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RESUMO

Objetivou-se comparar diferentes modelos de
regressdo aleat6ria por meio de fungdes polinomiais de
Legendre de diferentes ordens, para avaliar o que melhor se
ajusta ao estudo genético da curva de crescimento de codornas
de corte. Foram avaliados dados de 2136 matrizes de codorna
de corte, dos quais 1026 pertenciam ao grupo genético UFV1
e 1110 ao grupo UFV2. As codornas foram pesadas nos 1, 7°,
140, 219 28, 359, 42° 779 112° e 147° dias de idade e seus
pesos utilizados para a andlise. Foram testadas duas possiveis
modelagens de variancia residual heterogénea, sendo
agrupadas em 3 e 5 classes de idade. Apos, foi realizado o
estudo do modelo de regressdo aleatéria que melhor aplica-se
a curva de crescimento das codornas. A comparacéo entre o0s
modelos foi feita pelo Critério de Informagéo de Akaike (AIC),
Critério de Informacdo Bayesiano de Schwarz (BIC), Logaritmo
da fungdo de verossimilhanga (Log, L) e teste da razdo de
verossimilhanga (LRT), ao nivel de 1%. O modelo que
considerou a heterogeneidade de variancia residual CL3
mostrou-se adequado a linhagem UFV1, e o modelo CL5 a
linhagem UFV2. Uma fungéo polinomial de Legendre com
ordem 5, para efeito genético aditivo direto e 5 para efeito
permanente de animal, para a linhagem UFV1 e, com ordem
3, para efeito genético aditivo direto e 5 para efeito permanente
de animal para a linhagem UFV2, deve ser utilizada na
avaliacdo genética da curva de crescimento das codornas de
corte.

Palavras-chave: Coturnix coturnix, herdabilidade, heterogeneidade
de variancia, polindmio de Legendre.

ABSTRACT

The objective was to compare different random
regression models using Legendre polynomial functions of

different orders, to evaluate what best fits the genetic study of
the growth curve of meat quails. It was evaluated data from
2136 cut dies quail, of which 1026 belonged to genetic group
UFV1 and 1110 the group UFV2. Quail were weighed at 10,
70, 140, 210, 280, 350, 420, 770, 1120 and 1470 days of age,
and weights used for the analysis. It was tested two possible
modeling of heterogeneous residual variance, which was
grouped into three five age classes. After, it was studied the
random regression mode, which is better applied to the growth
curve quail. The comparison between models was made by the
Akaike Information Criterion (AIC), Bayesian Information
Criterion of Schwarz (BIC), logarithm of the likelihood function
(Loge L) and the likelihood ratio test (LRT), at 1%. The model
which considered the heterogeneity of residual variance CL3
was adequate to UFV1 lineage and the lineage model CL5
UFV2. A Legendre polynomial with order 5, for direct genetic
effect and 5 for the permanent animal to UFV1 bloodline and
order 3 for direct genetic effect and 5 for the permanent animal
for UFV2 bloodline should be used in genetic evaluation of the
growth curve of meat quails.

Key words: Coturnix coturnix, heritability, heterogeneous
variance, Legendre polynomial.

INTRODUCAO

A avaliacdo da curva de crescimento das
matrizes de codorna de corte, ao longo do ciclo da
producdo de ovos, é de grande importancia, visto que
0 peso corporal das codornas influencia diversas
caracteristicas de producdo e reproducdo. O
crescimento inicial, pode, de outra forma, aumentar a
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deposicao de gordura que tem efeito prejudicial nas
caracteristicas reprodutivas.

Os ciclos envolvidos na producdo de
linhagens, especialmente o referente a selecdo das
linhas puras, devem ser embasados nas variagfes
genéticas das caracteristicas. Para a sele¢do das
linhagens, pode-se optar pelo uso de modelos de
regressdo aleatdria (MEYER, 2000; AKBAS et al., 2004),
gue sdo uma alternativa para modelar as caracteristicas
de crescimento, por serem medidas repetidas ao longo
davida do animal.

Segundo BONAFE et al. (2011a), modelos
de regressdo aleatoria permitem a obtencdo de
diferentes curvas de valores genéticos associadas aos
diferentes individuos e consideram as mudancgas nas
variancias genéticas e residuais, ao longo do tempo.

