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RESUMO - Estimativas dos parametros genéticos e fenotipicos de algumas caracteristicas produtivas em linhagem
paterna de matrizes de frango de corte foram obtidas utilizando-se a metodologia de modelos mistos. Utilizaram-se dados
de aproximadamente 46.000 aves, originados de 12 geragfes no periodo de 1992 a 2003, fornecidos pela EMBRAPA Suinos
e aves. Nos machos foram avaliadas as caracteristicas peso corporal aos 42 dias de idade (P42), comprimento de peito
(CPeito), largura maior do peito (Largl) e largura menor do peito (Larg2) aos 42 dias de idade. Os componentes de variancia
e co-variancia foram estimados utilizando-se o programa DFREML. As estimativas de herdabilidade obtidas foram moderadas
e variaram de 0,29 a 0,53. As correlacGes genéticas foram: 0,68 entre P42 e CPeito; 0,65 entre P42 e Largl; 0,48 entre
P42 e Larg2. O estudo da tendéncia genética das caracteristicas indicou que progresso genético estd sendo obtido.

Palavras-chave: matrizes de frango de corte, modelos mistos, parametros genéticos, REML, tendéncia genética

Estimates of genetic parameters and trends for performance traits in
paternal broiler lineages under selection

ABSTRACT - Estimates of genetic and phenotypic parameters for performance traits in paternal broiler lineages
selected during 12 generations were obtained through mixed models methodology. Data consisting of body weight (P42),
breast length (CPeito), largest (Largl) and smallest (Larg2) breast widths recorded at 42 days of age in approximately 46,000
birds between 1992 and 2003 provided by CNPSA/EMBRAPA were used to estimate (co)variances by REML. The heritability
estimates were moderate, ranging from 0.29 to 0.53. Genetic correlations estimates between P42 and CPeito, Largl and
Larg2 were 0.68, 0.65 and 0.48 respectively. Genetic trend estimates indicate that progress has been obtained by selection
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on the performance traits.
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Introducéo

O predominio de grandes empresas no mercado de
genética avicola esté relacionado as tecnologias emprega-
das na producdo de linhagens, com caracteristicas adequa-
das ao nivel tecnologico da cadeia, as técnicas de manejo
eas preferéncias do consumidor. Segundo estudo realizado
pelaCNPSA/EMBRAPA em 2001, a participacdo da variavel
material genético representa, aproximadamente, 8,3% do
custo total da avicultura de corte.

A busca por genétipos mais produtivos e compativeis
com as condic¢Bes ambientais locais deve ser objetivo nos
programas de melhoramento animal. Assim, é fundamental
o0 estabelecimento de programas estaveis de acdo, ampara-

Este artigo foi recebido em 23/4/2007 e aprovado em 12/2/2008.
Correspondéncias devem ser enviadas para vayego@ufpr.br.

dos com suportes financeiros adequados. A diversidade de
material genético no Brasil facilita o trabalho de melhora-
mento, entretanto, a reproducdo indiscriminada desse
material sem a selecdo adequada ocasiona problemas
relacionados a depressao por endogamia (Martins, 2002).
Portanto, € necessario intensificar processos de identifi-
cagdo dos gendtipos superiores por meio de programas
coordenados de melhoramento animal (Pereira, 1996).
Desde 1983, aEMBRAPA desenvolve um programa de
melhoramento completo (linhas puras, bisavozeiros,
avozeiros e matrizeiros) utilizando-se técnicas de genética
quantitativa para produtos de corte e postura e mantém
0 programa voltado a pequenos e médios produtores,
além de cooperativas. De acordo com Figueiredo (2005),
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autilizagdo deumaouduaslinhaspaternaseduaslinhas
maternas é importante, pois permite melhorar caracteristicas
antagdnicas, como produc¢do de ovos e peso corporal a
maturidade sexual.

Para o programa de melhoramento genético animal
funcionar, é necessario que o objetivo e o critério de
selecdo estejam bem definidos. Para a correta definigéo
do critério de selecdo, sdo necessarias informacdes
confidveisacercadosparametrosgenéticos(herdabilidades
e correlagcbes genéticas) e fenotipicos (correlactes
fenotipicas) associadosascaracteristicasenvolvidasno
melhoramento.

A estimativa dos parametros genéticos e fenotipicos
exigeconhecimento dasmagnitudesdasvarianciasgenéticas
aditivas e fenotipicas da caracteristica avaliada ou de sua
herdabilidade (Carneiro et a., 2004). Essas variancias geral -
mente sdo desconhecidas, 0 que torna necessario estimar,
primeiro, os componentes de co-variancia e, depois, 0s
parametros genéticos e fenotipicos.(Kennedy, 1981).

