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“A menos que modifiquemos a nossa maneira de pensar, ndo seremos capazes de resolver
0s problemas causados pela forma como nos acostumamos a ver o mundo.’
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RESUMO

A interacdo geno6tipo x ambiente é aspecto importante que deve ser considerado nas
avaliacbes genéticas de populacdes sob selecdo. Modelos de norma de reagdo sao
frequentemente utilizados para o estudo da interacdo genétipo X ambiente e podem ser
aplicados em populagcfes que possuem o fenétipo de um grupo de individuos aparentados
medido ao longo de um gradiente ambiental. Muitos pesquisadores assumem que a norma de
reacdo de determinado gendtipo ao longo do gradiente ambiental deve ser linear. Entretanto,
impor um modelo linear como mais adequado para descrever o comportamento de
determinada caracteristica implica em aplicar restricdes que impedem acompanhar seu
progresso genético, ou seja, sua evolugdo ao longo dos diferentes ambientes. De modo geral,
para compreender a evolugdo da caracteristica ao longo do gradiente ambiental os parametros
genéticos estimados via modelos de norma de reagdo devem ser analisados de forma
complementar. Nesta dissertacdo, objetivou-se estudar a interacdo genétipo x ambiente em
duas linhagens de codornas de corte na fase final de crescimento criadas sob diferentes niveis
de metionina+cistina digestivel aparente. Para tal, mensurou-se o ganho de peso dos 21 aos 35
dias de vida das aves. Os niveis testados foram 0,60; 0,70; 0,80; 0,90 e 1,00% de
metionina+cistina digestivel nas aves da linhagem EV1 e 0,61; 0,71; 0,81; 0,91 e 1,01% de
metionina+cistina digestivel nas aves da linhagem EV2. Foram utilizados modelos de norma
de reagdo com polindbmios de Legendre variando de ordem um a cinco para o ajuste dos
efeitos fixos e aleatorios e considerou-se heterogeneidade de variancia residual. Os modelos
que melhor se ajustaram para cada linhagem diferiram entre si quanto a ordem do polindmio
de Legendre utilizado para descrever a trajetoria média, sendo necessarios polinémios de

quarta ordem para a linhagem EV1 e de primeira ordem para a linhagem EV2. Em relacdo ao



ajuste dos efeitos genéticos aditivos, polinbmios de quarta ordem foram necessarios para a
modelagem nas duas linhagens. Ainda, para as duas linhagens modelos que consideraram
heterogeneidade de variancia residual com cinco classes foram os que melhor se ajustaram.
Apdbs determinar o modelo que melhor se ajustou para descrever o ganho de peso ao longo
dos niveis de metionina+cistina digestivel nas duas linhagens, os parametros genéticos foram
estimados. As estimativas de correlacdo e as normas de reacdo dos genoétipos em funcdo dos
niveis indicaram que ha interacdo genotipo x nivel de aminoacido fornecido as aves para
ganho de peso na fase final de crescimento. As estimativas de herdabilidade variaram de 0,37
a 0,72 ao longo dos ambientes da linhagem EV1 e de 0,20 a 0,75 ao longo dos ambientes da
linhagem EV2. Além disso, foram observados altos valores de coeficiente de variacdo
genético aditivo, variando de 0,09 a 0,17 na linhagem EV1 e 0,11 a 0,19 na linhagem EV2.
Os resultados obtidos indicam que ha variabilidade genética para o ganho de peso em
codornas das duas linhagens e que a caracteristica em estudo apresenta boa capacidade em

evoluir ao longo das geragdes por meio da selecéo.

Palavras chave: avaliacdo genética, parametro evolutivo, parametro genético, selecéo



ABSTRACT

The genotype X environment interaction is an important aspect that should be
considered in the genetic evaluations of populations under selection. Reaction norms models
are often used for the study of the genotype X environment interaction and can be applied to
populations that have the phenotype of a group of related individuals measured along an
environmental gradient. Many researchers assume that the reaction norm of a given genotype
along the environmental gradient should be linear. However, imposing a linear model as more
adequate to describe the behavior of a certain characteristic implies applying restrictions that
prevent its genetic progress, that is, its evolution throughout the different environments. In
general, in order to understand the evolution of the characteristic along the environmental
gradient, the genetic parameters estimated through models of reaction norm must be analyzed
in a complementary way. In this dissertation, we aimed to study the interaction genotype X
environment in two lines of European quails in the final stage of growth created under
different levels of methionine + cystine digestible apparent. For this, the weight gain was
measured from 21 to 35 days old of the quails. The levels tested were 0.60; 0.70; 0.80; 0.90
and 1.00% methionine + cysteine digestible in the quails of the EV1 strain and 0.61; 0.71;
0.81; 0.91 and 1.01% methionine + cystine digestible in quails of the EV2 strain. Legendre
polynomial ranging from one to five orders were used for the adjustment of fixed and random
effects and heterogeneity of residual variance was considered. The models that fit best for
each strain differed according to the order of the Legendre polynomial used to describe the
mean trajectory. Four-order polynomials for the EV1 and first-order polynomials for the EV2
strain were required. In relation to the adjustment of the additive genetic effects, fourth-order

polynomials were required for modeling both strains. Also, for both strains models that



considered heterogeneity of residual variance with five classes showed best fit. After
determining the model that best described the weight gain along the levels methionine +
cystine digestible in both strains, genetic parameters were estimated. Correlation estimates
and reaction norms of the genotypes as a function of levels of the environment gradient
indicated interaction between genotype and the amino acid level supplied to the quails for
weight gain in the final stage of growth. Heritability estimates ranged from 0.37 to 0.72
throughout the environments in EV1 strain and from 0.20 to 0.75 throughout the
environments in EV2 strain. In addition, high values of coefficient of additive genetic
variation were observed, ranging from 0.09 to 0.17 in the EV1 strain and 0.11 to 0.19 in the
EV2 strain. The results indicate that there is genetic variability for weight gain in quails of
both strains and that the characteristic in study can evolve over the generations through

selection.

Key words: evolutionary parameter, genetic evaluation, genetic parameter, selection
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1. INTRODUCAO GERAL

A realizacdo de avaliagbes genéticas é de extrema importancia para caracterizar
geneticamente as populacdes sob selecdo em programas de melhoramento animal. A interacdo
gendtipo x ambiente ocorre quando 0s gendtipos apresentam respostas diferenciadas as
variacdes no ambiente (Falconer e Mackay, 1996) e é fator determinante para a escolha dos
individuos superiores em diferentes sistemas de producdo, afetando diretamente o
desempenho de animais criados em ambientes distintos daquele em que foram selecionados.
A capacidade de determinado gen6tipo expressar diferentes fenétipos em funcdo das
condi¢cdes ambientais a que estd submetido da-se o nome de sensibilidade ambiental, ou
plasticidade fenotipica (Janhunen et al., 2016), e a diferenca de plasticidade fenotipica entre
os individuos é fator que caracteriza a interacdo gendtipo x ambiente (Falconer e Mackay,
1996).

A abordagem estatistica frequentemente utilizada para estudar a sensibilidade
ambiental € a aplicacdo de modelos de norma de reacdo. Esses sdo modelos de regressao
aleatdria que utilizam funcBes de covariancia para caracterizar o gradiente ambiental, de
forma que o modelo de regressdo aleatéria possa ser aplicado em um nudmero infinito de
ambientes que estejam no intervalo padronizado pelas fungbes de covaridncia, e ndo apenas
naqueles em que os fenodtipos foram medidos (Kirkpatrick et al., 1990). A utilizacdo de
modelos de norma de reacdo nas avaliacBes genéticas permite estimar pardmetros genéticos
para cada ambiente que constitui o gradiente testado, fornecendo ao pesquisador ferramentas

importantes para o delineamento de programas de melhoramento genético e acompanhamento
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do perfil genético das populaces ao longo das geracGes, possibilitado estudos de evolucao
das caracteristicas quantitativas.

