originais em variaveis padronizadas e ndo correlacionadas com a caracteristica de
manter o principio do processo de conglomeracdo com base na distancia D? de
Mahalanobis (MAHALANOBIS, 1936, citado por CRUZ, 1990), além de considerar
as matrizes de co-variancias residuais e fenotipicas das caracteristicas avaliadas.

Esse novo complexo de variavels retém, em ordem de estimagdo, o0 méximo de
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informacdo em termos de variacdo total e explicara tanto melhor a variabilidade
manifestada entre os individuos avaliados quanto menor for o nimero de variaveis
que acumulem pelo menos 80% da variagdo total. Um dos objetivos desta andlise foi
proporcionar simplificacdo estrutural dos dados, de modo que a diferenca entre
tratamentos, influenciada a principio por um conjunto p-dimensional (p = niUmero de
varidveis consideradas), pudesse ser avaliada por um complexo uni, bi ou
tridimensional de facil interpretacéo geométrica.

Ao redizar este trabalho, teve-se como objetivo avaliar a divergéncia
genética entre diferentes grupos genéticos formados através do cruzamento de duas

linhas puras de suinos da raca Large White.

MATERIAL E METODOS

Os dados utilizados neste estudo séo provenientes de uma linha de suinos da
raca Large White mantida pelo Programa de Melhoramento Genético da Empresa
Sadia SA., em granja localizada no Estado de Santa Catarina, relativos ao periodo
de 1990 a 1999 e mensurados em 763 fémeas. A linha avaliada nesta pesquisa (L 3)
foi obtida pelo cruzamento de animais de duas linhas puras diferentes (L1 e L 2).

A partir do arquivo de “pedigree”, estabeleceu-se 0 grupo genético de cada
animal em funcdo do cruzamento que o originou, € em seguida foi redizada a
andlise de consisténcia dos dados. Na Tabela 1 sdo apresentados os sistemas de
cruzamentos que originaram 0s grupos genéticos existentes na linha L3 (F1, F2, F1

x F2 e F3), bem como a proporc¢éo tedricade genesdas LinhasL1 e L2.
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Tabelal — Grupos genéticos, sistemas de cruzamentos que originaram cada grupo
genético e a proporcao tedrica de cada grupo

Sistema de Cruzamento Composi¢ao tedrica
Grupo Genético Pai Mae L1 L2
L1 L1 L1 100% 0%
L2 L2 L2 0% 100%
L3
F1 L2 L1 50% 50%
F2 F1 F2 50% 50%
F1x F2 F1 F2 50% 50%
F3 F3 F3 50% 50%

Os grupos contemporaneos foram formados pela combinacdo do més de
nascimento (1- dezembro a fevereiro; 2- marco a maio; 3- julho e agosto; e 4-
setembro a novembro) com o0 ano de nascimento dos animais. Na andlise de
consisténcia dos dados foram eliminados 0s grupos contemporaneos com apenas um
grupo genético.

A caracteristica de desempenho avaliada foi ganho de peso diario (GPD), e
as caracteristicas reprodutivas foram idade ao primeiro parto (IDPP), nimero de
leitdes nascidos vivos (NLNV), nimero de leitdes aos 21 dias de idade (NL21), peso
da leitegada ao nascimento (leitdes vivos) (PLN) e peso da leitegada aos 21 dias de
idade (PL21), medidas no primeiro parto.

As analises estatisticas foram feitas utilizando o programa Stastical Analisys
System (SAS,1998). As analises foram realizadas segundo o modelo:

Yar =M +GG, +GC, +g,,
em que vy, = vaor observado na caracteristica t, do grupo genético i, no grupo
contemporéneo |, na fémea r; m= média da caracteristica t; GG, = efeito do grupo
genético i na caracteristica t (definidos anteriormente); GC, = efeito do grupo

contemporéneo |; e g, = efeito do erro aleatdrio associado a observacdo v, .
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Admite-se na andlise que os erros e, =le ...e | tém distribuigio
irl

~irt
multinormal com vetor de médias nulo e matriz de variancias e co-variancias

a comum a todas as combinagdes i e r. Os g, correspondentes as diferentes

unidades experimentais séo independentemente distribuidos.

Em contraste com a andlise univariada, na andlise de variancia multivariada
(MANOVA) obtém-se matrizes de somas de quadrado e produto de dimensdest X t
(6 x 6, nUmero de caracteristicas). Sendo A a matriz de soma de quadrados e
produtos totais, H a de tratamentos e R a de residuais. A hipétese a ser testada pela
MANOVA ¢é a de iguadade de vetores de média, ou sga,
H, :G~G1 :G~G2 :G~G3 :G~G4. Para testar hipotese, foi utilizado o teste do

maior autovalor de Roy a 5% de probabilidade.

Em seqliéncia a andlise de variancia multivariada, foi aplicado o teste de
Roy e Bose, com a finalidade de identificar as fontes de variagdo que causaram a
diferenca apontada pela MANOVA. Contrastes entre 0s grupos genéticos foram
construidos para cada caracteristica. Assim, considerando a caracteristica t para
testar um contraste entre as médias (Y = ¢cimy; + CMpy + CaMay + C4Myg, COM

a ¢’ =0), calcula-se a seguinte diferenca minima significativa (DM S):

o
i=1

4
DMS:\/q—a.ﬂ.é c?
1- Ja

r i=1
em que g, = valor critico de Roy em nivel a de probabilidade e SQR, = soma de

quadrados do residuo para a variavel t e aproximagcdo do numero de repeticoes,

utilizando-se a média harménica.
As andlises de agrupamento foram realizadas adotando-se a distancia

generalizada de Mahalanobis ao quadrado (D% como medida de dissimilaridade, e

como método de agrupamento foi empregado o de otimizacédo de Tocher.
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A distancia generadlizada de Mahalanobis (a0 quadrado) entre os grupos
genéticosi e i’ é dada por D7 = ()?i - )?m)R‘l()?i - )?m), em que R é a matriz de co-
variancia residual; e X, - X, sdo vetores p-dimensionais de médias dos grupos
genéticosi eli’, respectivamente (MAHALANOBIS, 1936; CRUZ et al., 2004).