O uso dos métodos de maxima verossimilhanga para
estimar oscomponentesde co-varianciatem sido estimulado
em analises de dados de reproducdo animal pelo Modelo
Animal (AM), umavez que esses métodos sao considera-
velmentemenosviesadospel asel ecdo que seuscorrespon-
dentesde ANOVA (Meyer & Thompson, 1984). De modo
geral, estudos tedricos indicam que inferéncias pontuais
realizadas a partir de fungdes de verossimilhanga ndo séo
afetadas por algumasformas de sel ecéo (Resende & Rosa-
Perez, 2001), motivo pelo qual o método REML se tornou
padréo para a estimagdo de componentes de variancia em
programas de melhoramento genético. O método REML
eliminaovicioatribuidoamudancanasfreqiiénciasal élicas
pela selegdo, por meio do uso da matriz de parentesco
completa (A), o que torna possivel a obtencdo de compo-
nentes de variancia para uma popul acéo-base nao sel ecio-
nada e a predi¢do de valores genéticos de individuos de
qualquer geracéo.

A estimagéo dos parametros genéticos e fenotipicos
para as caracteristicas usadas em selec&o, assim como a
estimacao datendénciagenética dessas caracteristicasem
linhagensdeavesdecorte, érealizadacom osobjetivosde
orientar, conduzir e até avaliar a eficiéncia da selecéo
empregada, o torna aconselhavel o monitoramento cons-
tante desses itens em programas de selecao.

Este estudo foi realizado com o objetivo de estimar os
componentes de co-variancia, os parametros genéticos
(herdabilidades e correlagdes) e as tendéncias genéticas
paraal gumas caracteristicas de importanciaeconémicaem
linhagem de frangos de corte.

M aterial e M étodos

O estudo foi realizado utilizando-se informacdes de
parentesco de 46.517 matrizes macho defrangosde corte
machos, obtidasno periodode 1992 a2003, de 12 geracdes,
constantesno Banco Ativo de GermoplasmaparaAvesde
CortedaEMBRAPA Suinos e Aves, em Concordia, Santa
Catarina. Esse banco foi criado com o objetivo de manter
sob selecéo as linhagens puras de frango de corte que
deram origem aos produtos EMBRAPA 021 e EMBRAPA
041 e aslinhagens de controle de interesse para pesquisa
em genéticaemelhoramento deaves. Naselecéo dalinha-
gem macho, sdo val orizadas as caracteristi cas peso corpo-
ral, conversao alimentar, viabilidade geral e especifica,
rendimento de carcaca, rendimento de peito, gordura na
carcaga, empenamento e auséncia de defeitos. As aves
sao criadas e recriadas com ragdo para alto desempenho
por peso corporal etamanho depeito aos42 diasdeidade.
Os machos sel ecionados nessa fase séo submetidosaum
teste de selecao para conversao alimentar dos 43 aos 49
dias de idade. Os animais sel ecionados séo mantidos em
galpdoderecriae, naidadedeacasal amento, paraexpansao
do plantel, sdo submetidos ao teste de fertilidade.

Foram avaliadas as caracteristicas peso corporal aos42
dias de idade (P42), comprimento de peito (CPeito) aos 42
diasdeidade, larguramaior do peito (Largl) aos42 diasde
idadeelarguramenor do peito (Larg2) aos42 diasdeidade.
As informac0es referiam-se a 3.870 aves.

Os componentes de varidncia e co-variancia foram
estimados utilizando-se o programa DFREML (Derivative-
Freeresticted Maximum Likelihood —versédo 3.0), desenvol -
vido por Meyer (1988), que empregao AM-BLUP, por meio
do pacote DXMUX.

Utilizou-se o seguinte model o estatisti co, em suaforma
matricial:

y=XB+Zu+e

em que: Y = vetor (ngx1) de observacdes de g caracteris-
ticas medidas organizadas dentro de cada animal, em que
n = ndmero de animais em avaliagéo; E) = vetor (pgx1) de
efeitosfixosep=nudmerodeefeitosfixos; X = matriz (ngxpq)
deincidénciade p efeitosfixos; Y = vetor (ngx1) deefeitos
aleatorios (efeitosgenéticosaditivosdosanimais); Z=uma
matriz diagonal (ngxnq) deincidénciadeefeitosal eatérios,
constituidade“1” ou“ 0", nadiagonal principal, dependendo
se a caracteristicafoi medidano animal; € = vetor (ngx1)
de variaveisal eatériasndo-observéveis, denominado vetor
deerros aleatorios.
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As pressuposi ¢cdes da distribuigio multivariadade ¥,
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Estando as medidas ordenadas dentro de cada animal
no vetor Y as matrizes G e R sdo definidas por:
G=AAGyeR=IAR,
em que A = produto de Kronecker; A = matriz (nxn) de
parentesco; | = matriz identidade (nxn); Gy=matriz (qxa) de
varianciaeco-varianciagenéticaaditivaentreasqcaracte-
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que s ,i = variancia genética aditiva da i-ésima caracteris-
ticae = co-varianciagenéticaentreascaracteristicai ej, com
i=1,2,..,9ej=12,..,0 Ry=matriz (gxq) devarianciae
co-varianciaresidual entre as g caracteristicas, definidas

ég? u
& Se, 892192 Seleq a

por: é : 3 , g, em que s, € a
geleq Sezeq Seq u

variancia residual da i-ésima caracteristica e S, , a

co-varianciaresidual entre as caracteristicai ej, comi
1,2, ..,9ej=12, ..,0q.

