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RESUMO GERAL

Experimentos distintos foram realizados para a coleta de dados de dois grupos genéticos de
codornas de corte, EV1 e EV2, para estudar a trajetoria genética do crescimento e avaliar a
sensibilidade de valores genéticos dessas aves a variacdo de ambiente, por intermédio dos
modelos de regressdo aleatéria. Primeiramente, foi avaliada a trajetéria genética do
crescimento de codornas de corte de dois grupos genéticos, por meio de modelos de regressdao
aleatdria, sob modelo animal, obtendo-se estimativas de parametros genéticos visando definir
a idade que resultaria em maior resposta a selecdo. Os parametros genéticos foram estimados
utilizando-se a sub-rotina DXMRR do DFREML, a partir de dados obtidos em trés geracdes
de selecdo das codornas. Os valores mais altos de herdabilidade foram encontrados para peso
corporal ao 42° dia de idade, sendo que o grupo genético EV1 (0,50) apresentou maiores
estimativas em relacdo ao EV2 (0,10). As correlagdes genéticas entre o peso ao nascer € os
demais pesos corporais, em ambos os grupos, foram de modo geral negativas, e as correlagdes
de ambiente permanente maiores para EV2. A selec¢do dentro do grupo genético EV1 poderia
ser realizada em idades mais jovens, exceto para peso ao nascimento, no entanto, para o grupo
genético EV2, a selecdo poderia ser feita aos 42 dias de idade, mas apresentando baixa
resposta a selecdo. O segundo estudo avaliou a sensibilidade de valores genéticos de duas
linhagens de codornas de corte, EV1 e EV2, as mudancas de niveis proteicos das dietas (24 a
30%), utilizando-se modelos de regressao aleatéria. As codornas com maior valor genético
aditivo para peso no ambiente médio (nivel proteico igual a zero em uma escala de —1 a 1)
responderam positivamente ao aumento do nivel proteico da dieta, sendo mais importante
para a linhagem EV2 e de pouca expressdo para a linhagem EVI1, no 21° dia de idade.
Codornas EV2 apresentaram aumento de dispersao dos valores genéticos em fun¢do do nivel
proteico em ambas as idades (21 e 42 dias), indicando a presenca de interacdo genétipo
ambiente, enquanto para as codornas da linhagem EV1 foi detectada a existéncia de interagao
apenas na segunda idade avaliada. As herdabilidades estimadas apresentaram alta variagao e
maior magnitude para maiores niveis de proteina bruta na dieta, indicando maior resposta a
selecdo para esses niveis, exceto a linhagem EV1 no 21° dia de idade. Avaliagdes genéticas
realizadas para codornas alimentadas com dietas contendo determinado nivel proteico nio
permitiriam a predicdo de valores genéticos validos para outros niveis proteicos das dietas, a
exce¢do da linhagem EV1, no 21° dia de idade.

Palavras-chave: codorna de corte, interagdo gendtipo X ambiente, norma de reagdo,
parametros genéticos, trajetdria de crescimento
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GENERAL ABSTRACT

Two experiments were carried out with quail meat type lines EVI and EV2 to evaluate the
genetic trajectory and sensitivity of genetic values to changes in the nutritional levels of diets.
Initially growth genetic trajectories were evaluated using random regression model, under
animal model and genetic parameters estimates were obtained to establish the most adequate
age for quail selection. Genetic parameter estimates were obtained using Dxmrr subroutine
of the DFReml software using records from three generations of selection. For both genetic
lines highest heritability estimates were obtained for body weight at 42 days of age, and
genetic correlations between body weight at hatch and body weights recorded in other ages
were all negatives and permanent environment correlation estimates were higher for EV2
genetic line. The results suggest that selection to increase body weight for EVI line would be
more efficient when undertaken at earlier ages, but for EV2 line the selection could be
undertaken at 42 days of age with low response. The second study evaluated the sensitivity of
genetic values of EVI and EV2 meat type strains to changes in crude protein levels of diets
(24 to 30%), using random regression models. Quails showing higher body weight genetic
value in the average environment (crude protein level equal to zero in a scale varying from —
1 to 1) respond positively to an increase in crude protein level of diet, this change is more
important for EV2 quails (higher slope) and of small magnitude for EVI quails at 21 days of
age. EV2 quails at 21 and 42 days of age showed remarked increase in the dispersion of
breeding values as crude protein level increased in the diets, suggesting a genotype x protein
level of diet interaction, while the EVI quails showed this interaction effect only at 42 days of
age. Genetic evaluations of quails fed specific diet crude protein level do not allow
predictions of valid breeding values for quails fed other crude protein level of diet, except for
EV1 quails at 21 days of age.

Keywords: genetic parameter, genotype x environment interaction, growth trajectory, meat
type quail, reaction norm
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CAPITULO 1

1- Introducao

A producdo comercial de codornas de corte constitui excelente atividade produtiva por
requerer pequenas dreas, pouca mdo de obra, baixos investimentos e rdpido retorno de capital. O
desenvolvimento da atividade é vidvel economicamente tanto para pequenos produtores quanto para
grandes empresas avicolas. As codornas, que sdo altamente produtivas e apresentam carne de
excelente qualidade e palatabilidade, sio comercializadas como produto exdtico e de alto valor
agregado em diversos paises.

Ha predominio das criacdes de codornas poedeiras no Brasil e a maior parte da carne
comercializada € proveniente do descarte de machos e fémeas ao término do ciclo produtivo,
constituindo-se em atividade secundéria realizada no mercado.

O crescente interesse pela producdo de codornas de corte tem incentivado o desenvolvimento
de estudos em diferentes dreas, destacando-se a nutricdo e o melhoramento genético, que, apesar de
ainda incipientes podem contribuir para a consolidagdo desta exploracio como fonte de renda. A
obtencdo de material genético de qualidade depende de programas de melhoramento genético
fundamentados em estimadores acurados e precisos de parimetros genéticos. Quanto melhores forem
as informacdes a respeito da estrutura de variincia-covariancia genética das caracteristicas avaliadas
no periodo produtivo de codornas de corte, mais eficientes serdo os resultados dos programas de
melhoramento genético.

Além disto, é de interesse determinar se o material genético de alta qualidade obtido no
programa de selecdo apresentard desempenho satisfatério em diferentes ambientes. Informagdes dessa
natureza, ou seja, a interagdo genotipo x ambiente, sdo importantes também para nortear os programas
de melhoramento genético. Quando nao existe esta interagdo, os programas de sele¢do de codornas de
corte poderiam ser realizados com dietas contendo niveis nutricionais diferentes daqueles utilizados
em exploragdes comerciais, o que poderia diminuir os custos desses programas.

Informagdes a respeito da estrutura de varidncia-covaridncia genética das caracteristicas de
codornas de corte ao longo do periodo produtivo, bem como a respeito da sensibilidade dos valores
genéticos as mudancas do nivel nutricional das dietas, sdo ainda escassas na literatura.

A utiliza¢do de modelos de regressdo aleatdria € alternativa interessante na andlise de dados
longitudinais, ou seja, do conjunto de observacdes provenientes de varias medidas tomadas em um
mesmo individuo ao longo do tempo. Estes modelos possibilitam o estudo de trajetéria genética do
crescimento de codornas de corte e estimativa da estrutura de varidncias-covaridncias genética e
fenotipica da caracteristica, bem como de herdabilidade do peso para qualquer idade e correlagdes
genéticas entre pares de idade dentro do periodo de crescimento avaliado. Estes modelos podem,
também, ser utilizados para avaliacdo da sensibilidade dos valores genéticos as mudancgas no nivel
nutricional da dieta estabelecendo-se, portanto, a importincia da interacdo gendtipo x ambiente em
codornas de corte.

Desta forma, objetivou-se com a realizacdo de dois experimentos avaliar, mediante modelos
de regressdo aleatéria, trajetorias genéticas do peso em funcdo da idade (trabalho publicado no
Arquivo Brasileiro de Medicina Veterindria e Zootecnia, v.60, n.2, p.454-460, 2008, apresentado no
segundo capitulo) e investigar a presenga da interagdo gendtipo x nivel de proteina bruta da dieta, em
duas linhagens de codornas de corte (trabalho publicado no Arquivo Brasileiro de Medicina
Veterindria e Zootecnia, v.60, n.5, p.1188-1196, 2008, apresentado no terceiro capitulo desta tese).
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2- Revisao de literatura

2.1 - Avaliacio de caracteristicas longitudinais

Os dados obtidos a partir de multiplas mensuragdes sobre a mesma unidade experimental ou
individuo, sdo denominados medidas repetidas (Littel et al., 1996). Essas medidas frequentemente
referem-se a dados longitudinais, isto €, medidas repetidas nas quais as observacdes sdo ordenadas ao
longo de uma dimenséo especifica, pelo tempo ou posi¢do no espaco. Em diferentes espécies avicolas
€ possivel o estudo de caracteristicas longitudinais relacionadas & producio de ovos ou carne, peso,
ganhos de peso, conversdo alimentar, etc.

As caracteristicas longitudinais podem ser representadas por um conjunto infinito de pontos
em diferentes idades, altamente correlacionadas (Meyer e Hill, 1997), porém a correlacdo entre essas
medidas diminui quando o espago de tempo entre elas aumenta (Albuquerque, 2004).

Segundo Van der Werf e Schaeffer (1997), este tipo de caracteristica merece tratamento
estatistico especial, uma vez que o padrdo de covariincias entre medidas repetidas € bem estruturado
e, para que se possam fazer inferéncias sobre este tipo de dados, € importante modelar esta estrutura de
covariancias.

Dependendo das caracteristicas envolvidas na avaliacdo genética e da estrutura dos dados,
diferentes modelos sdo utilizados para a predicao dos valores genéticos dos individuos (Martins et al.,
1997). De acordo com Valente (2007), existem modelos com base nas equagdes de modelos mistos
que tém sido utilizados para avaliagdo genética de caracteristicas desta natureza. Estes modelos
permitem a obtencdo dos melhores preditores lineares ndo viesados (BLUP) correspondentes aos
valores genéticos dos animais avaliados. Dentre os varios modelos de avaliagdo, destacam-se os
modelos repetibilidade, multicaracteristicas e, mais recentemente, os modelos de regressao aleatoria.

2.1.1 - Modelo repetibilidade

O método mais simplificado de andlise dos dados longitudinais € por meio do modelo
repetibilidade, onde se assume que todas as medidas representam a mesma caracteristica.

Neste modelo, pressupde-se que a correlagdo entre as medidas repetidas seja igual a unidade,
portanto, todas as covaridncias genéticas e fenotipicas entre as diferentes medidas apresentam a
mesma magnitude; ou seja, os mesmos genes controlam o desempenho ao longo da vida do animal
(Albuquerque, 2004). Desta maneira, o valor genético aditivo do animal é constante para todas as
idades, bem como o efeito permanente de ambiente.

O modelo repetibilidade permite predizer ndo apenas o valor genético dos animais, mas
também os efeitos tempordrios de ambiente. Este modelo, em notacdo matricial, € descrito da seguinte
maneira:

y=Xb+Za+Z,p+e;

em que y € o vetor das observacdes, b € o vetor dos efeitos fixos, a € o vetor dos valores genéticos
aditivos diretos, p € o vetor de efeito de ambiente permanente dos animais que possuem observacdes e
e € o vetor dos residuos. As matrizes X, Z; e Z, sdo matrizes de incidéncia que associam observacdes a
niveis particulares dos efeitos fixos e aleatérios genéticos aditivos diretos e de ambiente permanente,
respectivamente.

No presente modelo, Z ndo € igual a2 matriz identidade, pois observacdes obtidas em diferentes
idades de um animal avaliado sdo atribuidas & mesma coluna. Além disso,
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a~N(p,Ac;) d |Ac? ¢ ¢
p~N@.Io)) Vip|=| ¢ Io, ¢
¢~ N(4,R) el | ¢ ¢ o)

em que A € a matriz de numeradores do coeficiente de parentesco de Wright, / € matriz identidade de
: - . . ~ 2 o~ [N . ..
ordem igual ao niimero de animais com observagdes; o e 0, sdo componentes de variancia genético

aditivo direto e de ambiente permanente.

Os modelos repetibilidade sdo utilizados, frequentemente, por serem mais simples, jd que
exigem requerem menor numero de pardmetros e esforco computacional. No entanto, as premissas do
modelo s@o pouco realistas por razdes que se seguem.

A pressuposicdo de variancia constante ndo € vilida a medida que as varidncias individuais
podem se modificar ao longo de tempo (Meyer e Hill, 1997). E possivel que um animal, ao longo de
sua vida, assuma diferentes classificacdes em avaliagdes genéticas distintas da caracteristica avaliada
ao longo do periodo produtivo em relagdo a outros animais. Isso ocorre porque o conjunto de genes
responsaveis pela expressdo de determinada caracteristica pode variar em diferentes idades do animal.
Assim, a correlacdo genética entre medidas repetidas seria menor que a unidade. Além disto, ndo é
adequado assumir que o efeito de ambiente seja o mesmo para todas as idades. O efeito de ambiente
permanente pode ndo estar presente em todas as mensuracdes e ainda poderia se acumular ao longo do
tempo.

2.1.2 - Modelo multicaracteristicas

Quando duas ou mais caracteristicas sdo consideradas o modelo multicaracteristicas constitui
metodologia adequada para a avaliagdo genética. Nos modelos multicaracteristicas cada medida, ao
longo da vida de um animal, é considerada como uma caracteristica distinta. Este modelo considera
simultaneamente as associagdes entre todas as caracteristicas.

Este modelo € extensdo daquele utilizado para a obtencdo de BLUPs de valores genéticos para
uma caracteristica (Henderson, 1976). O modelo utilizado é:

vi=Xb+Za; t+e,

ou para t caracteristicas:

Vi X, ¢ ¢ || b zZ ¢ ¢ || a €
V) _ ¢ X, ¢ b, 4 ¢ Z.z ¢ | a, 4 ) :
Y ¢ ¢ Xr bt ¢ ¢ Zr a, €,

em que y; € o vetor de observacdes, b; é o vetor dos efeitos fixos, a; € o vetor dos valores genéticos
aditivos; X; e Z; sao as matrizes de incidéncia dos efeitos de b; e a; no vetor de observagdes y;, € e; é 0
vetor dos residuos associados as observacdes y. Cada um deles atribuidos especificamente a
caracteristica i, i=1,...,t. Importante diferenca entre os modelos unicaracteristica e multicaracteristicas
pode ser observada nas seguintes pressuposicdes:

a, ~N(p,Ac?)
e, ~N(g,107)
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em que O O,, sdo componentes de covaridncia genética aditiva direta e residual entre as

a;a, € [
caracteristicas i e t.

Nos modelos unicaracteristicas avalia-se o valor genético de cada caracteristica em uma idade
padrdo ndo se levando em consideracdo a covaridncia genética existente entre idades, o que pode
comprometer a qualidade da avaliacdo (Schaeffer, 2001).

Quando as observacdes sio coletadas em um intervalo de idades h4 necessidade de ajusti-las
para uma idade-padrio, tanto no modelo multicaracteristicas quanto no modelo repetibilidade. Se a
observagdo estiver distante em relacdo a idade-padrdo, a estimativa do dado ajustado pode nao ser
fidedigna ao valor real. Neste caso, poder-se-ia optar pelo descarte desses dados ao invés do
ajustamento. Tanto os ajustes quanto a eliminacdo de observacdes afetam a qualidade dos dados, e
diminuem assim, a acuricia da avaliagao genética.

O modelo multicaracteristica adota uma matriz de covariancias sem restricdes, ou seja, as
covariancias sdo ndo estruturadas, assumindo-se que a producdo em cada idade padronizada é uma
caracteristica diferente. Desse modo, ao contrario do modelo repetibilidade, o valor genético aditivo
dos animais ndo seria necessariamente o mesmo para todas as idades.

No modelo multicaracteristica as covariancias entre as produgdes nas diversas idades variam e
as correlagdes genéticas podem assumir valores menores que a unidade. Portanto, este modelo permite
a avaliagdo simultdnea de duas ou mais caracteristicas, considerando as covariancias genéticas e de
ambiente entre elas, além de fornecer todas as correlagdes existentes. As informacdes de uma
caracteristica podem ser utilizadas na avaliacdo de outra, aumentando-se a acuricia das avaliagGes.
Isto € particularmente importante em caracteristicas altamente correlacionadas e de baixa
herdabilidade.

Em analises genéticas, o niimero de pardmetros a ser estimado é equivalente a [t(t+1)n]/2, em
que t é o nimero de caracteristicas ou medidas repetidas por individuo e n € o nimero de componentes
de variancia estimados por caracteristica (Meyer e Hill, 1997). Andlises desta natureza baseiam-se em
modelos muito parametrizados com nimero elevado de componentes de covariancia para descrever a
variagdo genética, além da formagdo de matrizes e sistemas de equacido de grandes dimensdes,
exigindo mais recursos computacionais.

Se a avaliacdo fosse realizada utilizando o modelo unicaracteristica ndo seria possivel o uso
simultadneo de todas as informagdes de cada caracteristica avaliada, e as correlagdes estabelecidas entre
todas as caracteristicas poderiam levar a obtencdo de componentes de covariincia diferentes dos
valores estimados.

Muitos pesquisadores utilizam os modelos repetibilidade para a estimacdo de parimetros
genéticos por ser alternativa mais simples na andlise de dados longitudinais. Embora os modelos
multicaracteristicas parecam mais corretos por permitirem estimativas de correlacdes distintas entre as
medidas, apresentam a desvantagem de serem superparametrizados, ou seja, hd excesso de parametros
quando sdo utilizadas informagdes de vdrias idades. Além disto, neste modelo, a matriz de
covariancias ndo € estruturada, podendo ndo ser a mais desejavel quando as medidas sdo tomadas ao
longo de uma trajetoria.
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2.1.3 - Modelo de regressio aleatoria

Os modelos de regressdo aleatéria t€m sido propostos para andlise de dados longitudinais, ou
seja, conjunto de observagdes provenientes de vdrias medidas tomadas em um mesmo individuo ao
longo do tempo.

Estes modelos ndao predizem valores genéticos em uma idade-padrdo, e sim coeficientes de
regressdo que representam o comportamento do valor genético aditivo de cada animal em determinada
caracteristica em funcdo do tempo (idade). Em outras palavras, o modelo prediz, para cada individuo
avaliado, a trajetéria genética aditiva de crescimento, representada pelos coeficientes de regressdao
genéticos aditivos atribuidos a cada individuo (Valente, 2007).

Os modelos de regressdo aleatéria foram introduzidos por Henderson Jr. (1982) e Laird e
Ware (1982). Sua aplicag@o inicial em melhoramento animal foi sugerida por Schaeffer e Dekkers
(1994) na andlise de dados de produgdo de vacas leiteiras no dia do controle, modelando curvas
individuais. Além de curvas de lactacdo, esses modelos sdo comumente utilizados para predicdo de
normas de reacdo, curvas de crescimento, ou curvas de producao de ovos.

Kirkpatrick e Heckman (1989) introduziram o conceito de caracteristicas de “dimensio
infinita” para modelar as caracteristicas que sdo descritas por funcdo continua (e, consequentemente,
por infinitos pontos) e ndo por um conjunto finito de mensuracdes; quando a varidvel ambiental estd
continuamente distribuida, cada genétipo é capaz de expressar, teoricamente, um nimero infinito de
fenétipos. Como exemplo de caracteristicas de dimensdo infinita, os autores citam a trajetéria de
crescimento de um animal em funcdo de sua idade, uma vez que existem infinitos pontos dentro do
intervalo de idade considerado.

Meyer (1998) mostrou que um modelo de funcio de covariincia é equivalente a um modelo de
regressOes aleatérias em funcdo da idade (tempo) como covaridveis. Segundo a mesma autora,
ajustando-se um modelo de regressdo aleatdria, assume-se, implicitamente, determinada estrutura de
covariancias entre os coeficientes de regressdo que pode ser caracterizado por uma funcdo de
covariancias.