No método de Tocher, citado por Rao (1952), adota-se o critério de que a
média das medidas de dissimilaridade dentro de cada grupo deve ser menor gue as
distancias médias entre quaisquer grupos. A decisdo de incluir um grupo genético
em um grupo é tomada por meio de comparagdes entre 0 acréscimo no valor médio
da distancia dentro do grupo e o valor maximo (q) da distancia encontrada no
conjunto das menores distancias envolvendo cada grupo genético.

Identifica-se, inicialmente, 0 par de grupos genéticos que apresenta o menor
vaor de distancia D?, para formar o primeiro grupo, quando essa distancia néo

supera o limite estabelecido. Na seqiiéncia, de acordo com o critério adotado, avalia-
se a possibilidade de inclusdo de outros grupos genéticos no grupo ou se ha
necessidade de formagdo de outros grupos, seguindo o mesmo critério. O acréscimo
meédio no valor da distancia intragrupo é obtido pela razéo entre a distancia entre o
progenitor a ser inserido e 0 grupo que poderia recebé-lo e o nimero de grupos
genéticos desse grupo.

Esquematicamente, mostra-se o critério para formacéo do agrupamento:

D(fj)k =Dii+D1.2k ou D? =D(fj)| +D}

(ijk)!

» .
Se M £qg b inclui-se 0 grupo genético

D2(Grupo)i . o
Se ———%>q b ndoinclui-se 0 grupo genético
em que:

g = limite de acréscimo adotado; |, k, | = grupos genéticos do grupo; i = grupo
genético a ser incluido, ou ndo, no grupo; e g = nimero de grupos genéticos que

constitui 0 grupo que esta sendo formado.
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Esse método diferencia-se dos hierarquicos por serem os grupos formados
mutuamente exclusivos ou, sob contexto de teoria de conjuntos, por subdividir o
grupo original em subgrupos ndo-vazios, cuja intersecdo é nula e a unido reconstitui
o conjunto total (CRUZ, 1990).

A andlise de varidveis canbnicas foi utilizada para avaliar o grau de
similaridade genética entre 0S grupos genéticos, uma vez que possibilita a
identificacéo de grupos similares em graficos de dispersdo uni, bi ou tridimensionais

de fécil interpretacéo geométrica.
A solugdo do sistema (F - | a)a =f estima as variancias de cada variavel
candnica e o0s coeficientes de ponderacdo das caracteristicas. A solucdo de

|F-1,4)F0 estimaavariancia k, pelaraiz da caracteristica (autovalor) de ordem

correspondente, em que:

F = a matriz de co-variancias entre médias de gendétipos (matriz de co-variancias

fenotipicas); & = a matriz de co-variancias residuais, |, = raizes caracteristicas

(autovalores); e a = vetor caracteristico (autovetor) associado a cada estimativa das

~k

raizes caracteristicas, sendo os elementos desse vetor os coeficientes de ponderacéo.

A importancia relativa das variaveis candnicas foi medida pela porcentagem

de seus autovalores (variancias) em relagdo ao total dos autovalores, ou sga, a

porcentagem da varianciatotal que elas explicam.
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RESULTADOSE DISCUSSAO

Foram observadas diferencas (p<0,05) entre os vetores de médias (grupos
genéticos) pelo teste do maior autovalor de Roy. Considerando as caracteristicas
avaliadas neste trabalho e a espessura de toucinho, Torres Filho et al. (2005)
também observaram diferencas significativas entre os vetores de médias de duas
linhas puras de suinos.

As médias das caracteristicas avaliadas em cada grupo genético e o
resultado do teste de comparagdes mdultiplas da unido-intersecdo de Roy estdo
apresentados na Tabela 2. Em relacdo aidade ao primeiro parto, 0s grupos genéticos
F1 x F2 e F3 apresentaram as menores (P<0,05) médias, enquanto F1 e F2, as
maiores (P<0,05). Quanto a caracteristica nimero de leitdes nascidos vivos, 0 grupo
genético F1 apresentou maior (P<0,05) média que a do F1 x F2, ndo havendo
diferenca (P>0,05) entre os demais grupos. Com relacéo a peso da leitegada ao
nascimento, o grupo genético F1 x F2 apresentou menor (P<0,05) média que o
grupo F2. Ja para peso da leitegada aos 21 dias o grupo genético F1 apresentou
maior (P<0,05) média em relagdo aos grupos F1 x F2 e F3, ndo diferindo (P>0,05)
apenas do grupo genético F2. Em relacdo a ganho de peso di&rio, 0S grupos

genéticos F2 F1 x F2 exibiram as maiores (P<0,05) médias.

Tabela2 — Médias dos grupos genéticos das caracteristicas idade ao primeiro parto
(IDPP), nimero de leitbes nascidos vivos (NLNV), nimero de leitbes aos
21 dias de idade (NL21), peso daleitegada ao nascimento (PLN), peso da
leitegada aos 21 dias de idade (PL21) e ganho de peso diario (GPD)

Grupo IDPP NLNV NL21 PLN PL21 GPD
Genético  (dias) (kg) (kg) (9)

F1 33589" 10,21% 8,93" 12,90°®  56,34" 606,57 ©
F2 340,58"  9,00"® 9,05" 13,10% 5257 68101
FIxXF2 304,48 9288 8,55" 12068 4897 B 676,31 “°
F3 305,96° 9,63*° 8,94" 1224*® 4944 B 669,16 B
DMS 15,25 0,82 0,81 1,01 5,00 9,79

* Médias seguidas por letras distintas na coluna diferem entre si, pelo teste da unido—intersecdo de Roy
(P<0,05).

