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Aspectos genéticos de curvas de probabilidade de postura em codornas
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RESUMO - Neste trabalho foram avaliados os componentes de covariancia e as herdabilidades dos parametros da curva
de produgdo de ovos em codornas em um modelo de duplo estagio: o primeiro estdgio composto pelo ajustamento de uma
curva nado-linear e o segundo, pela avaliagdo dos parametros genéticos obtidos por meio do modelo animal. Foram utilizados
registros individuais diérios de postura até 90 dias, a contar do primeiro ovo no lote, de 308, 374 e 378 aves de trés linhagens.
Dentro de cada linhagem, ndo houve diferencas entre os componentes de covariancia nem herdabilidades para as ragbes
contendo diferentes niveis de energia (2.900 ou 2.500 kcal/kg de EM), indicando que ndo houve heterogeneidade de variancia.
Entretanto, os valores de correlacdes genéticas foram na ordem de 0,53 a 0,65 para o parametro « e de 0,28 a 0,30 para
p, indicando haver interagdo gendtipo x ambiente. As estimativas de herdabilidade, respectivamente, nas trés linhagens,
para os parémetros « e £ na dieta de alta energia foram 0,21 e 0,50; 0,12 e 0,49; e 0,12 e 0,48, e na dieta de baixa energia,
0,23 e 0,50; 0,13 e 0,50; e 0,10 e 0,47. As estimativas dos componentes de covariancia e herdabilidades foram diferentes
entre as linhagens, para os dois pardmetros da curva. Uma linhagem apresentou maior herdabilidade para o parémetro «,
0 que indica maior potencial para mudancas por selecéo para a producéo na fase inicial de postura. Considerando o parémetro
B, as trés linhagens apresentam 0 mesmo potencial.

Palavras-chave: andlise bayesiana, curvas néo-lineares de produgdo, dados binérios correlacionados, modelo animal,
parametros genéticos

Genetic aspects of laying probability curves in quails

ABSTRACT - It was evaluated in this work the components of (co)variance and heritability of the parameters of egg
production curve in quails in a model of double stages: the first stage is composed of the adjustment of a nonlinear curve, and
the second is composed of the assessing of the genetic parameters obtained by the animal model. It was used daily individual
records from laying to 90 days, starting with the first egg in the batch, of 308, 374 and 378 birds from three lines. In each
strain, there was no difference between the components of (co)variance neither heritability for rations containing different
energy levels (2,900 or 2,500 kcal/lkg ME), indicating that there was no heterogeneity of variance. However, values of genetic
correlations were in the order from 0.53 to 0.65 for the « parameter and, for B, from 0.28 to 0.30, indicating one existing
genotype x environment interaction. Estimates of heritability, respectively in the three lines, for the « and B parameters
in the high energy diet were 0.21 and 0.50, 0.12 and 0.49, 0.12 and 0.48, and for the low energy diet 0.23 and 0.50, 0.13 and
0.50, 0.10 and 0.47. Estimates of the components of (co)variance and heritability were different among the lines, for the
two curve parameters. One line showed higher heritability for the « parameter, indicating greater potential for changes by
selection for production at the initial stage of laying. Considering the  parameter, the three lines have the same potential.

Key Words: animal model, bayesian analysis, correlated binary data, genetic parameters, nonlinear production curves
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Introducéo

Em estudosde melhoramento genético, écomum otipo
de estrutura de dados longitudinais, além da estrutura de
parentesco entre individuos e, nessas situagdes, Gianola
(2001) relata que modelos hierérquicos ou em multiplos
estagios podem ser assumidos para tais situacgoes.

A utilizacéo de dados longitudinais em vez de dados
acumulados pode produzir melhores resultados, pois
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consideram a variagdo ao longo datrajetoria, permitindo
obter valores de herdabilidade mais representativos
(Sapp etal., 2005).

A buscapor model osquerefletem demodo satisfatério
avariabilidade nos dados levam a diferentes abordagens.
Dentre as metodologias utilizadas para a estimagdo de
parametrosgenéticosefenotipicos, destacam-se: o procedi-
mento de estimagéo pelaM &ximaV erossimilhancaRestrita
(Patterson& Thompson, 1971), que, segundoWangetal. (1994)
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e Resende (2002), apresenta deficiéncias; o procedimento
por modelos de Regressao Aleatoria (Schaeffer, 2004;
Kranisetal., 2007), cujaprincipal caracteristicaémodelar a
covariancianotempo eosM odel osL ineares Generalizados
(Nelder & Wedderburn, 1972). A abordagem Bayesiana
(Gianola & Fernando, 1986) pode ser utilizada de forma
alternativa e, além de fornecer estimativas precisas e
acuradas dos componentes de (co)variancia, tende a
conduzir também a maior aproximagdo entre ganhos
genéticospreditoserealizadoscomaselecao, mesmo para
modelos de grande complexidade; permite a simulténea
estimacao dos parametros genéticos, efeitos de ambiente
e valores genéticos de maneira satisfatoria, mesmo para
amostras pequenas.