Deste modo, essas propostas convergem e o modelo de fun¢do de covariancia descrito por
Kirkpatrick et al. (1990) € equivalente a um caso especial de regressao aleatéria como demonstrado
por Meyer (1998). Os coeficientes das func¢des de covariancias podem ser estimados diretamente do
modelo de regressdo aleatdria, usando maxima verossimilhanca restrita.

Em notacdo matricial o modelo acima pode ser descrito como:

v=Xb+Za+Z,p+e;

em que y € o vetor de observagdes, b o vetor de efeitos fixos (incluindo a curva de regressdo fixa para
modelar a trajetéria populacional), o o vetor aleatério dos coeficientes genéticos aditivos diretos de
cada animal avaliado, p o vetor com os coeficientes de ambiente permanente atribuido a cada animal
com observacdes; X, Z; e Z,sdo as matrizes de incidéncia correspondentes e e o vetor de residuos.

Ajustando-se um modelo de regressdo dos efeitos aleatérios em funcdo da idade, assume-se
determinada matriz de covaridncias entre os coeficientes de regressdo (Albuquerque, 2004), cujos
componentes podem ser determinados por REML (Médxima Verossimilhanga Restrita). Para k
coeficientes de regressdo utilizados para modelar os efeitos aleatérios do modelo descrito, admite-se
que:
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em que a; e p; sdo coeficientes de regressdo aleatéria de ordem i [/,k] atribuidos aos efeitos genéticos
aditivos diretos e de ambiente permanente, respectivamente.

Os modelos de regressdo aleatéria tém sido propostos como alternativa na avaliagdo genética
de dados longitudinais por permitirem ajustar uma trajetéria aleatéria para cada individuo como
desvios de uma trajetéria média da populagdo, descrevendo os desvios genéticos a partir de regressdes
fixas, possibilitando que cada animal tenha uma forma diferente da trajetéria de seus desempenhos em
termos genéticos (Mercadante et al., 2002; Jamrozik et al., 1997). Esses modelos permitem o melhor
uso e ajustamento dos dados, pois todas as medidas do animal e seus parentes sdo utilizadas para
avaliacdo aumentando-se assim a acurdcia de selecgao.

O principal atributo deste modelo é que, além de fazer melhor uso das informagdes
disponiveis, inclui uma func@o aninhada dentro de um efeito aleatério, o que permite que os
componentes de varidncia se modifiquem ao longo de uma trajetéria (Kolmodin, 2003). Aplicada ao
melhoramento animal a fung¢do é aninhada dentro dos individuos, modelando os desvios individuais a
partir de uma regressdo fixa da caracteristica sobre uma varidvel explanatéria (Jamrozik et al., 1997).
A funcdo de regressdo aleatéria normalmente descreve o efeito genético aditivo, modelando o desvio
genético a partir de uma regressdo fixa, e as vezes, representa um efeito de ambiente permanente
(Kolmodin, 2003).

Os coeficientes podem ser utilizados para obtenc¢do dos valores genéticos de desempenho em
tempo, idade ou ambiente especifico, durante um intervalo, e também, para a estabilidade do
desempenho (Jamrozik et al., 1997). Assim, quando ha variacdo genética para os coeficientes de
regressdo aleatdria, € possivel modificar por meio de sele¢cdo ndo somente o desempenho em um ponto
especifico, mas também o padrio de desempenho (Huisman, 2002).

Na abordagem usual do modelo multicaracteristico a medida de escala continua € dividida em
intervalos arbitrdrios e faz-se o ajuste para medidas tomadas fora do periodo/idade estipulado e é
estimada apenas uma curva para todos os animais avaliados. J4 no modelo repetibilidade assume-se
que as varidncias genéticas sdo as mesmas para todos os niveis da covaridvel controle — idade,
ambiente, dia do controle — (Felipe, 2010). Os modelos de regressdes aleatdrias consideram, porém, a
mudanca gradual e continua dos pardmetros de covaridncia em fung¢do da idade, o que elimina a
necessidade de padronizacdo de idades e de ajustes (Robbins, et al., 2005). Os modelos de regressdo
aleatéria permitem a predicdo de valores genéticos para a curva de crescimento como um todo, para
qualquer ponto desejado na escala de tempo utilizada e para funcdes da curva.

Com observacdes em muitos pontos, existe uma vantagem computacional deste modelo, em
que poucos parametros precisam ser estimados (Meyer e Hill, 1997; Van der Werf et al., 1998). A
caracteristica € descrita em todos os pontos ao invés de um ndmero fixo de pontos (Kirkpartrick e
Heckman, 1989) e as medidas estabelecidas em qualquer idade ou ambientes podem ser usadas sem a
necessidade de ajustamento em dire¢do a um ponto fixo (Meyer e Hill, 1997; Huisman, 2002). A
resposta a sele¢do pode ser predita de forma mais acurada porque os componentes de varidncia sio
mais acurados e, é considerada a resposta direta e correlacionada em todos os pontos ao longo da
trajetdria, ndo apenas os pontos com observacgdo (Kirkpartrick e Heckman, 1989).

Os modelos de regressdo aleatéria abrangem todo o intervalo continuo em que as medidas
forem tomadas, possibilitando predizer o valor genético dos animais em qualquer ponto desse
intervalo (Kirkpartrick e Heckman, 1989) e permitem a estimagdo de curvas de crescimento
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individuais considerando o parentesco existente entre os animais. Outra vantagem € a possibilidade de
calcular as varidncias para cada idade e as covariancias entre quaisquer pares de idades. Kirkpatrick et
al. (1990) afirmaram que nos modelos de regressdo aleatdria as variincias e covaridncias podem ser
estimadas de forma mais suave e menos viesada comparados aos modelos multicaracteristicas.

Os modelos de regressdo aleatéria podem ser aplicados na avaliagdo genética resultando em
maior acurdcia com relagdo ao modelo multicaracteristico e repetibilidade (Meyer, 2004).

A eficiéncia do modelo na avaliacdo genética foi relatada por Meyer (2004), ao comparar
modelos de regressdes aleatérias aos modelos multicaracteristicas na avaliacdo genética para
caracteristicas de crescimento em bovinos de corte. Os modelos de regressdes aleatdrias apresentaram
acuricias, medidas pela correlacdo entre valores simulados e estimados, de 5,7 a 8,3% maiores que as
obtidas com os modelos multicaracteristicas. De acordo com a autora, esta vantagem pode ser
atribuida a melhor modelagem das varidncias e a outros pardmetros genéticos fornecidos pelos
modelos de regressao aleatdria.

O aproveitamento efetivo dos dados disponiveis € importante, pois o registro destas
informacdes € um processo oneroso, que requer tempo, recursos humanos e financeiros nas etapas de
criacdo dos animais, coleta dos dados no campo e posterior armazenamento em arquivos (Sakaguti,
2000). Segundo Valente et al. (2008), a abordagem descontinua de uma caracteristica que se expressa
continuamente em uma trajetoria, por exemplo, de idade, pode comprometer a acurdcia de sele¢do. O
melhor aproveitamento qualitativo e quantitativo das informagdes apresenta impacto positivo na
acurdcia das avaliacdes (Albuquerque, 2004; Bertrand et al., 2006).

Apesar dos modelos repetibilidade e multicaracteristicas apresentarem algumas restri¢des,
ainda sdo utilizados na estimacao de parametros genéticos (Bignardi et al., 2008; Boligon et al., 2009).
Os modelos de regressao aleatdria constituem em alternativa recente aqueles modelos, no entanto, ndo
tém sido empregados em programas nacionais de avaliagdo genética em razdo do grande nimero de
animais envolvidos e, consequentemente, as exigéncias computacionais (Albuquerque, 2004). Nobre
et al. (2003a) ndo verificaram propriedades vantajosas dos modelos de regressao aleatdria sobre os
modelos tradicionais quanto a estimagdo das DEPs em avaliagdes genéticas de bovinos de corte.

Mais recentemente, as regressdes aleatdrias t€m sido empregadas para estimacdo de
pardmetros genéticos, em bancos de dados nao muito extensos, para uma variedade de caracteristicas
tais como producdo de leite e/ou seus constituintes (Schaeffer e Dekkers, 1994; Jamrozik e Schaeffer,
1997; Jamrozik et al., 1997; Van der Werf et al., 1998; Lin e Togashi, 2002; Costa et al., 2005;
Dionello et al., 2006b), em caprinos leiteiros (Sarmento et al., 2008), caracteristicas de crescimento em
ovinos (Sarmento et al., 2006), para descricdo de curva de crescimento de suinos (Anderson e
Pedersen, 1996), de gado de corte (Varona et al., 1997; Meyer, 2001; Meyer, 2002) e de peixes
(Mckay et al., 2002). Os modelos de regressdo aleatdria tém sido utilizados, também, para modelar
registros diarios de produgdo de diversas espécies e no estudo da interacdo gendtipo x ambiente.

2.1.3.1 - Componentes de variincia e covariancia

As caracteristicas de importancia econdmica, normalmente, sao poligénicas, € nos programas
de melhoramento genético, os animais sdo avaliados por intermédio de seu desempenho (valor
fenotipico). O valor fenotipico de determinada caracteristica, medida no animal, € resultado do
patrimdnio genético (gendtipo) que o animal possui somado aos efeitos do ambiente e aos efeitos da
interacdo gendtipo x ambiente.

Na avaliac@o genética busca-se identificar individuos portadores de genes desejdveis, de forma
que, quando usados na reproducdo, os transmitam a préxima geracdo. Como nao € possivel medir o
valor genético diretamente, e sim o valor fenotipico, utiliza-se das técnicas de estimagdo. A predi¢do
dos valores genéticos ¢ diretamente dependente dos componentes de varidncia e covaridncia das
caracteristicas de interesse econdomico, sendo fundamentais no melhoramento genético, na estimagdo
de parametros e predicdo de valores genéticos que serdo utilizados para estabelecer os critérios de
selecdo. Dentre os pardmetros de maior importancia destacam-se as variancias genéticas aditivas e ndo
aditivas, correlacdes e herdabilidades (Cruz e Carneiro, 2003).

Existem diversos procedimentos para estimar componentes de varidncia que evoluiram com o
desenvolvimento de novas teorias e aprimoramento na andlise de dados. A adequag¢do do método ao
modelo considerado é um fato relevante na escolha do método de estimagdo (Marcelino, 2000), além
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de outros fatores, como as propriedades dos estimadores e tamanho amostral. Por exemplo, no caso de
dados desbalanceados, diferentes métodos de estimagdo podem levar estimativas distintas de um
mesmo parametro (Marcelino e Ilemma, 2000).

O método de maxima verossimilhanca restrita (REML) generalizado para modelos mistos e
dados desbalanceados por Patterson e Thompson (1971), tornou-se uma opg¢do bastante atrativa e tem
sido amplamente empregado para a estimagdo de componentes de varidncia e covaridncia em
melhoramento animal. Esta escolha deve-se ndo apenas as suas propriedades tedricas desejaveis, mas
também ao desenvolvimento de algoritmos computacionais, visando maior facilidade de
processamento (Winter, 2005).

Patterson e Thompson (1971) apresentaram uma correcdo para o método da Méxima
Verossimilhanca (ML), eliminando seu viés, ou seja, os graus de liberdade envolvidos na estimativa
dos efeitos fixos sdo considerados na estimativa dos componentes de varidncia. Deste modo, o REML
mantém todas as propriedades do ML, € ndo viesado e permite a imposi¢dao de restricdes de ndo
negatividade, o que o torna ideal para estimar componentes de varidncia com dados desbalanceados
(Lopes et al., 1993).

2.1.3.2 — Herdabilidade

A herdabilidade constitui a expressdo da propor¢do da varidncia total atribuida aos efeitos
médios aditivos dos genes, ou seja, a variancia genética aditiva (Falconer, 1981). Tem como principal
funcdo expressar a confianga que se pode ter no valor fenotipico de um animal como guia para
predizer seu valor genético aditivo (Cardellino e Rovira, 1987). E o parimetro genético de maior
importancia, pois € fundamental na predi¢dao do valor genético do animal, na formulagdo da estratégia
a ser usada em melhoramento e na predicao da resposta esperada a selecéo.

Existem diversas classificacdes quanto a magnitude da herdabilidade, mas seguindo o padrao
proposto por Pereira (2004), em geral quando a herdabilidade varia de 0,0 a 0,1 — é considerada baixa
—,de 0,1 a 0,3 — média — e acima de 0,3 — alta.

O valor da herdabilidade depende de todos os componentes de variancia, consequentemente, a
mudanca nestes componentes influenciara a herdabilidade (Falconer, 1981). Quando a herdabilidade é
baixa, grande parte da variagc@o da caracteristica deve-se as diferencas de ambiente entre os individuos;
porém, quando este valor ¢ alto, significa que diferencas genéticas entre os individuos sdo
responsdveis em grande parte pela variagcdo nas caracteristicas. O valor da herdabilidade pode variar de
acordo com as condi¢gdes ambiente, sendo mais elevado em meios mais estdveis comparados aqueles
que sofrem grandes variagdes.

Estimativas de herdabilidade para caracteristicas de desempenho foram descritas em alguns
trabalhos, especialmente para peso corporal de codorna avaliado em diferentes idades. Avaliando duas
linhagens de codornas de corte no periodo de crescimento, Wenceslau et al. (2007) obtiveram
herdabilidades do peso corporal variando de 0,27 a 0,42 para o grupo genético EV1 e de 0,25 a 0,31
para o grupo genético EV2. As estimativas de média a alta magnitude para ambos os grupos genéticos,
indicam que as aves podem ser selecionadas em idade inferior a 42 dias e responderdao bem a sele¢do
individual. Bonafé et al. (2007), ao avaliarem duas linhagens de codornas europeias, observaram
maiores herdabilidades para peso ao nascer, aos 35 e 42 dias, com valores que variaram de 0,43 a 0,48;
concluindo que o nimero de pesagens poderia ser reduzido na avaliacdo dos animais e sugerem que a
selecdo poderia ser realizada aos 35 dias de idade.

Narinc et al. (2010) estimaram herdabilidades do peso corporal de codornas japonesas que
variaram de 0,42 a 0,62, sendo as mais altas observadas na segunda e sexta semanas de idade. Saatci et
al. (2006), ao usarem modelo multicaracteristica, observaram valores baixos a moderados de
herdabilidade para peso corporal em codornas japonesas, do nascimento as seis semanas de idade
(0,07; 0,18; 0,19; 0,18; 0,19; 0,13 e 0,15). Num estudo com codornas japonesas Saatci et al. (2003)
obtiveram, pelo método de maxima verossimilhanga restrita, alta estimativa de herdabilidade do peso
ao nascer (0,51). Estes autores encontraram valores de herdabilidades de 0,32; 0,20; 0,21; 0,20; 0,15 e
0,14 para os pesos aos sete, 14, 21, 28, 35 e 42 dias de idade, respectivamente. Os autores (Saatci et al.
2003 e 2006) recomendam que a selecdo para peso destas codornas deva ser realizada entre o 7° e o
28° dias de idade.
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Aggrey e Cheng (1994), ao avaliarem o peso corporal de codornas japonesas ao nascerem, aos
sete, 14, 21 e 28 dias de idade, encontraram estimativas de herdabilidade que variaram de 0,12 a 0,44.
Ao nascer, aos 14 e aos 28 dias de idade as estimativas de herdabilidade obtidas foram altas (0,38;
0,31 e 0,44, respectivamente), assim, 0os autores sugerem que a selecdo para pesos nessas idades pode
ter resultados satisfatérios. De acordo com estes autores as herdabilidades de ganhos de peso variaram
de 0,17 a 0,45, sendo as mais altas observadas na segunda e quarta semanas de idade. A estimativa de
herdabilidade do peso a sexta semana de idade foi alta (0,61), de acordo com Shahin et al. (2000).

Para a caracteristica peso aos 28 dias, Narayan et al. (1996) encontraram valor alto de
herdabilidade (0,74). El-Fiky et al. (1994) encontraram valores de herdabilidade de moderada a alta
(0,29 a 0,88), do peso corporal de codornas japonesas, do nascimento até a sexta semana de idade.

Michalska (1993), em estudo com uma populacdo de codornas japonesas acompanhada por
quatro geracdes de cruzamentos aleatérios, obteve herdabilidades que variaram de 0,39 a 0,46 em
diferentes idades. Toelle et al. (1991) relataram herdabilidade do peso aos 34 dias de 0,59. Em
trabalho realizado com codornas japonesas, estimativas de herdabilidade para pesos corporais de
machos dos 35 aos 56 dias variaram de moderadas a altas (Sefton e Siegel, 1974).

Akbas et al. (2004) utilizaram modelos de regressdo aleatéria para estimar pardmetros
genéticos em codornas de corte e avaliar a trajetria genética do crescimento. As estimativas de
herdabilidade encontradas foram 0,007; 0,39; 0,45; 0,58; 0,61; 0,55; e 0,44, para as sete primeiras
semanas de vida, sendo a maior herdabilidade (0,61) observada para peso aos 28 dias de idade. Felipe
(2010), ao utilizar também modelos de regressdo aleatdria, em dois grupos genéticos de codornas de
corte (EV1 e EV2), encontrou para ambos os grupos genéticos valores de herdabilidade que tenderam
a ser mais altos no 35° dia de idade (0,30 e 0,23) em relacdo ao 21° dia de idade (0,15 e 0,15).

Ton et al. (2006) estimaram herdabilidades para peso corporal em codornas de corte por meio
de procedimentos bayesianos. As estimativas de herdabilidades foram de 0,05; 0,06; 0,09; 0,07; 0,08 e
0,07 para pesos as idades de um, sete, 14, 21, 28, e 38 dias respectivamente. Os autores afirmam que
os resultados indicam dificuldade na obtencdo de progresso genético no peso corporal. Ao utilizar
metodologia Bayesiana, Winter (2005) obteve estimativas de moderada a alta herdabilidades para
pesos corporais de codornas para corte; sendo os valores de 0,25; 0,43; 0,53 e 0,62 para peso aos sete,
14, 28 e 42 dias, respectivamente.

2.1.3.3 - Correlacoes genéticas, fenotipicas e de ambiente permanente

Segundo Viana et al. (2000), programas de melhoramento genético necessitam de
acompanhamento das caracteristicas de importdncia econdmica. Os critérios de selecdo sdo
estabelecidos a partir destes estudos, garantindo a renovacdo dos planteis com animais de potencial
genético superior, geracdo apds geragao (Winter, 2005). A importancia do estudo das correlacdes estd
em avaliar o impacto que a selecio para determinada caracteristica pode causar em outra
geneticamente relacionada.

A correlagdo genética entre duas caracteristicas € a correlag@o entre os efeitos dos genes que as
influenciam. Esta correlagdo pode ser positiva, quando ambas as caracteristicas desenvolvem-se no
mesmo sentido, aumentando ou diminuindo seus valores; ou negativa, quando as caracteristicas
tomarem sentidos opostos, neste caso, ocorre o acréscimo de uma e decréscimo da outra. A correlacio
fenotipica € a medida da magnitude da associacdo entre caracteres em um individuo.

O conhecimento da associacdo entre caracteres € de grande importincia nos trabalhos de
melhoramento, principalmente se a selecdo de um deles € dificultada, em razdo da baixa herdabilidade
ou de dificuldades de mensuracio e identificacdo (Cruz e Regazzi, 2001).

Programas de sele¢cdo em codornas de corte no Brasil estdao em fase inicial, desta forma, é
interessante conhecer as relagdes entre as caracteristicas produtivas de interesse. Com relagcdo a
caracteristicas de desempenho foram descritos alguns trabalhos, especialmente para a caracteristica
peso corporal em diferentes idades.