35



As distancias generalizadas de Mahalanobis ao quadrado (D?) entre os pares
de grupos genéticos sdo apresentadas na Tabela 3. Verifica-se, nessa tabela, que o
valor méximo da distancia D? foi obtido entre os grupos genéticos F1 e F1 x F2
(D? = 3,7695) e o vaor minimo entre F1 x F2 e F3 (D? = 0,1156), indicando que os
grupos genéticos F1 x F2 e F3 sdo os mais similares e que F1 e F1 x F2, 0s mais
divergentes. Cabe aqui destacar a observacdo de Silveira Neto (1986) de que, para
gualguer medida de dissmilaridade, os valores sO sdo comparaveis dentro do
mesmo estudo, ndo tendo validade a comparacdo de resultados de semelhanca entre

individuos ou amostras que ndo estiverem envolvidos na sua determinagéo.

Tabela3 - Distdncias generalizadas de Mahalanobis a0 quadrado (D?) entre os
grupos genéticos

Grupo Genético F2 F1x F2 F3
F1 3,58431 3,76957 3,54600
F2 0,34402 0,50859
FIxXF2 0,11565

Na andlise de agrupamento pelo método de otimizacdo de Tocher, observou-
se aformagdo de apenas dois grupos (sendo o grupo | = F2, F1 x F2 e F3 e 0 grupo
Il = F1). Na Tabela 4 estdo apresentadas as distancias médias intra e intergrupos
estabelecidas pelo método de otimizagdo de Tocher. Verificou-se que a distancia

meédia intragrupo € menor gue a distancia média intergrupo.

Tabela 4 — Distancias médias intra e intergrupos

Grupo | (F2, F1 x F2, F3) I (F1)
| 0,3228 3,6333
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Por meio das médias entre os grupos formados pela andlise de agrupamento, é
possivel estudar as diferencas de todas as caracteristicas avaliadas. Na Tabela 5 sdo
apresentadas as médias das caracteristicas em cada grupo formado pela andlise de

agrupamento.

Tabela5 — Médias das caracteristicas, em cada grupo

Caracteristicas | (F2, F1x F2, F3) Il (F1)
|dade da porca ao primeiro parto (dias) 317 335
Numero de leitdes nascidos vivos 9,60 10,21
Numero de leitdes aos 21 dias de idade 8,85 8,93
Peso da leitegada ao nascimento (kQ) 12,47 12,90
Peso da leitegada aos 21 dias de idade (kg) 50,33 56,34
Ganho de peso diario (Q) 675,79 606,57

O grupo | apresentou maior ganho de peso e menor idade ao primeiro parto
em relacdo ao |l. Quanto as caracteristicas de leitegada, o grupo Il apresentou
melhores resultados em relacdo ao grupo |, sendo a diferenca em nimero de leitdes
nascidos vivos e peso da leitegada aos 21 de maior amplitude do que nas outras duas
caracteristicas. Considerando-se que o grupo Il € constituido pelas geractes
sucessivas da F1, os resultados indicam que houve reducdo na “performance”’ das
caracteristicas de leitegada da geracdo F1 para as demais, perda gue, segundo
Baas et a. (19924d), pode ser atribuida a recombinacdo. Os resultados evidenciam,
assm, que a selecdo na linha em desenvolvimento deve ser focada nas
caracteristicas de leitegada.

Pela andlise de varidveis candnicas, observou-se que a primeira variavel
canodnica transformada foi suficiente para explicar 94,20% da variagdo total nos
dados originais (Tabela 6). Segundo Regazzi (2002), quando as primeiras variaveis
explicam mais de 80% da variagdo total, é viadvel o estudo da divergéncia genética
por meio das distancias entre os grupos genéticos em gréficos de dispersdo, cujas
coordenadas s80 0s escores relativos as primeiras variavels canbnicas. Assim, 0S

resultados permitem o estudo do comportamento dos quatro grupos genéticos, por
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meio apenas da primeiravariavel canbnica. Pires et al. (2002a), ao observarem que a
primeira variavel canbnica explicou 85,62% da variacdo observada, também
concluiram que somente a primeira variavel poderia ser utilizada para avadiar a
divergéncia genética em relagdo as caracteristicas reprodutivas entre suinos das

ragas Duroc, Landrace e Large White.

Tabela6 — Variaveis canbnicas (VC;), autovalores (I ), porcentagem de variancia
(%a?) e porcentagem da variancia acumulada obtida da andlise das seis
caracteristicas dos quatro grupos genéticos de suinos

VG | | %a? %a? acumulada
VC, 0,8691 94,20 94,20
VG, 0,0495 05,37 99,57
VGC; 0,0040 00,43 100,00

Na Tabela 7 sdo apresentados o0s escores das variavels canonicas (meédias
canbnicas) para 0S quatro grupos genéticos, sendo a distancia entre os pontos
proporcional ao grau de dissimilaridade entre 0s grupos genéticos.

A Figura 1 ilustra a dispersdo grafica dos quatro grupos genéticos em
relacdo a primeira variavel canbnica. Nessa figura, observa-se a formacéo de dois
grupos, um constituido pelos grupos genéticos F2, F1 x F2 e F3 e outro formado
somente pelo grupo genético F1. Assim, a representacéo grafica da primeira variavel
candnica leva a formacdo dos mesmos grupos obtidos pelo método de agrupamento

de Tocher.