Ao ajustar um modelo de regressdo aleatoria,
implicitamente, ajusta-se uma funcgdo continua, que
permite descrever as mudancas genéticas e ambientais,
em funcdo do tempo. Os polindmios ortogonais de
Legendre podem requerer ordens de ajustes diferentes
para cada efeito aleatdrio contido no modelo de anélise.
A falta de um modelo apropriado, isto €, o
desconhecimento da ordem de ajuste mais apropriada
para a fungcdo empregada, pode influenciar
erroneamente a particdo da variancia fenotipica, nas
variancias atribuidas aos efeitos incluidos no modelo
(SARMENTO etal., 2010).

Dessa forma, objetivou-se com este trabalho
comparar diferentes modelos de regresséo aleatoria por
meio de fun¢des polinomiais de Legendre de diferentes
ordens, para avaliar o que melhor se ajusta ao estudo
genético da curva de crescimento de codornas de corte.

MATERIAL E METODOS

Foram avaliados dados de 2136 matrizes de
codorna de corte, dos quais 1026 codornas pertenciam
ao grupo genético UFV1 e 1110 ao grupo genético
UFV2. As codornas foram pesadas nos 1¢, 7¢, 14°, 219,
280,359, 429,779 1120 ¢ 147°dias de idade e seus pesos
foram utilizados para a analise.

Os pesos corporais foram analisados por
meio de modelo animal em regressdo aleat6ria. As
regressbes fixas foram representadas por funcées
continuas, cujas idades foram descritas em termos de
polindmios ortogonais de Legendre, de ordem trés
(quadratico) e as regressdes aleatdrias genética aditiva
e de ambiente permanente com ordem variando de 1 a
5. O modelo pode ser representado como segue:

K Ka Kc
yij =F +zﬁm¢m +Zaim¢m +Zpim¢m +'gij
m=1 m=1 m=1

Em quey, € o peso no dia j, da codorna i; F
refere-se aos efeitos fixos, constituidos pelo grupo de
contemporaneos; B € o coeficiente de regressdo fixo
do peso sobre o polinbmio de Legendre m, representado
por uma fungdo quadratica, para modelar a curva média
de crescimento da populagdo; o, e p,, sdo os
coeficientes de regressao genético-aditivo direto e de
ambiente permanente do animal, respectivamente, para
a codorna i; k é a ordem de ajuste do polinémio de
Legendre para o efeito fixo; k e k_sdo as ordens de
ajuste dos polinémios de Legendre, para cada efeito
aleatorio; ¢ € a fungdo polinomial de Legendre m da
idade padronizada (-1<idade<1); e g denota o efeito
aleatorio residual.

Foi considerada distribuicdo normal dos
residuos e as medidas de erros assumidas como
independentes.

O modelo geral indicado anteriormente, com
suas pressuposicOes, pode ser descrito na forma
matricial da seguinte maneira:y=Xb+Za+Zc+e

y Xb
Var(a) =K, ® A,
= e Var(c)=K;®I,,
Var(e) =R

Em que, y é o vetor de observagdes
referentes a N, codornas; b € o vetor que contém os
efeitos fixos e os coeficientes b da regressdo fixa; a é
o vetor k x N de coeficientes de regresséo aleatoria
genético-aditivos diretos, em que N denota o nimero
total de codornas na matriz dos numeradores do
coeficiente de parentesco entre os individuos; ¢ é o
vetor k_x N, de coeficientes de regresséo aleatoria de
ambiente permanente de animal; e é o vetor de erros
aleatdrios; X refere-se a matriz de incidéncia dos
coeficientes de regressao fixos e efeitos fixos; Z, e Z,
refere-se s matrizes de incidéncia dos coeficientes de
regressdo aleatoria genético-aditivos direto e ambiente
permanente de animal, respectivamente; k_ e k_séo
matrizes de (co)variancias entre os coeficientes de
regressdo aleatdrios genético aditivo direto e ambiente
permanente de animal, respectivamente; A é a matriz
dos numeradores do coeficiente de parentesco entre
os individuos; |, é a matriz identidade de dimenséo
N,; ® € o operador produto direto; R € a matriz diagonal
de variancias residuais, ou seja, R = 1o,

Foram testadas duas possiveis modelagens
de variancia residual heterogénea, sendo agrupadas
em 3 classes de idade: CL3: 1-7-14, 21-28-35 dias e 42-
77-112-147 dias e 5 classes de idade: CL5: 1-7, 14-21,
28-35, 42-77 e 112-147 dias de idade.
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Apo6s a escolha do nimero de classes de
variancia residual a ser utilizada na analise das matrizes
das linhagens UFV1 e UFV2, foi realizado o estudo do
modelo de regressdo aleatoria que melhor se aplica a
curva de crescimento das matrizes de codornas de corte.