Felipe (2010), ao utilizar modelos de regressao aleatdria e dois grupos genéticos de codornas
de corte (EV1 e EV2) encontrou correlacdes genéticas positivas, sendo que a linhagem EV2
apresentou maior magnitude dos valores de correlagdo em ambas as idades (0,92 e 0,98 ao 21° e 35°
dias de idade) comparada a outra linhagem (0,64 e 0,47).
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Narinc et al. (2010), ao trabalharem com codornas japonesas, observaram maiores valores de
correlacdo genética e fenotipica (0,98 e 0,88) entre pesos corporais medidos entre a quinta e sexta
semanas de idade. As correlagdes genéticas observadas entre o peso ao nascimento e demais pesos
foram de alta magnitude variando de 0,60 a 0,98. No entanto, a correlacdo fenotipica estimada entre o
peso ao nascimento e as cinco semanas de idade apresentou o valor mais baixo (0,39). Os resultados
mostraram que os coeficientes de correlagcdo fenotipica para peso corporal em codornas tendem a
diminuir em intervalos grandes de idade.

Bonafé (2008) avaliou o peso corporal em codornas de corte por meio de regressdo aleatoria,
sob modelo animal aos sete, 14, 21, 28, 35 e 42 dias. As correlagdes, genética e de ambiente
permanente, entre 0s pesos nas vdrias idades, a exce¢do entre peso ao nascer e os demais pesos, foram
altas e positivas. Bonafé et al. (2007), ao utilizarem registros de duas linhagens de codornas europeias,
verificaram a importincia da coleta de pesos ao nascimento, sete, 14 e uma pesagem préxima a idade
de abate, optando pela dltima pesagem aos 35 dias. Os autores afirmaram que a coleta de dados em
quatro pesagens nao compromete a qualidade dos dados para o melhoramento genético.

Lopes et al. (2008b) trabalharam com codornas de corte e os resultados mostraram correlacdes
genéticas negativas e de média a alta magnitude, entre o peso ao nascimento e os demais pesos
corporais (7, 14, 21, 28, 35 e 42), indicando que esta caracteristica ndo deve ser usada na selecdo. Ja a
partir do peso corporal aos sete dias as correlacdes genéticas, se apresentaram positivas e de médias a
altas, indicando que ji pode ser realizada selecdo utilizando os pesos corporais nestas idades. As
correlagbes de ambiente permanente apresentaram-se, de modo geral, semelhantes as correlacdes
genéticas, evidenciando a forte importancia do efeito permanente entre os pesos corporais medidos. As
correlacdes fenotipicas apresentaram valores erriticos de baixa magnitude e como ocorreu com as
correlacdes genéticas, apresentaram-se negativas entre o peso ao nascimento e os demais pesos
corporais.

Wenceslau et al. (2007) avaliaram dois grupos genéticos de codornas de corte, considerando
homogeneidade de variancia, e verificaram correlagdo genética positiva, de média a alta magnitudes,
entre peso vivo nas diferentes idades de codornas de corte. A mais alta estimativa de correlagdo foi
entre o peso aos 35 e 42 dias, sendo os valores de 0,97 e 0,98 respectivamente para os grupos
genéticos EV1 e EV2; indicando que estas aves poderiam ser selecionadas em idade menor do que 42
dias.

Winter et al. (2006) trabalharam com pesos corporais de codornas para corte aos sete, 14, 21,
28 e 42 dias de idade; encontrando maior correlacdo genética (0,81) entre as duas ultimas idades, o
que indica a possibilidade de aumento do peso corporal aos 42 dias pela selecdo dessa caracteristica
aos 28 dias de idade. O peso aos sete dias de idade apresentou correlacido genética moderada com peso
aos 42 e 28 dias de idade e alta com peso aos 14 dias. As correla¢des fenotipicas variaram de 0,57 a
0,85 e foram ligeiramente maiores do que as genéticas, sugerindo que a correlacio de ambiente € de
pequena magnitude e positiva.

Saatci et al. (2006) estimaram as correlagdes genéticas entre caracteristicas por meio de
andlises bivariadas e encontraram que as correlagdes entre pesos corporais, de codornas japonesas
foram muito altas (> 0,8), com excecdo das correlacdes entre duas e seis semanas, e seis e trés
semanas de idade; sendo que o periodo total avaliado foi do nascimento a seis semanas de idade.
Correlagdes obtidas pelo método de méaxima verossimilhanga restrita foram descritas por Saatci et al.
(2003). Neste estudo com codornas japonesas foram estimadas correlagdes genéticas altas entre os
pesos semanais da eclosdo até a sexta semana, sendo que as mais fortes foram entre a primeira e
terceira semana (0,98 + 0,11) e segunda e terceira semana (0,97 + 0,08). De acordo com os resultados,
a selecdo para peso na quinta ou sexta semana pode ser baseada nos pesos anteriores.

Vali et al. (2005) trabalharam com duas linhagens de codornas (Coturnix ypisilophorus e
Coturnix japonica) e encontraram correlacdes genéticas e fenotipicas, positivas e altas entre pesos
corporais medidos aos 35, 42, 49 e 63 dias de idade.

Akbas et al. (2004), ao utilizarem modelos de regressao aleatéria em estudo com codornas de
corte considerando varidncia residual homogénea, encontraram todas as correlagdes entre pesos
positivas, sendo as mais altas estimadas entre pesos corporais avaliados em idades mais préximas. As
correlacdes genéticas foram maiores que as correlagdes fenotipicas e de ambiente permanente.

As caracteristicas de peso vivo em diferentes idades apresentaram correlagdes genéticas
positivas entre si, sendo que as maiores foram na terceira e quarta semana (0,514 * 0,176), segundo
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Kumar et al. (2002) num estudo com codornas japonesas. Estes autores observaram ainda correlacdes
ambientais e fenotipicas positivas entre os pesos. De acordo com Oguz et al. (2001, os pesos corporais
na maturidade sexual foram altamente correlacionados aos pesos corporais juvenis em duas linhagens
de codornas japonesas.

Ao avaliarem diferentes linhagens, Brah et al. (1997) relataram correlagdes genéticas de 0,76 e
0,99 entre pesos corporais as segunda e sexta semanas e quarta e sexta semanas, respectivamente, e
estas foram mais altas do que as correspondentes correlagdes fenotipicas (0,42 e 0,72). A selecdo em
pesos anteriores é possivel em razdo dos altos valores de herdabilidade e correlacdo genética entre
estes pesos e os registrados em idades posteriores (Kocak et al., 1995).

Com a utilizagdo do método de médxima verossimilhanga restrita livre de derivadas, Aggrey e
Cheng (1994), ao avaliarem o peso corporal de codornas japonesas ao nascer, aos sete, 14, 21 e 28 dias
de idade, encontraram estimativas de correlagdes genéticas que variaram de 0,14 a 0,88 sugerindo que
a selec@o do peso corporal as duas semanas possibilita a melhora do peso corporal as quatro semanas.
Os ganhos de peso, de acordo com estes autores, apresentaram correlacdes genéticas que variaram de -
0,45 a 0,49. Fatores de ambiente comum associados ao ganho de peso na primeira semana podem ser a
causa de correlagdes genéticas negativas com os periodos posteriores (terceira e quarta semana). As
correlagdes fenotipicas para estas caracteristicas foram positivas.

Em trabalho realizado com duas geracdes de codornas japonesas para estimar parimetros
genéticos de pesos corporais, Sefton e Siegel (1974) encontraram correlagdes genéticas negativas entre
peso ao nascer (influenciada também pelo peso do ovo) e pesos semanais de 35 a 56 dias de idade, em
machos. Todas as correlacdes fenotipicas foram positivas, cuja magnitude diminuiu decresceu a
medida que se aumentou o intervalo de tempo entre as idades. Assim, os autores comentam que alguns
dos genes que controlam peso corporal diferem nas diferentes idades e que a importancia de certos
genes muda com a idade do animal.

2.2 — Interacao genétipo x ambiente

A interacdo gendtipo x ambiente (IGA) vem sendo estudada em diversas dreas como medicina,
biologia e ciéncias agrarias. Apresenta releviancia em plantas, animais e microorganismos, para
caracteristicas produtivas e reprodutivas relacionadas a adaptacdo e sobrevivéncia, sob a Gtica
evolutiva e da producdo.

Existem diversas definicdes de interacdo gendtipo x ambiente que foram modificadas e
adaptadas ao longo dos anos evoluindo de acordo com as metodologias de estudo. Falconer (1952)
mostrou que o conjunto de genes responsdveis pela expressdao de determinada caracteristica poderia
variar dependendo do ambiente, desse modo, a IGA € o termo utilizado para descrever o fendmeno
que ocorre quando um conjunto de gendtipos possui seu desempenho relativo modificado em
ambientes distintos. Para Reis e Lobo (1991), a existéncia de interacdo gendtipo x ambiente esta
relacionada a presenca de variagdes nas diferencas fenotipicas entre genétipos de ambiente para
ambiente, ou seja, quando alguns genétipos sdo superiores em alguns ambientes e outros genotipos sao
superiores em outros ambientes. Estas defini¢des refletem a forma de estudo em que ambientes
considerados distintos sdo comparados como dois conjuntos correlacionados, sendo a correlacio entre
eles a medida da importancia da IGA.

Com o surgimento dos modelos de normas de reacgdo, surge uma nova defini¢do de IGA
proposta por Kolmodin et al. (2002) em que a interacdo ocorre quando gendtipos respondem
diferentemente as mudangas no ambiente. Os ambientes que antes eram pré-definidos passam a ser
representados por um conjunto de fatores que se alteram em um gradiente continuo.

De acordo Ribeiro (2010), a primeira metodologia visando corrigir o problema de interacio
gendtipo x ambiente foi proposta por Lush (1945), o qual recomendou que os animais fossem
mantidos em um meio no qual pudessem mostrar prontamente quais individuos mais se aproximariam
do ideal, ou seja, aqueles possuidores de todos os genes com efeitos desejdveis. Dois anos depois,
Hammond (1947) concluiu que a selecdo deveria ser praticada em ambiente mais favordvel, para
melhorar a acurdcia da selecdo em decorréncia da maior expressdo de genes de interesse econdomico.
No entanto, Falconer (1952) sugeriu que a base genética pode ndo ser a mesma nos varios ambientes,
ou seja, que o conjunto de genes responsdveis pela expressao de determinada caracteristica pode variar
dependendo do ambiente.
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O fendmeno no qual gendtipos distintos respondem diferentemente a mudangas ambientais é
conhecido como interagdo gendtipo x ambiente, ou como diferenga na sensibilidade ambiental dos
gend6tipos (Falconer e Mackay, 1996).

A habilidade de organismos vivos (plantas ou animais) de alterar sua expressao fenotipica em
resposta a mudancgas no ambiente é conhecida como plasticidade fenotipica (Bradshaw, 1965) ou
sensibilidade ambiental, expressdo mais utilizada na literatura de melhoramento animal (Falconer e
Mackay, 1996). A sensibilidade ambiental tem uma base genética e pode ser manifestada em diversos
niveis do organismo, como bioquimico, fisiolégico e comportamental (Schlichting e Smith, 2002). A
norma de reacdo € a sensibilidade ambiental do genétipo em diferentes ambientes (Falconer, 1990).

A sensibilidade ambiental pode ser considerada como uma nova caracteristica de interesse a
selecdo, definida pela reagdo dos individuos aos diferentes ambientes. Existem diferentes graus de
sensibilidade ambiental que definem os gendtipos como plésticos (com maior sensibilidade) ou
robustos (com menor sensibilidade).

A IGA ¢ hipdétese essencial tanto na evolugdo genética como no melhoramento genético dos
animais domésticos (Ferreira et al., 2001), desta forma, os pesquisadores t€m se preocupado em
desenvolver e aplicar metodologias que visam identificar a ocorréncia de interagdo sendo essa
considerada na estimac¢do de valores genéticos.

A interagdo gendtipo x ambiente pode ocasionar a reclassificagdo dos animais ou causar
apenas, diferencas em escala entre os ambientes refletindo a heterocedasticidade entre eles. Barria
(1978) afirma que se pode esperar retardamento da resposta a selecdo quando as interacdes genotipo x
ambiente sdo de tal magnitude que o posto dos genétipos muda segundo as modificagdes ambientais.

Esta interacdo pode provocar também alteracdes nas variagdes genéticas, fenotipicas e
ambientais e, por conseguinte, resultar em mudancas nas estimativas dos parametros genéticos e
fenotipicos, implicando na possibilidade de mudancgas nos critérios de selecdo, dependendo do
ambiente. Portanto, a identificagdo dessas interacdes deve contribuir para o aumento da eficiéncia de
selecao em bovinos (Alencar et al., 2005) e outras espécies animais de interesse econdmico.

Considerando que a variacdo fenotipica é parcialmente controlada pela heranga, uma vez que a
expressdo dos genes ¢ também afetada pelo meio, € necessdrio que a magnitude da influéncia do
ambiente sobre a produ¢@o animal seja esclarecida. Neste contexto, os estudos relacionados ao efeito
da interacdo gendtipo x ambiente sobre o desempenho dos animais assumem maior importancia.
Considerando a teoria de Haldane (1946) e a classificacdo (rank) dos gendtipos em ambientes
diferentes, a significancia estatistica do efeito da interag@o e os tipos diferentes de interacdo relatados
por Van Vleck et al. (1962 e 1963). Pani (1971) propds a classificagdo das interagdes em quatro tipos.
No primeiro, apesar das diferencas entre os ambientes, o0 comportamento dos genétipos € similar e,
neste caso, ndo hé interacdo; no segundo, hd uma pequena inversdo na ordem de classificacdo (rank)
dos genétipos nos ambientes diferentes, uma vez que neste caso hd interagdo, porém nao significativa;
no terceiro, ndo ha inversdo na ordem de classificacdo (rank) dos genétipos, embora o desempenho
desses gendtipos apresente grandes diferencas nos ambientes diversos. Neste caso, a interacdo é
considerada significativa; finalmente, no quarto tipo, observa-se importante inversdo na ordem de
classificagdo (rank) dos genétipos nos ambientes diferentes e a interacdo € considerada significativa.
Na atividade produtiva, é importante avaliar a magnitude do efeito desta interacdo e suas
consequéncias economicas (LOPES et al., 2008).

Biologicamente, a IGA pode ser evidenciada de duas maneiras: os genétipos expressos
diferentemente em ambientes distintos; e a diferenca real entre gendtipos pode variar entre ambientes
em valor, porém sem alterar a ordem de classificacdo (ranking) dos melhores animais ou genoétipos.
Este tltimo tipo de interagdo ndo apresenta nenhum problema do ponto de vista da selecdo, uma vez
que os melhores animais selecionados em um ambiente seriam os melhores no outro, ndo obstante a
expressdo diferencial dos gendtipos nos ambientes em questdo (LIN & TOGASHI, 2002).

A IGA pode existir quando diferengas fenotipicas entre genétipos variam de ambiente para
ambiente, podendo ser definida como a mudanga no desempenho relativo de genétipos em ambientes
distintos. Tais diferencas podem algumas vezes envolver mudangas na ordem de classificacdo dos
gendtipos e/ou mudancas na magnitude absoluta ou relativa dos desempenhos e das varidncias
genotipica e de ambiente (FERREIRA et al., 2001).
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Montaldo (2001) sugeriu que a fonte de variacdo, IGA, deveria ser incluida nos modelos de
andlises dos programas de selecdo ou que se realizem tantas avaliacdes quanto forem os ambientes,
uma vez que foi detectada a existéncia da interacdo gendtipo x ambiente.

O interesse pelos efeitos da IGA tem sido crescente, a medida que os programas de
melhoramento genético tendem a ter uma abrang€ncia mais ampla geograficamente e mesmo
internacional (PEGOLO, 2009). Além disso, a grande extensdo territorial de alguns paises, a citar
particularmente o Brasil, promove sensiveis diferencas em fatores importantes para a producio
animal: clima, solo, alimentacdo, manejo, entre outros. A expressdo das caracteristicas produtivas
sofre influéncias ambientais favordveis a alguns genétipos e desfavordveis a outros, de modo que o
estudo desta adaptacdo dos gendtipos ao ambiente de producdo é de grande importincia para
identificacdo de gendtipos produtivos e, a0 mesmo tempo, adaptados aos diferentes sistemas de
producido (Teixeira et al., 20006).

2.2.1 - Metodologias de analise da interacio genétipo x ambiente

Existem diferentes formas de avaliar a interacdo entre o genétipo e o ambiente para
determinada caracteristica. Inicialmente, podem ser citados estudos envolvendo delineamentos em
arranjo fatorial.

Experimentos controlados ja foram realizados em diversos paises para investigar a existéncia
de interacdo gendtipo x ambiente. A andlise de varidncia em experimentos fatoriais inclui todas as
combinacdes de varios conjuntos de niveis e fatores (Yates, 1949) e, portanto, permite que os efeitos
atribuidos ao ambiente, ao gendtipo e a interacdo entre eles sejam estimados no estudo da IGA. Na
interpretagdao dos resultados, a ndo significincia da interagdo mostra que o melhor gendtipo em um
ambiente especifico serd o melhor em todos os ambientes, pois, a varidvel ambiente apresenta o
mesmo efeito para os diferentes gendtipos. Mas se hd interacdo significativa, é necessdria a procura
dos gendtipos com mdxima expressdo da caracteristica em ambientes especificos. Estatisticamente,
isto é possivel através de equacdes de regressdo. Como resposta nestes ensaios € possivel determinar o
melhor gendtipo para cada ambiente quando o efeito de meio ndo se manifesta igualmente para cada
um desses. A principal desvantagem desta metodologia estd na pressuposi¢do da ANOVA que diz
respeito a homocedasticidade, o que na realidade ndo ocorre em razio da tendéncia de maior variagdo
nos melhores ambientes (Burdon, 1977).

Em codornas de corte, estudos utilizando este tipo de andlise foram feitos por Santos et al.
(2009), Corréa et al. (2006), Valente et al. (2006) e Dionello et al. (2006a), envolvendo a avaliagdo de
grupos genéticos submetidos a diferentes planos nutricionais; o mdximo desempenho € obtido quando
as linhas sdo alimentadas com o nivel adequado da dieta, mostrando que a estimativa da exigéncia de
uma linhagem ndo deve ser extrapolada para outra. Ahmad et al. (2003) apresentaram resultados
semelhantes estudando o efeito de IGA sobre a viabilidade de codornas japonesas e encontraram efeito
de interacdo significativo entre estacdo-grupo genético e nivel proteico da dieta-grupo genético sobre a
porcentagem de mortalidade das aves. Por outro lado, Felipe et al. (2007) ndao encontraram efeito de
interacdo nivel de metionina+cistina total da dieta e grupos genéticos de fémeas de codornas de corte
concluindo que a mesma dieta poderia ser utilizada para qualquer um dos grupos tendo em vista o
méximo ganho de peso.

Para andlises adicionais e estimacdo de IGA, existem trés classes de modelos principais:
modelo de interacdo, modelo multicaracteristica ¢ modelo de normas de reacdo (revisados por Van
Eeuwijk et al., 1995; Lynch e Walsh, 1998; de Jong e Bijma, 2002).

