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RESUMO

Avaliou-se a trajetdria genética do crescimento de codornas de corte (pesos corporais nos dias 1, 7, 14,
21, 28, 35 e 42 de idade) de dois grupos genéticos, por modelos de regressdao aleatoria, sob modelo
animal, obtendo-se estimativas de pardmetros genéticos visando definir a idade que resultaria em maior
resposta a selegdo. Foram pesadas 2.432 e 2.478 codornas, respectivamente, dos grupos genéticos EV1 e
EV2, obtidas em trés geragdes de selegdo. Os pardmetros genéticos foram estimados utilizando-se a sub-
rotina Dxmrr do DFReml. As estimativas de herdabilidade dos pesos corporais variaram,
respectivamente, de 0,01 a 0,50, para o grupo genético EV1, e de 0,01 a 0,10, para o EV2, sendo as
maiores estimativas obtidas para peso corporal no 42° dia de idade, em ambos os grupos genéticos. As
correlagdes genéticas entre o peso a um dia e os demais pesos corporais, em ambos os grupos, foram
negativas, e as correlagdes de ambiente permanente, de modo geral, foram maiores para EV2. Pode-se
concluir que, para ambos os grupos, a sele¢do é mais eficiente se realizada no 42° dia de idade, porém
respostas poderiam ser obtidas se as codornas fossem selecionadas em idades mais jovens para o grupo
EVI1.

Palavras-chave: codorna de corte, trajetoria genética, herdabilidade, correlagdo genética, correlagdo de
posto

ABSTRACT

Growth genetic trajectories of two quail meat type lines for body weights at hatch and 7, 14, 21, 28, 35,
and 42 days of age were evaluated using random regression model, under animal model analysis. Genetic
parameters estimates were obtained to establish the most adequate age for efficient selection. Body
weights of 2,432 and 2,478 quails from EVI1 and EV2 genetic lines, respectively, from three generations
of selection were recorded. Genetic parameter estimates were obtained using Dxmrr subroutine of the
DFReml software. Heritability estimates ranged from .01 to .50 for EVI1 and from .01 to .10 for EV2. For
both genetic lines the highest heritability estimates were obtained for body weight at 42 days of age and
genetic correlations between body weight at hatch and body weights recorded in other ages were all
negatives and permanent environment correlations were higher for EV2 genetic line. The results suggest
that selection to increase body weight for both genetic lines is more efficient when undertaken at 42 days
of age, but reasonable responses to selection can also be obtained in younger ages for EV1 genetic line.
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INTRODUCAO

O Brasil n3o dispde de material genético de
codornas, tanto para a producdao de ovos como
para a producao de carne, e ambos os sistemas de
producdo ficam na dependéncia de matrizes
importadas.

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

Para se obter materiais genéticos de qualidade,
sdo necessarios programas de melhoramento bem
fundamentados, embasados em parametros
genéticos acurados e precisos.

Os programas de melhoramento animal
necessitam também de constante
acompanhamento  das  caracteristicas  de
importancia econdmica de cada linhagem.

A partir de informagdes de parametros genéticos,
sdo estabelecidos critérios de sele¢do para
garantir a renovagdo dos plantéis com animais de
potencial genético superior, geragdao apods
geragao.

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

O uso de modelos de regressdo aleatdria tem sido
proposto como alternativa para modelar
caracteristicas de crescimento, que sdo medidas
repetidas na vida dos animais, sendo
consideradas como dados longitudinais.

Medidas repetidas de um mesmo individuo
podem ser analisadas sob diferentes aspectos
metodologicos. As abordagens mais utilizadas
sdo os modelos de repetibilidade, que
consideram todas as medidas como sendo o
mesmo carater (Johnston e Bunter, 1996; Pereira
et al, 2000), ou os modelos de
multicaracteristicas, que consideram cada
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medida como um carater diferente (Johnston e
Bunter, 1996; Gressler et al., 2000).