Apesar deo Brasil estar entreostrésmaiores produtores
mundiais de codornas (Minvielle, 2004), sdo poucas as
instituicdes que trabalham com essa espécie animal, e
principalmente com avaliacdes genéticas. Segundo
Martins (2002a), os programas de mel horamento genético
devem ser realizados da forma mais eficiente, utilizando
metodol ogias modernas e adequadas, para que a sele¢éo
resulte em vantagens. No caso da producédo de ovos, a
eficiénciado processo de selecdo éem partedevidadescolha
adequada da fun¢do que descreve o comportamento da
postura.

Nesse sentido, no presente trabalho os objetivos
foram avaliar, em trés linhagens distintas de codornas de
postura, os paré@metros da curva de producéo de ovos,
além de obter e comparar estimativasdoscomponentesde
covariancia e parametros genéticos para cadalinhagem e
entre as mesmas.

Material e Métodos

O experimento foi realizado no setor de coturnicultura
da Fazenda Experimental de lguatemi, pertencente a
Universidade Estadual de Maring4, Parand, Brasil,
no periodo de agosto de 2006 a janeiro de 2007, com a
utilizagdo de 308, 374 e 378 codornas de postura (Coturnix
coturnix japonica) daslinhagensamarela, azul evermelha
(cor das anilhas), respectivamente, em desenvolvimento
no local desde 2002.

Foram efetuadas incubagdes com ovos coletados em
dois periodos de oito dias, gerando dois grupos de eclosdo
distintos. Os ovosforamidentificados por pai e mée, detal
forma que foi possivel a identificacdo da genealogia do
pintainho ao nascimento. Asavesforam anilhadase criadas
em piso com cama, recebendo ragdo para crescimento
conformerecomendagdo doNRC (1994).

Aos?28diasdeidade, foi realizadaasexagem, easfémeas
foramdivididasemdoisgrupos, detal formaque cadamatriz
teve filhas nos dois grupos. Nessa idade, as aves foram
alojadas em gaiolas individuais e cada grupo passou a ser
alimentado comumdostiposderacéo: comnivel preconizado
deenergia(2.900kcal/kg deenergiametabolizavel), em 163,
186 e201 aves, respectivamente, daslinhagensamarel a, azul
e vermelha, e de baixa energia (2.500 kcal/kg de energia
metabolizavel), em 145, 188 e 177 aves, respectivamente,
daslinhagens amarela, azul e vermelha.

Osdadosdeposturaforam coletadosapartir daprimeira
postura observada no lote e seguiu-se até o 902 dia de
observacéo.

Foi definido que Y;; € o valor observado da postura
(=1seaavepbsovo, ou=0sendo pbsovo) nodiaj, do
animali,emquej=1,2,...,J(=90)ei=1,2,...,n (=308,
374 e 378, respectivamente, para as linhagens amarel a,
azul evermel ha).

Considerando aproducao didriade ovos, ummodelode
efeitos al eatdrios normal mente distribuidos com funcgéo de
ligacdologisticafoi utilizado no primeiro estégio deandlise,
como descrito a seguir.

Primeiro estagio: considerando a probabilidade de
postura(&ij), afuncéo de probabilidade deYiJ- foi dadapor:

. v |G paay, =1
fY, - yi-)ZHi?"'(l-Hi.)l“':{ i paay, ,
j j j j ]_—Hij, para y; =0 (1]
A func&o de verossimilhanga para os j-ésimos dias foi

dada por:

n J
i 1y
L@ =T111¢"@-6)™" , e seu logaritmo por:

i=1 j=1

10) =Y. 3 [ v, logd, +@-y,)log(1-6,)] 2

i=1 j=1
Ao considerar uma funcdo de ligacéo logistica, de
modo geral, a probabilidade de postura do animal i no dia

tj, representada por 9”-, é dada por:
0 = exp{ Qi +ﬂijtj}
T lvexp{ o, + Bt} [3]
ij U}
emque:
|Ogit(9ij) =a; + Bt [4]

emque o = o efeitoaleatériodoindividuoi paratodasos
j-dias; ﬂij = ;- coeficientesderegressdo doindividuoi para
todas os j-dias.

Biologicamente, os par&metros « e £ representam,
respectivamente, oinicio daposturaeaevolucdo dapostura
(velocidade de alcance ao pico de postura) da ave.

O logaritmo dafuncéo de verossimilhanga, em funcéo
dos parémetros « e 3, foi dado por:
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n

(@ 8) =33 vyl + At +3 S A= y,)log1-6,) 5

i=1 j=1 i=1 j=1

Para a modelagem bayesiana, foram consideradas
distribuicbes Normais a priori para « e g, tal que:
a ~N(0,02) e B ~N(0,07), em que os hiperparametros
o, e o}, sdo obtidos por meio da precisdo t, (¢ =1/V7 ),
obtida por uma distribuicdo de probabilidade Gama
a priori ndo informativa:  ~Gama(10°,10°) (valores
paracaracterizar umadistribuicdo vaga, segundo o pacote
BRugsdo R (R Development Core Team, 2007), software
utilizado).

Médias a posteriori para os parémetros da curva de
probabilidade de posturade cadaanimal dadaem (4) foram
tomadas no primeiro estégio por meio do mesmo pacote
computacional.