No primeiro, o termo aleatério de interacdo gendtipo x ambiente (/) € adicionado ao

modelo genético cldssico (Falconer e Mackay, 1996; Lynch e Walsh, 1998). Nos dias atuais o modelo
de interacdo raramente € utilizado para estimar IGA, em razdo das suas limitacdes com dados
desbalanceados e heterogeneidade de variancia e suas dificuldades de interpretacdo (Dickerson, 1962).
A aplicacdo mais conhecida € nos modelos de interacdo touro x rebanho que ainda sao utilizados em
alguns paises. Esse método permite uma descri¢gdo geral sem considerar variagdes individuais. Em
adicdo, ndo sdo consideradas as relacdes genéticas entre touros para estimacdo da interacdo, sendo
apenas um efeito ambiental adicional (Hammami et al., 2009).
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A existéncia da intera¢do gendtipo x ambiente pode ser quantificada pela correlagdo entre o
gendtipo e o ambiente (rgg) na qual a mesma caracteristica medida em dois ambientes diferentes pode
ser considerada como duas caracteristicas distintas, caracterizando, desta forma, os modelos
multicaracteristicas. A medida que a correlagdo entre o gendtipo e o ambiente aproxima da unidade a
importancia da IGA diminui; a magnitude da interacdo aumenta quando a rgg aproxima de zero. Desta
forma, o ambiente mais adequado para se realizar sele¢do depende da avaliagdo da magnitude relativa
da resposta indireta (correlacdo) em relacdo a resposta direta a sele¢do (Falconer, 1952) nos modelos
multicaracteristicas. Nestes modelos os desempenhos em ambientes distintos sdo tratados como
caracteristicas diferentes ainda que possa existir correlagdo entre elas. A correlagdo genética diferente
da unidade indica um novo ranqueamento dos animais entre os ambientes e, portanto, a existéncia de
interagdo gendtipo x ambiente. Robertson (1959), citado por Pégolo (2009), sugeriu que valores de
correlacdo genética abaixo de 0,80 indicariam que o ranking dos animais teria sido alterado,
apontando para a necessidade de cuidados na avaliacdo genética nessas condicdes. Segundo Montaldo
(2001) e Lin e Togashi (2002), correlacdes genéticas abaixo de 0,8 indicariam importante redu¢do na
eficiéncia dos programas de melhoramento. Historicamente, diversos estudos t€ém demonstrado a
presenca de interagdo gendtipo x ambiente quando animais sdo comparados em diferentes regides ou
paises por meio de correlagdes genéticas da mesma caracteristica entre ambientes. Podem-se citar
estudos em bovinos de corte (Nunn et al., 1978; Ferreira et al., 2001; Fikse et al., 2003; Fridrich et al.,
2005; Lopes et al., 2008a), bovinos de leite (Cienfuegos-Rivas et al., 1999; Kolmodin et al., 2002;
Mulder et al., 2004; Calus et al., 2006), e de forma mais escassa, em aves (poedeiras: Wei e Van der
Werf, 1995; Besbes e Gibson, 1999; e frangos de corte: Pakdel et al., 2005; Zerehdaran et al., 2005;
Banos et al., 2006) e suinos (Merks, 1988; Van Diepen e Kennedy, 1989; Cameron, 1993).

As implica¢des da presenga de IGA na sele¢do de caracteristicas de interesse econdmico
foram analisadas por Mulder e Bijma (2005), com dados simulados, demonstraram que a necessidade
de se determinar ambientes de forma discreta seria uma limitagdo aos estudos de IGA utilizando
modelos que inclufam a interagdo em andlise multivariada. Neste ponto, o surgimento dos modelos de
regressdo aleatdria e de normas de reagdo abre um novo horizonte para a avaliacdo da importancia da
interagdo gendtipo x ambiente (Strandberg, 2006).

2.2.1.1 - Modelo de normas de reacao

O termo norma de reacdo foi proposto no inicio do século 20 em estudos de ecologia e
biologia evolutiva (Woltereck, 1909) e, posteriormente, como sendo a expressdao fenotipica de um
gendtipo como uma funcdo do ambiente, incluindo modificacdes adaptativas do organismo a
diferentes meios (Schmalhausen, 1949).

Segundo Pégolo (2009), do ponto de vista da genética quantitativa, um primeiro esbogo da
importincia das normas de reacdo foi apresentado por Lewontin (1974) que, instigado pela discussdo
racial em caracteristicas humanas, destacou a importincia da sensibilidade ambiental — a inclinacdo da
norma de reagdo — e da conexd@o entre a gama de ambientes e a distribui¢do da populacdo no
entendimento dos componentes da andlise de varidncia. A ideia foi ampliada pelo mesmo autor
(Lewontin, 1998) generalizando a importancia da IGA na expressdo do fendtipo. Falconer (1990)
apresentou um estudo sobre a IGA considerada do ponto de vista das normas de reagdo. Modelos
estatisticos de selecdo utilizando normas de reagdo definidas com valores genéticos foram
apresentados por de Jong e Bijma (2002), tendo sido j4 previstas e denominadas por Sarkar (1999)
como adaptativas. Nestes modelos, a presenca de IGA indica a possibilidade de se selecionar para a
sensibilidade dos genétipos as diferengas ambientais. Estes autores discutem a metodologia para
quantificar a plasticidade fenotipica (também denominada de sensibilidade ambiental), como uma
caracteristica quantitativa para a formulacdo de objetivos de selec@o.

Neste modelo, o fendtipo é expresso como uma fungio polinomial do valor de ambiente e
assume-se que os coeficientes polinomiais estdo sob influéncia genética (de Jong, 1995). O mesmo
autor afirma que essa abordagem € de grande utilidade quando os fenétipos se modificam de forma
gradual e continua sobre um gradiente ambiental.

De acordo com Kolmodin (2003), no estudo da IGA o gendtipo pode ser definido como alelos
de um loco especifico, ou pela combinagdo tnica de genes de cada individuo, ou ainda, pelos genes
em comum a um grupo de irmios. Considerando, desta forma, cruzamentos, ragas, linhagens ou
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individuos. O ambiente pode ser descrito como um de muitos fatores que podem influenciar um
individuo. Dependendo do objetivo, vérios sdo os gradientes ambientais que podem ser utilizados em
estudos de normas de reacdo, como por exemplo, clima, niveis de producdo, qualidade nutricional etc.
Se o interesse ndo for um fator ambiental especifico, é possivel utilizar caracteristicas de rebanho
(sistema e nivel de producdo etc.), pais ou regido nos quais os individuos vivem; ambientes mais
complexos podem ser quantificados por meio do desempenho médio de todos os gendtipos em cada
ambiente.

Fikse et al. (2003) avaliaram descritores ambientais distintos no estudo de intera¢do gendtipo x
ambiente, com o objetivo de distinguir ambientes similares de ndo similares. Foram avaliadas quinze
varidveis que medem aspectos de manejo, composi¢do genética e climitica como niveis ambientais
para registros de primeira lactacio em vacas Guernsey em quatro paises. Nove varidveis foram
identificadas como significativas, dentre elas o tamanho do rebanho, desvio-padrdo da producio de
leite dentro do rebanho, pico de producao de leite, idade a primeira cria e pluviosidade anual.

Por intermédio do estudo de normas de reagdo € possivel a inclusdo da sensibilidade ambiental
como critério de selecdo, o que auxiliaria no controle do comportamento dos fenétipos em fungdo do
ambiente. Em um modelo de normas de reacdo, a sensibilidade ao ambiente € definida como a
primeira derivada da fun¢@o da norma de reacdo, isto €, o coeficiente de regressao linear — inclina¢éo —
da norma de reacdo (de Jong, 1995). A variacdo genética nos coeficientes polinomiais indica a
presenca de IGA, ou seja, variacdo genética em razdo da sensibilidade ambiental. A mudanca na
sensibilidade ambiental pode ser resultado da sele¢@o agindo diretamente nos coeficientes de norma de
reacdo ou resposta correlacionada a selecdo por meio dos valores fenotipicos dentro dos ambientes
(Viaet al., 1995).

Kolmodin et al. (2003) analisaram o efeito da selecdo na sensibilidade ambiental utilizando
modelos de norma de reagdo, encontrando resultados que indicam que a selecdo e a melhora dos
ambientes de criacdo aumentam a sensibilidade ambiental dos rebanhos.

A pressuposi¢do comumente assumida € a de que as normas de reagdo sdo lineares, ou seja, os
gendtipos respondem linearmente a um gradiente ambiental continuo. Esta seria a forma mais simples
de descrever a sensibilidade ambiental do genétipo como uma fun¢do do ambiente, e foi assumida por
védrios autores em estudos envolvendo caracteristicas de producdo de leite (Calus et al., 2002;
Kolmodin, 2003; Fikse et al., 2003; Kolmodin e Bijma, 2004), caracteristicas de crescimento em
bovinos de corte (Cardoso e Oliveira, 2008; Corréa et al., 2009; Mattar, 2009), em suinos (Hermesch
et al., 2006) e codornas de corte (Felipe et al., 2008; Santos et al., 2008; Felipe, 2010).

As normas de reagdao também podem ser expressas por fun¢des de ordem mais elevada, como
as quadréticas, nas quais € descrito um valor 6timo de ambiente. Normas de reacdo quadréticas tém
sido estimadas para produgdo de leite e caracteristicas de crescimento de bovinos de corte (Kolmodin
et al., 2003; Pégolo et al., 2009). Kolmodin et al. (2003) afirmaram que uma norma de reagdo
sigmoide descreveria uma caracteristica com duas classes fenotipicas, com acentuada inclinagdo da
curva no ponto de inflexdo que marca o limite entre os valores fenotipicos (Scheiner, 1993).

Pollott e Greeff (2004) estudaram IGA para a caracteristica de contagem de ovos nas fezes e
caracteristicas produtivas importantes em carneiros Merino na Austrdlia, por meio de normas de
reacdo lineares e quadréticas ao longo de um gradiente ambiental definido pela média dos rebanhos.

Um modelo de norma de reagdo por regressao aleatéria é equivalente a uma funcido de
covariancia em modelos para caracteristicas longitudinais, em que ambos os modelos ajustam uma
estrutura de covariincia de medidas repetidas ao longo de uma trajetéria (Meyer e Hill, 1997); desse
modo, os modelos estocdsticos de dimensdo infinita t€ém sido propostos, com o fenétipo sendo
representado por uma funcio continua de tempo. No entanto, a predicdo das normas de reagdo em
limites ambientais que vao além daqueles em que s@o encontrados os dados deve ser feita com cautela,
pois o aumento linear no valor fenotipico podera ser limitado por razdes bioldgicas (Kolmodin, 2003).

Meyer (1998) mostrou que um modelo de funcio de covariincia é equivalente a um modelo de
regressdes aleatérias com as funcdes da idade (tempo) como covaridveis. Um modelo de regressiao
aleatéria, usando polindmios de Legendre da idade (tempo) como varidvel independente, pode ser
escrito como (Albuquerque, 2004):

ko1 kg1
y[j = F + zaim¢m (azj) + zatm¢m (alj)+ gij
m=0 m=0
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em que y; € a medida do animal i no tempo j; F € um conjunto de efeitos fixos; a, e J, sdo os m

coeficientes de regressdo aleatérios genético aditivo e de ambiente permanente para o animal i,
respectivamente; e k, € k, sdo as ordens de ajuste dos polindmios correspondentes.

k,~1
< * . L, . L. .. I3 *
Zaim @, (aij ) refere-se ao efeito aleatdrio genético aditivo para a covaridvel a ;;

m=0

k,-1
z 0,,9, (ai} ) é o termo referente ao efeito de ambiente permanente; e
=0

&, refere-se ao componente residual.

Neste contexto, a covariancia entre duas medidas de um mesmo animal é dada por:

k,—1 k,—1 k,—1 k-l
CO"(y[j’ y[j’) = Z Z¢m(a1:j)¢l(aiji)co"(aim’ail) + Z Z¢m(ay)¢l(ay)co"(51m’ é:l) +C0"(€ij’8ij')
m=0 (=0 m=0 [=0

Os dois termos iniciais sdo as funcdes de covaridncias genética aditiva e de ambiente
permanente, respectivamente; e as covariancias entre os coeficientes de regressdo sdo iguais aos
coeficientes das func¢Oes de covariancias, isto é, matriz K. Assumindo-se que os residuos sdo

distribuidos independentemente, com média zero e com variancia (O'j ), a Cov(g;, &)= (O'j ) para

j=j’, e zero para j#j' (Meyer, 1998).

Ajustando-se um modelo de regressdo aleatéria, assume-se, implicitamente, determinada
estrutura de covaridncias entre os coeficientes de regressdo que pode ser caracterizado por uma fungdo
de covariincias (Meyer, 1998). Desse modo, essas propostas convergem e o modelo de fun¢do de
covariancia descrito por Kirkpatrick et al. (1990) é equivalente a um caso especial de regressdao
aleatéria, como demonstrado por Meyer (1998). Os coeficientes das fungdes de covaridncias podem
ser estimados diretamente do modelo de regressdo aleatéria, usando maxima verossimilhanca restrita
ou amostrador de Gibbs na metodologia bayesiana.

Em notacdo matricial o modelo acima pode ser descrito como:

y=Xb+Za+7Z,0+¢

a] [K,®A 0 0
visl=| 0 Kk,®4 0
e 0 0 o’D

e

em que y € o vetor de observacdes; B o vetor de efeitos fixos (incluindo a curva de regressao fixa para
modelar a trajetéria populacional); o o vetor aleatdrio dos coeficientes genéticos aditivos diretos; J o
vetor de coeficientes de ambiente permanente de animal; X, Z; e Z, sdo as matrizes de incidéncia
correspondentes e ¢ o vetor de residuos; k, € k, sdo as matrizes de varidncias e covariincias entre 0s
coeficientes de regressdo aleatérios para os efeitos genéticos aditivos e de ambiente permanente de
animal, respectivamente. A é a matriz de parentesco aditivo, / uma matriz identidade de ordem igual

, . . ’ . . 2 .« A . .
ao nimero de animais com dados, D € a matriz diagonal e o, € a variancia dos erros de medida. Cabe

lembrar que, utilizando-se modelos multicaracteristicas os efeitos de ambiente permanente nao sdo
separados do residuo.
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Grande parte das avaliagdes que utilizam regressdes aleatdrias para modelar trajetorias de
crescimento o faz em func@o de polindmios ortogonais de Legendre e de valores de idades
padronizadas de —1 a 1. Existem outras classes de polindmios ortogonais que sdo utilizadas para
valores padronizados, mas os polindmios de Legendre sdo provavelmente os mais ficeis de calcular
(Schaeffer, 2001). A escolha da familia de polindmios ortogonais a ser utilizada pode influir na
predicao dos valores das varidveis aleatérias na interpolacdo de pontos onde a coleta de dados se
concentra. Porém, o efeito de arbitrariedade introduzido na escolha da familia de polindmios
ortogonais diminui com o aumento do nimero de idades em que as observacdes sdo coletadas
(Kirkpatrick et al., 1990).

As matrizes de incidéncia possuem ndo apenas os elementos 0 e 1, mas covaridveis relativas a
idade exata do animal em que a observacdo foi coletada. Esta informacdo dispensa a necessidade de
padronizacdo de idades e ajustes de observagdes. Desta maneira, observacdes coletadas em idades
diferentes daquela considerada padrao podem ser utilizadas sem prejuizo na acuricia de avaliagdo. A
variancia residual atribuida ao modelo pode ser considerada constante para todas as observagdes ou
pode ser modelada em funcdo da idade de maneira semelhante aos demais efeitos aleatdrios, como foi
feito por Albuquerque e Meyer (2001) e Nobre et al. (2003a). Desta maneira, a trajetéria de
crescimento fenotipico pode ser considerada uma soma de funcdes relativas a cada efeito fixo e
aleatério considerado no modelo (Kirkpatrick et al., 1990).

Os primeiros estudos que utilizavam os modelos de regressdo aleatéria (Jamrozik e Schaeffer,
1997) consideravam a estrutura homogénea de variancias para o residuo que, aliada aos problemas de
modelagem do efeito de ambiente permanente, superestimavam as variincias genéticas aditivas. No
entanto, considerar as variancias residuais heterogéneas pode causar um aumento no nimero de
pardmetros a serem estimados o que dificultaria a convergéncia na estimag¢do dos componentes de
variancia, principalmente em bancos de dados com grande volume de informacdes.

Fikse et al. (2003) defendem as caracteristicas de dimensdo-infinita como ferramentas para
selecdo na presenca de interacdo gendtipo x ambiente. Segundo esses autores, se 0 ambiente pode ser
medido com uma varidvel continua, uma funcio de covaridncia pode ser usada para descrever um
nimero infinito de caracteristicas separadamente ao longo do gradiente ambiental.

Os modelos de regressdo aleatdria tém sido reconhecidos como ideais para andlise de dados
longitudinais no melhoramento animal e para a modelagem de registros didrios de producdo de leite
durante a lactacdo de bovinos leiteiros, assim como no crescimento corporal em bovinos de corte
(Meyer, 2000; Albuquerque e Meyer, 2001; Sakaguti et al., 2002; Nobre et al., 2003b; Kolmodin e
Bijma, 2004; Cardoso e Oliveira, 2008; Corréa et al., 2009; Pégolo et al., 2009), produ¢do de ovos
(Luo et al., 2007) inclusive em perus (Kranis et al., 2007); e no estudo da interacdo genétipo X
ambiente em caracteristicas de producdo de leite (Kolmodin et al., 2003) e contagem de células
somdticas (Calus et al., 2006), de desempenho de codornas de corte (Santos et al. 2008; Felipe, 2010)
e caracteristicas produtivas em carneiros (Pollott e Greeff, 2004).

O modelo cléssico de normas de reagdo postula que as covaridveis sdo conhecidas (Karan et
al., 1999; Ravagnolo e Misztal, 2000; Kingsolver et al., 2004). O valor ambiental € medido como a
média dos desempenhos apresentados por todos os gendtipos naquele ambiente, sendo esse valor
utilizado como uma estimativa da covaridvel que se desconhece do modelo. Em outras palavras, as
solugdes dos niveis do gradiente ambiental oriundas de uma andlise prévia sdo computadas como
estimativas dessa covaridvel (Calus et al., 2002; Kolmodin et al., 2002; Calus e Veerkamp, 2003;
Ribeiro, 2010). De acordo com Su et al. (2006), uma funcdo dos dados como covaridvel no modelo
pode ser insatisfatoria.

Nos modelos de normas de reacdo, normalmente, os valores de ambiente desconhecidos sao
calculados a partir das médias fenotipicas dos parametros de ambiente conhecidos, o que poderia
resultar em representacdes enganosas dos reais valores ambientais. O uso de médias fenotipicas de
ambientes propicios, como aproximagdes de valores ambientais, poderia levar a estimativa viesada dos
pardmetros e valores genéticos, consequentemente, inferéncias sobre valores ambientais inapropriados
podem levar a classificacdo incorreta dos animais.

Calus et al. (2004) estudaram, por meio de simulagdo, os efeitos da estrutura dos dados na
estimacdo de fungdo de covaridncia para descrever IGA com modelos de norma de reagio.
Concluiram que composi¢des genéticas fora da média (grupos ambientais compostos por animais de
valores genéticos cuja média foi tendenciosa) e baixa conexidade genética tiveram grande impacto na
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estimagdo dos componentes de variincia na funcido de covaridncia, resultando em correlagdes pobres
entre efeitos de touro simulados e preditos e entre efeitos de rebanho simulados e o descritor ambiental
calculado. A melhor solu¢do encontrada foi o uso da fung¢do de covaridncia combinada a um grande
nimero de animais por rebanho. Esses autores foram os primeiros a proporem estimacdes de valores
ambientais por meio de procedimento iterativo, em que o efeito ambiental estimado em determinada
iteracdo € usado como covaridvel na préxima iteracdo. Os autores observaram significativa redug¢do do
viés na estimacdo dos componentes de varidncia usando esta abordagem, mas ndo excluiram a
necessidade de grande niimero de dados.



29

3- Referéncias Bibliograficas

AGGREY, S. e.; CHENG, K. M. Animal model analysis of genetic (co)variances for growth traits in
Japanese quail. Poultry Science, v. 73, n. 12, p. 1822-1828, 1994.

AHMAD, M., RAIMANE, B.V., NARAYANKHEDKAR, S.G. Effect of GXE interaction on livability
in quails. Indian Veterinary Journal, v.80, n.9, p.874-876, 2003.

AKBAS, Y.; TAKMA, C.; YAYLAK, e. Genetic parameters for quail body weights using a random
regression model. South Afrrican Journal of Animal Science, v.34, p.104-109, 2004.