Objetivou-se com este trabalho estudar a interacdo genotipo x ambiente em duas
linhagens de codornas de corte alimentadas com dietas contendo diferentes niveis de

metionina+cistina digestivel sobre o ganho de peso na fase final do crescimento.
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2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Interacdo Gendtipo x Ambiente

A interacdo gendtipo x ambiente é caracterizada como uma resposta diferenciada dos
gendtipos as variacBes ambientais, 0 que pode ocasionar alteracdo no ordenamento dos
gendtipos nos diferentes ambientes (Falconer e Mackay, 1996). Quando existe interacdo
gendtipo x ambiente, uma caracteristica expressa em diferentes ambientes como paises, zonas
climaticas ou sistemas de producdo, ndo pode ser considerada geneticamente a mesma
caracteristica, uma vez que o desempenho dos animais sera influenciado em parte por grupos
de genes distintos (Falconer, 1990; Kolmodin e Bijma, 2004).

A principal implicacdo da presenca de interacdo genotipo X ambiente é que o
progresso genético de populagdes para determinado fendtipo sera independente em diferentes
ambientes (Via e Lande, 1987). Os requisitos minimos para que haja progresso genético sdo a
existéncia de variacdo genética herddvel e a ocorréncia de selecdo para determinada
caracteristica (Hoffmann e Merild, 1999). Em populacfes sob selecdo artificial a interacdo
genotipo x ambiente é importante e deve ser considerada na avaliacdo genética para aumentar
a resposta a selecdo, uma vez que ao nao contempla-la a predicdo de valores genéticos se daré
de forma menos acurada (Mattar et al., 2011; Cardoso e Tempelman, 2012). Além disso, a
presenca de interagdo gendtipo x ambiente pode levar a mudangas no ranqueamento dos
individuos em diferentes ambientes de criacdo, fazendo com que diferentes individuos sejam

selecionados como pais da proxima geracdo em cada ambiente. N&o considerar esse efeito ao
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se realizar selecdo de individuos que serdo criados em condi¢Bes ambientais distintas ird
acarretar em desempenho inferior ao esperado na populacéo.

Para avaliar a presenca de interacdo gendtipo x ambiente é necessario que individuos
aparentados criados em diferentes ambientes tenham seu fendtipo medido. A partir dessas
informacdes fenotipicas sdo, entdo, aplicadas metodologias estatisticas para quantificar o

impacto da interacdo gendtipo x ambiente sobre a populagdo em estudo.

2.2. Normas de reacao

Modelos de norma de reacdo sdo frequentemente utilizados para o estudo da
interacdo genotipo x ambiente (Mattar et al., 2011; Cardoso e Tempelman, 2012; Mota et al.,
2015; Ambrosini et al., 2016; Miranda et al., 2016). A predicdo da norma de reagdo é feita
com o uso dos modelos de regressdo aleatéria, por intermédio das funcdes de covariancia que
modelam caracteristicas longitudinais que se modificam ao longo de um gradiente ambiental.
A utilizacdo desse modelo permite prever o mérito genético relativo dos animais como funcéo
das mudancas graduais em uma covariavel ambiental (Falconer e Mackay, 1996; Mota et al.,

2016).

As fungbes de covariancia foram propostas por Kirkpatrick et al. (1990) com o
objetivo de ampliar a aplicacdo de modelos de regressao aleatdria para um namero infinito de
caracteristicas e ambientes, sendo mais apropriadas ao estudo de caracteristicas em que o
fendtipo do individuo seja uma funcdo continua. Estas fungdes de covariancia podem ser

obtidas por intermédio das estimativas de covariancias entre os coeficientes de regressao
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aleatéria e permitem predizer os valores genéticos e acompanhar o comportamento das

variancias ao longo do gradiente ambiental (Kirkpatrick et al., 1990; Mattar et al., 2011).

A escolha de fungdes matematicas apropriadas para descrever os efeitos fixos e
aleatdrios é elemento chave para o ajuste de modelos de regressao aleatéria (Misztal et al.,
2000). A ordem e o tipo de funcdo de covariancia sdo atributos importantes nas avaliacGes
genéticas que utilizam modelos de norma de reacdo. Ordens elevadas resultam em modelos
muito parametrizados e computacionalmente dispendiosos, enquanto restringir a ordem da
funcdo de covariancia a ser utilizada implica na impossibilidade em avaliar a evolugdo das
caracteristicas medidas nos diferentes ambientes (Gavrilets e Scheiner, 1993; Meyer, 2005).
Por esse motivo, é indicado ajustar modelos com polinémios de ordens diversas e selecionar o
mais apropriado com base em critérios de ajustamento, que levam em consideracdo as

implicacdes advindas da parametrizacéo.

As funcbes polinomiais vém sendo amplamente utilizadas como fungdes de
covariancia. A utilizacdo de coeficientes de regressdo derivados do ajuste de funcdes
ortogonais, a exemplo dos polinémios de Legendre, é Gtil para analisar os padrfes de variacao

genética em caracteristicas de crescimento (Kirkpatrick et al., 1990).

Ao empregar regressdes polinomiais nas avaliacbes genéticas espera-se que 0S
coeficientes da regressdo, ou estimativas preditas pelo modelo ajustado, apresentem
explicacdo bioldgica (Morrissey e Liefting, 2016), visto que estudos que utilizam esta
metodologia decompdem os fendtipos observados na populagdo em componentes genéticos,
ndo geneéticos e na interacdo entre eles. Os principais parametros abordados em estudos com
modelos de norma de reacdo sdo variancias e covariancias (genetica aditiva, residual,

fenotipicas) e correlagdes e herdabilidades obtidas a partir dessas.
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As variancias e covariancias genética aditiva e as correlagcdes genéticas entre 0s
niveis que compBe o gradiente ambiental sdo parametros indicados para avaliar a interacdo
gendtipo x ambiente. Esses parametros refletem o nivel de associacdo genética entre a mesma
caracteristica medida em ambientes diferentes. Na presenca de interacdo observa-se que a
correlacdo genética entre as caracteristicas difere de +1,0, o que é provavelmente explicado

por grupos de genes distintos afetando, em parte, o desempenho dos animais (Falconer, 1990).

As estimativas de variancia sdo importantes, pois permitem estimar as herdabilidades
da caracteristica em cada ambiente. A herdabilidade é um parametro de extrema relevancia
nas avaliacdes genéticas, uma vez que indica presenca de variabilidade genética na populacéo
em estudo e esta diretamente relacionada ao ganho genético obtido por geracdo em
populacdes sob selecdo artificial, sendo um indicador importante da capacidade de se obter
ganho genético para as caracteristicas quantitativas (Hoffmann e Merild, 1999; Pigliucci,
2008). A herdabilidade é, porém, uma medida da variancia genética aditiva padronizada pela
variancia fenotipica. Por esse motivo, a comparacdo de herdabilidades para individuos de

grupo genéticos diferentes ou de caracteristicas diferentes apresenta limitacdes.

Para suprir as limitaces em se comparar herdabilidade de diferentes caracteristicas e
Ou grupos genéticos, outros parametros como o coeficiente de variagdo aditivo podem ser
estimados, uma vez que este parametro € uma medida da varidncia genética aditiva
padronizada pela media da caracteristica e, dessa forma, independente de outras fontes de
variacdo (Garcia-Gonzalez et al., 2012). E importante ressaltar que as herdabilidades e
coeficientes de variacdo aditiva devem ser sempre avaliados como parametros
complementares para se concluir sobre a capacidade de se obter ganho genético por geracdo
em populacdes submetidas a selecéo artificial. Em populacGes sob selecéo artificial trabalhos

que estimam valores de coeficiente de variacao aditivo ainda sdo escassos.
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Em modelos de norma de reacgéo, as variancias genéticas aditivas e residuais podem
se alterar ao longo do gradiente ambiental de acordo com a ordem das funcdes de covariancia
e 0 nuimero de classes de variancia residual considerados no modelo ajustado, em
consequéncia, as herdabilidades e coeficientes de variacdo genética aditiva também podem se

alterar ao longo dos ambientes que constituem o gradiente.

