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1 INTRODUGAO

Os programas de melhoramento genético de codornas de corte tém
estabelecido critérios de selegdo para garantir a renovagao dos plantéis com animais
de potencial genético superior, geragao apos geragao. Conforme Fernandes et al.
(2002), a realizacado de melhoramento genético € de extrema importancia em uma
populacédo, ao longo dos anos, paralelamente a evolugdo fenotipica, pois o
progresso fenotipico de uma populagado tende a alcangar um limite e isso ocorre
quando o animal esta respondendo dentro de sua capacidade genética maxima, as
melhorias ambientais adotadas. A partir desse ponto, se ndo houver progresso
genético, ndo ocorre progresso fenotipico. Segundo Costa et al. (2005), os estudos
com modelos de regressao aleatoria tém recebido uma atencdo consideravel nos
paises com programas de sele¢cao bem estruturados. A perspectiva de uso de maior
numero de informagdes pode ser uma alternativa interessante, pelo potencial de
maior precisdo nas estimativas de valor genético e correspondente progresso
geneético pela selecdo. Na consideragao da inclusdo de varidncias heterogéneas na
modelagem utilizada, Bonafé et al. (2008) concluiram por este uso para modelar
variancias associadas a curva de crescimento de codornas de corte. Sendo assim, o
objetivo do presente trabalho foi obter as estimativas de parametros genéticos para
pesos corporais, considerando-se variancias residuais homogéneas e heterogéneas,
respectivamente, apos sete geragdes de selegdo em codornas de corte.

2 METODOLOGIA (MATERIAL E METODOS)

Foram avaliadas codornas de corte originarias de uma linhagem
desenvolvida pelo Departamento de Zootecnia da Escola de Veterinaria da
Universidade Federal de Minas Gerais, cedidas como ovos férteis com pedigree,
incubados no Laboratério de Ensino e Experimentacdo Zootécnica do Departamento
de Zootecnia Dr. Renato Rodrigues Peixoto/FAEM/UFPel. Para a formagéo de cada
geracao foi observado periodo de coleta de ovos de treze dias, em que diariamente
os ovos eram identificados com o numero da mae em cada ovo produzido. Todas as
aves foram pesadas individualmente a partir do dia do nascimento e aos sete, 14,
21,28, 35 e 42 dias.

Os valores genéticos para fins de selecdo foram preditos a partir destes
componentes de variancia, utilizando um modelo misto, y = Xb+Za+Zp+e, em que,
y = vetor de observagdes de caracteristicas medidas nos individuos, X = matriz de
incidéncia dos efeitos fixos, b vetor de efeitos fixos, Z = matriz diagonal de incidéncia
dos valores genéticos, a e p = vetores de valores genéticos e permanente e e =
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vetor de efeito residual, utilizando-se o programa Wombat (Meyer, 2006). Foram
testados seis modelos considerando-se em um a variancia residual homogénea (M1)
e nos outros cinco, variancias residuais heterogéneas, que contemplaram
respectivamente, periodos de 1-7 e 8-42 dias (M2); 1-7, 8-14 e 15-42 dias (M3); 1-7,
8-14, 15-21 e 22-42 dias (M4); 1-7, 8-14, 15-21, 22-28 e 29-42 dias (M5) e 1-7, 8-14,
15-21, 22-28, 29-35 e 36-42 dias (M6). Na comparacéo entre os modelos observou-
se o comportamento no Loge L pelo teste da razido de verossimilhanga (LRT) ao
nivel de 1% de probabilidade, bem como, o Critério de informagao de Akaike (AIC) e
o Critério de Informagdo Bayesiano de Schwarz (BIC). Utilizou-se o teste de razado
de verossimilhanga (LRT) para verificar a diferenga entre os logaritmos das fung¢des
de verossimilhancga restrita obtidos nos modelos. A diferenca entre os valores de 2
loge L dos modelos fornece informagao se os modelos diferem significativamente
entre si. O teste baseia-se na distribuicdo de qui-quadrado (x?) com g graus de
liberdade e probabilidade de erro de 5%, em que g é a diferenga em numeros de
parametros estimados nos modelos comparados (Dobson, 1990).

3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Na comparagao entre modelos (Tab. 1) pode-se observar que apesar da
parametrizacdo que ocorre ao se ajustar a variancia residual heterogénea, a partir
do M2 ja houve diferenga significativa (P<0,01) para o modelo em que se usou a
variancia residual homogénea e que se mostrou inadequado. Mudangas nos valores
do Loge L, AIC e BIC, significativas (P<0,01) pelo LRT, ocorreram até o M6,
sugerindo que este modelo que foi trabalhado com variancia residual heterogénea
em periodos semanais seria 0 de melhor ajuste. Variagao decrescente dos valores
de AIC e BIC foi observada por Bonafé et al. (2008) testando modelos de regresséao
aleatoria com variancias residuais homo e heterogéneas em pesos corporais de
codornas de corte e Szwaczkowski et al. (2006) ao utilizarem diversos modelos sob
variancia residual homogénea para produgao de ovos em galinhas.