ALBUQUERQUE, L. G. Regressao aleatdria: nova tecnologia pode melhorar a qualidade das
avaliacdes genéticas. In: SIMPOSIO DA SOCIEDADE BRASILEIRA DE MELHORAMENTO
ANIMAL, V, 2004, Pirassununga. Anais... Pirassununga, 2004. Disponivel em:
<http://www.sbmaonline.org.br/anais/v/ palestras/pdfs/palestl1.pdf> Acesso em: 22 jul. 2010.

ALBUQUERQUE, L. G.; MEYER, K. Estimates of covariance functions for growth from birth to 630
days of age in Nelore cattle. Journal of Animal Science, v.79, p. 2776-2789, 2001.

ALENCAR, M.M.; MASCIOLI, A.S.; FREITAS, A.R. Evidéncias de interacdo genétipo x ambiente
sobre caracteristicas de crescimento em bovinos de corte. Revista Brasileira de Zootecnia, v.34, n.2,
p.489-495, 2005.

ANDERSON, S.; PEDERSEN, B.; Growth and food intake curves for group-housed gilts and
castrated male pigs. Journal of Animal Science, v.63, p.457-464, 1996.

BANOS, G.; AVENDANQO, S.; OLORI, V. Time dependent genetic parameters for broiler chiken
body weight measured in selection and commercial environments. In: WORLD CONGRESS ON
GENETICS APPLIED TO LIVESTOCK PRODUCTION, 8., 2006, Proceedings... Belo Horizonte:
2006, CD-ROM.

BARRIA, N. R. Limites geneticos de la seleccidn artificial. Avances en Produccion Animal, v.3, 1-2,
p.2-14, 1978.

BESBES, B.; GIBSON, J.P. Genetic variation of egg production traits in purebred and crossbred
laying hens. Animal Science, v.68, p.433-439, 1999.

BERTRAND, J.K.; I. MISZTAL, I.; ROBBINS, K.R. et al. Implementation of random regression
models for large scale evaluations for growth in beef cattle. In: WORLD CONGRESS ON
GENETICS APLIED TO LIVESTOCK PRODUCTION, 8., 2006, Belo Horizonte. Proceedings...
Belo Horizonte, 2006. CD-ROM.

BIGNARDI, A.B.; EL FARO, L.; ALBUQUERQUE, L.G. et al. Modelos de dimensao finita para a
estimacao de pardmetros genéticos para a producao de leite de primeiras lactacdes de vacas da raga
Holandesa. Ciéncia Rural, v.38, n.6, p.1705-1710, 2008.

BOLIGON, A.A.; ALBUQUERQUE, L.G.; MERCADANTE, M.E.Z. et al. Herdabilidades e
correlacOes entre pesos do nascimento a idade adulta em rebanhos da raga Nelore. Revista Brasileira
de Zootecnia, v.38, n.12, p.2320-2326, 2009.



30

BONAFE, C.M. Avaliacio do crescimento de codornas de corte utilizando modelos de regressio
aleatdria. 2008. 58f. Dissertacdo (Mestrado em Genética e Melhoramento) — Universidade Federal de
Vigosa, Vigosa.

BONAFE, C.M.; SILVA, F.G.; SILVA, L.P. et al. Estimacdo de parametros genéticos de codornas de
corte visando a reducdo no nimero de pesagens. In: SIMPOSIO INTERNACIONAL DE
COTURNICULTURA, 3, 2007, Lavras. Anais... Lavras, 2007. p.230.

BRADSHAW, A.D. Evolutionary significance of phenotypic plasticity in plants. Advances in genetics,
v. 13, p. 115-155, 1965.

BRAH, G. S.; CHAUDHARY, M. L.; SANDHU, J. S. Genetic analysis of body weight in three lines
of Japanese quail. Indian Journal of Poultry Science, v. 32, n. 3, p. 242-248, 1997.

BURDON, R. Genetic correlation as a concept for studying genotype-environment interaction in forest
tree breeding. Silvae Genética, v.26, n.5-6,p.168-175, 1977.

CALUS, M. P. L.; BIIMA, P.; VEERKAMP, R. F. Effects of data structure on the estimation
of covariance functions to describe genotype by environment interactions in a reaction norm model.
Genetics Selection Evolution, v. 36, p. 489-507, 2004.

CALUS, M. P. L.; GROEN, A. F.; de Jong, G. Genotype x environment interaction for protein yield in
dutch dairy cattle as quantified by different models. Journal of Dairy Science, v. 85, p. 3115-3121,
2002.

CALUS, M.P.L.; JANSS, L.L.G.; VEERKAMP, R.F. Genotype by environment interaction for
somatic cell score across bulk milk somatic cell count and days in milk. Journal of Dairy Science, v.
89, p. 4846-4857, 2006.

CALUS, M. P. L.; R. F. VEERKAMP. Estimation of environmental sensitivity of genetic merit for
milk production traits using a random regression model. Journal of Dairy Science, v. 86, p. 3756—
3764, 2003.

CAMERON, N. D. Methodologies for estimation of genotype with environment interaction. Livestock
Production Science,v.35, p.237-249, 1993.

CARDELLINO, R. A., ROVIRA, J. Mejoramento genético animal. Montevideo. Hemisfério Sur,
1987. 253p.

CARDOSO, F. F.; OLIVEIRA M. M. Caracterizacdo de interacdo gendStipo-ambiente via inferéncia
bayesiana robusta e heterocedéstica no ganho pés desmama de bovinos Brangus-Ibagé. In: SIMPOSIO
BRASILEIRO DE MELHORAMENTO ANIMAL, VII, 2008, Sao Carlos. Anais... Sdo Carlos:
Universidade Federal de Sao Carlos, 2008.

CIENFUEGOS-RIVAS, E.G.; OLTENACU, P.A.; BLAKE, R.W. et al. Interaction between milk
yield of Holsteins in Mexico and the United States. Journal of Dairy Science, v.82, p.2218-2223,
1999.

COSTA, C.N.; MELO, CM.R.; MACHADO, C.H.C. et al. ParAmetros genéticos para a producdo de
leite de controles individuais de vacas da raca gir estimados com modelos de repetibilidade e regressao
aleatéria. Revista Brasileira de Zootecnia, v.34, n.5, p.1519-1530, 2005.



31

CORREA, M. B. B.; LAURINO, J. N.; CARDOSO, F. F. Caracterizagio da interacio genétipo-
ambiente e comparacdo entre modelos para ajuste de ganho pés-desmama de bovinos Devon via
normas de reacdo. Revista Brasileira de Zootecnia., v. 38, n. 8, p. 1460-1467, 20009.

CORREA, G.S.S.: SILVA, M.A.: DIONELLO, N.J.L. et al. Genotype byenvironment interaction for
production traits of meat type quail during the growing phase. In: WORLD CONGRESS ON
GENETICS APPLIED TO LIVESTOCK PRODUCTION, 2006, Belo Horizonte. Proceedings... Belo
Horizonte, 2006. CD-ROM.

CRUZ, C. D.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados ao melhoramento genético. v. 2,
Vicosa, Mg: UFV, 2003. 585 p.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J. Modelos biométricos aplicados ao melhoramento genético. Vigosa:
UFV, 2001. 390 p.

DE JONG, G. Phenotypic plasticity as a product of selection in a variable environment. The American
Naturalist, v.145, p.493-512, 1995.

DE JONG, G.; BIMA P. Selection and phenotypic plasticity in evolutionary biology and animal
breeding. Livestock Production Science, v. 78, p. 195-214, 2002.

DICKERSON, G.E. Implications of genetic environmental interaction in animal breeding. Animal
Production, v.4, p.47-64, 1962.

DIONELLO, N.J.L.; CORREA, G.S.S.; SILVA, M.A. et al. Interagc@o gendtipo x ambiente em
caracteristicas produtivas de codornas de corte no periodo de crescimento. In: REUNIAO ANUAL
DA SOCIEDADE BRASILEIRA DE ZOOTECNIA, 43, 2006a, Jodo Pessoa. Anais... Jodo Pessoa:
SBZ. CD-ROM.

DIONELLO, N.J.L.; SILVA, C.A.S.; COSTA, C.N. et al. Estima¢do de parametros genéticos
utilizando-se a produgdo de leite no dia do controle em primeiras lactacdes de vacas da raca Jersey.
Revista Brasileira de Zootecnia, v.35, n.4, p.1646-1652, 2006b.

EL-FIKY, F.A.; SHAMMA, T.A.; EL-OKSH, H.A. Genetic parameters of some productive and
reproductive traits in Japanese quail. Arid Lands of Agriculture Science, v.5, p. 45-60, 1994.

FALCONER, D. S. Introduction to quantitative genetics. 1nd ed. Longman, London, U.K, 1981.

FALCONER, D. S. Selection in different environments: effects on environmental sensitivity (reaction
norm) and on mean performance. Genetic Research, v. 56, p. 57-70, 1990.

FALCONER, D. S. The problem of environment and selection. The American Naturalist, v.86, p. 293-
298,1952.

FALCONER, D.S., MACKAY, T.F.C. Introduction to Quantitative Genetics. 4th Edition. Longman,
Harrow, Essex. 1996.

FELIPE, V.P. Estudo da interacdo genotipo-ambiente em codornas de corte. 2010. 57p. Dissertacdo
(Mestrado em Zootecnia) — Escola de Veterinaria, Universidade Federal de Minas Gerais, Belo
Horizonte.

FELIPE, V.P.S.; CORREA, G.S.S.; SILVA, M.A. et al. Interagdo genétipo-ambiente em
caracteristicas de desempenho e de carcaca de fémeas hibridas de codornas de corte na fase de



32

crescimento. In: CONGRESSO INTERNACIONAL DE ZOOTECNIA, 9, 2007, Londrina. Anais...
Londrina: UEL, 2007. p. 1-5.

FELIPE, V.P.S., CORREA, G.S.S., CORREA, A.B. et al. Interagdo entre nivel de metionina-+cistina
total da dieta e dois grupos genéticos de codornas de corte durante o periodo de crescimento. In:
REUNIAO ANUAL DA SOCIEDADE BRASILEIRA DE ZOOTECNIA, 45, 2008, Lavras. Anais...
Lavras: SBZ. CD-ROM.

FERREIRA, V.C.P.; PENNA, V.M.; BERGMANN, J.A.G. et al. Interacio gendtipo- ambiente em
algumas caracteristicas de gado de corte no Brasil. Arquivo Brasileiro de Medicina Veterindria e
Zootecnia, v.53, n.3, p. 385-392. 2001.

FIKSE, W. F.; REKAYA, R.; WEIGEL, K.A. Assessment of environmental descriptors for studying
genotype by environment interaction. Livestock Production Science, v. 82, p. 233-231, 2003.

FRIDRICH, A. B.; SILVA, M. A.; FRIDRICH, D. et al. Interacdo genétipo x ambiente e estimativas
de pardmetros genéticos de caracteristicas ponderais de bovinos Tabapua. Arquivo Brasileiro de
Medicina Veterindria e Zootecnia, v.57, n.5, p.663-672, 2005.

HAMMAMYI, H.; REKIK, B.; GENCLER, N. Genotype by environment interaction in dairy cattle.
Biotechnology, Agronomy, Society and Environment, v.13, n.1, p.155-164, 20009.

HAMMOND, J. 1947. Animal breeding in relation to nutrition and environmental conditions.
Biological reviews, n.22, p. 195-213.

HENDERSON, C. R. A simple method for computing the inverse of a numerator relationship matrix
used in prediction of breeding values. Biometrics, v32, p. 69-83, 1976.

HENDERSON Jr., C.R. Analysis of covariance in the mixed model: higher level, nonhomogeneous,
and random regressions. Biometrics, n. 38, p. 623— 640, 1982.

HERMESCH, S.; HUISMAN, A.E; LUXFORD, B.G. et al. Analysis of genotype by feeding level
interaction in pigs applying reaction norm models. In: WORLD CONGRESS ON GENETICS
APPLIED TO LIVESTOCK PRODUCTION, 2006, Belo Horizonte. Proceedings... Belo Horizonte,
2006. CD-ROM.

HUISMAN, A. Genetic analysis of growth and feed intake in pigs. 2002. Doctoral thesis -
Wageningen Institute of Animal Sciences, Wageningen, The Netherlands.

JAMROZIK, J.; SCHAEFFER, L.R. Estimates of genetic parameters for a test day model with random
regression for yield traits of first lactation Holsteins. Journal of Dairy Science, v.80, p.762-770, 1997.

JAMROZIK, J.; SCHAEFFER, L.R.; DEKKERS, J.C.M. Genetic evaluation of dairy cattle using test
day yields and random regression model. Journal of Dairy Science, v.80, p.1217-1226, 1997.

KARAN, D.; MORETEAU, B.; DAVID, J. R. Growth temperature and reaction norms of
morphometrical traits in a tropical drosophilid: Zaprionus indianus. Heredity, v. 83, p.398-407, 1999.

KINGSOLVER, J. R.; RAGLAND, G. J.; SHLICHTA,J. G. Quantitative genetics of continuous
reaction norms: Thermal sensitivity of caterpillar growth rates. Evolution, v.58, p.1521-1529, 2004.

KIRKPARTRICK, M.; HECKMAN, N. A quantitative genetic model for growth, shape and other
infinite-dimensional characters. Journal of Mathematical Biology, v. 27, p. 429-450, 1989.



33

KIRKPARTRICK, M.; LOFSVOLD, D.; BULMER, M.; Analysis of the inheritance, selection and
evolution growth trajectories. Genetics, v. 124, p. 979-993, 1990.

KOCAK, C.; ALTAN, O.; AKBAS, Y. Japon bildircinlarinin ¢esitlui verim ozellikleri uzerine aras
tirmalar. Turkish Journal of Veterinary and Animal Science, v. 19, n. 1, p. 65-71, 1995. Resumo.

KOLMODIN, R. Reaction norms for the study of genotype by environment interaction in animal
breeding. 2003. 35p. Doctoral thesis - Department of Animal Breeding and Genetics, Uppsala.

KOLMODIN, R.; STRANDBERG, E.; MADSEN, P. et al.Genotype by Environment Interaction in
Nordic Dairy Cattle Studied Using Reaction Norms. Acta Agriculture Scandinavia A-An. v.52, p.11-
24, 2002.

KOLMODIN, R.; STRANDBERG, E.; MADSEN, P. et al. Selection in the presence of a genotype by
environment interaction: response in environmental sensitivity. Animal Science, v. 76, p. 375-385,
2003.

KOLMODIN, R.; BIIMA, P. Response to mass selection when the genotype by environment
interaction is modeled as a linear reaction norm. Genetics Selection Evolution, v.36, p.435-454, 2004.

KRANIS, A.; SU, G.; SORENSEN,D. et al. The application of random regression models in the
genetic analysis of monthly egg production in turkeys and a comparison with alternative longitudinal
models. Poultry Science, v.86, p.470-475, 2007.

KUMAR, A.; VERMA, S.B.; MOHAN, M. et al. Estimates of correlation among body weight at
various weeks of age under different selection intensities in Japanese quail. Indian Veterinary Journal,
v.79,1n. 1, p. 41-43, 2002.

LAIRD, N.M., WARE, J.H. Random effects models for longitudinal data. Biometrics, n. 38, p. 963—
974, 1982.

LEWONTIN, R. C. The Analysis of variance and the analysis of causes. The american journal of
human genetics, v. 26, p. 40011, 1974.

LEWONTIN, R. C. The triple helix: Gene, Organism and Environment. Harvard University Press,
Cambridge, 1998, 192 p.

LIN, C.Y.; TOGASH]I, K. Genetic improvement in the presence of genotype by environment
interaction. Animal Science Journal, v.73, p.3-11, 2002.

LITTEL, R.C.; MILLIKEN, G.A.; STROUP, W.W. et al. SAS system for mixed models, Cary, 1996.
633p.

LYNCH, M.; WALSH, J.B. Genetics and analysis of quantitative traits. Sinauer Associates Inc.
Publishers, Sunderland, Massachusetts, USA. 980 p. 1998.

LOPES, J.S.; RORATO, P.R.N; WEBER, T. et al. Efeito da da interacdo gendtipo x ambiente sobre o
peso ao nascimento, aos 205 e aos 550 dias de idade de bovinos da raga Nelore na Regido Sul do
Brasil. Revista Brasileira de Zootecnia, v.37, n.1, p.54-60, 2008a.

LOPES, M.; BRUM JR., B.S.; MANSKE, N.E. et al. Pesos corporais em gluas geracoes de~ codornas
de corte analisados através de regressao aleatoria. In: ENCONTRO DE POS-GRADUACAQO, 10,



34

2008. Anais... Pelotas, 2008b. Disponivel em: <
http://www.ufpel.edu.br/cic/2008/cd/pages/pdf/CA/CA00851.pdf > Acesso em: 02 ago. 2010.

LOPES, P. S.; MARTINS, E. N.; SILVA, M. A. et al. Estimacdo de Componentes de Varidncia. Ed.
UFV, Vicosa-Minas Gerais, 1993. p 61.

LUO, P.T.;;YANG,R.Q.;YANG,N. et al. Estimation of genetic parameters for cumulative egg numbers
in a broiler dam line by using a random regression model. Poultry Science, v.86, p.30-36, 2007.

LUSH, J.L. Animal Breeding Plans. lowa State College Press: Ames. 1945.

MARCELINO, S. D. R. Métodos de estimacdo de componentes de varidncia em modelos mistos
desbalanceados. Piracicaba, 2000. 83 f. Dissertacdo — Escola Superior de Agricultura Luiz de Queiroz,
Universidade de Sdo Paulo.

MARCELINO, S. D. R.; [EMMA, A. F. Métodos de estimacao de componentes de varidncia em
modelos mistos desbalanceados. Scientia Agricola, v. 57, n. 4, p. 643-652, 2000.

MATTAR, M. Interagdo genétipo x ambiente para peso ao sobreano na raga Canchim. 2009. 90f. Tese
(Doutorado). Universidade Estadual Paulista, 2009.

MARTINS, E. N.; LOPES, P. S.; SILVA, M. A. et al. Uso de modelos mistos na avaliacdo genética
animal. UFV, Vicosa, 1997. 121p.

MCKAY, L.T.; SCHAEFFER, L.R.; MCMILLAN, I. Analysis of growth curves in rainbow trout
using random regression. In: WORLD CONGRESS ON GENETICS APPLIED TO LIVESTOCK
PRODUCTION, 2002, Montpellier. Proceedings... Montpellier, 2002. Disponivel em:
<http://cgil.uoguelph.ca/pub/ TWCGALP/McKay.pdf> Acesso em: 22 jul. 2010.

MERCADANTE, M. E. Z., PACKER, L.U., RAZOOK, A. G. et al. Dias ao parto de fémeas Nelore de
um experimento de selec@o para crescimento. II — Modelo deregressao aleatéria. Arquivo Brasileiro de
Medicina Veterindria e Zootecnia, v.31, n.4, p. 1726-1733, 2002.

MERKS, J. W. M. Genotype x environment interactions in pig breeding programmes. 1988. PhD
thesis: Wageningen University (The Netherlands).

MEYER, K. Estimating covariance functions for longitudinal data using a random regression model.
Genetics Selection Evolution, v. 30, p. 221-240, 1998.

MEYER, K. Random regressions to model phenotypic variation in monthly weights of Australian beef
cows. Livestock Production Science, v.65, p.19-38, 2000.

MEYER, K. Scope for a random regression model in genetic evaluation of beef cattle for growth.
Livestock Production Science, v.86, p.69—83, 2004.

MEYER, K.; HILL, W.G. Estimation of genetic and phenotypic covariance functions for longitudinal
or ‘repeated’ records by restricted maximum likelihood. Livestock Production Science, v.47, p.185-
200, 1997.

MEYER, K. Estimates of direct and maternal covariance functions for growth of Australian beef
calves from birth to weaning. Genetics Selection Evolution, v.33, p. 1-28, 2001.