Para cada linhagem, nesse estégio, utilizando valores
iniciaisaleatoriosde umadistribuicdo normal padronizada,
foram geradas 10.000 amostras, por meio do método de
Monte Carlo em Cadeias de Markov (MCMC), para 0s
pardmetrosdeinteresse. Foi utilizado umdescarteinicial de
10% com um intervalo de amostragem de cinco iteragfes
para eliminar a autocorrelagéo, com a obtenc&o de 1800
amostras finais.

Segundo estagio: a estrutura dos dados foi elaborada
de tal forma que foi possivel verificar a existéncia de
diferengas entre os niveis de energia das dietas. Portanto,
uma andlise tetracaracteristicafoi apropriada, sendo cada
parémetro tratado como caracteristica de interesse. Para
todas as linhagens, foi utilizado um modelo animal que
incluiu os efeitos do grupo de ecloséo e genético aditivo.

Em uma andlise tetracaracteristica, foi utilizado o
model o animal descrito aseguir (Sorensen & Gianola, 2002):
0 =Xy+Za+g,emquei=1,2,..,n;0=[0y; 05, Oy
Opols X=[Xqg Xyp X1 Xpoli Z2=[21y Zyp Zyy Zp3ls
r=lrm n2 72 72l € a=[ay; a1, 8y &l emaque
011 = a; € 8;,= B, S0 os vetores de observacdes para os
coeficientesdacurvaindividual, dadaem (4), tratadoscom
adietal (2.900kcal/kgEM), e 0,1 = a, € 6,,= f,, tratados
com adieta 2 (2.500 kcal/kg EM); X e Z sdo matrizes de
incidéncia dos efeitos de ambiente e genéticos,
respectivamente; y, « e e séo os vetores dos efeitos de
ambi ente, genéticosaditivosedoserrosal eatdriosassociados
a cada observagdo, respectivamente.

Os residuos foram considerados independentes
entre individuos e normalmente distribuidos, isto &,
e |R,~N(O,R) ,emque R, éamatrizdecovarianciaresidual
entreascaracteristicase a| A,G, ~ N(0,G, ® A) ,emque G,
€éamatriz de covarianciagenéticaentre as caracteristicase
A, amatriz de parentesco entre os animais. Entretanto, em

funcdo do significado bioldgico dos parémetros, as
covariancias residuais entre parametros de um mesmo
individuo foram consideradas ndo nulas e entre animais

comtratamentos distintos, nulas, isto &, cov(e,, ) # 0 sei =

j, e cov(e,, ) =cov(e, )=cov(e, ) =0 seiy.

0 xy1[V zG R
a|~NMV 01|GZ G O em que:
e 0 R @ R

V=2GZ'+R, R=R®leG=G,®A,

0-“1 Gaiﬂl 00‘10‘2 Gﬂiﬂz
2
G | % %n %he Tap
0~ 2
T2 O-ﬂﬂz az O-a’Qﬁz €

aﬂ‘iﬂQ O-ﬂlﬂz G“zﬂz O-ﬁz

U:al O %) %)

& _| G ez/a @ @
%} %) O'eiz O, |»emaque
%) %] e, 092/} i

2 2 PN . sy e
o., 0,0, €0, =varidnciasgenéticasaditivasede

efeitosresiduai s, respectivamente, doscoeficientesdacurva
de probabilidade de postura de animais tratados com as
dietasle2; o, , €0,  =covarianciasgenéticaaditivaedeefeito
residual, respectivamente, entreascaracteristicasanalisadas.
Foi assumida, para o parametro de efeitos ambientais,
7, uma distribuicdo ndo- informativa constante a priori:
p(y) « cte; para os componentes de covariancia genética
aditivaeresidual, foram consideradasdistribui¢besapriori
Wishart Invertidas ndo-informativas:

Lok 1 N
PGy v, V) <[ 3 ep S (6 ) e

PR Iy, V) < R] 2+ ap{—%tr (&’*v;)} ,

sendo k o numero de caracteristicas analisadas,
hiperparémetros v, =v, < —(k+1) paragerar distribuicoes
proprias e matrizes V, e V, definidas positivas.

As densidades condicionais a posteriori dos efeitos
genéticos geradas sdo distribui¢des normais multivariadas
(NMV), definidaspel os el ementosdamatriz de coeficientes
e do lado direito das equacdes de modelos mistos
(Henderson, 1973): @4.~NMV[&,C1], tal que
C=M'RM +Q Sendo M =[X:Z] amatriz deincidéncias

_|? ¢ . o
e Q= 4 GreAl| As densidades condicionais a
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posteriori dasmatrizesde (co)varianciaseguemaformade
Wishart Invertidas (IW): G, |. ~ IW [(V;'+S))", v,+q] e
RI|. ~IW [(Ve'1 +S)% v+ n} , €M que e representa o vetor
de solugbes para efeitos residuais: g = 6 — Xy —Z;,;
S.=¢e’e; S, = a’A1a; qrepresentaordem damatriz A; en,
ndmero de animais com observacdes.