O modelo de norma de reacdo ainda permite predizer a resposta a selecdo na
sensibilidade ambiental da caracteristica e identificar os individuos mais robustos ou mais
sensiveis as mudancas ambientais (De Jong e Bijma, 2002; Santana et al., 2015). Animais
mais sensiveis as alteracdes ambientais sdo 0s genotipos plasticos e 0s menos sensiveis
recebem a denominacdo de genotipos robustos (Falconer, 1990). A sensibilidade ambiental,
ou plasticidade fenotipica, refere-se a habilidade de determinado genotipo de modificar seu
fenotipo em resposta a mudancgas no ambiente (Janhunen et al., 2016). Esta sensibilidade €
dada pela declividade da norma de reacéo e pode se apresentar favoravel, contra ou neutra em
relacdo a adaptacdo (Kolmodin e Bijma, 2004; Ghalambor et al., 2007). A presenca de
interacdo X genotipo ambiente também pode ser caracterizada como a diferenca de

plasticidade fenotipica entre os individuos (Falconer e Mackay, 1996).
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2.3. Interacdo genotipo x ambiente e niveis de metionina+cistina digestivel

para codornas de corte

A coturnicultura de corte € um ramo da avicultura industrial brasileira relativamente
recente e que se apresenta em rapida expansdao. O principal entrave para o crescimento da
atividade ¢é a dificuldade em se obter aves com bom potencial produtivo, de forma que o
produtor possa disponibilizar no mercado um produto de qualidade superior, a altura da
exigéncia do consumidor. Essa dificuldade se justifica pela caréncia de codornas
geneticamente superiores e da falta de informacdes de manejo atribuido a esse sistema

produtivo.

Na avicultura em geral, a nutricdo é responsavel pelo maior custo de producédo dentro
do sistema, motivo pelo qual se tornam fundamentais estudos para determinacdo de
exigéncias nutricionais das aves, com o objetivo de se reduzirem os custos de formulacdo das
dietas e fornecer ao animal 0s nutrientes necessarios para que expresse seu maximo potencial

genético.

As recomendacdes nutricionais utilizadas para a formulagdo de dietas em codornas
sdo as do National Research Council — NRC (1994) ou do Instituto Nacional de La Recherché
Agronomique — INRA (1999), pouco condizentes com as condi¢bes de criagdo brasileiras,
principalmente no que diz respeito as condi¢bes climaticas. A aplicacdo dessas
recomendacdes a producdo de codornas europeias, com aptiddo para corte, € ainda mais
dificil, pois a maior parte das dietas foi formulada para codornas japonesas, que sdo criadas
para producdo de ovos (Barreto et al., 2006). As codornas europeias possuem

amadurecimento precoce (35 a 42 dias de idade) e necessitam de dietas que maximizem a taxa



23

de crescimento, aliando-se o desenvolvimento corporal a maturidade sexual (Pinto et al.,
2003). Portanto, sdo necessarios mais estudos que estabelecam as exigéncias nutricionais para

a espécie.

Considerando-se o custo atribuido a nutricdo na avicultura industrial e a importancia
em se atender as exigéncias nutricionais para que 0s animais expressem seu maximo potencial
genético surgiu o conceito de proteina ideal, que pode ser definida como uma mistura de
aminoéacidos ou proteina cuja composicdo atenda as exigéncias dos animais para 0S processos
de mantenca e crescimento (Emmert e Baker, 1997). A aplicacdo desse conceito permite a
otimizacdo das dietas dos animais, garantindo que as exigéncias em proteinas e aminoacidos
sejam cumpridas sem que haja excesso no fornecimento, com isso a dieta passa a ter menor

custo e a excre¢do de nitrogénio é reduzida.

A formulacdo de dietas com base no conceito de proteina ideal tornou-se possivel a
partir da fabricacdo de aminoacidos sintéticos, que possibilitou a reducdo dos teores de
proteina da dieta mantendo-se os niveis de aminoécidos. Atualmente, sdo fabricados cinco
aminoacidos sintéticos para a utilizacdo na alimentacdo animal, sendo eles: DL-Metionina, L-

Lisina, L-Treonina, L-triptofano e L-Valina.

A aplicabilidade desse conceito € restrita, uma vez que alguns aminoacidos possuem
elevado custo e por muitas vezes ser dificil determinar a composic¢ao dos alimentos utilizados
para a formulacédo da dieta. Por esse motivo, pesquisadores tém utilizado esse conceito para
formular dietas apenas no que diz respeito aos principais aminoacidos essenciais (lisina,
metionina + cistina, treonina e triptofano, para aves). A cistina e a metionina sdo aminoacidos
fisiologicamente essenciais, necessarios para mantenca, crescimento e adequado
desenvolvimento das penas (Pinto et al.,, 2003), além disso, a metionina € o primeiro

aminoacido limitante em aves.
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Estudos que visem a detectar interacdo genotipo x ambiente possuem importancia
para formulacéo de dietas adequadas aos diferentes grupos genéticos uma vez que diferentes
grupos podem apresentar diferentes exigéncias nutricionais. Ao ndo se considerar a presenca
de interacdo gendtipo x ambiente, principalmente nos nucleos de melhoramento genético, o

fenotipo observado nas aves pode ndo corresponder ao seu potencial genético.
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3. MODELOS DE NORMA DE REACAO PARA O ESTUDO DA

INTERACAO GENOTIPO X AMBIENTE EM CODORNAS DE CORTE

3.1. Introducéo

No delineamento de programas de melhoramento genético, visando a obtengdo de
ganho genético por meio da selecdo artificial, assume-se geralmente que o genédtipo do
individuo ird se expressar uniformemente independente do ambiente em que ele e sua
progénie forem criados. Entretanto, as caracteristicas quantitativas apresentam plasticidade
fenotipica, ou sensibilidade ambiental, de tal modo que o fen6tipo médio de uma populacéo
muda se houver mudanca nas condi¢cdes ambientais para a qual se encontra exposta (Morgante
et al., 2015).

A interacdo genotipo x ambiente ocorre quando os gendtipos apresentam respostas
diferenciadas as variacGes do ambiente e pode levar a mudancas tanto nos fenétipos quanto na
magnitude das variancias genética aditiva e residual (Calus et al., 2004; Mattar et al., 2011,
Miranda et al., 2016). A identificacdo dessa interacdo pode ser feita por meio do ajuste de
modelos de norma de reacéo e a quantificacdo da sensibilidade as variacdes ambientais € dada
pela variancia do coeficiente angular da norma de reagdo. Assume-se assim, que a regressao
que expressa a sensibilidade média deve ser linear (Falconer, 1990). Entretanto, a premissa
dessa linearidade no estudo da sensibilidade dos gendtipos as variagcbes ambientais ao longo

do tempo ou espaco significa aplicar restricbes que impedem a avaliacdo do comportamento
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da caracteristica medida nos diferentes ambientes, ou seja, a capacidade de determinado
gendtipo evoluir em diferentes ambientes (Gavrilets e Scheiner, 1993).

A evolucdo das caracteristicas é obtida por selecdo e leva a mudancas das
frequéncias alélicas nas populagdes. Para que ela ocorra é necessario que haja variacdo para
caracteristica em estudo e que esta se dé, em partes, por fatores genéticos aditivos (Ghalambor
et al., 2007). Em programas de melhoramento genético essa evolucdo pode ser observada por
meio do ganho genético. O resultado da evolucdo da caracteristica ao longo do gradiente
ambiental dependera do quanto um genotipo é capaz de expressar diferentes fenotipos em
diferentes ambientes, ou seja, 0 quanto e de que maneira a forma da norma de reacdo ira se
alterar ao longo deste gradiente ambiental (Gavrilets e Scheiner, 1993). Dessa forma,
objetivou-se utilizar modelos de norma de reacdo para o estudo da interagdo genotipo X
ambiente em codornas de corte na fase final de crescimento criadas sob diferentes niveis de

metionina+cistina digestivel.