Em contraste com 0s modelos
multicaracteristicas, que fornecem predigdes para
determinados pontos ou idades, os modelos de
regressdo aleatoria permitem a predigdo de
valores genéticos para a curva de crescimento
como um todo, para qualquer ponto desejado na
escala de tempo utilizada e para fungdes da
curva. Com isto, permitem melhor utilizagdo dos
dados, ja que todas as medidas do animal e de
seus parentes sdo usadas para avaliagdo genética
com potencial aumento da acuracia de selegao.

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

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

Assim, o objetivo neste trabalho foi avaliar as
caracteristicas de crescimento de codornas de
corte (pesos corporais nos dias 1, 7, 14, 21, 28,
35 e 42 de idade) de duas linhagens por meio de
modelos de regressdo aleatéria, sob modelo
animal, visando obter estimativas de pardmetros
genéticos mais confiaveis dos pesos corporais ao
longo da curva de crescimento e,

455



Dionello et al.

conseqiientemente, maior eficiéncia na sele¢ao
das aves.

MATERIAL E METODOS

Foram analisadas informagdes de pesos corporais
registrados durante o periodo de crescimento de
2432 e 2472 codornas de  corte,
respectivamente, dos grupos genéticos EV1 e
EV2, provenientes de trés geragdes sucessivas de
selecdo pelo peso corporal aos 42 dias de idade,
dentro do programa de melhoramento genético
de codornas, desenvolvido na Escola de
Veterinaria da Universidade Federal de Minas
Gerais. Para controle de pedigree, machos e
fémeas foram alojados individualmente em
gaiolas, sendo a reproducdo realizada levando-se
o macho as fémeas, numa propor¢do de um
macho para duas fémeas. Para o controle de
pedigree, os ovos foram coletados, identificados
por pai e mae por meio de adesivos numerados, e
incubados.

No 17° dia, os ovos foram transferidos para
bandejas de eclosdo devidamente divididas em
células que permitiram as separacdes das
familias de irmaos completos.

Ao nascimento, cada uma das codorninhas foi
pesada e identificada por intermédio de anilha
especialmente confeccionada na UFMG, a partir
de canudinhos usados para consumo de
refrigerantes, com dimensdo de quatro mm, e
numerados seqiiencialmente, de tal forma a
permitir o controle de pedigree. As anilhas, por
ndo serem expansiveis, foram trocadas por
anilhas maiores ¢ importadas, a partir do 7° dia
idade. A caracteristica principal avaliada foi o
peso corporal, que foi registrado ao nascimento e
aos sete, 14, 21, 28, 35 e 42 dias de vida das
codornas, sendo a selecdo das codornas para a
reprodugdo da proxima geragdo realizada no 42°
dia de idade.

O periodo de coleta de ovos para incubacao foi
apds a 17" semana de idade das codornas nas
geracdes um e trés e na sétima semana para a
geracdo dois.

O numero de fémeas utilizadas da primeira a
terceira geragdo e o numero de aves pesadas até
o final do periodo, para os dois grupos genéticos,
sdo apresentados na Tabl.

Tabela 1. Numero de fémeas utilizadas e de codornas pesadas até o final do periodo para os dois grupos

genéticos, em cada geragdo

i Grupo genético EV1 Grupo genético EV2
Maes Filhos Maes Filhos
Primeira 148 524 119 460
Segunda 207 460 183 401
Terceira 177 1.448 164 1.617
Total 2432 2478

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

Yigkm = Sj+ GC+ X Zgm a4 + X Zam Pai + Z Zam Tai
+ Cijkm,

em que Yixm ¢ 0 peso corporal do individuo i do
sexo j, pertencente ao grupo de contemporaneos
k (geragdo e eclosdo), na idade em dias m (m =
L,..., 42); Sg e GCgy sdo vetores que contém
coeficientes de regressdo, respectivamente, para
os efeitos fixos de sexo j e grupo de
contemporaneos k; ag; pqi € 14 S80 0s vetores dos
coeficientes de regressdo aleatoria que
descrevem a trajetoria dos efeitos genético
aditivo direto, de ambiente permanente do
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animal e dos erros de cada animal i; Z4, € 0 vetor
dos coeficientes polinomiais de Legendre (d=3)
que foram utilizados para a modelagem da
estrutura de covariancia entre os pesos corporais
na parte genética e permanente; ejum € 0 efeito
aleatorio residual associado a yijim.