Foramassumidos, como hi perparémetros, valoresiniciais

restritos, como descritos anteriormente: n, = n, = -6;
1 05 02 01 1 05 @ O
05 1 05 05 05 1 @ ©

V. = V., =

a7102 05 1 05|e ® |@ @ 1 05].
01 02 05 1 @ @ 05 1

Para cada linhagem, estimativas bayesianas dos
componentesde (co)varianciagenéticaaditiva, residuaise
parametros genéticos (médias, desvios-padrdo e medianas
a posteriori das distribuicdes marginais condicionais)
foram obtidaspor mei o do sistemacomputacional MTGSAM
(Multiple Trait Gibbs Sampler in Animal Model)
(VanTassel & Van Vleck, 1996), que utilizou o método de
Monte Carlo em Cadeias de Markov (MCMC) para gerar
10.000.000 amostras paraos pardmetros. Foi realizado um
descarteinicial de500.000iteragdeseutilizado umintervalo
de amostragem de 1000 iteracbes para eliminar a
autocorrelagéo, sendo obtidas 4000 amostras finais.

O monitoramento da convergéncia das cadeias geradas
peloamostrador de Gibbs, emambosestagi osdo procedimento,
foi realizado por meio de andlises gréficas e por testes
diagndsticos de Geweke (1992) e de Heidelberger & Welch
(1983), disponiveisno CODA (Convergence Diagnosis and
Output Analysis) (Spiegelhalter et al., 1994), implementado
no programaR (R Development Core Team, 2007).

Foram construidososinterval oscom 95%decredibilidade
(percentis da distribuicdo a posteriori) e as regides de alta
densidade (RAD: regido demaior probabilidadedaocorréncia
do parémetro), paratodos os componentes de (co)variancia
e parametros genéticos estimados.

A estruturatetracaracteristi caestabel ecidapossibilitou
fazer comparagBes nos niveisde energiaem umalinhagem
especifica, além de permitir comparar as (co)varidnciasea
herdabilidade entrelinhagens, afim deobservar diferencas
significativas a 5%, caso o valor zero “0” ndo estiver
contido no intervalo de credibilidade do contraste A,
ICr[A;95%)].

Resultados e Discussédo
As estimativas dos componentes de covariancia

genéticos, residuais e as herdabilidades dos parametros da
curva de probabilidade de postura, com seus respectivos

intervalos de credibilidade (ICr: percentis p, go,, = Pg7 504)
eregido de altadensidade (RAD), em nivel de 95%, foram
obtidos, respectivamente, paraaslinhagensamarela, azul e
vermelha(Tabelas1, 2 e3).

De modo geral, as distribuicbes dos parédmetros
analisados foram simétricas, como pode ser notado pelas
comparagdes entre ICr e RAD, assim como valores das
estimativasproximasentreamédiaeamediana, aposteriori.

Dentro de cada linhagem, ndo houve diferencas
significativas entre os componentes de covariancia e
herdabilidades (considerando os contrastes: «, - ¢, ,
B.—pB, e a5 —a,B,) quando as aves foram alimentadas
comragBescontendo diferentesniveisdeenergia, indicando
gue ndo houve heterogeneidade de variancia.

A implementacéo de métodos que contemplam
heterogenei dade de varianciatem se baseado na utilizacéo
demodel osmulticaracteristicos, emqueacaracteristicaque
sepretendeavaliar étratadacomo diferentescaracteristicas
em cada classe de heterogeneidade de variancia. Esse
método permiteaestimacdo dosefeitosdeambienteeapredicéo
dos valores genéticos, ponderando adequadamente as
observagdes de acordo com as diferentes variancias em
cada classe de heterogeneidade e, ainda, considerando a
estrutura de (co)variancias entre as classes (Weigel &
Gianola, 1993; Martins, 2002b; Paulaet al ., 2009).

As estimativas de herdabilidades (Tabelas 1, 2 e 3),
respectivamente naslinhagensamarela, azul evermelha,
para os paradmetros « e £ na dieta com o nivel
preconizado deenergia, foram 0,21 e€0,50;0,12€0,49; e
0,12€e0,48 e, nadietade baixaenergia, 0,23e€0,50; 0,13 e
0,50; e 0,10 e 0,47. Para ambos niveis de energia, as
herdabilidades parao parémetro gforam altas, indicando
gue, nesse estudo, naslinhagens analisadas, hivariactes
genéticas aditivas que permitem uma boa resposta a
selecéo.

Mandal et al. (1994) encontraram estimativas de
herdabilidade de 18% a 26% para producado de ovos de
codornas Coturnix coturnix japonica. Minvielle (1998),
em revisdo sobre o0 melhoramento genético de codornas,
citam para a producéo de ovos, valores entre 32% e 39%
paraherdabilidade, utilizando, respectivamente, métodos
de estimagdo por meio de Minimos Quadrados (LS) e
MaximaV erossimilhancaRestrita(REML), considerando
ummodelo animal.