As (co)variancias dos coeficientes de
regressao aleat6ria genéticos aditivos e ambiente
permanente de animal, conforme o modelo ajustado,
foram estimadas pelo método da maxima
verossimilhanca restrita (REML), usando o programa
software DFREML (Derivative-Free Restricted
Maximum Likelihood), através do subprograma
DXMRR (Model Random Regression), descrito por
MEYER (1998), que permite a estimagdo de
componentes de (co)variancia em modelos de regressdo
aleatoria.

Os efeitos aleatdrios, como proporcéo da
variancia fenotipica, para cada peso, nodiat da

~2

. . ~ (e}
pesagem, foi obtidocomosegue: h = ——3—— ;
' Oy t04 tOo,
Gl -
f2=——% _  emque, K éaestimativada

~2 ~2 ~2
Oy T0qy T0,

herdabilidade para cada peso, no dia t da pesagem; (A:f é
a proporcao da variancia de ambiente permanente em
relagdoa fenotipica, nodiat dapesagem; 6 aestimativa
da variancia genética aditiva para cada peso, no dia t
da pesagem; & é a estimativa da variancia de ambiente
permanente, par'a cada peso, no dia t da pesagem; 6—; é
a estimativa da variancia residual.

As correlagBes genéticas e de ambiente
permanente, entre os pesos nos diferentes dias de
pesagem, t et, foram estimadas por:

o

att; Oy,
~2 ~2 € rClilj = ~
aati X aatj UCH XOy

ratit i

, em que

Iy € & correlagdo genética entre os pesos, nos diferentes
dias de pesagem, t. e L Fegy ¢ a correlagdo de ambiente
permanente entre os pesos, nos diferentes dias de
pesagem, t e t; Gy, € @ covariancia genética aditiva
entre os pesos, nos diferentes dias de pesagem, t, e t
&ct.t. é a covariancia de ambiente permanente entre 0s
pesos, nos diferentes dias de pesagem, t. e t &aztle
Gil 580 as variancias genética aditiva dos pesos, nos
diferentes dias de pesagem t, e t oL e &élséo as
variancias de ambiente permanente dos pesos, nos
diferentes dias de pesagem t, e t.

A comparag&o entre os modelos foi feita pelo
Critério de Informagdo de Akaike (AIC), Critério de
Informac&o Bayesiano de Schwarz (BIC), Logaritmo da
funcdo de verossimilhanca (Log, L) e teste da razdo de

verossimilhanca (LRT), ao nivel de 1% de probabilidade,
com distribuicdo y?2, para testar diferencas entre os
modelos estudados. Esses critérios sdo baseados no
logaritmo da funcéo de verossimilhanga e se diferem,
basicamente, pela importancia dada ao nimero de
parametros no modelo.

Os critérios AIC e BIC foram obtidos por:
AIC =-2Log L +2peBIC =-2Log,L + 2pLog (N-r),
em que p se refere ao nimero de pardmetros do modelo,
N é o nimero total de observagdes e r € 0 posto da
matriz de incidéncia para os efeitos fixos. Menores
valoresde AIC e BIC e maiores valores de Log, L indicam
modelos mais adequados (BURNHAM & ANDERSON,
2004). A estatistica LRT foi obtida pela seguinte
expresséo: LRT,=2Log L, - 2IogeLJ., emque Log, L €
o maximo da funcdo de verossimilhanga para o modelo
completo i e Log, Lo maximo da funcdo de
verossimilhanca para o modelo reduzido j. Aestimativa
LRT foi comparada com o valor da distribuicdo qui-
quadrado, com d graus de liberdade e nivel de
significancia de 1%, sendo d a diferenga entre o nimero
de parametros estimados pelos modelos completo e
reduzido (aninhados). As conclusdes foram feitas da
seguinte maneira: se LRT > 2 (0,01;d) o teste seria
significativo e 0 modelo completo forneceria melhor
ajuste em relacdo ao modelo reduzido. A hipétese de
nulidade testada foi de que os modelos, completo e
reduzido, ndo diferiram entre si.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Seguem, na tabela 1, os resultados AIC, BIC,
2Log, L, NP (ndmero de parametros) e LRT, obtidos
para as diferentes classes de heterogeneidade. De
acordo com todos os critérios utilizados para avaliar a
qualidade de ajuste, o modelo que considerou a
heterogeneidade de variancia residual CL3 mostrou-se
adequado a linhagem UFV1, e 0o modelo CL5 mostrou-
se um modelo adequado a linhagem UFV?2,