35

MEYER, K. Estimates of covariance functions for growth of Australian beef cattle from a large set of
field data. In: WORLD CONGRESS ON GENETICS APPLIED TO LIVESTOCK PRODUCTION,
2002, Montpellier. Proceedings... Montpellier, 2002. Disponivel em:
<http://citeseerx.ist.psu.edu/viewdoc/ download?doi=10.1.1.8.4893 &rep=repl&type=pdf> Acesso
em: 22 jul. 2010.

MICHALSKA, E. Genetic parameters of early growth, feed intake and feed conversion in Japanese
quail. Animal Science Papers and Reports Polish Academy of Sciences, v. 11, n. 3, p. 207-213, 1993.

MONTALDO, H.H. Genotype by environment interactions in livestock breeding programs: a review.
Interciencia, v.26, n.6, p.229-235, 2001.

MULDER, H.A.; BIMA, P. Effects of genotype X environment interactions on genetic gain in
breeding programs. Journal of Animal Science, v. 83, p. 49-61, 2005.

MULDER, H.A.; GROEN, AF.; DE JONG, G. et al. Genotype X environment interaction for yield
and somatic cell score with automatic and conventional milking systems. Journal of Animal Science,
v. 87, p. 1487-1495, 2004.

NARINC, D.; ASKOV, T.; KARAMAN, e. Genetic parameters of growth curve parameters and
weekly body weights in japanese quails (Coturnix coturnix japonica). Journal of Animal and
Veterinary Advances, v.9, n.3, p.501-507, 2010.

NARAYAN, R. et al. Genetics of production traits in egg type Japanese quail. (1996). Indian Journal
of Veterinary Research, v. 5, n. 2, p. 44-46, 1996.

NOBRE, P.R.C.; MISZTAL, I.; TSURUTA, S. et al. Genetic evaluation of growth in Nellore cattle by
multiple-trait and random regression models. Journal of Animal Science, v.81, n.4, p.927-932, 2003a.

NOBRE, P.R.C.; MISZTAL, I.; TSURUTA, S. et al. Analyses of growth curves of Nellore cattle by
multiple-trait and random regression models. Journal of Animal Science, v.81, n.4, p.918-926, 2003b.

NUNN, T.R.; KRESS, D.D.; BURFENING, P.J. et al. Region by sire interaction for reproduction
traits in beef cattle. Journal of Animal Science, v.46, n.4, p.957-964, 1978.

OGUZ, I.; AKBAS, Y.; ALTAN, O. Relationship of body weight at sexual maturity with body
weights at various ages in lines of Japanese quail (Coturnix coturnix japonica), unselected and selected
for four-week body weight. Journal of Applied Animal Research, v. 19, n. 2, p. 219-223, 2001.

PAKDEL, A.; VAN ARENDONK, J.A.M.; VEREIJKEN, A.L.J. et al. Genetic parameters of ascites-
related traits in broilers: effect of cold and normal temperatura conditions. British Poultry Science,
v.46, p.35-42, 2005.

PATTERSON, H.D.; THOMPSON, R. Recovery of inter-blockinformation when block sizes are
unequal. Biometrika, v.58, p.545-554, 1971.

PEGOLO, N.T. Interagio gendtipo-ambiente e sensibilidade ambiental em bovinos de corte. 2009.
Tese (Doutorado em Genética) — Faculdade de Medicina, Universidade de Sao Paulo, Ribeirao Preto.

PEREIRA, J.C.C. Melhoramento genético aplicado a produgdo animal. Belo Horizonte, FEPMVZ
Editora, 2004, 609 p.



36

POLLOT, G. E.; GREEFF, J. C. Genotype x environment interactions and genetic parameters for fecal
egg count and production traits of Merino sheep. Journal of Animal Science, v.82, p. 2840-2851, 2004.

RAVAGNOLQO, O.; I. MISZTAL. Genetic components of heat stress in dairy cattle, parameter
estimation. Journal of Dairy Science, v. 83, p. 2126— 2130, 2000.

REIS, J. C.; LOBOR. B. Interagées genotipo-ambiente nos animais domésticos. Ribeirao Preto,
J.C.R/R.B.L., 1991. 194p.

RIBEIRO, S. Interagcdo gendtipo x ambiente via correlagdes genéticas entre rebanhos e normas de
reacdo utilizando abordagem bayesiana em bovinos de corte. 2010. Tese (Doutorado em Zootecnia) —
Faculdade de Zootecnia e Engenharia de Alimentos, Universidade de Sao Paulo, Pirassununga.

ROBERTSON, A. The sampling variance of the genetic correlation coefficient. Biometrics, v.15, p.
469-485, 1959.

ROBBINS, K.R.; MISZTAL, I. ; BERTRAND, J.K. A practical longitudinal model for evaluating
growth in Gelbvieh cattle. Journal of Animal Science, v.83, n.1, p.29-33, 2005.

SAATCI, M.; DEWL 1. A.; AKSOY, A. R. Application of REML procedure to estimate the genetic
parameters of weekly liveweights in one-to-one sire and dam pedigree recorded Japanese quail.
Journal of Animal Breeding and Genetics, v. 120, n. 1, p. 23-28, 2003.

SAATCI, M.; OMED, H.; DEWI, I.A. Genetic parameters from univariate and bivariate analyses of
egg and weight traits in Japanese quail. Poultry Science, v.85, p.185-190, 2006.

SAKAGUTL E.S. Fungdes de covaridncia e modelos de regressdo aleatoria na avaliacdo genética de
crescimento de bovinos jovens da raca Tabapud. 2000. 81p. Tese (Doutorado em Genética e
Melhoramento) — Universidade Federal de Vicosa, Vicosa.

SAKAGUTL E.S.; SILVA, M.A.; MARTINS, E.N. et al.Trajet6ria de crescimento e efeito da idade da
vaca nos modelos de regressdo aleatdria de bovinos jovens da raca Tabapua. Arquivo Brasileiro de
Medicina Veterindria e Zootecnia, v.54, n.4, p.414-423, 2002.

SANTOS, G.G.; CORREA, G.S.S.; SILVA, M.A. et al. Efeito da interacio grupo genético x nivel de
lisina sobre caracteristicas de desempenho de codornas Coturnix coturnix de corte no periodo de
crescimento. Arquivo Brasileiro de Medicina Veterindria e Zootecnia,v.61, n.6, p.1382-1390, 2009.

SANTOS, G.G.; CORREA, G.S.S.; VALENTE, B.D. et al. Sensibilidade de valores genéticos de
codornas de corte em crescimento as modifica¢Oes de niveis de proteina das dietas. Arquivo Brasileiro
de Medicina Veterindria e Zootecnia,v.60, n.5, p.1188-1196, 2008.

SARKAR, S. From the Reaktionsnorm to the adaptive norm: the norm of reaction, 1909-1960. Biology
and Philosophy, v. 14, p. 235-252, 1999.

SARMENTO, J.L.R.; TORRES, R.A.; PEREIRA, C.S. et al. Avaliacdo genética de caracteristicas de
crescimento de ovinos Santa Inés utilizando modelos de regressdo aleatdria. Arquivo Brasileiro de
Medicina Veterindria e Zootecnia, v.58, n.1, p.68-77, 2006.

SARMENTO, J.L.R.; ALBUQUERQUE, L.G.; TORRES, R.A. et al. Compara¢do de modelos de
regressdo aleatdria para estimagdo de parametros genéticos em caprinos leiteiros. Revista Brasileira de
Zootecnia, v.37,n.10, p.1788-1796, 2008.



37

SCHAEFFER, L. R. 2001. Random regression. Disponivel em <http://www.aps.
uoguelph.ca/~lrs/ ANSC637/LRS14/>Acesso em: 16 out. 2006.

SCHAEFFER, L.R.; DEKKERS, J.C.M. Random regressions in animal models for test-day production
in dairy cattle. In: WORLD CONGRESS ON GENETICS APPLIED TO ANIMAL PRODUCTION,
5, 1994, Guelph. Proceedings... Guelph, 1994, p. 443-446.

SCHEINER, S.M. Genetics and evolution of phenotypic plasticity. Annual Review of Ecology ,
Evolution and Systematics, v.24, 35-68, 1993.

SCHLICHTING, C.D.; SMITH, H. Phenotypic plasticity: linking molecular mechanisms with
evolutionary outcomes. Evolutionary ecology 16, 189-211, 2002.

SCHMALHAUSEN, L. L. Factors of evolution: the theory of stabilizing selection, University of
Chicago Press, Chicago. 1949.

SEFTON, A. E.; SIEGEL, P. B. Inheritance of body weight in Japanese quail. Poultry Science, v. 53,
p. 1597-1603, 1974.

SHAHIN, K. A. et al. Selection index alternatives for increased marketing body weight with minimum
concomitant reduction in body bone percentage-recourse to tissue dissection on Japanese quail. Archiv
Sfur Tierzucht, v. 43, n. 5, p. 535-543, 2000. Resumo.

STRANDBERG, E. Analysis of genotype by environment interactions using randomregression
models. In: WORLD CONGRESS ON GENETICS APPLIED TO LIVESTOCK PRODUCTION, 8.,
2006, Proceedings... Belo Horizonte: 2006, CD-ROM.

SU, G.; MADSEN, P.; LUND M.S. et al. Bayesian analysis of the linear reaction norm model with
unknown covariates. Journal of Animal Science, v. 84, p. 1651-1657, 2006.

TOELLE, V. D. et al. Genetic and phenotypic relationships in Japanese quail. 1. Body weight, carcass,
and organ measurements. Poultry Science, v.70, n. 8, p. 1679- 1688, 1991.

TON, A.P.S.; MARTINS, E.N.; GASPARINO, E. et al. Estimagﬁo~de parimetros genéticos e
fenotipicos para o peso corporal em codornas de corte. In: REUNIAO ANUAL DA SOCIEDADE
BRASILEIRA DE ZOOTECNIA, 43, 2006, Jodo Pessoa. Anais... Jodo Pessoa: SBZ, 2006. CD-ROM.

VALENTE, B.D. Estruturas de covaridncia de peso em fun¢do da idade de animais Nelore das
regioes Sudeste e Centro Oeste. 2007. 39p. Dissertagdao (Mestrado em genética e melhoramento
animal) - Escola de Veterinaria, Universidade Federal de Minas Gerais, Belo Horizonte.

VALENTE, B.D.; CORREA, G.S.S.; DIONELLO, N.J.L. et al. Interaction between methionine of diet
and genotype in meat type quail. In: WORLD CONGRESS ON GENETICS APLIED TO
LIVESTOCK PRODUCTION, 8., 2006, Belo Horizonte. Proceedings... Belo Horizonte, 2006. CD-
ROM.

VALENTE, B.D.; SILVA, M.A.; SILVA, L.O.C. et al. Estruturas de covariancia de peso em funcio
da idade de animais Nelore das regides Sudeste e Centro-Oeste do Brasil. Arquivo Brasileiro de
Medicina Veterindria e Zootecnia, v.60, n.2, p.389-400, 2008.

VALL N.; EDRISS, M.A.; RAHMANI, H.R. Genetic parameters of body and some carcass traits in
two quail strains. International Journal of Poultry Science, v.4, p.296-300, 2005.



38

VAN DER WEREF, J. H. J.; GODDARD, M.; MEYER, K. The use of covariance functions and
random regression for genetic evaluation of milk production based on test day records. Journal of
Dairy Science, v. 81, p. 3300-3308, 1998.

VAN DER WERF, J.H.J.; SCHAEFFER, L. Random regression in animal breeding. Course Notes,
Ontario: University of Guelph, 1997. 70p.

VAN DIEPEN, T.A.; KENNEDY, B.W. Genetic correlations between test station and on-farm
performance for growth rate and backfat in pigs. Journal of Animal Science, v.67, p.1425-1431, 1989.

VAN EEUWIJK, F.A. Linear e bilinear models for the analysis of multi-environment trials: I. An
inventory of models. Euphytica, v.84, p.1-7, 1995.

VARONA, L.; MORENO, C.; GARCIA CORTES, L.A. et al. Multiple trait genetic analysis
underlying biological variables of production functions. Livestock Production Science, v.47, p.201-
209, 1997.

VIA, S., GOMULKIEWICS, R., DE JONG, G., et al. Adaptive phenotypic plasticity: consensus and
controversy. Trends in Ecology and Evolution, v.10, p. 212-217, 1995.

VIANA, C. F. A;; SILVA, M.A.; PIRES, A.V. et al. Influéncia de grupos genéticos e de niveis de
energia sobre caracteristicas de carcaga de frangos de corte. Revista Brasileira de Zootecnia, v. 29,
n.4, p. 1067-1073, 2000.

WEIL M.; VAN DER WEREF, J. H. J. Genetic correlation and heritabilities for purebred and crossbred
performance in poultry egg production traits. Journal of Animal Science, v.73, p.2220-2226, 1995.

WENCESLAU, RR; CORREA, GS.S; CORREA, A.B. et al. Correlacdo genética e herdabilidade de
pesos vivos de codornas de corte avaliados no periodos de crescimento. In: SIMPOSIO
INTERNACIONAL DE COTURNICULTURA, 3, 2007, Lavras. Anais... Lavras, 2007. p.225.

WINTER, EM.W. Estimagdo de pardmetros genéticos de caracteristicas de desempenho, carcaca e
composicdo corporal de codornas para corte (Coturnix sp.). 2005. 91f. Dissertacdo (mestrado) —
Universidade Federal do Paran4, Curitiba.

WINTER, EM.W.; ALMEIDA, M.ILM.; OLIVEIRA, E.G. et al. Aplica¢do do método Bayesiano na
estimacdo de correlagdes genéticas e fenotipicas de peso em codornas de corte em vdrias idades.
Revista Brasileira de Zootecnia, v.35, p.1684-1690, 2006.

WOLTERECK, R.: ‘Weitere experimentelle Untersuchungen iiber Artverinderung, spezieliiber das
Wesen quantitativer Artunterschiede bei Daphnien’, Verhandlungen der deutschen zoologischen
Gesellschaft, v.19, p.110-173, 1909.

YATES, F. Sampling method for censuses and surveys. Londres. Charles Griffin, 278p. 1949.
ZEREHDARAN, S.; VEREIJKEN, A.L.J.; VAN ARENDONK, J.A.M. et al. Effect of age and

housing system on genetic parameters for broiler carcass traits. Poultry Science, v.84, p.833-838,
2005.



39

CAPITULO 2

ESTIMATIVAS DA TRAJETORIA GENETICA DO CRESCIMENTO DE
CODORNAS DE CORTE UTILIZANDO MODELOS DE REGRESSAO ALEATORIA

[Genetic trajectory estimates of meat type quail lines using random regression models)

RESUMO

Avaliou-se a trajetdria genética do crescimento de codornas de corte (pesos corporais nos dias 1, 7, 14,
21, 28, 35 e 42 de idade) de dois grupos genéticos, por modelos de regressao aleatéria, sob modelo
animal, obtendo-se estimativas de pardmetros genéticos visando definir a idade que resultaria em
maior resposta a selecdo. Foram pesadas 2.432 e 2.478 codornas, respectivamente, dos grupos
genéticos EV1 e EV2, obtidas em trés geracdes de selecdo. Os pardmetros genéticos foram estimados
utilizando-se a sub-rotina DXMRR do DFREML. As estimativas de herdabilidade dos pesos corporais
variaram, respectivamente, de 0,01 a 0,50, para o grupo genético EV1, e de 0,01 a 0,10, para o EV2,
sendo as maiores estimativas obtidas para peso corporal no 42° dia de idade, em ambos os grupos
genéticos. As correlagdes genéticas entre o peso a um dia e 0os demais pesos corporais, em ambos 0s
grupos, foram negativas, e as correlacdes de ambiente permanente, de modo geral, foram maiores para
EV2. Pode-se concluir que, para ambos os grupos, a selecdo é mais eficiente se realizada no 42° dia de
idade, porém respostas poderiam ser obtidas se as codornas fossem selecionadas em idades mais
jovens para o grupo EV1.

Palavras-chave: codorna de corte, trajetdria genética, herdabilidade, correlacdo genética, correlacdo de
posto

ABSTRACT

Growth genetic trajectories of two quail meat type lines for body weights at hatch and 7, 14, 21, 28,
35, and 42 days of age were evaluated using random regression model, under animal model analysis.
Genetic parameters estimates were obtained to establish the most adequate age for efficient selection.
Body weights of 2,432 and 2,478 quails from EVI and EV2 genetic lines, respectively, from three
generations of selection were recorded. Genetic parameter estimates were obtained using DXMRR
subroutine of the DFREML software. Heritability estimates ranged from .01 to .50 for EVI and from
.01 to .10 for EV2. For both genetic lines the highest heritability estimates were obtained for body
weight at 42 days of age and genetic correlations between body weight at hatch and body weights
recorded in other ages were all negatives and permanent environment correlations were higher for
EV2 genetic line. The results suggest that selection to increase body weight for both genetic lines is
more efficient when undertaken at 42 days of age, but reasonable responses to selection can also be
obtained in younger ages for EV1 genetic line.

Keywords: Meat type quail, genetic trajectory, heritability, genetic correlation, rank correlation
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1- Introducao

O Brasil ndo dispde de material genético de codornas, tanto para a produgdo de ovos como
para a producdo de carne, e ambos os sistemas de producdo ficam na dependéncia de matrizes
importadas.

As codornas de corte apresentam maior porte e sdo mais indicadas para a producdo de carne
por obterem maiores pesos na mesma idade de abate do que as codornas japonesas, que tém sido
utilizadas também para a producgdo de carne (Corréa et al., 2006; Corréa et al., 2007abcd).

Para se obter materiais genéticos de qualidade, sdo necessarios programas de melhoramento
bem fundamentados, embasados em pardmetros genéticos acurados e precisos. Os programas de
melhoramento animal necessitam também de constante acompanhamento das caracteristicas de
importancia econdmica de cada linhagem. A partir de informagdes de pardmetros genéticos, sdo
estabelecidos critérios de selecdo para garantir a renovagdo dos planteis com animais de potencial
genético superior, geracio apds geracao.

Os ciclos envolvidos na producdo de linhagens, quer o referente a sele¢do das linhas puras
embasados nas variagdes genéticas aditivas, quer o da selecdo dos cruzamentos entre essas linhas
puras nos quais as variacdes epistdticas ou de sobredomindncia tornam-se importantes, sao longos e
exigem recursos ao lado da continuidade dos programas.

O uso de modelos de regressdo aleatdria tem sido proposto como alternativa para modelar
caracteristicas de crescimento, que sdo medidas repetidas na vida dos animais, sendo consideradas
como dados longitudinais. Medidas repetidas de um mesmo individuo podem ser analisadas sob
diferentes aspectos metodoldgicos. As abordagens mais utilizadas sdo os modelos de repetibilidade,
que consideram todas as medidas como sendo o mesmo carater (Johnston e Bunter, 1996; Pereira et
al., 2000), ou os modelos de multicaracteristicas, que consideram cada medida como um caréter
diferente (Johnston e Bunter, 1996; Gressler et al., 2000).

Em contraste com os modelos multicaracteristicas, que fornecem predi¢des para determinados
pontos ou idades, os modelos de regressdo aleatéria permitem a predicdo de valores genéticos para a
curva de crescimento como um todo, para qualquer ponto desejado na escala de tempo utilizada e para
funcdes da curva. Com isto, permitem melhor utilizacdo dos dados, ja que todas as medidas do animal
e de seus parentes sdo usadas para avaliagdao genética com potencial aumento da acurécia de selecao.

Os modelos de regressdo aleatoria (MRA) t€m sido propostos como alternativa na avaliacdo
genética de dados longitudinais, pois suas funcdes de covaridncia resultantes sdo as mais apropriadas
para a andlise. Segundo El Faro e Albuquerque (2003), os MRA podem ser chamados também de
modelos de dimensdo infinita, uma vez que existem medidas infinitas por individuo, e tais medidas
sdo mais correlacionadas, quanto mais proximas elas forem.