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

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

Para avaliar a possibilidade de modifica¢do da
curva de crescimento por meio da selegdo, as
equacdes que descreveram as trajetdrias
genéticas de crescimento foram agrupadas por
pais (289 para EVI1 e 248 para EV2) das
codornas das trés geracdes, ¢ os pais foram
ordenados de acordo com as médias dos valores
genéticos dos parametros bl e b2 (declividades)
e a (intercepto), por meio da sub-rotina Proc Corr
(Spearman) do programa SAS (User’s..., 1996),
para calculo da correlagdo de posto.

RESULTADOS E DISCUSSAO

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

Tabela 2. Variancias genética aditiva e de ambiente permanente, e herdabilidades dos pesos corporais em

codornas de corte dos grupos genéticos EV1 ¢ EV2

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

EV1

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

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

o 132,75 152,57 250,62 374,97 505,26 659,31 893,13

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

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

o’ 3,11 20,74 108,36 224,04 352,07 508,41 740,76

o) 119,65 138,81 229,80 344,98 473,83 649,09 946,78

h’, 0,01 0,01 0,02 0,01 0,01 0,04 0,10

E3 A B . . A N B A - ;-
o’,= varidncia genética aditiva; o°= variancia de ambiente permanente; czp: variancia fenotipica; e h’=

herdabilidade.

Os valores obtidos de herdabilidade para peso

corporal do grupo genético EV1 sdo semelhantes
aos obtidos por Akbas et al. (2004) que, ao
usarem modelos de regressdo aleatoria para
avaliarem o crescimento de codornas de corte,
encontraram aumento linear nos valores de
herdabilidades dos pesos corporais até o 28° dia
de idade, com a varidncia genética dos pesos
corporais avaliados diminuindo ao final do
periodo. Os valores de herdabilidades estimados
do peso ao nascer, aos 35 e aos 42 dias de idade
do grupo genético EV2 foram bem menores do
que os observados pelos referidos autores.
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Os resultados obtidos por Saatci et al. (2006)
para herdabilidades de pesos corporais no 14° dia
de idade de codornas poedeiras, usando modelo
de caracteristicas multiplas, sdo similares aos
observados para o grupo genético EV1 (h*=0,18)
e maiores para pesos nas demais idades, exceto
para peso ao nascer. Os autores (Saatci et al.,
2003 e 2006) recomendam que a selecdo para
peso de codornas poedeiras, com melhor
possibilidade de sucesso, deveria ser realizada
entre o 7° e 0 28° dia de idade.
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As moderadas a altas herdabilidades, obtidas para
peso corporal do grupo genético EV1, foram
menores do que as obtidas por Winter (2005) que,
ao utilizar procedimentos Bayesianos, obteve
estimativas de 0,25, 0,43, 0,53 e 0,62 para pesos
corporais aos 7°, 14°, 28° e 42° dias de idade.

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

Os resultados para o grupo genético EV1 mostram
correlagdes genéticas negativas e de média a alta
magnitude, entre o peso ao nascer ¢ os demais
pesos corporais, 0 que sugere que sele¢do ndo deve
ser realizada com base no peso ao nascer. A partir
do 7°dia de idade, as correlagdes genéticas entre os
pesos corporais apresentam-se altas e positivas,
indicando que j4 se pode admitir a sele¢do das
codornas para peso, principalmente a partir do peso
corporal aos 28 dias de idade, quando ocorre
aumento expressivo no valor da herdabilidade da
caracteristica, para este grupo genético.

Igualmente, pode-se verificar que, a partir do peso
corporal aos 21 dias de idade, as correlagdes
genéticas entre 0s pesos corporais sdo elevadas, o
que ¢ semelhante aos resultados obtidos por Vali et
al. (2005) que, ao trabalharem com pesos corporais
de duas linhagens de codornas, encontraram, no
periodo de 35 a 63 dias, correlagdes genéticas
positivas e altas, entre pesos corporais medidos aos
35,42, 49 e 63 dias de idade.