Conti (2007) analisou o banco de dados do presente
trabal ho, utilizando procedimento frequentistapor meio de
M odelosLineares Generalizados(GLM) paraobtencéo das
estimativas dos parémetros das curvas de cada ave e
encontrou valoresinferiores paraaherdabilidade (energia

R. Bras. Zootec., v.39, n.8, p.1708-1716, 2010
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Tabela 1 - Estimativas a posteriori dos componentes genéticos para os parametros da curva de postura na linhagem amarela

Componente Média Desvio-padréo?! Mediana ©2.5% P97.5% RAD; ¢ RADSup
Covariancia genética
a, 0,44958 0,29170 0,37799 0,11055 1,20327 0,06663 1,01261
a, 0,54790 0,44873 0,41398 0,09315 1,77161 0,04861 1,45375
a, 0,01402 0,00199 0,01386 0,01060 0,01836 0,01040 0,01802
i 0,01550 0,00234 0,01529 0,01149 0,02054 0,01124 0,02009
ajo, 0,30433 0,26659 0,24759 -0,04163 0,97348 -0,09588 0,86214
a By -0,00710 0,01193 -0,00510 -0,03565 0,01099 -0,03202 0,01294
a By -0,00660 0,01241 -0,00519 -0,03583 0,01501 -0,03333 0,01699
ayfq 0,00126 0,01249 0,00271 -0,02776 0,02299 -0,02706 0,02364
ayf, -0,01240 0,01609 —-0,00869 -0,05352 0,00924 -0,04810 0,01224
b,f, 0,00428 0,00139 0,00423 0,00175 0,00715 0,00167 0,00704
ag-ay -0,09830 0,47367 -0,02862 -1,28731 0,69770 -1,11893 0,82684
B1-P> -0,00150 0,00299 —-0,00144 -0,00740 0,00426 -0,00740 0,00423
a1 Br-asfy 0,00520 0,01905 0,00349 -0,02886 0,04890 -0,03111 0,04589
Covariancia residual
a, 1,63600 0,31958 1,64667 0,97068 2,24346 1,01179 2,28116
a By -0,03870 0,01757 -0,03828 -0,07530 -0,00548 -0,07254 -0,00292
‘N 0,01423 0,00197 0,01406 0,01087 0,01852 0,01073 0,01830
a, 1,79246 0,45708 1,83759 0,73815 2,57621 0,84364 2,63856
ayf, -0,03540 0,02176 —-0,03445 -0,08045 0,00402 -0,07944 0,00457
B 0,01542 0,00228 0,01523 0,01151 0,02040 0,01134 0,02014
ag-a, -0,15650 0,53344 -0,18655 -1,12084 0,99942 -1,14940 0,96349
B1-P> -0,00120 0,00302 -0,00116 -0,00731 0,00465 -0,00696 0,00495
a1 Br-asfy -0,00330 0,02744 -0,00376 -0,05517 0,05236 -0,05387 0,05333
Herdabilidade

aq 0,21405 0,12885 0,18401 0,05302 0,53024 0,03505 0,46803
a, 0,23140 0,17363 0,18115 0,03940 0,69542 0,02366 0,59454
Vo 0,49614 0,04369 0,49547 0,41199 0,58180 0,41146 0,58092
B 0,50127 0,04627 0,50082 0,41306 0,59164 0,41422 0,59264
a,_a, -0,01743 0,19321 0,00375 -0,47329 0,32714 -0,45660 0,34277
B1.B> -0,00515 0,06318 —-0,00554 -0,12849 0,11835 -0,12548 0,12100

P2,50 € Pg7,50, = intervalo de 95% de credibilidade; RAD;« e RADg,, = intervalo de alta densidade.

preconizadapara «: 0,003; 0,002 €0,282; para £: 0,065;
0,034 e0,379; baixaenergiapara a: 0,003; 0,004 €0,442, e
paraf: 0,048; 0,514 e 0,502 paraaslinhagens amarel a,
azul evermel ha, respectivamente).

As correlacdes genéticas dos parametros « e g entre
niveisdeenergia, paraastréslinhagens(Tabela4) indicam
a presenca de interacéo gendtipo x ambiente, que é mais
intensa para o parametro # em comparagdo a a. Assim,
a selecéo para esses parametros no ambiente de alta
energia resultarda em menor ganho genético; isso se os
animais forem criados no ambiente de menor energia em
vez de no ambiente de alta energia.

Conti (2007) relataqueaselecéo seriamaiseficiente se
realizada considerando a dieta de baixa energiaem todas
aslinhagens, e conclui, por andlise decorrel agdes genéticas
entre as dietas, que existe forte interacdo gendtipo x
ambiente para o pardmetro £ na linhagem azul,
recomendando que a progénie seja criada no mesmo
ambiente (dieta) nos quais os pais foram selecionados
para que se obtenha o ganho genético esperado. Afirma
gue, nalinhagem vermel ha, a sele¢éo pode ser praticada
considerando uma dieta de maior energia e a progénie

criada em baixa energia sem que haja prejuizos na
expressao das caracteristicas da curva de probabilidade
de postura. Conclui que a sele¢do seriamais eficiente se
praticada na dire¢cdo da caracteristica velocidade de
alcance ao pico de postura, g, considerando uma dieta
debaixaenergia.

Alguns experimentos tém demonstrado que o
comportamento das aves pode ser modificado por meio da
selecéo e que interagdes gendtipo x ambiente sdo comuns
paramuitos comportamentos (Ton, 2004).