Os MRA acomodam registros repetidos para caracteres que mudam gradualmente ao longo do
tempo, ndo requerendo pressuposi¢cdes quanto a constancia das varidncias e correlacdes (Meyer,
2000), e tém sido usados no melhoramento animal para modelar registros didrios de producdo de leite
durante a lactacdo de bovinos leiteiros, assim como no crescimento corporal em bovinos de corte
(Albuquerque e Meyer, 2001). Igualmente, os MRA permitem ajustar uma trajetdria aleatéria para
cada individuo como desvios de uma trajetéria média da populacio, descrevendo os desvios genéticos
a partir de regressoes fixas permitindo que cada animal tenha uma forma diferente da trajetdria de seus
desempenhos em termos genéticos (Meyer, 1998b).

Assim, o objetivo neste trabalho foi avaliar as caracteristicas de crescimento de codornas de
corte (pesos corporais nos dias 1, 7, 14, 21, 28, 35 e 42 de idade) de duas linhagens por meio de
modelos de regressao aleatéria, sob modelo animal, visando obter estimativas de pardmetros genéticos
mais confidveis dos pesos corporais ao longo da curva de crescimento e, consequentemente, maior
eficiéncia na selec@o das aves.
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2- Material e métodos

Foram analisadas informac¢des de pesos corporais registrados durante o periodo de
crescimento de 2.432 e 2.478 codornas de corte, respectivamente, dos grupos genéticos EV1 e EV2,
provenientes de trés geracdes sucessivas de selecao pelo peso corporal aos 42 dias de idade, dentro do
programa de melhoramento genético de codornas, desenvolvido na Escola de Veterindria da
Universidade Federal de Minas Gerais. Para controle de pedigree, machos e fémeas foram alojados
individualmente em gaiolas, sendo a reprodugdo realizada levando-se o macho as fémeas, numa
propor¢do de um macho para duas fémeas. Para o controle de pedigree, os ovos foram coletados,
identificados por pai e mae por meio de adesivos numerados, e incubados.

No 17° dia, os ovos foram transferidos para bandejas de eclosdo devidamente divididas em
células que permitiram as separacdes das familias de irmdos completos. Ao nascimento, cada uma das
codorninhas foi pesada e identificada por intermédio de anilha especialmente confeccionada na
UFMGQG, a partir de canudinhos usados para consumo de refrigerantes, com dimensdo de quatro mm, e
numerados sequencialmente, de tal forma a permitir o controle de pedigree. As anilhas, por ndo serem
expansiveis, foram trocadas por anilhas maiores e importadas, a partir do 7° dia idade. A caracteristica
principal avaliada foi o peso corporal, que foi registrado ao nascimento e aos sete, 14, 21, 28, 35 e 42
dias de vida das codornas, sendo a selecdo das codornas para a reproducdo da proxima geragdo
realizada no 42° dia de idade.

O periodo de coleta de ovos para incubacéo foi apds a 17° semana de idade das codornas nas
geracdes um e trés e na sétima semana para a geragdo dois. O nimero de fémeas utilizadas da primeira
a terceira gerag@o e o ndimero de aves pesadas até o final do periodo, para os dois grupos genéticos,
s@o apresentados na Tabl.

Tabela 1. Numero de fémeas utilizadas e de codornas pesadas até o final do periodo para os dois
grupos genéticos, em cada geracio

Geragdo Grupo genético EV1 Grupo genético EV2
Maes Filhos Maes Filhos
Primeira 148 524 119 460
Segunda 207 460 183 401
Terceira 177 1.448 164 1.617
Total 2.432 2.478

O modelo utilizado na andlise de regressdo aleatdria da trajetéria genética do crescimento das
codornas, sob modelo animal foi:

Yijm = Sj +GC +2XZ,,a, +X2,,py + X2, 1, +e

ijkm >

em que Y, € 0 peso corporal do individuo i do sexo j, pertencente ao grupo de contemporaneos k
(geragdo e eclosdo), na idade em dias m (m = 1,..., 42); S; e GC; sdo vetores que contém coeficientes de
regressdo, respectivamente, para os efeitos fixos de sexo j e grupo de contemporaneos k; a;, pa; € ¥4 S0
os vetores dos coeficientes de regressdo aleatéria que descrevem a trajetéria dos efeitos genético
aditivo direto, de ambiente permanente do animal e dos erros de cada animal i; Z,, € o vetor dos
coeficientes polinomiais de Legendre (d=3) que foram utilizados para a modelagem da estrutura de
covariancia entre os pesos corporais na parte genética e permanente; e, € o efeito aleatério residual
associado a yjjm.

As andlises dos pesos as varias idades foram realizadas utilizando-se o programa DFREML,
opcdo DXMRR (Meyer, 1998a), apresentado por Silva et al. (2006). Na obtengcdo dos arquivos de
pedigree foi utilizada a sub-rotina MTDFNRM do programa MTDFREML (Boldman et al., 1993).

De posse dos resultados das trajetdrias genéticas do crescimento de cada individuo estimaram-
se valores genéticos, varidncias genéticas, fenotipicas, de ambiente permanente e herdabilidades dos
pesos para idades de interesse, ao longo do periodo de crescimento das codornas.

Para avaliar a possibilidade de modifica¢do da curva de crescimento por meio da selecdo, as
equacdes que descreveram as trajetdrias genéticas de crescimento foram agrupadas por pais (289 para
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EV1 e 248 para EV2) das codornas das trés geracdes, € os pais foram ordenados de acordo com as
médias dos valores genéticos dos pardmetros bl e b2 (declividades) e a (intercepto), por meio da sub-
rotina Proc Corr (Spearman) do programa SAS (User’s..., 1996), para célculo da correlagdo de posto.

3- Resultados e discussao

Na Tab. 2 sdo apresentadas as diversas variancias e herdabilidades dos pesos corporais dos
grupos genéticos EV1 e EV2. Os resultados mostram o comportamento diferenciado dos dois grupos
genéticos: o grupo EV1, com maior variabilidade genética e valores de herdabilidade aumentando ao
longo do periodo de crescimento (do nascimento ao 42° dia de idade), enquanto o grupo genético EV2,
com variabilidade genética aditiva muito baixa e maior valor estimado da herdabilidade para o peso
corporal no 42° dia de idade. De modo geral, as varidncias de ambiente permanente, obtidas para o
grupo genético EV2, foram maiores do que as do grupo genético EV1. Deve-se registrar que o grupo
genético EV2, apesar de apresentar menor variabilidade genética, o que corresponde a menor resposta
ao processo seletivo, apresenta codornas com pesos corporais muito semelhantes as do grupo genético
EV1.

Os valores obtidos de herdabilidade para peso corporal do grupo genético EV1 sdo
semelhantes aos obtidos por Akbas et al. (2004) que, ao usarem modelos de regressdo aleatdria para
avaliarem o crescimento de codornas de corte, encontraram aumento linear nos valores de
herdabilidades dos pesos corporais até o 28° dia de idade, com a variancia genética dos pesos corporais
avaliados diminuindo ao final do periodo. Os valores de herdabilidades estimados do peso ao nascer,
aos 35 e aos 42 dias de idade do grupo genético EV2 foram bem menores do que os observados pelos
referidos autores.

Tabela 2. Variancias genética aditiva e de ambiente permanente, e herdabilidades dos pesos corporais
em codornas de corte dos grupos genéticos EV1 e EV2

Parametros Idade (dias)
1 7 14 21 28 35 42

EV1

6% 1,45 7,33 44,98 106,52 189,66 299,88 450,38

6% 2,36 16,30 76,70 139,51 186,66 230,50 313,81

02p 132,75 152,57 250,62 37497 505,26 659,31 893,13

h?, 0,01 0,05 0,18 0,28 0,38 0,45 0,50
EV2

6% 0,25 1,78 5,16 4,65 5,48 24,40 89,74

6% 3,11 20,74 108,36 224,04 352,07 508,41 740,76

02p 119,65 138,81 229,80 34498 473,83 649,09 946,78

h?, 0,01 0,01 0,02 0,01 0,01 0,04 0,10

& N N . .. A . . PN .
o’,= variancia genética aditiva; o’.= variincia de ambiente permanente; 02p= variincia
fenotipica; e h%,= herdabilidade.

Os resultados obtidos por Saatci et al. (2006) para herdabilidades de pesos corporais no 14° dia
de idade de codornas poedeiras, usando modelo de caracteristicas multiplas, sd@o similares aos
observados para o grupo genético EV1 (h’=0,18) e maiores para pesos nas demais idades, exceto para
peso ao nascer. Os autores (Saatci et al., 2003 e 2006) recomendam que a sele¢do para peso de
codornas poedeiras, com melhor possibilidade de sucesso, deveria ser realizada entre o 7° e o 28° dia
de idade.

As moderadas a altas herdabilidades, obtidas para peso corporal do grupo genético EV1,
foram menores do que as obtidas por Winter (2005) que, ao utilizar procedimentos Bayesianos, obteve
estimativas de 0,25, 0,43, 0,53 e 0,62 para pesos corporais aos 7°, 14°, 28° e 42° dias de idade.

As correlagdes genéticas, dos efeitos permanentes e fenotipicas entre pesos corporais nas
diversas idades sdo apresentadas na Tab. 3, respectivamente, para os grupos genéticos EV1 e EV2.
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Tabela 3. Correlacdes genéticas, de efeitos permanentes e fenotipicas entre pesos corporais nas
diversas idades, para os grupos genéticos EV1 e EV2

Correlacdes
‘o Ambiente .
Idades Genéticas Fenotipicas
permanente

EVI EV2 EVI EV2 EV1 EV2
P1 x P2 -0,96 -0,96 -0,99 -0,99 -0,07 -0,07
P1xP3 -0,95 -0,92 -0,99 -0,99 -0,12 -0,12
P1 x P4 -0,92 -0,69 -0,98 -0,95 -0,13 -0,13
P1 x P5 -0,86 0,20 -0,91 -0,88 -0,13 -0,12
P1 x P6 -0,78 0,77 -0,76 -0,75 -0,12 -0,10
P1 x P7 -0,68 0,90 -0,49 -0,58 -0,09 -0,07
P2 x P3 0,99 0,99 0,99 0,99 0,27 0,28
P2 x P4 0,97 0,87 0,96 0,96 0,31 0,31
P2 x P5 0,93 0,09 0,88 0,89 0,30 0,30
P2 x P6 0,86 -0,56 0,70 0,76 0,26 0,25
P2 x P7 0,78 -0,74 0,42 0,59 0,20 0,18
P3 x P4 0,99 0,93 0,99 0,99 0,56 0,56
P3 x P5 096 0,21 0,93 0,94 0,56 0,56
P3 x P6 0,91 -0,45 0,79 0,84 052 0,50
P3 x P7 0,84 -0,65 0,53 0,69 0,43 0,39
P4 x P5 0,99 0,57 0,98 0,98 0,69 0,69
P4 x P6 0,96 -0,08 0,87 0,92 0,66 0,65
P4 x P7 0,91 -0,32 0,65 0,80 0,58 0,56
P5 x P6 0,99 0,78 0,96 0,98 0,75 0,76
PS5 x P7 0,96 0,60 0,80 0,90 0,70 0,70
P6 x P7 0,99 0,97 0,94 0,97 0,80 0,82

P1= peso corporal ao nascer; P2= peso corporal aos 7 dias; P3= peso corporal aos 14 dias;
P4= peso corporal aos 21 dias; P5= peso corporal aos 28 dias; P6= peso corporal aos 35 dias
e P7=peso corporal aos 42 dias.

Os resultados para o grupo genético EV1 mostram correlagdes genéticas negativas e de média
a alta magnitude, entre o peso ao nascer e os demais pesos corporais, 0 que sugere que selecdo nao
deve ser realizada com base no peso ao nascer. A partir do 7° dia de idade, as correlagdes genéticas
entre 0s pesos corporais apresentam-se altas e positivas, indicando que ja se pode admitir a selecao das
codornas para peso, principalmente a partir do peso corporal aos 28 dias de idade, quando ocorre
aumento expressivo no valor da herdabilidade da caracteristica, para este grupo genético.

Igualmente, pode-se verificar que, a partir do peso corporal aos 21 dias de idade, as
correlagdes genéticas entre os pesos corporais sao elevadas, o que é semelhante aos resultados obtidos
por Vali et al. (2005) que, ao trabalharem com pesos corporais de duas linhagens de codornas,
encontraram, no periodo de 35 a 63 dias, correlagdes genéticas positivas e altas, entre pesos corporais
medidos aos 35, 42, 49 e 63 dias de idade.

As correlacdes genéticas obtidas neste estudo sdo também semelhantes aos resultados
observados por Winter et al. (2006) que trabalharam com pesos corporais dos 7°, 14°, 21°, 28° e 42°
dias de idade, encontrando maiores correlacdes genéticas entre pesos corporais no 28° e 42° dias de
idade.

As correlacdes de ambiente permanente apresentam-se, de modo geral, semelhantes as
correlagbes genéticas, o que evidencia a forte importancia do efeito permanente entre 0s pesos
corporais medidos, sendo que, de modo geral, foram maiores para o grupo genético EV2.

As correlagdes fenotipicas apresentam valores errdticos de baixa magnitude e a semelhanca
dos valores genéticos, apresentam-se negativas para o relacionamento entre o0 peso ao nascimento € 0s
demais pesos corporais.
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Os resultados observados para o grupo genético EV2, na maioria das vezes, mostram-se
semelhantes aos do grupo genético EV1, quanto as trés correlagcdes (genéticas, de ambiente
permanente e fenotipicas). Entretanto, para as idades referentes aos 28°, 35° e 42° dias, as correlagdes
apresentam-se errdticas, especialmente baixas e negativas, discordando de resultados de Vali et al.
(2005) e Winter et al. (2006), que encontraram para pesos corporais de duas linhagens de codornas, no
periodo de 35 a 63 dias, correlacdes genéticas positivas e altas.

As correlagdes de posto entre os parametros dos modelos de regressdo aleatdria, obtidas para
os dois grupos genéticos, sdo apresentadas na Tab. 4.

Tabela 4. Correlacdes de posto entre os parametros das regressdes aleatorias, obtidas para os dois
grupos genéticos

EV1
a bl b2
a 0,97 -0,30
bl -0,08
EV2
a bl b2
a 0,83 0,65
bl 0,96

Os resultados mostram novamente diferenga entre os dois grupos genéticos, sendo a
correlagdo de posto, positiva e alta para o grupo genético EV1 entre o intercepto e a declividade (a e
bl) e para o grupo genético EV2 entre as declividades (b1l e b2). Entre os outros parametros, os
valores foram negativos e baixos para EV1 e positivos e médio-alto, para o grupo genético EV2. Esta
alta e positiva correlagdo mostra que o mesmo grupo de pais apresenta parametros similares, mas com
grande dependéncia entre o intercepto (a) e declividade (b1) para o grupo genético EV1 e entre bl e b2
para o grupo genético EV2. A ordenacdo dos pais se mantém ao utilizar um ou outro desses
parametros. Os resultados mostram que existe a possibilidade de selecdo visando a alteracdo da curva
de crescimento, uma vez que os melhores individuos sdo, no processo seletivo, filhos dos melhores
pais. Para o grupo genético EV1, essa selecdo serd mais efetiva para peso corporal, apdés o 7° dia
dentro do periodo de crescimento e, para o grupo genético EV2, a melhor resposta serd para o peso
corporal no final do periodo de crescimento (42° dia de idade).

4- Conclusoes

O grupo genético EV1 apresentou maior variabilidade genética, com estimativas maiores de
herdabilidades dos pesos corporais as diversas idades, sendo os valores crescentes do nascimento ao
42° dia de idade. O grupo genético EV2 caracteriza-se por pouca variabilidade genética e baixa
magnitude das herdabilidades dos pesos corporais, com maiores valores de herdabilidades dos pesos
corporais no 35° e 42° dias de idade. As trajetdrias genéticas de crescimento indicam que a sele¢do
dentro do grupo genético EV1 para peso corporal poderia ser realizada com sucesso, em decorréncia
também dos valores de herdabilidades das caracteristicas, em idades mais jovens, exceto para peso ao
nascimento, enquanto, para o grupo genético EV2, a selecdo poderia ser feita ao final do periodo de
crescimento e apresentando baixa resposta a selecao.
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CAPITULO 3

SENSIBILIDADE DE VALORES GENET}COS DE CODORNAS DE CORTE EM
CRESCIMENTO AS MODIFICACOES DE NIVEIS DE PROTEINA DAS DIETAS

[Sensitivity of genetic values of growing meat-type quails to changes in protein levels of diet]

RESUMO

Um total de 5240 informacdes de peso de progénies provenientes de 200 reprodutores e 400
reprodutrizes, alimentadas com dietas com niveis de proteina bruta que variaram de 24 a 30%, e nivel
de 2900kcal de energia metabolizavel, foi utilizado para avaliar a sensibilidade de valores genéticos de
duas linhagens de codornas de corte, EV1 e EV2, em relacdo as mudancas de niveis proteicos das
dietas, utilizando-se modelos de regressdo aleatéria. As codornas com maior valor genético aditivo
para peso no ambiente médio (nivel proteico igual a zero em uma escala de —1 a 1) respondem de
maneira positiva ao aumento do nivel proteico da dieta, sendo mais importante para a linhagem EV2 e
de pouca expressdo para a linhagem EV1, no 21° dia de idade. No 42° dia de idade, codornas da
linhagem EV1 apresentam aumento de dispersdo dos valores genéticos com o aumento dos niveis
proteicos da dieta, indicando heterogeneidade de sensibilidades dos valores genéticos aditivos a
mudanc¢a ambiente, ou a existéncia de interacdo gendtipo x ambiente. Codornas EV2 apresentaram
aumento de dispersdo dos valores genéticos em func¢do do nivel proteico em ambas as idades. A
interacdo gendtipo x nivel proteico interfere em menores idades na expressao fenotipica da linhagem
EV2. As herdabilidades estimadas apresentaram alta variacdo e maior magnitude para maiores niveis
de proteina bruta na dieta, indicando maior resposta a selecdo para niveis mais elevados de proteina da
dieta, a exce¢do da linhagem EV1, no 21° dia de idade. Avaliagcdes genéticas realizadas para codornas
alimentadas com dietas contendo determinado nivel proteico ndo permitiriam a predi¢cdo de valores
genéticos validos para outros niveis proteicos das dietas, a exce¢do da linhagem EV1, no 21° dia de
idade.

Palavras-chave: codorna de corte, norma de reagdo, interacdo gendtipo X ambiente
ABSTRACT

A total of 5,240 body weight records of quail of offsprings from 200 males and 400 females matings,
fed crude protein diet levels varying from 24 to 30% and 2,900kcal of metabolizable energy, was used
to evaluate the sensitivity of genetic values of two meat strains, EVI and EV2, to changes in crude
protein levels of diets, using random regression models. Quails showing higher body weight genetic
value in the average environment (crude protein level equal to zero in a scale varying from —I to 1)
respond positively to an increase in crude protein level of diet, this change is more important for EV2
quails (higher slope) and of small magnitude for EVI quails at 21 days of age. EVI quails at 42 days
of age showed remarked increase in the dispersion for breeding values as crude protein level
increased in the diets, suggesting heterogeneity of slope of the breeding values to change in protein
level of diets or suggesting a genotype x protein level of diet interaction. EV2 quails showed an
increase in the breeding values in function of crude protein level of diet for both ages. Genotype x
protein level of diet interferes earlier in the phenotype expression of EV2 quails. Heritability estimates
showed a sizeable variation and were of higher values for quails fed higher protein level diets, except
for EVI quails at 21 days of age. Genetic evaluations of quails fed specific crude protein level do not
allow a prediction of valid breeding values for quails fed other crude protein level of diet.