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

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

Tabela 3. Correlagdes genéticas, de efeitos permanentes e fenotipicas entre pesos corporais nas diversas

idades, para os grupos genéticos EV1 ¢ EV2

Correlagdes
Idades Genéticas Ambiente Fenotipicas
permanente

EV1 EV2 EV1 EV2 EV1 EV2
P1xP2 -0,96 -0,96 -0,99 -0,99 -0,07 -0,07
P1xP3 -0,95 -0,92 -0,99 -0,99 -0,12 -0,12
P1xP4 -0,92 -0,69 -0,98 -0,95 -0,13 -0,13
P1xP5 -0,86 0,20 -0,91 -0,88 -0,13 -0,12
P1xP6 -0,78 0,77 -0,76 -0,75 -0,12 -0,10
P1xP7 -0,68 0,90 -0,49 -0,58 -0,09 -0,07
P2xP3 0,99 0,99 0,99 0,99 0,27 0,28
P2xP4 0,97 0,87 0,96 0,96 0,31 0,31
P2xP5 0,93 0,09 0,88 0,89 0,30 0,30
P2xP6 0,86 -0,56 0,70 0,76 0,26 0,25
P2xP7 0,78 -0,74 0,42 0,59 0,20 0,18
P3xP4 0,99 0,93 0,99 0,99 0,56 0,56
P3xP5 096 0,21 0,93 0,94 0,56 0,56
P3xP6 0,91 -0,45 0,79 0,84 052 0,50
P3xP7 0,84 -0,65 0,53 0,69 0,43 0,39
P4xP5 0,99 0,57 0,98 0,98 0,69 0,69
P4xP6 0,96 -0,08 0,87 0,92 0,66 0,65
P4xP7 0,91 -0,32 0,65 0,80 0,58 0,56
P5xP6 0,99 0,78 0,96 0,98 0,75 0,76
P5xP7 0,96 0,60 0,80 0,90 0,70 0,70
P6xP7 0,99 0,97 0,94 0,97 0,80 0,82

P1= peso corporal ao nascer; P2= peso corporal aos 7 dias; P3= peso corporal aos 14 dias; P4= peso corporal aos 21
dias; P5=peso corporal aos 28 dias; P6= peso corporal aos 35 dias ¢ P7= peso corporal aos 42 dias.
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As correlagdes fenotipicas apresentam valores
erraticos de baixa magnitude e a semelhanga dos
valores genéticos, apresentam-se negativas para
o relacionamento entre o peso ao nascimento e 0s
demais pesos corporais.

Os resultados observados para o grupo genético
EV2, na maioria das vezes, mostram-se
semelhantes aos do grupo genético EV1, quanto
as trés correlagcdes (genéticas, de ambiente
permanente e fenotipicas). Entretanto, para as
idades referentes aos 28°, 35° e 42° dias, as
correlagdes apresentam-se erraticas,
especialmente baixas e negativas, discordando de
resultados de Vali et al. (2005) e Winter et al.
(2006), que encontraram para pesos corporais de
duas linhagens de codornas, no periodo de 35 a
63 dias, correlagdes genéticas positivas e altas.

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

Tabela 4. Correlagdes de posto entre os
pardmetros das regressdes aleatérias, obtidas
para os dois grupos genéticos

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

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

CONCLUSOES

O grupo genético EVI1 apresentou maior
variabilidade genética, com estimativas maiores
de herdabilidades dos pesos corporais as diversas
idades, sendo os valores crescentes do
nascimento ao 42° dia de idade. O grupo genético
EV2 caracteriza-se por pouca variabilidade
genética e baixa magnitude das herdabilidades
dos pesos corporais, com maiores valores de
herdabilidades dos pesos corporais no 35° e 42°
dias de idade. As trajetorias genéticas de
crescimento indicam que a sele¢do dentro do
grupo genético EV1 para peso corporal poderia
ser realizada com sucesso, em decorréncia
também dos valores de herdabilidades das
caracteristicas, em idades mais jovens, exceto
para peso ao nascimento, enquanto, para 0 grupo
genético EV2, a selec@o poderia ser feita ao final
do periodo de crescimento e apresentando baixa
resposta a selegdo.
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