Paraa linhagem UFV1, ndo houve aumentos
significativos (P<0,01) no Log, L, pelo teste da razéo
de verossimilhanca (LRT) com o incremento do ndmero
de classes heterogéneas. Nao se observam mudancas
consideraveis nos valores de AIC e BIC, sendo esses
fatores considerados na avaliagdo dos modelos. O
modelo CL3, com trés classes, poderia ser utilizado sem
perdas na qualidade do ajuste de variancia dos dados
paraa linhagem UFV1, além de ser mais parcimonioso
em relacdo ao modelo CL5.

SARMENTO et al. (2010), ao trabalharem
com a curva de crescimento de ovinos, verificou que o
modelo, considerando homogeneidade de variancias
residuais, mostrou-se inadequado, sendo que a
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Tabela 1 - Logaritmo da funcéo de verossimilhanca (2LogeL), critério de informagdo de Akaike (AIC), critério de informacdo Bayesiano
(BIC), nimero de parametros (NP) e Logaritmo da funcéo de maxima verossimilhanga (LRT), estimados para as modelagens CL3
e CL5 de variancia residual heterogénea, para as linhagens UFV1 e UFV2.

Linhagens Modelo 2 Log.L BIC NP LRT
UFVL CL3 -42.317,174 84668.34846 84792.66618 15 -

CL5 -42.307,945 84645.89165 84755.58375 17 -9.2284N8
UFV2 CL3 -40.155,719 80341.43923 80449.9735 15 -

CL5 -39.836,152 79706.30415 79829.30966 17 -319.821**
VEM Linhagem UFV1
Modelo® 2Log.L AIC BIC NP LRT
33 -42.307,945 84.645.891 84.755,583 15
34 -42.307,945 84.246.109 84.385,052 19 0,00001M¢
35 -40.032,233 80.112.467 80.287,974 24 2.275,717**
44 -41.590,122 83.226.244 83.394,438 23 1.557,881**
45 -40.015,913 80.087.826 80.292,585 28 1.554,208**
55 -39.376,798 78.819.596 79.060,919 33 639,115**
VEM Linhagem UFV2
Modelo® 2Log.L AIC BIC NP LRT
33 -39.836,152 79.706,314 79.829,308 17
34 -43.329,051 86.700,103 86.852,051 21 3.492,898**
35 -38.221,809 76.495,618 76.683,744 26 5.017,962**
44 -38.576,053 77.202,106 77.382,997 25 354,244**
45 -39.181,735 78.423,470 78.640,538 30 605,6818**
55 -38.501,275 77.072,550 77.325,796 35 680,4601**

** significativo a 1% de probabilidade; NS = N&o Significativo; * ordem de ajuste para os efeitos genéticos aditivo direto e ambiente
permanente; CL = classes de idades; VEM = Valores estimados para os modelos estudados nas linhagens de codorna de corte.

variancia residual, contendo sete classes heterogéneas,
proporcionou melhor ajuste, embora um mais
parcimonioso, com cinco classes, poderia ser utilizado,
sem perdas na qualidade de ajuste da variancia nos
dados.

BONAFE etal. (2011a), a0 estudarem a curva
de crescimento de codornas, mostra que as estimativas
de variancias, herdabilidades e correlagdes foram
influenciadas pela modelagem da variancia residual.
Faz-se necessaria a utilizacdo de heterogeneidade de
variancia, para modelar as variancias associadas a curva
de crescimento de codornas de corte.