3.2. Material e Métodos

Os registros de ganho de peso utilizados no presente estudo foram provenientes de
codornas de corte de duas linhagens, EV1 e EV2, pertencentes ao Programa de Melhoramento
Genético de Codornas de Corte da Escola de Veterindria da UFMG. O experimento foi
aprovado pelo protocolo 108/2013 do comité de ética de uso de animais (CEUA). As
codornas foram criadas no Setor de Coturnicultura da Fazenda Experimental Professor Hélio

Barbosa, localizada na cidade de Igarapé — MG, entre os meses de julho e setembro de 2015.
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Foram formadas familias de meio-irmdos a partir do acasalamento entre 65 machos e 97
fémeas da linhagem EV1 e entre 73 machos e 115 fémeas da linhagem EV2, utilizando um
esquema de acasalamento de duas fémeas para cada macho, aproximadamente.

Ap0s o0 nascimento, as codornas foram identificadas com anilhas, pesadas e tiveram
as informac0es de pai e mae registradas. As familias de cada linhagem foram distribuidas em
10 boxes de alvenaria com dimens6es de 1,20m de largura x 1,50m de comprimento X 25cm
de altura, forrados com maravalha e equipados com campanulas de aquecimento que
permaneceram ligadas durante 24 horas por dia até que aves completaram 21 dias de idade. A
partir do 22° dia as campanulas foram desligadas e as aves permaneceram sob iluminacéo
natural. A distribuicdo foi feita de forma que filhos de um mesmo reprodutor estivessem
distribuidos ao longo dos boxes, respeitando uma densidade média de 28 codornas/m?
linhagem EV1 e 35 codornas/m2 na linhagem EV2. As aves receberam racdo e 4gua a vontade
durante todo o periodo experimental. Até os 14 dias de vida os boxes foram equipados com
comedouros tipo prato e bebedouros tipo copo de pressdo. Apds esta idade foi realizada a
substituicdo por comedouros tubular e bebedouro pendular, respeitando o crescimento das
aves.

O periodo de crescimento das codornas foi dividido em fase inicial, do nascimento
aos 21 dias de idade, e fase final, dos 22 aos 35 dias de idade. As aves foram pesadas ao
nascer e semanalmente dos 21 aos 35 dias de vida. A sexagem foi realizada aos 28 dias de
vida, idade em que a diferenciacdo do empenamento entre machos e fémeas ja esta
consolidada. Do nascimento aos 21 dias de idade as codornas foram alimentadas com dieta
padrédo de crescimento contendo 25% de proteina bruta e 2.900kcal de energia metabolizavel
(Anexo A). A partir do 22° dia de idade, que correspondeu ao inicio do periodo experimental
propriamente dito, diferentes dietas experimentais foram fornecidas para cada unidade

experimental, de forma a criar um gradiente ambiental. Foram utilizados cinco niveis de
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metionina+cistina digestivel aparente (0,60; 0,70; 0,80; 0,90 e 1,00%) para a linhagem EV1, e
0,61; 0,71; 0,81; 0,91 e 1,01% de metionina+cistina digestivel aparente para a linhagem EV2
(Anexo B). As dietas experimentais foram formuladas de acordo com as informacdes
nutricionais de composicdo de ingredientes apresentadas por Rostagno et al. (2011) e as
exigéncias nutricionais atendidas de acordo com o NRC (National Research Council, 1994),
exceto para lisina digestivel determinado por Ferreira (2015) e metionina+cistina digestivel
(objeto deste estudo). Os valores de digestibilidade aparente utilizados para os niveis do
aminoéacido estudado foram determinados em ensaio de digestibilidade ileal com codornas de
corte das linhagens EV1 e EV2 realizado por Ferreira (2015).

Na edicdo do banco de dados de cada linhagem foram considerados dados de
codornas que tinham registro de pai, mée, sexo e peso aos 21 e aos 35 dias de vida. O ganho
de peso na segunda fase de crescimento foi calculado pela diferenca entre o peso aos 35 dias e
0 peso aos 21 dias de idade. Os bancos de dados foram constituidos por 522 e 632
informagdes de ganho de peso de codornas das linhagens EV1 e EV2, respectivamente. O
pedigree foi formado por sete geracOes de codornas de cada linhagem, selecionadas para
caracteristica peso aos 35 dias. A matriz de parentesco da linhagem EV1 foi composta por
2.230 animais e da linhagem EV2 por 4.164 animais. A estrutura do banco de dados pode ser

observada na Tabela 3.1.
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Tabela 3.1.Numero de animais com dados (N), média de ganho de peso (g) ( X ) e desvio
padrdo (SD) na segunda fase de crescimento de codornas de corte das linhagens EV1 e EV2
de acordo com os niveis de metionina+cistina digestivel aparente estudados para as codornas
criadas em cada nivel

Linhagem EV1 Linhagem EV2
Niveis N X SD Niveis N X SD
0,60% 102 95,34 16,81 0,61% 145 91,83 21,28
0,70% 114 91,68 16,86 0,71% 147 82,60 15,16
0,80% 93 109,89 14,18 0,81% 126 101,31 16,40
0,90% 107 97,76 15,01 0,91% 105 101,28 26,43
1,00% 106 103,43 14,88 1,01% 108 101,81 15,50

O ganho de peso na segunda fase de crescimento foi analisado utilizando-se o
modelo animal unicaracteristico de regressdo aleatdria, considerando sexo como efeito fixo e
como efeitos aleatorios os efeitos genéticos aditivos diretos e residual. Polinbmios ortogonais
de Legendre (PL) foram utilizados para modelar as trajetorias médias e os efeitos aleatorios
genéticos aditivos.

O modelo pode ser descrito como:
Ky K,
Yig =Si + Z(P|(Nj)b| + ZCDm(Nj)akm + €ij

1=0 m=0
em que: y,, representa o fendtipo da caracteristica; s;, representa o efeito do sexo i do
animal k; NJ representa o nivel de metionina+cistina digestivel | padronizado no intervalo
de-1al; ¢, representa o PL | para o nivel de metionina+cistina digestivel j utilizado para
ajustar a trajetorias média; ¢, , representa 0 PL m para o nivel de metionina+cistina

digestivel ] utilizado para ajustar o efeito aleatério genético aditivo; K, e K, , representam os

graus dos PL utilizados para modelar a trajetéria média e os efeitos genéticos aditivo direto,

respectivamente; b, , é o coeficiente de regresséo |, do efeito de metionina+cistina digestivel
sobre o ganho de peso; a, , representa o coeficiente de regresséo aleatoria genético aditivo do

animal k associado ao PL m; e e,,, representa o erro associado a cada observagao.
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Em notacdo matricial o modelo acima pode ser descrito como:
y=Xp+Za+e,

em que: Y, representa o vetor contendo os fendtipos observados; X , é a matriz de incidéncia
para os efeitos fixos; f, & o vetor com solugdes para os efeitos fixos; Z, é a matriz de
incidéncia dos coeficientes do PL usado para modelar os efeitos genéticos aditivos; a, € 0
vetor contendo as solucdes para os coeficientes de regressdo aleatdria dos efeitos genéticos
aditivos; e e, um vetor de residuos associado a cada observacao.