Houve diferenca entre todas linhagens de codornas
de postura quanto a herdabilidade dos parémetros das
curvas, o que indica diferentes potenciais de respostas
aselecdo paraaproducdo deovos(Tabelab). Entretanto,
alinhagem amarelaapresentamaior herdabilidade parao
parémetros «, 0 queindicamaior potencial paramudancas
por selecdo para a produgéo na fase inicial de postura.
Baseado no parémetro g (velocidade de al cance do pico
de postura), as trés linhagens apresentam o mesmo
potencial.

Considerando as estimativas dos componentes de
covarianciagenéticaaditivaentreasconstantesdascurvas
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Tabela 2 - Estimativas a posteriori dos componentes genéticos para os parametros da curva de postura na linhagem azul

1713

Componente Média Desvio-padréao Mediana P2 506 P97.5% RAD; ¢ RA DSup
Covariancia genética
aq 0,36879 0,23731 0,30652 0,09689 0,99525 0,06407 0,84267
a, 0,33323 0,22431 0,27144 0,08016 0,91365 0,04884 0,77713
Vil 0,01274 0,00170 0,01261 0,00983 0,01647 0,00971 0,01627
B 0,01184 0,00154 0,01170 0,00922 0,01522 0,00897 0,01489
a0y 0,22794 0,18366 0,18416 -0,00606 0,70404 -0,03739 0,62156
a By -0,00601 0,00979 —-0,00449 -0,02964 0,00908 -0,02624 0,01153
afy -0,00401 0,00803 -0,00329 -0,02191 0,01003 -0,02129 0,01048
ayfq 0,00160 0,00861 0,00243 -0,01856 0,01670 -0,01587 0,01859
ayfy -0,00530 0,00815 -0,00404 -0,02511 0,00764 -0,02269 0,00919
182 0,00352 0,00106 0,00348 0,00150 0,00567 0,00147 0,00562
aq-a, 0,03555 0,25967 0,03084 -0,49031 0,58610 -0,50316 0,57110
B1-P> 0,00090 0,00224 0,00087 -0,00351 0,00538 -0,00345 0,00542
a1 Br-asfy -0,00071 0,01196 -0,00057 -0,02566 0,02273 -0,02559 0,02278
Covariancia residual
ay 2,57757 0,34995 2,57535 1,89276 3,28045 1,90182 3,28684
afy -0,05667 0,01951 -0,05592 -0,09656 -0,02022 -0,09564 -0,01967
Vo 0,01343 0,00177 0,01331 0,01035 0,01734 0,01013 0,01702
a, 2,15858 0,31735 2,15900 1,52574 2,77332 1,55217 2,79738
ayf, -0,03686 0,01665 -0,03603 -0,07161 -0,00618 -0,07012 -0,00504
2 0,01195 0,00154 0,01183 0,00924 0,01529 0,00907 0,01501
ag-ay 0,41900 0,44041 0,41653 -0,44801 1,29740 -0,47290 1,26149
B1-Bo 0,00148 0,00234 0,00145 -0,00307 0,00617 -0,00319 0,00598
a1 fB-ayf, -0,01981 0,02512 -0,01981 -0,06950 0,02838 -0,07102 0,02652
Herdabilidade
aq 0,12492 0,07739 0,10539 0,03294 0,32575 0,02409 0,28302
a, 0,13392 0,08730 0,10957 0,03136 0,35780 0,01895 0,30603
B 0,48694 0,04145 0,48688 0,40641 0,56931 0,40323 0,56590
By 0,49768 0,03974 0,49772 0,42034 0,57577 0,42029 0,57565
ay_a, -0,00901 0,09297 -0,00483 -0,21299 0,17550 -0,21680 0,17000
B1.B> -0,01072 0,05692 -0,01096 -0,12111 0,10103 -0,12253 0,09956

P2,50 € Pg7,50, = intervalo de 95% de credibilidade; RAD;; e RADg, = intervalo de alta densidade.

Tabela 3 - Estimativas a posteriori dos componentes genéticos para os parametros da curva de postura na linhagem vermelha