Tabela7 — Médias canbnicas daVC, (MC,) nos quatro grupos genéticos

Grupo Genético F1 F2 F1xF2 F3
MC; 464,47 542,04 548,93 540,76
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Figura 1 — Dispersdo gréfica dos quatro grupos genéticos (F1, F2, F1 x F2 e F3) em
relacdo a primeiravariavel candnica

CONCLUSOES

Os grupos genéticos apresentam divergéncia genética que deve ser
considerada nos processos de avaliagdo genética.

Os quatro grupos genéticos, segundo a andlise de agrupamento, formam os
grupos| (F2, F1x F2eF3) ell (F1).
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CAPITULO 4

HETEROGENEIDADE DE VARIANCIASNOS GRUPOS GENETICOSDE
UMA LINHA EM FORMACAO DE SUINOSDA RACA LARGE WHITE

RESUMO

A heterogeneidade de variéncias das caracteristicas ganho de peso diario (GPD),
nimero de leitdes nascidos vivos (NLNV) e peso da leitegada a0 nascimento (PLN)
atribuida aos grupos genéticos F1, F2 e F3 foi avaliada utilizando dados de uma linha de
suinos da raca Large White em desenvolvimento, coletados no periodo de 1990 a 1999. As
estimativas dos componentes de variancias foram obtidas utilizando-se o programa
MTDFREML. Foram avaliados dois tipos de modelo animal. No primeiro modelo (modelo
unicaracteristica), assumiram-se variancias homogéneas entre 0s grupos genéticos, e o0
segundo considerou a expressdo da caracteristica em cada grupo genético como uma
caracteristica diferente (modelo tricaracteristica). Apds a estimacdo dos componentes de
(coyvariancia, foi aplicado o teste de razéo de verossimilhanca para identificar o modelo
mais adequado. A partir do arquivo com os val ores genéticos estimados dos animais com 0s
dois diferentes modelos, obteve-se a correlacdo de ordem entre as classificagdes dos
animais, com o0 objetivo de verificar 0 efeito da heterogeneidade de varidncias no
ordenamento das predicdes dos valores genéticos. Nas trés caracteristicas avaliadas, 0
modelo tricaracteristica foi mais indicado, confirmando a importéncia de considerar a
heterogeneidade de variancias entre os trés grupos genéticos. Em GPD, NLNV e PLN, as
maiores estimativas de herdabilidade foram obtidas no grupo genético F3 (0,79; 0,34; e
033, respectivamente) e as menores, no grupo genético F1(0,48; 0,14; e 0,12,
respectivamente). As correlagdes genéticas entre 0s grupos geneéticos indicaram que 0s
grupos menos relacionados séo o F1 e o F3 (0,19 em GPD e 0,49 em PLN). As correlaces
de ordem obtidas evidenciaram que a heterogeneidade de variancia exerce mais efeito na
classificacdo dos animais quanto a caracteristica ganho de peso diario do quanto ao nimero

de leitbes nascidos vivos e peso da leitegada ao nascimento.

Palavras-chave: Correlacéo de ordem, modelo animal, razéo de verossimilhancae REML.
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VARIANCE HETEROGENEITY IN GENETIC GROUPSOF A LINE IN
FORMATION OF LARGE WHITE SWINES

ABSTRACT

The variance heterogeneity of the traits daily weight gain (GPD), number of live
born pigs (NLNV) and litter birth weight (PLN) of the genetic groups F1, F2 and F3
was evaluated using data of a Large White swine line in formation, from 1990 to
1999. The estimates of variance components were computed using the MTDFREML
software. Two types of animal model were evaluated. In the first model (one-trait
model), it was assumed homogeneous variances between the genetic groups, and the
second considered the expression of the trait in each genetic group as a different trait
(three-trait model). After estimating the (co)variance components, the maximum
likelihood test was used to identify the most suitable model. The estimated genetic
values from the two different models were used to obtain the order correlation
between the animal classification in order to verify the effect of the variance
heterogeneity on the predictions of genetic values. The three-trait model was the
most recommended for the three evaluated traits, confirming the importance of
taking into consideration the variance heterogeneity between the three genetic
groups. For GPD, NLNV and PLN, the highest heritability estimates were obtained
in the genetic group F3 (0.79; 0.34; e 0.33, respectively) and the lowest in the
genetic group F1 (0.48; 0.14; and 0.12, respectively). The genetic correlations
between the groups indicated that the less related groups are F1 and F3 (0.19 for
GPD and 0.49 for PLN). The obtained order correlations showed that the variance
heterogeneity has more effect on animal classification for daily weight gain than for

the number of live born pigs and litter birth weight.

Keywords: Order correlation, anima model, maximum likelihood and REML.



INTRODUCAO

No processo de formagéo de uma nova linha a partir do cruzamento entre
individuos de linhas puras distintas, sdo formados diferentes grupos genéticos, 0s
guais podem diferir tanto em média quanto em variabilidade. Fato esse evidenciado
por Torres Filho (2005c), que, ao adotar técnicas de analise multivariada, observou
diversidade genética entre diferentes grupos genéticos originados na formacgéo de
uma linha de suinos da raca Large White, a partir do cruzamento entre duas
diferentes linhas puras.

No processo de selecdo de uma linha em desenvolvimento, animais de
diferentes grupos genéticos sdo submetidos a selegdo simultaneamente, e, em funcéo
das diferencas entre eles, deve existir heterogeneidade de variancias entre os
diferentes grupos. Ignorar a potencial heterogeneidade de variancias entre os grupos
genéticos envolvidos no processo de selecdo pode, segundo Van Vieck (1994),
reduzir a acurécia dos val ores genéticos preditos dos reprodutores.