As pressuposicdes assumidas para o0 modelo de regressdo aleatéria foram:

[3 ~ constante , <'31|A,G0 ~N(@,G,®A) e (Nell,R0 ~N(,R,), em que A, representa a

matriz de parentesco; G, a matriz de (co)variancias dos coeficientes da regresséo, de ordem

2
Gbo
2
Obp, O,
igual a K, +1, tal queG, =|| 7y, O, szz , No modelo que considerou

2
Obpy,  Obhy  Obp, b,

2
| Obb,  Obp, Obp, Obp, O, |

PL de grau 4; N refere-se a distribuicdo normal;, ® € o operador produto direto entre

matrizes; R, € a matiz de variancias residuais para as caracteristicas, tal que

0'920 o 0 0 0
0 o 0 0 O
Ro= 0 O O-ezz 0 0 |;e | uma matriz identidade de ordem igual ao nimero de
0 0 0 o O
0 0 0 0 o

observagbes. Foram assumidas distribuicbes Wishart invertidas (W) para as matrizes de

in - . ~ . . 1(y2
(co)variancia dos coeficientes da regressio e residuais, sendo G,~W (Ea,na) e

R0~W'1(Ze2,ne), em que: X2, XX, n, e n, representam os hiperparametros das
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distribuicbes Wishart invertidas. Informacdes sobre as distribuicdes condicionais completas a
posteriori estdo disponiveis em (Sorensen e Gianola, 2002).

As amostras das distribuicdes condicionais completas dos componentes de
covariancia foram obtidas por meio do amostrador de Gibbs utilizando o programa
GIBBS3F90 (Misztal et al., 2015). Para realizacdo das andlises da linhagem EV1 foram
consideradas cadeias de 880.000 ciclos, com descarte inicial de 80.000 amostras e
amostragens dos valores dos componentes de covariancia a cada 20 ciclos. Para as analises da
linhagem EV2 foram consideradas cadeias de 1.800.000 ciclos, com descarte inicial de
200.000 amostras e amostragens dos valores dos componentes de covariancia a cada 20
ciclos. O tamanho da cadeia utilizada para analise de cada linhagem foi definido em anélises
preliminares, segundo o método de Raftery e Lewis (1992), disponiveis no pacote BOA
(Smith, 2005) do software R (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2016), e observando-se a
convergéncia das cadeias definitivas, que foi avaliada por intermédio do critério proposto por
Heidelberger & Welch (1983) disponivel no mesmo programa e por inspecao visual dos
valores amostrados a cada iteragéo.

A representacdo dos modelos de regressdo aleatoria utilizados foi definida como

segue: LEG,, ., em que LEG representa o PL; k,, k,e e, representam a ordem do PL

utilizado para ajustar a trajetoria media de crescimento, os efeitos aleatorios genético aditivo e
0 numero de classes de variancia residual considerado no modelo, respectivamente.
A comparacdo dos modelos ajustados foi realizada por meio do critério DIC
(Deviance Information Criterion), proposto por Spiegelhalter et al. (2002):
DIC = 2D(6) — D(6)

em que, D(0), representa a esperanca a posteriori dos desvios Bayesianos, D() = E,,[D(O)]

e D(0), que indica a qualidade de ajuste do modelo, D(6) =—-2log p(y|#). Os modelos
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escolhidos foram aqueles que apresentaram menores valores de DIC, uma vez que menores
valores estdo associados a modelos que apresentam melhor ajuste considerando-se o nimero
de parametros estimados. Dessa forma, valores menores de DIC representam modelos que se
ajustam bem aos dados e que sdo menos parametrizados.

A comparacdo dos modelos teve inicio com o ajuste da trajetdria média, seguida com
ajuste do efeito aleatdrio genético aditivo e, por ultimo, o ajuste das classes de variancia
residual. Inicialmente, utilizaram-se modelos com PL de grau quatro para modelar o efeito
genético aditivo e cinco classes de variancia residual, variando a ordem dos PL utilizados para
ajustar a trajetoria média de um a quatro, com o objetivo de determinar o melhor modelo
guanto ao ajuste da trajetéria média. Apds o ajuste da trajetéria média, repetiu-se o
procedimento para o efeito genético aditivo, fixou-se o grau do PL utilizado no modelo que
forneceu melhor ajuste para trajetoria média, variando a ordem do PL utilizado para ajustar o
efeito genético aditivo de um a quatro e fixaram-se cinco classes de variancia residual. Por
ultimo, fez-se o ajuste do nimero de classes de variancia residual, de acordo com o padréo de
comportamento das variancias observadas a posteriori.

Apos selecionar o modelo que melhor se ajustou para descrever o ganho de peso de
codornas de corte em cada linhagem estudada foram estimados os parametros genéticos para
os individuos criados sob diferentes niveis de metionina+cistina digestivel na dieta, como

segue:

em que: r,, representa a correlacdo genética; cov,, a covariancia genética; o2, a variancia

genética aditiva; h?, a herdabilidade, CV,, o coeficiente de variacdo genético aditivo; 65 , a
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variancia fenotipica; X, a média de ganho de peso das codornas; e j, o nivel de
metionina+cistina digestivel na dieta em que cada grupo de codornas foi criada.

Os valores genéticos estimados para cada codorna em cada nivel de
metionina+cistina digestivel foram obtidos a partir das matrizes contendo solugdes dos
coeficientes da regressao e os valores dos PL definidos para cada nivel, permitindo estimar o
comportamento do valor genético do individuo ao longo dos niveis, ou seja, a sensibilidade de

cada animal as mudancas do ambiente testado.

3.3. Resultados

Os modelos que melhor explicaram 0 ganho de peso das codornas das linhagens EV1
e EV2 na segunda fase de desenvolvimento foram distintos, de acordo com o critério de
ajustamento DIC, que constam na Tabela 3.2. Para a linhagem EV1, PL de ordem quatro foi
necessario para descrever a trajetoria das médias de ganho de peso ao longo do gradiente
ambiental. Em contrapartida, para a linhagem EV2, PL de ordem um foi suficiente para
descrever as médias de ganho de peso ao longo dos niveis de metionina+cistina digestivel
fornecidos a cada grupo de codornas, indicando que o comportamento das medias de ganho de

peso ao longo do gradiente ambiental teve comportamento linear nessa linhagem.
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Tabela 3.1.Numero de coeficientes de regressdo dos polindmios de Legendre para a trajetoria
média de crescimento (K, ), efeitos genéticos aditivos (K, ), nimero de classes de variancia

residual (e) e Deviance Information Criterion (DIC), para os modelos de regresséo aleatoria
utilizados na analise de ganho de peso de codornas de corte das linhagens EV1 e EV2

Modelo K, K, e DIC
LEG, s 2 5 5 3938,76
LEG,,s 3 3) 5 3752,71
LEG;,s 4 5 5 3866,39
. LEG, 5 5 2 5 4018,98
L'”é‘f}%em LEG,;s 5 3 5 4164,93
LEG 35 5 4 5 4089,54
LEG 4 5 5 1 4132,58
LEG,,, 5 5 4 4003,48
LEG 4 5 5 5 3090,16
LEG, ;s 2 2 5 5574,67
LEG,,. 2 3 5 5407,43
LEG ;5 2 4 5 5333,39
LEG,,; 2 5 1 5301,41
Linhagem LEG,,, 2 5 2 5240,90
EV2 LEG4, 2 5 3 5277,23
LEG s 2 5 5 5225,84
LEG,s 3 5 5 5263,39
LEG,,. 4 5 5 5243,26
LEG, 5 5 5 5356,57

Os modelos com polinbmios de quarto grau foram os que melhor descreveram os

efeitos genéticos aditivos para ganho de peso das codornas para as duas linhagens, de acordo

com os valores de DIC (Tabela 3.2). Os modelos com variancia residual heterogénea se

ajustaram melhor do que os que consideraram homogeneidade de variancia, sendo o modelo

com cinco classes de variancia residual o que melhor se ajustou nas duas linhagens, segundo o

critério proposto para a comparacdo dos modelos (Tabela 3.2). Dessa forma, o modelo

utilizado para descrever o ganho de peso de codornas de corte da linhagem EV1 em funcéo do

nivel de metionina+cistina digestivel fornecido nas dietas foi o0 com PL de quarto grau para o
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ajuste da trajetoria média e dos efeitos aleatorios geneticos aditivos e com cinco classes de
variancia residual. Por sua vez, o modelo utilizado para descrever a resposta em estudo nas
codornas da linhagem EV2 foi o com PL linear para o ajuste da trajetoria média, PL de quarto

grau para o ajuste dos efeitos aleatdrios genéticos aditivos e com cinco classes de variancia

residual.