Media Desvio-padrao Mediana P2 50 Py7.5% RAD; ¢ RADg,,
Covariancia genética
a, 0,40950 0,29036 0,32724 0,09526 1,21924 0,06512 1,01244
a, 0,45856 0,44521 0,31118 0,08059 1,67324 0,04069 1,31407
il 0,01206 0,00156 0,01195 0,00936 0,01547 0,00919 0,01524
Ba 0,01336 0,00185 0,01320 0,01021 0,01744 0,00994 0,01705
aqo, 0,22902 0,24150 0,17042 -0,09856 0,85258 -0,15488 0,76965
a4 -0,00843 0,01097 -0,00621 -0,03604 0,00703 -0,03199 0,00884
a1, -0,00494 0,01069 -0,00363 -0,03027 0,01350 -0,02760 0,01563
ayfq -0,00032 0,01053 0,00125 -0,02569 0,01719 -0,02202 0,01945
ayB, -0,01015 0,01456 -0,00660 -0,04785 0,00733 -0,04018 0,01030
ity 0,00376 0,00111 0,00373 0,00168 0,00601 0,00164 0,00597
a;-ay -0,04907 0,49380 0,00906 -1,27064 0,79565 -1,13005 0,91932
B1-B> -0,00130 0,00236 -0,00124 -0,00603 0,00313 -0,00579 0,00331
a1 Bq-ayf, 0,00173 0,01739 0,00044 -0,02968 0,04133 -0,03211 0,03745
Covariancia residual
a, 3,19679 0,42899 3,19802 2,35421 4,05451 2,34310 4,03081
a1 -0,07933 0,02163 -0,07833 -0,12402 -0,03904 -0,12111 -0,03651
b1 0,01332 0,00169 0,01322 0,01035 0,01702 0,01007 0,01661
a, 3,95600 0,61853 3,97791 2,64798 5,11882 2,71360 5,16136
ayB, -0,09608 0,02820 -0,09524 -0,15441 -0,04301 -0,15087 -0,04079
2 0,01509 0,00208 0,01493 0,01148 0,01967 0,01133 0,01938
a-ay -0,75921 0,73842 -0,77507 -2,15239 0,74647 -2,17351 0,71443
B1-B> -0,00177 0,00267 -0,00174 -0,00711 0,00341 -0,00730 0,00319
a1 Bq-ay5, 0,01675 0,03523 0,01647 -0,05060 0,08714 -0,05060 0,08716
Herdabilidade
2 0,11349 0,07792 0,09184 0,02622 0,32578 0,01593 0,27291
a, 0,10411 0,09709 0,07159 0,01790 0,37208 0,01047 0,30049
B 0,47536 0,04121 0,47472 0,39570 0,55753 0,39310 0,55419
iR 0,46975 0,04410 0,46890 0,38589 0,55739 0,38550 0,55659
ay oy 0,00940 0,11523 0,01602 -0,27157 0,22985 -0,23883 0,26023
B85 0,00560 0,05932 0,00506 -0,11188 0,12127 -0,11315 0,11971

P2,50% € Pg7,505 = intervalo de 95% de credibilidade; RAD;« € RADg,, = intervalo de alta densidade.
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Tabela4 - Medias a posteriori da correlagéo genética para 0s genéticos que afetam oinicio daposturaquando hamudanca
coeficientes das curvas de probabilidade de postura no nivel de energia da ragéo.

emdoisniveisdeenergia . . . . .
Astréslinhagensdiferiram entre si quanto aestimativa

Linh Caracteristi - o . ~ .
thhagem aracteristca dacovarianciagenéticaaditiva, entreosparametroslineares
! % ) Ba da curva de probabilidade de postura em diferentes niveis
Amarela ay - 0,613 _g'gfi _8'(1);?, de energia (3, ,), apresentando diferentes alteragdes nos
0(2 - , -U, . s . ~
A, 3 0.290 efeitos genéticos que determinam a evolucdo da postura
B - guando ha mudanca no nivel de energia da racéo.
Azul a, . 0,650 -0,088 -0,061 A estimativa de covariancia genética aditiva entre os
o - 0,246  -0,084 parémetrosdacurvade probabilidadede posturaemenergia
B - 0,287 . . .
£, i preconizada(a, f;), nalinhagemvermel ha, foi diferenteda
Vermelha o ) 0,529 0120  -0.067 amarglf;l e.da azul, ent-reta-lnto, em baixaenergia (a,f,), tal
a, - -0,005 -0,130 covariancia apenas diferiu entre azul e vermelha. Nessas
gl - 0,296 duas situacdes, a linhagem vermelha apresentou menor
2 associacdo entre os efeitos genéticos que determinam o
inicio e a evolucdo da postura.
nos diferentes niveis de energia (a;a,), as linhagens Com relacdo a variacdo residual, apenas as linhagens
amarela e vermelha diferiram, mostrando que essas duas amarelaeazul ndo apresentam diferencassignificativas, em
linhagens apresentam diferentes alteragbes nos efeitos ambiente com baixo nivel deenergia(a,f,).

Tabela5 - Comparagfes a posteriori entre linhagens, considerando covariancias genéticas, residuai s e herdabilidades

Parametro Linhagem Média Desvio-padréo Mediana P2 50 Py7.5%

Covariancia genética
aqo, Amarela x azul 0,07638 0,08466 0,06344 -0,03615 0,26970
Amarela x vermelha 0,07531" 0,03190 0,07811 0,03583 0,11916
Azul x vermelha -0,00108 0,06045 0,01384 -0,14864 0,09288
a1 Amarela x azul -0,00109 0,00217 -0,00061 -0,00603 0,00192
Amarela x vermelha 0,00132" 0,00119 0,00110 0,00018 0,00399
Azul x vermelha 0,00241" 0,00136 0,00184 0,00146 0,00639
a1, Amarela x azul -0,00259 0,00440 -0,00191 -0,01395 0,00507
Amarela x vermelha -0,00166 0,00175 -0,00156 -0,00556 0,00148
Azul x vermelha 0,00092 0,00268 0,00036 -0,00357 0,00838
ayf Amarela x azul -0,00034 0,00391 0,00028 -0,00920 0,00627
Amarela x vermelha 0,00158 0,00202 0,00146 -0,00215 0,00577
Azul x vermelha 0,00191 0,00203 0,00118 -0,00036 0,00710
ayB, Amarela x azul -0,00705 0,00803 -0,00465 -0,02839 0,00161
Amarela x vermelha -0,00220 0,00242 -0,00204 -0,00647 0,00207
Azul x vermelha 0,00485" 0,00678 0,00256 0,00011 0,02280
b, 4, Amarela x azul 0,00076" 0,00033 0,00074 0,00024 0,00148
Amarela x vermelha 0,00052" 0,00028 0,00050 0,00008 0,00114
Azul x vermelha -0,00024" 0,00006 -0,00024 -0,00033 -0,00016