Também, na tabela 1, estdo apresentados
os valores de 2Log L, AIC, BIC, NP e LRT para os
valores estimados para 0os modelos estudados nas
linhagens de codornas de corte. De acordo com 2Log,
L, as ordens mais altas dos polindmios para os efeitos
produziram maiores valores, o que sugere que o modelo
mais parametrizado (modelo 55, com 33 pardmetros a
serem estimados), com ordem 5 para os efeitos genético
aditivo direto e 5 para ambiente permanente de animal,
proporcionou melhor ajuste para a linhagens UFV1eo
modelo 35 (com 26 parametros a serem estimados) com
ordem 3 para os efeitos genético aditivo direto e ordem

5 para ambiente permanente de animal, proporcionou
melhor ajuste paraa UFV2.

Na tabela 2, estdo apresentadas as
estimativas de variancia genética aditiva e variancias
de ambiente permanente, para os modelos estudados
nas linhagens UFV1 e UFV2. A variancia genética
aditiva estimada para as codornas da linhagem UFV1
foi semelhante até os 28 dias de idade, apresentando
maior variagdo para o modelo 55, a partir dessa idade.
Na linhagem UFV2, observou-se uma maior oscilagdo
entre as variancias aditivas nos diversos modelos
estudados. BONAFE et al. (2011a), ao analisarem a
variancia genética aditiva em codornas de corte,
obtiveram estimativas semelhantes, porém encontraram
maior variacao, a partir dos 21 dias de idade.

Observou-se queda nas estimativas de
variancia genética aditiva a partir dos 112 dias de idade
para todos os modelos estudados na linhagem UFV1.
Na linhagem UFV2, observou-se esta queda, exceto
para os modelos 45 e 55. Estimativas de variancias
genéticas aditivas diretas crescentes, ao longo da
trajetoria, foram relatadas em ovinos de corte
(SARMENTO et al., 2010) e em bovinos de corte
(ALBUQUERQUE & MEYER, 2001), que também

Ciéncia Rural, v.42, n.9, set, 2012.
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Tabela 2 - Estimativas de variancia genética aditiva (VGA) e de variancias de ambiente permanente (VAP) de peso por idade, para as

linhagens de codornas de corte UFV1 e UFV2.

VGA Linhagem UFV1

Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 13,48 1,88 45,71 134,9 254,2 389,5 528,86 980,48 692,65 64,28
34 16,74 0,5 343 1114 218,8 3451 476,66 1.0035 911,88 3412
35 0,73 11,99 66,92 1575 274,8 410,5 556,86 1.232,1 14419 1.037,
44 44,78 15 55,72 1314 206,8 308,2 484,49 3.598,7  6.064,5 451,2
45 0,76 13,56 69,65 159,2 271,7 4240 599,02 1.805,7 2.446,5 916,5
55 8,71 114,2 2477 2204 272,3 617,5 1.265,2 2.490,7 6.451,6 3141
VGA Linhagem UFV2

Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 76,73 32,15 51,01 1277 244.6 386,2 538,53 11115 97343 529,3
34 0,11 2,2 9,85 21,27 34,81 49,07 62,82 95,42 49,11 0,15
35 2,22 8,51 59,23 146,0 258,6 387,6 524,73 1.103,2 1.1654 721,2
44 57,09 111 80,11 219,6 358,6 466,8 535,72 670,04 1.106,6 692,2
45 712,9 106,1 32,94 301,9 671,6 996,1 1.202,7 684,7 274,14 4375
55 29,5 21,57 36,91 94,45 203,3 348,9 495,08 230,36 421,0 889,8
VAP Linhagem UFV1

Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 0,14 0,24 2,05 5,19 9,19 13,65 18,18 32,94 24,22 33
34 69,75 0,66 44,23 64,78 33,15 7,86 89,0 4.466,9 84014 28,05
35 14,73 178,3 2733 63,25 126,0 899,5 2.331,9 27671 6.2925 9.468,
44 0,57 0,32 3,64 9,17 15,61 22,01 27,79 40,56 37,49 46,1
45 17,84 183,6 239,8 98,73 54,1 603,2 1.727,2 1.600,4  8.324,7 3.153,
55 0,36 4,45 14,34 20,63 20,56 15,32 8,03 28,66 92,37 10,5
VAP Linhagem UFV2

Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 2,91 0,41 2,07 8,79 19,11 32,03 46,62 118,55 1434 101,8
34 25,63 146,6 400,0 4273 336,6 509,3 1.404,3 22.682, 27.894, 9.423,
35 1,44 13,83 34,56 225,2 795,5 1.778, 2.991,9 32425 25845 1.648,
44 1,34 0,11 2,31 10,86 27,51 53,68 90,17 404,07 689,34 502,9
45 7278 189,3 70,69 80,89 111,2 189,5 358,1 1.561,3  1.203,9 1.151,
55 11,93 24,62 81,89 110,1 172,6 352,6 699,7 49324  10.723, 142,4

descreveram estimativas crescentes ao longo do
periodo estudado, com ligeira tendéncia de diminuicao,
ao final da curva de crescimento.

Resultados semelhantes também foram
apresentados por DIONELLO et al., 2008, que, em
trabalho com codornas europeias, admitindo Polindmio
de Legendre de ordem trés, encontraram variancia
genética aditiva, que variou de 1,18 a 532,8, com
oscilagBes associadas ao avancar da idade.

Uma possivel explicacdo para a trajetoria da
variancia fenotipica sdo os efeitos provocados por uma
mudanca de escala, sendo que populagBes que
apresentam um peso médio mais alto tm uma variancia
associada maior e, a partir de certa idade, com a
estabilizacdo do crescimento, essa variancia se reduz.
O mesmo pode ser observado com relagdo a variancia
genética aditiva, que é proporcional a fenotipica.

As estimativas de variancia de ambiente
permanente foram erréaticas para as linhagens UFV1 e
UFV2, ou seja, apresentaram oscilacdes até 147 dias de
idade, porém com tendéncias de aumento com a idade.
BONAFE et al. (2011a) encontraram estimativas de
efeito de ambiente permanente crescentes, do
nascimento aos 42 dias de idade. AKBAS et al. (2004) e
WINTER et al. (2006) encontraram valores de
covariancias para ambiente permanente, positivas e
crescentes, entre 0s pesos corporais em codornas de
corte.

Na tabela 3, estdo apresentadas as
estimativas de varidncias fenotipicas, variancias
residuais e herdabilidades para os modelos estudados
nas linhagens UFV1 e UFV2. Assim como encontrados
por AKBAS et al. (2004) e BONAFE etal. (2011a), todos
0s componentes de variancia aumentaram com a idade

Ciéncia Rural, v.42, n.9, set, 2012.
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Tabela 3 - Estimativas de variancias fenotipicas (VF), variancias residuais (VR), herdabilidades (h®) de peso por idade, para as linhagens de
codornas de corte UFV1 e UFV2.