As médias de ganho de peso estimadas pelo modelo selecionado em funcéo do nivel
de aminodcido fornecido, e as observadas nas codornas criadas recebendo dietas com
diferentes niveis de metionina+cistina digestivel em cada linhagem podem ser observadas na
Figura 3.1. De modo geral, observou-se boa qualidade no ajuste dos valores estimados pelos

modelos selecionados as médias de ganho de peso observadas em cada grupo.

Linhagem EV1 Linhagem EV2

140 140
2120 120
]
3
Q,
5100 100
)
=
S 80 80

60 | I I | I 60 T I T I T

0,60 0,70 0,80 0,90 1,00 0,61 0,71 0,81 0,91 1,01
Metionina+cistina digestivel (%) Metionina+cistina digestivel (%)

Figura 3.1.Médias observadas (pontos) e estimadas (linhas) do ganho de peso de codornas de
corte das duas linhagens, EV1 e EV2, estimadas pelos modelos LEG,,, e LEG,,

respectivamente. Os desvios padres das médias observadas estdo representados pelas barras.

As variancias, covariancias e correlagdes entre os coeficientes da regressao aleatoria
dos efeitos genéticos aditivos diretos para as linhagens EV1 e EV2 podem ser observadas na
Tabela 3.3. O intercepto e o coeficiente linear de cada modelo ndo séo correlacionados, a
correlacéo entre o intercepto e o coeficiente de terceiro grau foi positiva e entre o intercepto e

o coeficiente de quarto grau foi negativa para os efeitos genéticos aditivos das duas linhagens.
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A correlacgdo entre o intercepto e o coeficiente de segundo grau diferiu entre as linhagens, ndo
diferindo de zero no modelo selecionado para descrever o ganho de peso das codornas da
linhagem EV1 e sendo positivo para 0 modelo selecionado na linhagem EV2 (Tabela 3.3). O
comportamento das correlacGes entre os demais coeficientes das regressdes ndo diferiram para
0s modelos selecionados para a linhagem EV1 e EV2, sendo negativas entre os coeficientes
de primeiro e terceiro grau e entre os coeficientes de segundo e quarto grau para cada modelo
e apresentando correlacdes que ndo diferiram de zero entre os demais coeficientes (Tabela

3.3).
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Tabela 3.2. Variancias (diagonal), covariancias (abaixo da diagonal) e correlagdes (acima da
diagonal) dos coeficientes da regressdo aleatdria® dos modelos selecionados para descrever o
ganho de peso de codornas de corte das linhagens EV1 e EV2 em funcdo dos niveis de

metionina+cistina digestivel das dietas

Linhagem EV1

a, a, a, a, a,

a, 176,18 0,17 0,37 0,41 -0,78
(87,20;265,50) (-0,30;0,59) (-0,06:0,84) (0,03;0,82) (-0,98;-0,60)

a, 18,96 61,26 -0,19 -0,70 0,03
(-25,15;63,86)  (11,60;107,30) (-0,82;0,46) (-0,96;-0,45) (-0,54;0,58)

a, 44,94 -15,96 88,26 0,21 -0,65
(-17,01;106,30)  (-63,34:32,03)  (18,35;150,00)  (-0,37;0,76) (-0,96;-0,37)

a, 28,99 -30,79 9,73 29,16 -0,25
(-94,37:60,98) (-56,18;-2,91)  (-20,91;38,36)  (10,37;46,68) (-0,74:0,19)

a, -85,78 2,95 52,11 -10,38 68,00

(-136,30;-32,85)  (-31,58;35,91)  (-99,29;-5,26)  (-31,03:9,77)  (27,74;107,60)

Linhagem EV2

a, a, a, a, a,

a, 72,30 -0,28 0,76 0,55 -0,74
(35,95;107,40) (-0,79;0,22) (0,59:0,94) (0,24;0,87) (-0,92;-0,55)

a, -20,33 77,59 0,21 -0,71 -0,25
(-57,50:17,73)  (19,80;132,70) (-0,33;0,82) (-0,98;-0,45) (-0,79;0,24)

a, 65,73 21,47 101,92 -0,08 -0,86
(21,71;108,90)  (-35,14;75,95)  (32,92:171,60) (-0,58:0,36) (-0,98;-0,73)

a, 31,84 -43,89 -9,00 48,92 0,00

(8,64:54,98) (-76,83;-0,90)  (-43,74;25,57) (22,17;74,21) (-0,42;0,44)
a, -63,08 -25,02 -87,34 2,36 100,31

(-102,00;-23,72)  (-75,59;26,40)  (-144,60;-27,76)  (-28,31;32,11)  (41,79;155,90)

la, = intercepto; a,= coeficiente de primeiro grau; a,= coeficiente de segundo grau; a,=

coeficiente de terceiro grau; a,= coeficiente de quarto grau.

As estimativas a posteriori das variancias genética aditiva, residual e fenotipica do
ganho de peso em codornas da linhagem EV1 apresentaram trajetéria irregular ao longo do
gradiente ambiental (Figura 3.2). Entretanto, ndo se observou diferenca significativa dos
valores de varidncia ao longo dos niveis em consequéncia dos intervalos de alta densidade.

Nessa linhagem, o comportamento da variancia fenotipica na linhagem EV1 foi semelhante ao
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da variancia genética aditiva. Em relacao a linhagem EV2, a variancia genética aditiva ndo se
alterou de forma significativa ao longo do gradiente ambiental. As variancias residuais entre
0S niveis apresentaram, por sua vez, discrepancia maior nas estimativas em cada nivel. O
comportamento da variancia fenotipica na linhagem EV2 foi semelhante ao da variancia

residual (Figura 3.2).

Na Tabela 3.4 constam as estimativas das medias a posteriori das herdabilidade e
coeficientes de variacdo genética aditiva para as codornas criadas em cada nivel de
metionina+cistina digestivel, nas duas linhagens. As herdabilidades variaram de baixas a altas
entre os diferentes niveis de metionina+cistina digestivel fornecido as codornas. Esses
valores, ndo diferiram entre si para a linhagem EV1. Na linhagem EV2, a herdabilidade para o
ganho de peso das codornas criadas com 0,91% de metionina+cistina digestivel na dieta foi
inferior aquela observada para as codornas criadas com 0,71% de metionina+cistina digestivel
na dieta. Os demais valores de herdabilidade observados para as codornas da linhagem EV2
ao longo dos niveis nao diferiram entre si. Os coeficientes de variacdo dos valores genéticos
aditivos diretos do ganho de peso de codornas de corte ndo diferiram entre si ao longo dos
niveis fornecidos para cada linhagem e apresentaram valores moderados a altos, por refletirem

variacdes fenotipicas superiores a 18%, nas duas linhagens (Iraqi et al., 2014) (Tabela 3.4).
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Figura 3.2. Variancias genética aditiva (o), residual (c?2) e fenotipica (aﬁ) (traco) e
intervalos de alta densidade com 90% de confianca (cinza) do ganho de peso de codornas
de corte das duas linhagens, EV1 e EV2, estimados pelos modelos LEG,,, e LEG,,,
respectivamente.
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Tabela 3.3. Médias a posteriori de herdabilidade (h*) e coeficiente de variagéo aditivo (CV,)