Em diferentes populagdes de bovinos tem sido observado heterogeneidade
de variancias entre grupos genéticos diferentes. Oliveira et al. (2001) observaram
variancias heterogéneas entre 0s grupos genéticos participantes da formacdo da raca
Canchim para peso aos 365 e 550 dias de idade. Ao avaliarem caracteristicas de
carcaca, Crews e Franke (1998) observaram heterocedasticidade entre os diferentes
grupos genéticos, grupos esses formados segundo a fracdo racial esperada da raca
Brahman. Rodriguez-Almeida et al. (1995) relataram variancias heterogéneas de
reprodutor e fenotipicas para peso aos 220 e 365 dias, em animais filhos de touros
de 22 racas diferentes acasal adas com fémeas Aberdeen Angus e Hereford.

Ao avdiar a heterogeneidade de variancias entre diferentes rebanhos de
suinos quanto a caracteristica espessura de toucinho, See (1998) concluiu que os
efeitos de heterogeneidade de variancias devem ser considerados nos procedimentos

de avaliacéo genética de suinos.



Para estimar os componentes de variancia dos diferentes grupos genéticos
Oliveira et a. (2001) e Crews e Franke (1998) utilizaram a estratégia de considerar
como caracteristicas diferentes a mesma nos diferentes grupos genéticos.

Os objetivos deste trabalho foram testar diferentes modelos na avaliagéo
genética e avaliar a ocorréncia da heterogeneidade de variancia entre os grupos
genéticos formadores de uma linha de suinos da raga Large White e seu efeito na
classificagdo dos animais quanto as caracteristicas nimero de leitbes nascidos, peso
da leitegada ao nascimento e ganho de peso didrio bem como também estimar as

correlagdes genéticas entre 0s grupos com a relagdo a mesma caracteristica

MATERIAL E METODOS

Os dados utilizados neste trabalho sdo provenientes de uma linha em
desenvolvimento de suinos da raca Large White mantida pelo Programa de
Melhoramento Genético da Empresa Sadia S.A., locaizado no Estado de Santa
Catarina, relativos ao periodo de 1990 a 1999. A caracteristica de desempenho foi
mensurada em 6.675 individuos e as caracteristicas reprodutivas, em 589 fémeas. As
linhas que formaram a populacéo em estudo sdo denominadas, de agora em diante,
como L1 elL2ealinhaavaiada neste traba ho, L3.

As linhas L1 e L2 sdo linhas puras de diferentes origens mantidas pelo
programa da empresa. Machos da linha L2 foram acasalados com fémeas da linha
L1, produzindo animais F1, que foram acasalados entre si, originando os individuos
F2, que também acasalaram entre si e originaram os individuos F3, sendo todos
esses grupos pertencentes alinha L 3.

A partir do arquivo de “pedigree’, estabeleceu-se 0 grupo genético de cada
anima em func&o do cruzamento que o originou; em seguida, realizou-se a andlise
de consisténcia dos dados. Na Tabela 1 sdo apresentados 0s sistemas de cruzamentos

que originaram cada grupo genético existente na linha L3 e a propor¢éo teorica de
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genes das linhas L1 e L2, que constituem cada grupo genético. Considera-se isso
proporcdo tedrica dos genes, uma vez que apenas ha primeira geracdo de
cruzamentos se tem certeza de que 50%, dos genes sdo da linha paterna e os outros
50%, da linha materna; nas demais geragdes, essa propor¢cdo de genes no genotipo
das progénies pode ser alterada tanto pela segregacdo aleatdria dos genes gquanto
pela propria selecdo praticada, podendo favorecer o incremento na proporgdo de
genesde umadaslinhas (Van VLEK et a., 1987).

Tabelal— Grupos genéticos, sistemas de cruzamentos que 0s originaram € a
proporcao tedrica de cada grupo

L Sistema de Cruzamento Composicéo Tedrica
Grupo Genético Pai Mae L1 >
L1 L1 L1 100% 0%
L2 L2 L2 0% 100%
F1 L2 L1 50% 50%
F2 F1 F1 50% 50%
F3 F2 F2 50% 50%

A caracteristica de desempenho avaliada foi ganho de peso diario (GPD) e
as caracteristicas reprodutivas, nimero de leitdes nascidos vivos (NLNV) e peso da
leitegada ao nascimento (leitdes vivos) (PLN). Na Tabela 2 € apresentado o nimero

de observacOes de cada grupo de caracteristica, segundo o grupo genético dos

animais.

Tabela2 — NUmero de registros segundo o grupo genético dos dois grupos de
caracteristicas

L Caracteristicade Caracteristicas
Grupo Genético .
Desempenho Reprodutivas
F1 1.923 405
F2 3.949 650
F3 803 134
Total 6.675 1.189
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As estimativas dos componentes de (co)variancia e dos parametros
genéticos foram obtidas pelo programa MTDFREML (BOLDMAN et a., 1995),
que utilizaram a metodologia da méxima verossimilhanca restrita livre de derivadas
(DFREML). O MTDFREML utiliza o algoritmo simplex para localizar o minimo de
-2 loge L (L = funcdo de verossimilhanga), e os componentes de (co)variancia que
minimizam a fungdo —2 loge L s80 estimativas de méxima verossimilhanca. As
herdabilidades e os valores genéticos preditos foram obtidos a partir desses
componentes de variancia.