Tabela 1. Numero de parametros (NP) e logaritmo da fungdo de maxima
verossimilhanga (LRT) estimados para modelos com homo e
heterogeneidade da variancia residual para pesos corporais em codornas
de corte até a sétima geracao

Modelo* NP Loge L AIC BIC LRT**
M1 13  -78545,03  -78558,09 -78611,37 (M2-M1) 3171,64**
M2 14 -72343,21 -72357,21 -72414,65 (M3-M2) 880,20**
M3 15 -71903,11 -71918,11  -71979,65 (M4-M3) 275,22**
M4 16 -71765,50 -71781,50 -71847,15 (M5-M4) 19,5**
M5 17 -71755,75  -71772,75 -71842,50 (M6-M5) 214,86**
M6 18  -71448,32  -71466,32 -71540,18

*M1 — varidncia residual homogénea; M2, M3, M4, M5 e M6; variancias residuais heterogéneas;
AIC - Critério de informacgao de Akaike e BIC - Critério de Informagéo Bayesiano de Schwarz;

** P < 0,01
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aditivos e permanentes, e

corporais em codornas de corte

residuais homogéneas e heterogéneas,

Hom PC1 PC7 PC14 PC21 PC28 PC35 PC42
0 0,80 16,99 72,00 132,85 189,13 255,56 372,06
o 2,47 36,06 152,23 270,58 369,98 495,19 756,93
& 56,28 106,06 277,23 456,44 612,11 803,75 1181,99
c® [ 0,04+0,03 |0,34+0,02 | 0,55+0,02 [ 0,59+0,03 | 0,60+0,03 [ 0,62+0,03 [ 0,64+0,03
h*. | 0,01£0,01 [0,16+0,02 | 0,26+0,03 | 0,29+0,03 | 0,31+0.03 [0,32+0,03 | 0,32+0,03
Het PC1 PC7 PC14 PC21 PC28 PC35 PC42
6% 0,49 28,71 91,97 151,71 199,06 255,39 372,27
& 0,04 43,71 142,59 243,28 351,24 531,84 910,29
6% 1,15 73,05 299,93 498,81 693,00 883,41 1812,87
¢’ | 0,04+0,07 [0,60+0,02 | 0,48+0,02 [ 0,49+0,02 | 0,51+0,02 [0,60+0,03 | 0,50+0,02
h“, | 0,4240,03 |0,39+0,02 | 0,31+0,02 [0,30+0,02 | 0,29+0,02 | 0,29+0,03 | 0,21+0,02

y N . gt g 2 N . . 2 N . ;.
6 5 = varidncia genética aditiva; o = variancia de ambiente permanente; ¢", = variancia fenotipica;
¢~ = componente de ambiente permanente; h*, = herdabilidade genética aditiva

Pelos resultados apresentados na Tab. 2 pode-se verificar similaridade
com relacdo aos valores obtidos para varidncias genéticas aditivas e de ambiente
permanente ao longo dos periodos observando-se as duas metodologias utilizadas.
De modo geral, as variancias de ambiente permanente foram altas ao longo das
diversas pesagens, especialmente aos 35 e 42 dias.

Os valores obtidos se assemelham aos de Akhas et al. (2004), que
usando regressao aleatoria e variancia residual homogénea, em codornas de corte,
encontraram um aumento linear até a idade de 28 dias de idade (maior valor de
herdabilidade), com a variancia genética dos pesos corporais avaliados diminuindo
ao final do periodo.

Comparando com resultados obtidos por Saatci et al. (2006) que
avaliaram pesos corporais de codornas de corte, analisando os dados usando um
modelo de caracteristicas multiplas, as herdabilidades foram proximas até a idade
de 14 dias, sendo superiores nas demais idades. As herdabilidades foram inferiores
aos valores obtidos por Winter et al. (2006) usando procedimentos Bayesianos até
os 28 dias e superior ao valor obtido para o peso corporal aos 42 dias de idade.

4 CONCLUSAO

Houve expressiva variabilidade genética com herdabilidades crescentes
ao longo do periodo de 1 a 42 dias de idade para variancias residuais homogéneas
e o inverso, isto €, decréscimo da variabilidade com o aumento da idade ao usarem-
se modelos com variancias residuais heterogéneas.

Pode-se concluir que a selegao, baseada nas estimativas obtidas para
variancia residual homogénea teria sucesso se realizada nas idades mais jovens, e
se fossem usadas as estimativas obtidas pela variancia residual heterogénea ja a
partir do peso corporal ao nascer.
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