(e intervalos de alta densidade com 90% das amostras) para ganho de peso na segunda fase de
crescimento de codornas de corte das linhagens EV1 e EV2, recebendo diferentes niveis de

metionina+cistina digestivel aparente

Linhagem EV1 Linhagem EV2

Nivel (%) h? cv, Nivel (%) h? cv,
0,37 0,11 0,43 0,16

0,60 (0,13:0,62)  (0,07:0,16) 0,61 (0,09:0,75)  (0,08:0,24)
0,74 0,17 0,75 0,19

0,70 (0,53:1,00)  (0,13:0,22) 0,71 (0,54:1,00)  (0,14:0,23)
0,42 0,09 0,40 0,11

0,80 (0,09:0,73)  (0,05:0,13) 081 (0,15:0,63)  (0,07:0,15)
0,72 0,15 0,20 0,12

0,90 (0,42:1,00)  (0,10:0,19) 0,91 (0,06:0,34)  (0,07:0,17)
1,00 0,?2 O,;I.3 101 0,?6 0,.12

(0,45:1,00)  (0,09:0,18) (0,22:0,92)  (0,07:0,17)

Em geral, as médias a posteriori das correlagdes genéticas do ganho de peso
observadas entre os niveis de metionina+cistina digestivel fornecido as codornas de cada
linhagem foram menores que 1,00 (Tabela 3.5). As correlacbes genéticas do ganho de peso
entre as codornas criadas sob diferentes niveis de aminoacido digestivel da linhagem EV1
foram em geral iguais a zero, exceto as correlagdes entre o0 primeiro e o terceiro e o0 primeiro e
quarto niveis, que foram negativas. Na linhagem EV2, as correlagbes apresentaram
comportamento diferente, variando de correlagdes altas e negativas a altas e positivas ao

longo dos niveis.
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Tabela 3.4. Médias a posteriori de correlagdes genéticas do ganho de peso (e intervalos de

alta densidade com 90% das amostras) de codornas de corte na fase final de crescimento das

linhagens EV1 e EV2 entre os diferentes niveis de metionina+cistina digestivel na dietat

Linhagem EV1

0,60 0,70 0,80 0,90
0,70 -0,31
(-0,77;0,13)
0,80 -0,68 -0,02
(-0,97;-0,38) (-0,63;0,60)
0,90 -0,48 0,40 0,15
(-0,92;-0,03) (0,00;0,83) (-0,43;0,74)
1,00 0,34 0,35 0,03 0,22
(-0,12;0,80) (-0,07;0,79) (-0,56;0,63) (-0,30;0,74)
Linhagem EV2
0,61 0,71 0,81 0,91
0,71 -0,19
(-0,74;0,28)
0,81 0,17 -0,14
(-0,44;0,74) (-0,59;0,25)
0,91 -0,28 -0,05 -0,96
(-0,85;0,25) (-0,49;0,35) (-1,00;-0,91)
1,01 0,15 0,44 0,12 -0,17
(-0,47;0,75) (0,01;0,94) (-0,44;0,69) (-0,77;0,38)

Linhagem EV1= 0,60; 0,70; 0,80; 0,90 e 1,00% de metionina+cistina digestivel aparente;

Linhagem EV2=0,61; 0,71; 0,81; 0,91 e 1,01% de metionina+cistina digestivel aparente

As normas de reacdo do ganho de peso dos dez reprodutores das linhagens EV1 e

EV2 que possuiam mais filhos avaliados nos ambientes testados podem ser observadas na

Figura 3.3. O valor genético das aves se altera ao longo dos niveis de metionina+cistina

digestivel, porem ndo ha um comportamento padréo para essas alteracdes. Ha alteracGes na

ordem de classificagdo dos individuos de acordo com o nivel de metionina+cistina digestivel

fornecido.
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Figura 3.3. Normas de reacdo dos valores genéticos aditivos do ganho de peso na segunda

fase de crescimento dos 10 reprodutores que contribuiram com maior namero de filhos no
plantel de codornas das linhagens EV1 e EV2.

3.4. Discussao

Diversos trabalhos que utilizam modelos de norma de reacdo para o estudo da
interacdo genotipo x ambiente em caracteristicas de interesse econdmico e evolutivo em
diferentes espécies consideram que a norma de reacdo € linear, sem testar modelos mais
complexos (Mattar et al., 2011; Cardoso e Tempelman, 2012; Mota et al., 2015; Ambrosini et
al., 2016; Miranda et al., 2016). Assumir que a norma de reacdo € linear pode levar a
utilizacdo de modelos que apresentam pior ajuste para descrever a variabilidade das
caracteristicas, prejudicando o acompanhamento da evolugdo da caracteristica em estudo ao

longo dos ambientes testados (Gavrilets e Scheiner, 1993).
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Modelos com ajuste inadequado levam estimativas menos acuradas dos parametros,
uma vez que podem apresentar propriedades que ndo refletem de forma adequada as
propriedades do modelo que melhor descreve a caracteristica medida ao longo dos ambientes
(Morrissey e Liefting, 2016). Além de se testar modelos mais parametrizados e determinar o
de melhor ajuste de acordo com critérios adequados, 0 aumento da acurécia de predicdo dos
parametros genéticos pode ser alterado pelo ajuste dos efeitos fixos incluidos no modelo, uma
vez que esses fatores podem levar a correlacdo entre os fenétipos por fatores ndo genéticos
(Schaeffer, 2004). Esse ajuste nos modelos de regressdo aleatoria € também conhecido como
trajetéria média. No presente estudo, o ajuste da trajetoria média foi feito por meio de uma
regressdo fixa que levou em consideracdo todos os possiveis efeitos ndo genéticos que
poderiam influenciar o fendtipo de um ou mais grupos de codornas (Tabela 3.2). Como em
um modelo de regressdo aleatoria, a curva que descreve os fendtipos observados é
representada por uma trajetéria média acrescida de um conjunto de coeficientes de regressao
aleatéria que definem os desvios individuais relacionados aos efeitos genéticos aditivos
(Corrales et al., 2015), o ajuste adequado dessa trajetéria (Figura 3.1) é fundamental para que

os demais efeitos que expliquem variacGes dos fendtipos sejam estimados de forma adequada.

InvestigacBes da variacdo fenotipica em populacbes naturais e domesticadas de
plantas e animais sdo comumente feitas por meio do estudo de componentes de varidncia
(Gupta e Lewontin, 1982). Qualquer tentativa em compreender os fenétipos de individuos
para caracteristicas quantitativas em populagdes sem o conhecimento das normas de reacdo
obtidas por meio de modelos bem ajustados é necessariamente incompleta, uma vez que a
analise de variancia confunde fatores ambientais e genéticos (Lewontin, 1974). De fato, maior
discrepancia da variabilidade fenotipica observada ao longo dos niveis de metionina+cistina
digestivel na dieta pode ser atribuida a variagcbes bruscas nos ambientes testados, como

visualizado ao se comparar 0 comportamento das variancias genética aditiva, residual e
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fenotipica da linhagem EV2 (Figura 3.2). Porém, o comportamento dos fenétipos ndo pode
ser atribuido exclusivamente a heterogeneidade de variancia residual, uma vez que alterac6es
das variancias geneticas também sdo capazes de influenciar o comportamento dos fenétipos,
como observado na linhagem EV1 (Figura 3.2). O comportamento irregular das variancias
genética aditiva, residuais e fenotipicas afeta também, diretamente, 0 comportamento das

herdabilidades (Tabela 3.4).

A medida padrdo do potencial de uma populacdo evoluir (sob selecdo natural ou
artificial) é a herdabilidade (Pigliucci, 2008). Em populacGes sob selecao artificial, a evolucéo
de determinada caracteristica pode ser observada na forma de ganho genético ao longo das
geracOes e este é obtido por meio de selecdo. Valores moderados a altos de herdabilidade
foram encontrados para 0 ganho de peso nas codornas das duas linhagens (Tabela 3.4),
indicando que é possivel fazer selecdo para a caracteristica em estudo e obter ganhos
genéticos, pois essa é uma caracteristica determinada em grande parte por fatores genéticos
aditivos. Ainda, como as herdabilidades ndo se alteram ao longo dos ambientes para cada
linhagem, pode-se assumir gque todos o0s grupos criados sob diferentes niveis estdo igualmente

susceptiveis aos efeitos da interacdo gendtipo x ambiente (Raidan et al., 2015).