Como critério de convergéncia, utilizou-se a variancia dos valores do
simplex (-2 log, de verossimilhanca), inferiores a 10°. Apés cada convergéncia, o
programa foi reiniciado, usando-se as estimativas obtidas anteriormente como
valores iniciais. Esse procedimento foi repetido até que as diferencas entre as
estimativas das duas Ultimas convergéncias fossem menores que 10,

Para estimar os componentes de variancia dos diferentes grupos genéticos,
considerou-se cada grupo genético como caracteristica diferente, mesmo
procedimento adotado por Oliveira et al. (2001) e Crews e Franke (1998). Assim,
foram utilizados dois modelos para as analises. unicaracteristica — que considerou a
expressdo nos diferentes grupos como uma Unica caracteristica, e tricaracteristica —
que considerou a expressdo em cada grupo genético como uma caracteristica
diferente.

O modelo animal adotado nas andlises unicaracteristicas incluiu como efeito
aleatério o genético aditivo direto e residua, e como efeitos fixos foram
considerados 0 grupo contemporaneo e 0 grupo genético do animal e para GPD, o
sexo. O modelo adotado nas andlises tricaracteristicas diferencia apenas por néo
considerar o efeito fixo de grupo genético, e nesse modelo a co-varianciaresidual foi
assumida como néo existente.

Os grupos contemporaneos foram formados pela combinacdo do més de
nascimento (1- dezembro a fevereiro; 2- marco a maio; 3- julho a agosto; e 4-

setembro a novembro) com o0 ano de nascimento dos animais. Na andlise de
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consisténcia dos dados foram eliminados 0s grupos contemporaneos com apenas um
grupo genético. O efeito da co-variavel idade da porca ao parto, linear e quadrético,
foi incluido nos modelos para nimero de leitBes nascidos vivos e peso da leitegada
ao nascer.

A caracterizagdo das distribuigOes dos fatores, de efeito aleatorio, contidos
no modelo estatistico e as matrizes que representam componentes de variancia estdo
representados da mesma forma descrita por Torres (1998).

Apés a estimagdo dos componentes de (co)variancia, foi aplicado o teste de
razéo de verossimilhanga (MOOD et a., 1974), para identificar o modelo mais
adequado, o uni ou o tricaracteristica, sendo a diferenca obtida entre os logaritmos
dos valores da funcéo de verossimilhanca (-2 loge L), na convergéncia dos model os
com maior e menor nimero de parametros estimados, testada contra os valores
obtidos na distribuicdio de X? (qui-quadrado) a 1% de probabilidade e graus de
liberdade dados pela diferenca do nimero de paréametros estimados pelos modelos
em questdo. No modelo unicaracteristica, estimaram-se uma variancia geneética
aditiva e uma residual, totalizando dois parametros, JaA no tricaracteristica
estimaram-se trés variancias aditivas, trés co-variancias aditivas e trés variancias
residuais, totalizando nove parametros. Assim, neste trabalho, o grau de liberdade
utilizado foi igual a sete. A hipétese de nulidade testada (Ho) foi de que a variancia
seriasimilar entre os trés grupos genéticos.

Os valores genéticos estimados dos individuos para cada caracteristica com
os dois diferentes modelos foram organizados em arquivos com 0 objetivo de
verificar possiveis ateragdes no ordenamento das predicdes dos valores genéticos,
guando o modelo mais adequado n&o fosse utilizado, por meio da correlagéo de
ordem, correlacdo obtida utilizando o programa estatistico Statiscal Analisys
System (SAS, 1998).

Considerando as particularidades inerentes ao sistema de reproducéo
adotado em Programas de Melhoramento Genético de suinos em que se adota

geracdo, continua e usuamente ndo se faz congelamento de sémen, a selecdo dos
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individuos para reproducdo € continua, entdo as comparacOes dos candidatos a
selecdo podem ser feitas considerando todos os individuos, somente os reprodutores,
somente as maes e ainda dentro de cada grupo genético. Com o intuito de verificar
as ateracdes de classificagdo dos animais quando se avalia dentro de subgrupos
especificos da populacéo, foram feitos varios tipos de agrupamentos, segundo a
categoria do animal, para obter diferentes comparacdes de classificagdes, a saber:

a) Completo: todos animais foram considerados;

b) Machos: foram classificados todos os machos;

c) Fémeas: foram classificadas todas as fémeas;

d) Reprodutores: foram classificados todos os pais; e

€) Matrizes. foram classificadas todas as maes, sendo, também,

mesmas comparagoes de classificagbes feitas dentro de cada grupo

genético.

RESULTADOSE DISCUSSAO

Nas trés caracteristicas avaliadas, ganho de peso diario, nimero de leitdes
nascidos vivos e peso da leitegada a0 nascimento, o teste da razéo de
verossimilhanga indicou que o modelo considerando os trés grupos genéticos
separadamente foi 0 mais adequado (P<0,01) do que o modelo unicaracteristica, 0
gue indica a existéncia de heterogeneidade de variancias entre os trés grupos
genéticos para as caracteristicas avaliadas. A interpretacdo adequada de um teste
significativo para heterogeneidade neste estudo é que as estimativas de variancias
genéticas e residuais diferem entre os grupos genéticos, sendo importante considerar
as diferencas das estruturas de varidncia da populagdo quando for estimar
parametros genéticos (CREWS; FRANK, 1998). Oliveira et a. (2001) também
encontraram efeito significativo de grupo genético de bovinos, formadores da raca

Canchim, para as caracteristicas peso aos 365 e 550 dias de idade. Ja Crews e Frank
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(1998) encontraram efeito significativo de grupo genético para diferentes
caracteristicas de carcaca de bovinos.