Keywords: meat-type quail, reaction norm, genotype x environment interaction
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1- Introducao

Modelos classicos de avaliagcdo genética atribuem a cada animal um valor genético valido para
qualquer ambiente. Isso nem sempre é verdadeiro, pois, para determinadas caracteristicas, pode
ocorrer heterogeneidade de variancia genética ou modificacdes na ordem de classificagdo dos valores
genéticos estimados para os diferentes ambientes. A modificacdo na varidncia genética ou na ordem de
classificacdo dos valores genéticos em fun¢@o do ambiente caracteriza a interacdo gendtipo x ambiente
que pode resultar em desempenhos para o ambiente de producio diferentes em relacdo ao predito com
base em avaliacdo genética realizada em ambiente de sele¢dao (Falconer, 1989).

Parametros genéticos de peso corporal em codornas foram estimados para diferentes idades
por intermédio de abordagens multicaracteristicas (Saatci et al., 2006) e modelos de regressdo
aleatéria em funcdo da idade (Akbas et al., 2004; Dionello et al., 2006). Porém, ndo h4 estudos na
literatura sobre a heterogeneidade continua destes pardmetros, ou sobre a heterogeneidade de
sensibilidades de valores genéticos aditivos preditos, decorrentes da modificagdo gradual do ambiente,
0 que caracteriza intera¢do gendtipo x ambiente.

Dentre os fatores de ambiente, nos sistemas de producdo de codornas de corte, os niveis
proteicos da dieta se destacam. A proteina é o nutriente mais caro da dieta de codornas de corte
(Corréa et al., 2007b), sendo responsavel por considerdvel parte do custo de programas de selecdo
(Ferreira et al., 2004).

Uma estratégia para diminuir esse custo seria utilizar dietas com niveis de proteina bruta
abaixo daquele que maximiza a produgdo ou o lucro. Porém, essa estratégia sé resulta em predicdes de
valores genéticos vdlidos para dietas com diferentes niveis proteicos se houver homogeneidade de
sensibilidades dos valores genéticos de diferentes individuos a modificacdo do nivel de proteina bruta
da dieta.

A interagdo gendtipo x ambiente pode ser analisada por intermédio de modelos de regressdes
aleatdrias, nos quais o valor genético de cada animal avaliado é considerado como fungdo do ambiente
(Kolmodin et al., 2002). Essa abordagem possibilita a predicdo e a comparagdo dos valores genéticos e
a estimacao da variancia genética para qualquer ambiente dentro de um intervalo definido, mesmo na
presenca de heterogeneidade de variancia e de sensibilidades de valores genéticos a modificacdo do
ambiente.

A existéncia de heterogeneidade de sensibilidades genéticas ao nivel proteico da dieta
indicaria, para a maximiza¢do do potencial genético, que os programas de selecio devem ser
realizados para nivel especifico de proteina da dieta.

No Brasil, existem diversas pesquisas que visam estabelecer o desempenho mdximo de
codornas de linhagens especificas quanto aos niveis proteicos da dieta (Fridrich et al., 2005; Corréa et
al., 2005; Corréa et al., 2007a, b, c), quanto aos niveis de aminodcidos sulfurosos, metionina + cistina
(Corréa et al., 2006), e de lisina (Corréa et al., 2007d) e da interacdo genétipo especifico versus nivel
nutricional da dieta (Valente et al., 2006). Nenhum trabalho foi realizado para avaliar o desempenho
de progénies de diferentes reprodutores alimentadas com diferentes niveis proteicos, principalmente
no que se refere ao estudo da interacdo gendtipo x ambiente, cujos resultados pudessem subsidiar
programas de selecdo de codornas de corte.

Assim, o objetivo deste estudo foi, por intermédio de modelos de regressdes aleatdrias,
investigar a presencga de interacdo gendtipo x nivel de proteina da dieta no peso ao 21° e 42° dias de
idade, em duas linhagens de codornas de corte.

2- Material e métodos

As informacdes de codornas de corte utilizadas nestas andlises sdo provenientes de
experimentos realizados no setor de coturnicultura da Escola de Veterindria da UFMG. Progénies de
100 reprodutores e 200 reprodutrizes foram alimentadas com dietas com niveis de proteina que
variaram de 24 a 30%, e nivel de 2900kcal de energia metabolizdvel (Tab. 1).
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Tabela 1. Composi¢do das dietas experimentais de codornas alimentadas com dietas tnicas do
nascimento ao 42° dia de idade

Nivel de proteina bruta (%)

Ingrediente (%) o 26 78 30
Milho 46,862 40,640 33,812 27,280
Farelo de soja 42,087 47,461 53,112 58,620
Farelo de trigo 4,000 4,000 4,000 4,000
Oleo de soja 3,736 4,715 5,871 6,941
Calcario 1,086 0,998 1,041 1,018
Fosfato bicalcico 0,924 0,921 0,867 0,839
Suplem. min. e vit.! 0,500 0,500 0,500 0,500
Sal comum 0,266 0,236 0,256 0,251
DL-metonina 0,138 0,193 0,229 0,275
L-treonina 0,102 0,136 0,162 0,195
Inerte 0,300 0,200 0,150 0,080
Total 100,00 100,00 100,00 100,00
Composigao calculada

Proteina bruta (%) 24,00 26,00 28,00 30,00
En. metab. (kcal/kg) 2900 2900 2900 2900
Calcio (%) 0,80 0,80 0,80 0,80
Fosf disponivel (%) 0,30 0,30 0,30 0,30
Met.+ cist. (%) 0,87 0,99 1,05 1,14
Metionina (%) 0,60 0,68 0,74 0,81
Lisina (%) 1,31 1,48 1,59 1,73
Treonina (%) 1,02 1,13 1,24 1,35

1Composic;eio por quilo= vit A: 2.000.000UTI; vit D5: 375.000UI; vit e: 3.750mg; vit k;: 500mg; vit B;:
250mg; vit B,: 750mg; vit Bg: 500mg; vit By,: 3.750mcg; niacina: 6.250mg; ac. Pantoténico: 2.500mg;
biotina: 10mg; ac. Félico: 125mg; colina: 75.000mg; selénio: 45mg; iodo: 175mg; ferr: 12.525mg;
cobre: 2.500mg; manganés: 19.500mg; zinco: 13.750mg; avilamicina: 15.000mg; narasin: 12.250mg;
B.H.T.: 500mg; vit C: 12.500mg.

O conjunto de dados constituiu-se de pesagens realizadas no 21° e 42° dia de idade em
codornas de corte de duas linhagens distintas: EV1 e EV2. A descricdo dos arquivos de dados
encontra-se na Tab. 2. O banco de dados, ap6s descarte de observacdes de codornas cujo sexo nao foi
identificado e que apresentaram peso maior ou menor que trés desvios-padrdo em relacdo ao peso
médio das codornas em cada idade, continha a identificacdo do animal, pai, mde, sexo, pesos das
codornas no 21° e 42° dias de idade e nivel de proteina bruta da dieta (24, 26, 28 e 30%). Para fins de
andlises, as informacdes disponiveis foram divididas em quatro arquivos distintos, um para cada
combinacdo de linhagem e idade.

Tabela 2. Descri¢do dos arquivos contendo pesos de codornas das linhagens EV1 e EV2 no 21° e 42°
dias de idade

Nuimero de observagdes EVI EV2
21 dias 42 dias 21 dias 4?2 dias

Numero de total observacdes 1467 1432 1180 1161
Nimero de observacdes (24%PB) 600 605 516 520
Nimero de observacdes (26%PB) 182 163 91 92

Nimero de observacdes (28%PB) 383 388 190 195
Nimero de observacdes (30%PB) 302 276 383 354
Animais incluidos na matriz de parentesco 1842 1812 1455 1440

O nivel de proteina bruta da dieta i, transformado para uma escala de —1 a 1, foi obtido da
seguinte maneira:



50

=140 nivel de proteina bruta na dieta - menor nivel protéico
i=—
maior nivel protéico - menor nivel protéico

O modelo utilizado nas andlises considerou os efeitos fixos de sexo e os aleatdrios genéticos
aditivos diretos como fungdes do nivel de proteina bruta da dieta. Dessa maneira, para cada sexo e
valor genético, foram atribuidos um conjunto de coeficientes de regressdo especificos que representam
o comportamento desses efeitos no intervalo entre 24% e 30% de proteina.

O mesmo modelo foi utilizado nas quatro andlises que envolveram combinagdes de linhagem
e peso, salvas em quatro arquivos. O modelo para andlise dos dados é representado por:

1 1
Yhij = ijk‘xk (l) + kz(;ahkxk (’) +e,;, em que:

k=0

yuij € a observacdo do animal A, do sexo j, alimentado com dieta de nivel proteico i; by € o coeficiente
de regressao fixo k atribuido ao sexo j, an € o coeficiente de regressdo aleatério k de efeito genético
aditivo direto atribuido ao animal &, x,(i) € o polindmio natural k atribuido ao nivel proteico i € e;; € 0
residuo associado a observacdo yy;, sendo este o tnico efeito que ndo foi considerado uma funcdo do
nivel de proteina bruta da dieta.

O modelo em nota¢do matricial foi descrito como:

y=Xb + Za + ¢, em que:

y € o vetor de observagdes, b é o vetor com coeficientes de regressdo relativos aos efeitos fixos de
sexo, a é o vetor com coeficientes de regressdo aleatdria atribuidos ao efeito genético aditivo direto, X
e Z sdao matrizes de incidéncia dos efeitos em b e a, contendo polindmios naturais relativos ao nivel de
proteina bruta utilizado na observagio; e e € o vetor dos residuos.

Considera-se, ainda, que:

E(y)=Xb
G= szo Ohoni
- 2
Opor1 Oy

V(y)=Z(A®G)Z'+1,0°

a A®G ¢
= , |, em que:
e ¢ InGe

2 2 ~ A . . L . . ~ .
0, ¢ 0, sdo componentes de variancia atribuidas aos coeficientes de regressdo constante e linear do

efeito genético aditivo direto, 0, , € o componente de covariancia entre os coeficientes de regressao
constante e linear do efeito genético aditivo direto, o7 € o componente de varidncia residual, A € a

matriz de numeradores do coeficiente de parentesco de Wright e n € o nimero de observacoes.

Os componentes de covaridncia atribuidos a cada efeito aleatério foram estimados por
intermédio do programa REMLF90 (Misztal, 2001) que utiliza a maximizagdo da esperanca da funcdo
de maxima verossimilhanga restrita (EMREML). O critério de convergéncia utilizado, definido pelo
quadrado médio das diferencas entre solugdes consecutivas, foi de 1x10™".

Ap6s a obtencdo de G, estimagdes das variancias e covariancias genéticas aditivas diretas para
qualquer nivel proteico ou combina¢do de niveis proteicos tornam-se possiveis e foram obtidas por
meio de fungdes de covaridncia (Kirkpatrick et al., 1990). A partir dessas funcdes, obtém-se a
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estrutura de covaridncia genética aditiva direta em funcdo do nivel proteico da dieta. Assim, a
covariancia genética aditiva direta entre os niveis proteicos i e j (0, ) foi obtida por:
ij

o, =ZGZ}; emque
z,=[x,(i) x(i)]
Z/:[xo(j) xn(j)]

Uma vez estimada a estrutura de variincia genética para pesos ao 21° e 42° dias de idade, a
herdabilidade direta da caracteristica foi também estimada para qualquer ponto entre 24 e 30% de
proteina bruta da dieta, da seguinte maneira:

Z.GZ'
hj _ IG i

=————;emque i representa o nivel proteico da dieta.
" ZGZ +o0:

3- Resultados e discussao

Os componentes de covaridncia estimados dos coeficientes de regressao aleatéria e dos
residuos para cada uma das quatro andlises realizadas sdo apresentados na Tab. 3. De modo geral, a
variancia estimada para o coeficiente de regressio aleatdria do intercepto € maior do que a estimada
para o coeficiente de regressdo aleatéria linear. Os dois coeficientes apresentaram, em todas as
andlises, associacdo positiva. As correlacdes entre coeficientes de regressao aleatéria do intercepto e o
linear do efeito genético aditivo direto foram 0,03 (EV1 — 21 dias de idade), 0,34 (EV1 — 42 dias de
idade), 0,94 (EV2 — 21 dias de idade) e 0,93 (EV2 — 42 dias de idade), com maior associagcdo
observada para a linhagem EV2. Este resultado indica que maiores valores genéticos aditivos para
peso no ambiente médio (nivel proteico igual a zero, numa escala de —1 a 1) respondem de maneira
positiva ao aumento do nivel proteico da dieta. Isso é mais importante para valores genéticos da
linhagem EV2 e tem pouca importéancia para as da linhagem EV 1, no 21° dia de idade.

Tabela 3. Componentes de variancia atribuidos aos coeficientes de regressdo do intercepto (by) e linear
(by) do efeito genético aditivo direto em funcdo dos niveis proteicos da dieta e variancias residuais
estimados para as linhagens EV1 e EV2, no 21° e 42° dias de idade

EV1
Idade
21 42
by b; by b,
by 38,16 257,6
b, 0,1592 0,7462 39,18 50,8
Residual 195,8 328,9
EV2
Idade
21 42
by b, by b,
by 41,83 220,4
b; 9,242 2,315 57,63 17,53
Residual 152,5 475,6

Normas de reacdo para 25 codornas, amostradas entre todas as avaliadas, para cada andlise,
estdo representadas na Fig. 1. No 42° dia de idade, codornas da linhagem EV1 apresentaram aprecidvel
aumento de dispersdao dos valores genéticos com o aumento dos niveis proteicos da dieta. Esse

comportamento indica heterogeneidade de sensibilidades de valores genéticos aditivos a mudanca
ambiental, o que caracteriza a existéncia de interacdo gendtipo x ambiente. Porém, no 21° dia de idade,
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ndo se observaram modificacdes na dispersdo dos valores genéticos aditivos em fun¢do dos niveis de
proteina bruta da dieta. Por sua vez, codornas da linhagem EV?2 apresentaram aumento de dispersdao
dos valores genéticos em funcdo do nivel proteico no 21° e 42° dia de idade. Os resultados sugerem
que a interacdo gendtipo x ambiente interfere em menores idades na expressao fenotipica da linhagem
EV2 comparadas as da linhagem EV1.
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Figura 1. Normas de reacdo de valores genéticos aditivos de 25 individuos amostrados aleatoriamente
no 21° e 42° dias para linhagens EV1 e EV2 (a: EV1-21 dias; b: EV1- 42 dias; ¢: EV2- 21 dias; d:
EV2-42 dias).

As estruturas de covariancia genéticas aditivas diretas estimadas sdo apresentadas na Fig. 2. A
estrutura estimada para a linhagem EV1 no 21° dia de idade apresenta comportamento coerente com as
normas de reacdo para as codornas amostradas na mesma linhagem e idade. Os valores de variancia e
covaridncia ndo apresentam intensas modificagdes quando estimados para diferentes idades ou
combinacdes de idades dentro do intervalo considerado. O mesmo néo foi observado para as estruturas
de covariincia estimadas para peso no 42° dia na linhagem EV1, e no 21° e 42° dia de idade na
linhagem EV2. As superficies estimadas para essas combinagdes de idade e linhagem apresentaram
intensa inclinacdo em dire¢do aos maiores valores dos eixos x e y, indicando maiores valores de
covariancia para as combinagdes entre os maiores valores de nivel proteico.
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timativas para pesos no 21° dia de idade, o que indica que ocorre

40 as es

As herdabilidades estimadas para todas as combina¢des de idade e linhagem sdo apresentadas
crescimento da por¢do da variancia fenot

na Fig. 3. Para as duas linhagens, as herdabilidades estimadas apresentaram maiores valores para

pesos no 42° dia em relag

da dieta estimadas no 21° e 42° dias, para as linhagens EV1 e EV2 (a: EV1-21 dias; b: EV1- 42 dias; c:

Figura 2. Estruturas de covaridncia (kg) do efeito genético aditivo direto em fungio do nivel proteico
EV2- 21 dias; d: EV2-42 dias).
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Figura 3. Herdabilidades diretas estimadas para pesos no 21° e 42° dias de idade para as linhagens EV1
e EV2, em fun¢do do nivel proteico da dieta (a- EV1-21 dias; b- EV1- 42 dias; c- EV2- 21 dias; d-
EV2-42 dias).

Em razdo da homogeneidade de varidncia genética para diferentes niveis proteicos, a
herdabilidade estimada para peso no 21° dia de idade na linhagem EV1 apresentou valores muito
proximos nos diversos niveis proteicos da dieta que variaram de 24 a 30%. As herdabilidades
estimadas para as demais combinagdes de idade e linhagem apresentaram forte variacdo e maior
magnitude para maiores niveis de proteina bruta na dieta, indicando maior resposta a selecio em
relacdo a variancia fenotipica.

O comportamento das estruturas de covaridncia genética e, conseqiientemente, das
herdabilidades estimadas para pesos na linhagem EV?2 e no 42° dia de idade na linhagem EV1 indicam
que valores genéticos aditivos diretos preditos para diferentes individuos apresentam diferentes
sensibilidades & modificagdo do nivel proteico da dieta. Para estas situacdes, avaliagdes genéticas
realizadas em animais que se alimentam com determinado nivel proteico na dieta podem produzir
predicdes que nao sdo validas para outros niveis de proteina bruta da dieta. Dessa maneira, avaliagdes
genéticas com base em informacgdes de individuos alimentados com diferentes niveis proteicos seriam
necessdrias para a predicdo de valores genéticos de qualidade para diferentes ambientes.

De acordo com Su et al. (2006), modificagdes na ordem de classificagdo dos valores genéticos
ocorrem quando o valor da correlagdo entre os coeficientes de regressdo aleatdria do intercepto e linear
¢ distante da unidade. Os coeficientes de regressdo aleatéria do intercepto e linear estimados para a
linhagem EV2 apresentaram alta correlacdo entre si, o que indica que, mesmo ocorrendo intensa
heterogeneidade de variancia, a ordem de classificagdo dos valores genéticos preditos se altera pouco
em diferentes niveis proteicos da dieta. Dessa maneira, avaliacOes genéticas realizadas sob
determinado nivel proteico ndo permitiriam a predi¢do de valores genéticos validos para outros niveis
proteicos, mas os animais de maior valor genético no ambiente de sele¢do apresentariam superioridade
também em outros ambientes do intervalo considerado.
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CONCLUSOES GERAIS

Os resultados do primeiro experimento sugerem que a sele¢do do grupo genético EV1 poderia
ser realizada apés o 7° dia dentro do periodo de crescimento, e para o grupo genético EV2 a selecdo
poderia ser feita ao final do periodo de crescimento, porém com baixa resposta a selecdo. Os
resultados do segundo trabalho, em razdo da interacdo genétipo x ambiente, a exce¢do da linhagem
EV1 no 21° dia de idade , indicam que avaliacdes genéticas realizadas em animais alimentados com
determinado nivel proteico na dieta podem produzir predi¢cdes que ndo sdo vdlidas para outros niveis
de proteina bruta da dieta.



58

IMPLICACOES

E relevante considerar que este trabalho abrange estudos iniciais em trajetérias genéticas de
crescimento, estimacdo de pardmetros genéticos do peso de codornas dentro do periodo produtivo e
verificacdo da existéncia de interacdo gendtipo X niveis de proteina bruta para peso de codornas de
corte por meio de modelos de regressdo aleatéria. Estudos futuros poderdo considerar também a
existéncia de varidncias residuais heterogéneas tanto na estimacdo da trajetéria genética de
crescimento quanto na avaliagdo da interacdo gendtipo x ambiente sobre o peso de codornas, além de
estender estes estudos a outras varidveis produtivas (ex. eficiéncia alimentar), reprodutivas (ex. taxa de
postura, peso e tamanho dos ovos, etc.) além do estudo da sensibilidade de valores genéticos a
variagdo dos niveis de aminodcidos da dieta, sob conceito de proteina ideal, entre outros, todos

avaliados por meio de modelos de regressdo aleatéria.