Paralelamente, outra medida importante para avaliar o potencial evolutivo de

determinada populagéo é o coeficiente de varia¢do aditivo (CV, ) (Houle, 1992). Se avaliados
de forma conjunta, a herdabilidade e o CV, permitem inferir de forma concreta sobre o

potencial evolutivo das populagBes estudadas. A anélise conjunta dos valores de coeficiente
de variagdo genética aditiva e herdabilidades indica que h& variabilidade genética para o
ganho de peso de codornas na segunda fase de crescimento. Dessa forma, a alta variabilidade
genética observada para o ganho de peso nas duas linhagens de codornas indica que a selecao

utilizando o ganho de peso como critério pode ser realizada com obtencdo de ganho genético
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ao longo das geracdes (Tabela 3.4). Esses valores se tornam ainda mais expressivos se levado
em consideracdo que as aves em estudo pertencem a um plantel previamente selecionado para

peso aos 35 dias, que € uma caracteristica correlacionada positivamente com o ganho de peso.

Altos valores de herdabilidade e coeficiente de variacdo aditivo e que ndo diferiram
entre si ao longo dos niveis ndo indicam, entretanto, que o0 ganho genético obtido por geracédo
sera 0 mesmo independente do ambiente de selecdo e de criacdo das aves. Ao contrario, 0S
resultados obtidos no presente estudo indicam que a mudanca genética esperada por geracao
seria distinta em cada ambiente, considerando-se a mesma populacdo de individuos
selecionados como pais da proxima geracdo. Na Figura 3.3, pode-se observar que diferentes
reprodutores seriam selecionados como superiores em cada ambiente que constituiu o
gradiente ambiental, ou seja, houve alteracdo no ranqueamento dos individuos ao longo dos

niveis, sugerindo a presenca de interacdo gendtipo x ambiente.

A presenca de interacdo gendtipo x ambiente também pode ser observada por meio
dos valores de correlacfes genéticas e entre os coeficientes da regressao que foram, em geral,
inferiores a 1,0 (Tabelas 3.3 e 3.5) (Falconer, 1990). A presenca de interacdo genotipo X
ambiente para caracteristicas de desempenho em codornas de corte foi observada por Mota et
al. (2015). Em termos de selecdo artificial, a presenca de interacdo indica que o ambiente de
selecdo deve ser 0 mesmo que 0 ambiente de criacdo das aves, tornando necessario delinear
programas de melhoramento genético especificos para cada ambiente de selecdo/criacdo

(Mota et al., 2015).

Raidan et al. (2015), em estudo realizado com bovinos de corte sugeriram que
modificagdes na intensidade de selecdo praticada nos diferentes grupos pode ser um
mecanismo de controle dos prejuizos causados pela presenca de interacdo genotipo X

ambiente ap6s analises de resposta a selecdo direta e indireta, sem que seja necessario
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restringir os ambientes de criacdo e selecdo dos animais a um. Entretanto, esse tipo de
compensacdo nao poderia ser aplicado a todos os niveis do presente estudo, uma vez que
observou-se correlacbes geneéticas iguais a zero entre grupos de codornas criadas em
determinados grupos ambientais, nas duas linhagens. A presenca de correlacfes genéticas que
ndo diferem de zero sugere auséncia ou reducdo de resposta correlacionada, ou seja, resposta
indireta a selecdo, inviabilizando a correcao dos prejuizos causados pela interacdo gendtipo x

ambiente por meio de modificacdes da intensidade de selecdo praticada nos planteis.

Os resultados obtidos no presente estudo indicam a importancia em se ponderar
todos os parametros genéticos estimados pelos modelos de norma de reacdo antes de se
considerar a presenca de interacdo gendtipo x ambiente como um obstaculo a realizacdo de
selecdo artificial, levando-se em consideracdo que, em algumas situacoes, faz-se necessaria a
recomendacdo de programas de selecdo especificos para planteis, restringindo o ambiente e

selecdo e criacdo das aves a0 mesmao.

3.5. Conclusoes

H4 interacdo entre os genotipos das codornas das linhagens EV1 e EV2 e 0s niveis de
metionina+cistina digestivel na dieta. Na presenca de interacdo, a utilizacdo de modelos de
norma de reagdo com polinémios de Legendre de ordens elevadas sdo indicados, uma vez que
permitem verificar que o comportamento do ganho de peso em funcdo dos niveis de

metionina+cistina digestivel ndo é necessariamente linear.
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5. APENDICES

Apéndice A. Composicdo da dieta basal para primeira fase de crescimento de codornas de
corte das linhagens EV1 e EV2

Nivel de lisina total (%)

Ingredientes (%) 1,40
Milho 46,94
Farelo de soja 45,49
Amido 2,50
Oleo de soja 1,95
Calcario 1,02
Fosfato bicalcico 1,00
Suplemento mineral e 0,50
vitaminico?
Sal comum 0,31
DL-metionina 0,18
L-lisina -
Treonina 0,10
Valina -
Isoleucina -
Arginina -
Fenilalanina -
Composicgao calculada
Proteina bruta (%) 25,15
Energia metabolizavel (kcal/kg) 2900
Célcio (%) 0,80
Fasforo disponivel (%) 0,30
Saodio (%) 0,17
Aminoacidos totais
Lisina total (%) 1,40
Metionina + cistina (%) 0,93
Triptofano (%) 0,32
Arginina (%) 1,72
Isoleucina (%) 1,11
Valina (%) 1,19
Fenilalanina (%) 1,23
Treonina (%) 1,09

Composigao por quilo de produto: vit.A — 2.000.000UI; vit D3 — 375.000UI; vit.E — 3.750mg; vit.ks- 500mg; vit.B;- 250mg; vit. B,- 750mg;
vit. Bg — 500mg; vit Bip- 3.750mcg; niacina- 6.250mg; ac. pantoténico- 2.500mg; biotina-10mg; ac. félico-125mg; colina-75.000mg; selénio-
45mg; iodo-175mg; ferro-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.

*exigéncia definida em ensaio anterior por Ferreira (2015)
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Apéndice B. Composicdo percentual e calculada das dietas experimentais de codornas de
corte do periodo do final de crescimento das duas linhagens de codornas de corte, EV1 e EV2

EV1 EV2
Ingredientes % %
Milho 49,04 49,04
Farelo de soja 43,29 43,29
Calcario 1,200 1,200
Oleo de soja 3,800 3,800
Fosfato bicalcico 0,900 0,900
Amido 0,600 0,600
Suplemento mineral e vitaminico® 0,500 0,500
Sal comum 0,380 0,380
L-treonina 0,160 0,160
L-lisina 0,120 0,120
DL-metionina 0,000 0,000
Total
Composicao calculada
Proteina Bruta (%) 23,68 23,68
Energia Metabolizavel (kcal/kg) 3.000 3.000
Célcio (%) 0,800 0,800
Faésforo disponivel (%) 0,300 0,300
Sadio (%) 0,170 0,170
Aminoacidos Totais
*Lisina digestivel (%) 1,35 1,35
Metionina + Cistina (%) 0,72 0,72
Metionina + Cistina digestivel aparente 0,60 0,61

(%)

Triptofano (%) 0,30 0,30
Metionina (%) 0,34 0,34
Arginina (%) 1,64 1,64
Isoleucina (%) 1,06 1,06
Valina (%) 0,00 0,00

Composigao por quilo de produto: vit.A — 2.000.000UI; vit D3 — 375.000UI; vit.E — 3.750mg; vit.ks- 500mg; vit.B;- 50mg; vit. B,- 750mg;
vit. Bg — 500mg; vit Bi,- 3.750mcg; niacina- 6.250mg; ac. pantoténico- 2.500mg; biotina-10mg; ac. félico-125mg; colina-75.000mg; selénio-
45mg; iodo-175mg; ferro-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

*exigéncia definida em ensaio anterior por Ferreira (2015)