As estimativas dos componentes de variancia e herdabilidades obtidas pelos
model os unicaracteristica e tricaracteristica estéo resumidas nas Tabelas 3, 4 € 5. As
estimativas obtidas dos parametros genéticos variaram segundo o modelo adotado
para as trés caracteristicas avaliadas, concordando com o resultado do teste de razéo
de verossmilhanga, que indicou a existéncia de diferenca entre as estruturas de
variancias entre os grupos genéticos. Também podem ser observadas diferencas das
estimativas entre 0s grupos genéticos avaliados, cujos resultados indicaram o grupo
genético F3 como o de maior variabilidade genética e o de menor variabilidade
residual para as trés caracteristicas avaliadas e, consequientemente, o que obteve as
maiores estimativas de herdabilidade; e o grupo genético F1 foi considerado como o
de menor variabilidade genética e maior residua e, consequientemente, as menores
estimativas de herdabilidade. Oliveira et al. (2001), ao avaliarem informagbes de
peso a idades especificas em bovinos e Crews e Frank (1998), ao avaliarem
informagdes de carcaca de bovinos, também encontraram estimativas de parametros
discordantes obtidas pelos diferentes modelos, asssim como as obtidas para os

diferentes grupos genéticos.

Tabela 3 — Estimativas de componentes de variancias e herdabilidades, obtidas com
model 0s unicaracteristica e tricaracteristica para ganho de peso diario

_ o Tricaracteristica
Unicaracteristica

F1 F2 F3
Variancia genética aditiva 127258 1.380,88 1.456,80 2.008,72
Varianciaresidua 157431 151535 1.307,73 530,96
Varianciafenotipica 2.846,89 2.896,23 2.764,53 2.539,91
Herdabilidade 0,45 0,48 0,53 0,79
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As estimativas de herdabilidades obtidas para ganho de peso diério foram
maiores do que as reportadas por Costa et al. (2001), de 0,39 e 0,30; e de 0,32 e

0,33, por Pitaet a. (2001); e 0,28 e 0,26, por Johnson et al. (2002).

Tabela 4 — Estimativas de componentes de variancias e herdabilidades, obtidas com
modelos unicaracteristica e tricaracteristica para nimero de leitbes

nascidos vivos

Unicaracteristica

Tricaracteristica

F1 F2 F3
Variancia genética aditiva 1,41 1,27 1,57 3,97
Varianciaresidual 7,86 7,88 7,74 7,56
Varianciafenotipica 9,26 9,15 9,30 11,54
Herdabilidade 0,15 0,14 0,17 0,34

Os valores estimados para herdabilidade para nimero de leites nascidos

vivos foram maiores do que a amplitude de 0,08 a 0,10, reportada por Chen et al.
(2003), e menores a 0,22, encontrado por Kaufmann et al. (2000); e 0,19, obtido por

Torres Filho et al. (2005a), com excecéo do valor de 0,34, obtido para o grupo

genético F3.

Tabela 5 — Estimativas de componentes de variancias e herdabilidades, obtidas com
modelos unicaracteristica e tricaracteristica para peso da leitegada ao

nascimento
. - Tricaracteristica
Unicaracteristica = =) =)
Variancia genética aditiva 2,73 1,61 2,51 6,09
Varianciaresidual 12,16 12,15 12,39 12,37
Varianciafenotipica 14,89 13,77 14,91 18,47
Herdabilidade 0,18 0,12 0,17 0,33
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As estimativas de herdabilidade do peso da leitegada ao nascimento foram
elevadas em relacéo ao valor de 0,11, obtido por Upnmoor (1984), semelhante ao
valor de 0,19, encontrado por Torres Filho (2005b) e dentro das amplitudes de 0,00
a0,24 e 0,17 a 0,21, obtidas por Alves (1986) e Pires et al. (2000), respectivamente,
exceto a obtida para 0 grupo genético F3.

As correlagbes genéticas entre 0s grupos genéticos, obtidas com o modelo
tricaracteristica, apresentadas na Tabela 6, indicaram que, para ganho de peso diério,
0S grupos geneéticos F2 e F3 apresentaram a maior correlacéo e, para numero de
leitGes nascidos e peso da leitegada ao nascimento, a maior correlacdo foi observada
entre os grupos F1 e F2. Isso indica que ndo ha padrédo bem definido de associacéo
genética entre 0s grupos genéticos para as trés caracteristicas avaliadas. Oliveira et
al. (2001) também n&o encontraram padréo de associacdo genético definido entre
trés grupos genéticos de bovinos da raca Canchim, tanto peso aos 365 dias quanto
a0s 550 dias de idade.

Tabela 6 — Estimativas de correlacdes genéticas entre 0s grupos genéticos para as
trés caracteristicas avaliadas

Caracteristica MeLr2 leLFs e F3
Ganho de peso diario (g) 0,08 0,19 0,89
Numero de leitdes nascidos vivos 0,89 0,88 0,57
Peso da leitegada ao nascimento (kQ) 1,00 0,49 0,49

* Iry, pp = COrrelagdo genética entre os grupos geneticos F1 e F2; gy g3 = correlagdo
genética entre 0s grupos genéticos F1 e F3; e rg, 3 = correlagdo genética entre os
grupos genéticos F2 e F3.

As dltas estimativas de correlagOes obtidas eram esperadas, uma vez que se
admitiu que a caracteristica fosse biologicamente semelhante em todos os grupos.
Os valores baixos obtidos (0,08 e 0,18) sdo um indicativo da necessidade de maior
compreensdo dos efeitos da heterogeneidade de variancias entre 0s grupos geneéticos

envolvidos no processo de avaliagdo de animais cruzados.
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As correlacbes de ordem entre as classificagcBes dos individuos, segundo
valores genéticos obtidos com os modelos unicaracteristica e tricaracteristica, de
acordo com os diferentes agrupamentos dos animais e a sua categoria e grupos
genéticos, sdo apresentadas na Tabela 7. Crews e Frank (1998) consideraram que
correlagdes de ordem menores que 0,90 podem resultar em alteragdes nas
classificagbes dos animais quando se leva em conta ou ndo a existéncia de variancia
especifica para cada grupo genético, sendo 0 mesmo adotado neste trabal ho.