VF Linhagem UFV1
Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 3315 320,0 365,6 260,8 384,0 5238 5.757, 6.223, 5.927, 5.277,9
34 546,0 460,6 538,0 3387 4146 515,6 1.914, 6.815, 10.658  1.714,6
35 43,97 2188 368,8 3955 575,6 1.484 5.984, 7.094, 10.829  13.601,
44 5315 4879 5455 303,2 385,1 4928 1.665, 4.792, 7.254, 1.650,2
45 48,95 2275 4139 4356 509,4 1.204 5.254, 6.334, 13.699  6.997,6
55 36,89 146,8 290,2 4126 464,4 804,4 4.320, 5.566, 9.591, 6.242,0
VF Linhagem UFV2
Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 3103 262,8 290,6 374,1 1.739 1.894 3.436, 4.081, 3.792, 3.306,5
34 4825 606,0 1.195, 1.233 3714 558,4 13.528 34.838 47273 28.753,
35 103,1 121,8 211,1 4885 1.592 2.704 5.783, 6.613, 4.407, 3.027,0
44 429,1 3718 4171 565,2 917,8 1.052 1.824, 2.272, 2.212, 1.611,3
45 5.371, 4.226 106,8 386,0 1121 1.524 2.634, 3.319, 1.810, 1.9215
55 23538 2405 304,2 390,0 716,3 1.042 2.520, 6.488, 13.581  5.702,1
VR Linhagem UFV1
Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 3179 3179 317,9 120,6 120,6 120,6 5.120, 5.120, 5.120, 5.120,3
34 459,50 4595 4595 162,6 162,6 162,6 1.345, 1.345, 1.345, 1.345,0
35 28,501 28,50 28,50 174,7 174,7 174,7 3.095, 3.095, 3.095, 3095,2
44 486,16 486,1 486,1 162,6 162,6 162,6 1.152, 1.152, 1.152, 1.152,8
45 29,842 29,84 29,84 173,0 173,0 173,8 2.977, 2.977, 2,977, 2.977,1
55 28,135 28,13 28,13 1715 1715 1715 3.047, 3.047, 3.047, 3.047,3
VR Linhagem UFV2
Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 230,66 230,6 23761 2376 1.476 1.476 2.851, 2.851, 2.675, 2.675,3
34 457,20 4572 784,96 7849 0,01 0,01 12.061 12.061 19329  19.329,
35 99,466 99,46 117,32 1173 538,4 538,4 2.267, 2.267, 657,64 657,64
44 370,76 370,7 33471 3347 531,6 531,6 1.198, 1.198, 416,15 416,15
45 3930,4 3930, 3,159 3,159 338,9 338,9 1.073, 1.073, 332,64 332,64
55 194,39 194,3 18545 1854 340,3 340,3 1.325, 1.325, 2.436, 2.436,7
h? Linhagem UFV1
Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 0,04 0,05 0,12 0,51 0,66 0,74 0,09 0,15 0,11 0,12
34 0,03 0,01 0,06 0,32 0,52 0,66 0,25 0,14 0,08 0,19
35 0,01 0,05 0,18 0,39 0,47 0,27 0,09 0,17 0,13 0,07
44 0,08 0,03 0,1 0,43 0,53 0,62 0,29 0,75 0,83 0,27
45 0,01 0,05 0,16 0,36 0,54 0,35 0,11 0,28 0,17 0,13
55 0,23 0,07 0,85 0,53 0,58 0,76 0,29 0,44 0,67 0,51
h? Linhagem UFV?2
Modelo 1 7 14 21 28 35 42 77 112 147
33 0,24 0,12 0,17 0,34 0,14 0,2 0,15 0,27 0,25 0,16
34 0,03 0,03 0,08 0,17 0,09 0,08 0,46 0,27 0,1 0,05
35 0,02 0,06 0,28 0,28 0,16 0,14 0,09 0,16 0,26 0,23
44 0,13 0,02 0,19 0,38 0,39 0,44 0,29 0,29 0,5 0,42
45 0,13 0,02 0,3 0,78 0,59 0,65 0,45 0,2 0,15 0,22
55 0,12 0,08 0,12 0,24 0,28 0,33 0,19 0,35 0,3 0,15
das codornas. A variancia fenotipica estimada, para a As herdabilidades estimadas foram de
linhagem UFV2, aumentou consideravelmente com o médias a altas, exceto das caracteristicas peso, aos 7 e
tempo, sendo observada queda, a partir do 77° dia de 14 dias de idade. TON et al. (2006) encontraram
idade. herdabilidades baixas, que variaram de 0,05 a 0,07. Ja

Ciéncia Rural, v.42, n.9, set, 2012.



Modelos de regressdo aleatdria para avaliagdo da curva de crescimento em matrizes de codorna de corte 1647

DIONELLO etal. (2008) encontraram herdabilidade de
0,08 para peso ao nascimento, estando de acordo com
0 resultados encontrados.

DIONELLO etal. (2008), ao estudar o peso
corporal do grupo genético EV1, obteve resultados
semelhantes aos descritos por AKBAS et al. (2004)
que, ao usarem modelos de regressdo aleatdria, para
avaliarem o crescimento de codornas de corte,
encontraram aumento linear nos valores de
herdabilidades dos pesos corporais, até o 28° dia de
idade, com a variancia genética dos pesos corporais
avaliados reduzidos, ao final do periodo.

CONCLUSAO

O modelo que considerou a
heterogeneidade de variéncia residual CL3 mostrou-se
adequado a linhagem UFV1, e 0 modelo CL5 a linhagem
UFV2. Uma funcdo polinomial de Legendre com ordem
5, para efeito genético aditivo direto e 5 para efeito
permanente de animal, para a linhagem UFV1 e com
ordem 3, para efeito genético aditivo direto e 5 para
efeito permanente de animal para a linhagem UFV2,
deve ser utilizada na avaliagdo genética da curva de
crescimento das codornas de corte em estudo.
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