Covariancia residual
afy Amarela x azul 0,01797" 0,00197 0,01762 0,01467 0,02144
Amarela x vermelha 0,04063" 0,00407 0,04005 0,03358 0,04873
Azul x vermelha 0,02266" 0,00215 0,02241 0,01909 0,02748
ayB, Amarela x azul 0,00142 0,00512 0,00159 -0,00882 0,01032
Amarela x vermelha 0,06063" 0,00648 0,06078 0,04722 0,07409
Azul x vermelha 0,05922" 0,01156 0,05919 0,03701 0,08281

Herdabilidade

ay Amarela x azul 0,08118" 0,01849 0,08062 0,05332 0,11638
Amarela x vermelha 0,09290" 0,01831 0,09406 0,06285 0,11880
Azul x vermelha 0,01172" 0,00311 0,01192 0,00233 0,01534
a, Amarela x azul 0,08199" 0,03324 0,07358 0,04562 0,16271
Amarela x vermelha 0,11358" 0,02935 0,11215 0,07286 0,16136
Azul x vermelha 0,03159" 0,01165 0,03512 0,00037 0,03979
B Amarela x azul 0,00927" 0,00115 0,00951 0,00697 0,01062
Amarela x vermelha 0,02092" 0,00103 0,02106 0,01893 0,02223
Azul x vermelha 0,01165" 0,00119 0,01165 0,00969 0,01373
i Amarela x azul 0,00362" 0,00141 0,00359 0,00106 0,00510
Amarela x vermelha 0,03177" 0,00145 0,03152 0,02948 0,03411
Azul x vermelha 0,02815" 0,00074 0,02803 0,02738 0,02925

*Diferenca significativa a 5% por meio de comparagBes bayesianas; p, gy, € Pg7 50 = iNtervalo de 95% de credibilidade.
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Georg et al. (2004) analisaram as mesmas linhagens
desse estudo e concluiram, para a caracteristica “peso do
ovo”, que as trés linhagens de codornas foram diferentes,
sendo alinhagem amarelaade mel hor resposta. A linhagem
vermel ha apresenta baixo potencial de resposta a selecdo
paraamesma caracteristicae, paraacaracteristica “espessura
da casca de ovo”, as trés linhagens apresentaram potencial
semelhante de resposta a selegao

Mori et al. (2005) analisaram codornas de postura por
meio de modeloslineares e concluiram que, paraproducéo
de ovos, ndo foram detectadas diferencas estatisticas entre
qguatro grupos genéticos, embora dois deles tenham
apresentado discreta tendéncia de superioridade na
porcentagem média de producéo em relacdo aos demais
grupos. Complementam que esse resultado é similar ao
relatado por Altan et al. (1998), ja que ndo encontraram
diferencassignificativasparaproducéo deovosdelinhagens
selecionadas para “alto ganho de peso”. Outros estudos,
como osde Minvielle(2004) ePiccininetal. (2004), mostram
que ndo encontraram diferencas para “produc¢do de ovos”
entre as mesmas linhagens estudadas.

Convém ressaltar que diferencas genéticas entre aves
utilizadas em diferentes investigacbes, em anélises de
diferentescaracteristicase metodol ogias, podem ocasionar
diferentes conclusdes.

Os resultados aqui encontrados sdo pertinentes ao
periodo de postura inicial (90 dias), visto que a selecéo
nessas|inhagensé prati cadacom base naprodugéo parcial,
com vistas areduzir o intervalo de geragdo, promovendo,
assim, maior ganho genético por unidade de tempo. Dessa
forma, para inferéncias além desse periodo, o modelo
gjustado deveriaincluir um termo quadratico, visto que a
postura entraem declinio no final do periodo produtivo. O
resultado dainclusdo de maisum parémetro provavel mente
alterariaasestimativasdoscomponentesde (co)variancias.

Conclusdes

Aslinhagensde codornasde posturaavaliadasdiferem
entre si quanto & herdabilidade dos parémetros das curvas
de probabilidade de postura, o que indica diferentes
potenciais de resposta a sele¢do para a producéo de ovos.
Entretanto, para as mesmas estimativas, ndo ha diferencas
significativas entre os niveis de energia dentro de cada
linhagem analisada, logo ndo ha heterogeneidade de
variancia. Além disso, os val ores de correl agdes genéticas
indicam haver interagéo gendtipo x ambiente, portanto, a
selegdo resultard em menor ganho genético se os animais
forem criados com baixa energia dietética. Mudancas na
producéo de ovos podem ser obtidas por sele¢do com base

no parédmetro S nas trés linhagens e com base no
pardmetro « apenas nalinhagem amarela.
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