N& houve grandes diferencas (Tabela 7) das correlagbes entre as
classificagbes em razéo do agrupamento dos animais segundo a categoria.

Para ganho de peso diario, considerando a classificagdo envolvendo todos
0S grupos genéticos, a amplitude foi de 0,60 a 0,83, o que indica que a utilizagdo do
modelo menos indicado (unicaracteristica) implicaria selecéo diferente da que seria
feita com o modelo tricaracteristica. Considerando apenas os animais F1, a
classificagdo de todos os animais, todos os machos e todas as fémeas, ndo ocorre
grande alteracdo na classificagdo obtida com o modelo unicaracteristica em relacéo
a0 modelo tricaracteristica, porém a classificagdo dos reprodutores e matrizes foi
bastante influenciada pelo modelo. Levando-se em conta apenas 0s animais F2 ou
F3, as classificagbes obtidas com o modelo unicaracteristica foram semelhantes as
obtidas com o0 modelo tricaracteristica para esses grupos genéticos. Assim, para
ganho de peso diario, se 0 modelo apropriado néo for utilizado, pode ocorrer selecéo
errbnea de animais para a reproducdo em funcéo da heterogeneidade de variancias
entre 0s grupos genéticos. Oliveira et al. (2001) obtiveram a amplitude das
correlagbes entre as classificagcbes de 0,86 a 0,95 e Crews e Frank (1998), a
amplitude de 0,79 a 0,99.
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Tabela 7 — Estimativas das correlagbes de ordem entre as classificagdes dos individuos segundo seus valores genéticos
obtidos com os model os uni caracteristica e tricaracteristica, de acordo com os diferentes agrupamentos e segundo
sua categoria® e grupos genéticos’

Grupo de Todos Grupos Genéticos | Grupo Genético F1 Grupo Genético F2 Grupo Genético F3
Animais R u,|:13 Mup2 MuFs rurr Tuee Rups Frupr Furp Turs Frupr Fur2 Turs
Ganho de Peso Diério (gramas)
Completo 062 079 082 091 043 055 037 097 097 053 092 0,92
Machos 064 079 082 097 037 051 0,37 097 097 055 093 093
Fémeas 060 080 0,83 090 050 0,61 037 097 097 052 092 092
Reprodutores 0,66 0,68 0,74 047 084 0,88 0,36 094 094
Matrizes 062 081 084 057 087 0,89 045 097 094
NuUmero de L eitbes Nascidos Vivos
Completo 099 099 0% 099 099 097 099 099 0% 099 098 0,92
Machos 099 099 0% 099 099 0,96 099 099 09 099 098 091
Fémeas 099 099 0% 099 099 097 099 099 0% 099 098 0,92
Reprodutores 0,99 099 094 099 099 094 099 098 0,92
Matrizes 099 099 096 099 099 0,97 099 099 0,93
Peso da L eitegada ao Nascimento (kg)
Completo 098 098 0,90 098 098 0,92 099 099 0,90 097 097 091
Machos 098 098 090 099 099 0,92 099 099 0,90 097 097 0091
Fémeas 098 098 090 098 098 09 099 099 0,90 097 097 092
Reprodutores 0,98 0,98 0,91 099 099 0,90 096 096 0,93
Matrizes 098 098 092 098 098 094 099 099 0,90

'Completo: todos os animais foram considerados, Machos: foram classificados todos os machos; Fémeas. foram classificadas as todas fémeas; Reprodutores:
foram classificados todos pais; e Matrizes: foram classificadas todas as méaes.

Todos os Grupos Genéticos: todos os animais foram considerados; Grupo Genético F1: foram considerados apenas os animais F1; Grupo Genético F2: foram
considerados apenas os animais F2; e Grupo Genético F3: foram considerados apenas os animais F3.

®R ¢ Correlagéo de ordem entre as estimativas obtidas pela andlise unicacteristica e tricaracteristica para determinado grupo genético.
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Para as caracteristicas nimero de leitdes nascidos vivos e peso da leitegada
a0 nascimento, todas as correlagdes, independentemente do agrupamento dos
animais em funcéo da categoria e do grupo genético, foram iguais ou superiores a
0,90, indicando gque nessas caracteristicas a heterogeneidade variancias foi menos

importante na reclassificacéo dos individuos do que para ganho de peso diério.

CONCLUSOES

A heterogeneidade dos componentes de variancias em fungéo dos grupos
genéticos é importante e deve ser considerada no processo de avaliacdo genética da
linha em estudo.

Os grupos genéticos com maiores diferencas nas estimativas de
herdabilidade e correlacdo genética sdo F1 e F3.

A Utilizagdo de modelos que consideram a existéncia de variancias
especificas para grupos genéticos (heterogeneidade de variancias) € importante,

principalmente, para ganho de peso diério.
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CONCLUSOESGERAIS

As duas linhas da raca Large White avaliadas e 0s grupos genéticos
formados pelo cruzamento entre elas apresentam divergéncia genética tanto para
caracteristicas de desempenho quanto reprodutivas.

No processo de formagdo da linha cruzada, observou-se reducdo na
heterose da geracdo F1 nas geracbes F2 e F3, para as caracteristicas nimero de
leitbes nascidos vivos e peso da leitegada ao nascimento, o que ndo foi
verificado para ganho de peso diario. A selecdo deve ser direcionada a suplantar
essa perda de heterose.

A heterogeneidade dos componentes de variancias entre 0S grupos
genéticos (F1, F2 e F3) deve ser considerada na avaliacéo genética de linhas em

formagao.
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