O vetor de observagdes Y, a matriz de incidéncia de
efeitosfixos X, amatriz deincidénciade val ores genéticos

Z e o vetor de valores genéticos U apresentam nq linhas

mostrando cada observacéo individual, ou seja, que cada

animal produz q equagdes. Assim, no modelo animal, o

numero deequagBesaserem resolvidasequival eao nUmero

deanimaismultiplicado pel onimerodecaracteristicas(nqg).
O sistema de equagdes do model o misto é:

~
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e sua solucdo gera o resultado:

U= (zR1z + G1)y1ZR1 (-X)

b={X[R! -RlzZR1z+GYlzRY X}~ .X [R1

-Riz@zrR1z + Glyl Ry
Nas andlises uni e bicaracteristicas, foi considerado

efeitofixo (vetor U) aincubagdo e efeito aleatdrio (vetor t} ),

o valor genético aditivo direto dos animais para todas as
caracteristicas avaliadas.

A tendéncia genética paratodas as caracteristicas foi
determinada pelaregressao das médias anuai s das estima-
tivasdo valor genético (VG) dosanimais, obtidos por meio
dasanalisesunicaracteristicascom o pacote DXMUX, que
integra o programa DFREML, em relagdo ao ano de nasci-
mento do animal, segundo o model o de regresséo:

y; =a+bx; +e,

emque: Y;=valor genético médio dos animais nascidos no
j-ésimoano; X =j-ésimo ano denascimento; a= constanteda
equacéo; b = coeficiente angul agdo daequagéo (coeficiente
de regressao linear); § = erro aleatorio com e~ N(o; s2 )

A andlise de regressdo foi realizada utilizando-se o
programaBioEstat 4, o que possibilitou verificar, por meio
de regressao linear, as evolucdes genéticas e fenotipicas
para todas as caracteristicas estudadas.

Resultados e Discussao

O peso corporal médio de 2,57 com desvio-padrao de
0,23 kg foi semel hante ao relatado por Schmidt et al. (2003),
de 2,27 kg, e superior ao relatado por Schmidt et al. (1992),
de 1,41 kg (Tabela 1). Os coeficientes de variagdo foram
moderados, de4,48a13,00%, indicando aexisténciadeuma
variabilidade fenotipica significativa nas caracteristicas.

As estimativas de herdabilidades foram de moderadas
aaltas, portanto, diferencas genéticas entre osindividuos
sdo responsaveis, em grande parte, pelavariacao fenotipica
dacaracteristica (Tabela 2), o que permite predizer valores
genéticos por meio dosval oresfenotipicos, poiso compo-
nente genético é altamente relevante dentro da expresséo
total davariagéo.

Tabela 1 - Peso corporal (P42), comprimento de peito (CPeito),
largura maior do peito (Largl) e largura menor do peito
(Larg2) aos 42 dias de idade

Caracteristica n X S CV%  Min Max

P42 (kg) 3.846 2,557 0,23 9,05 1,80 3,30
CPeito (cm) 3.866 13,95 0,63 4,52 12,00 15,70
Largl(cm) 3.866 8,56 0,76 8,88 6,20 10,70
Larg2 (cm) 3.872 528 0,69 12,88 3,20 7,40

n = nimero de aves; X = média; S = desvio-padréo; CV = coeficiente de
variagdo; Min = minimo; Max = maximo.
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Tabela 2 - Estimativas das variancias genéticas aditivas (s 2),
residuais (s 2) e fenotipicas (s ?2), herdabilidades

Tabela 3 - Estimativas de correlagdes fenotipica (rp), genética
aditiva (r,) e ambiental (rz) entre as caracteristicas

(h?) e erro-padréao (EP) analisadas
Caracteristica P42 CPeito Larg1l Larg 2 o A e
Componente de co-variancia P42 x CPeito 0,62 0,68 0,57
P42 x Larg 1 0,55 0,65 0,49
S i 0,02 0,19 0,14 0,09 P42 x Larg 2 0,46 0,48 0,45
Cpeito x Larg 1 0,52 0,43 0,59
S é 0,03 0,17 0,29 0,22 Cpeito x Larg 2 0,34 0,33 0,37
Larglx Larg 2 0,68 0,84 0,60
S s 0,05 0,36 0,43 0,31
P42: peso corporal aos 42 dias de idade; CPeito: comprimento de peito aos
T 42 dias de idade; Largl: largura maior do peito aos 42 dias de idade; Larg2:
Herdabilidade largura menor do peito aos 42 dias de idade.
h? 0,37 0,53 0,33 0,29
EP 0,06 0,06 0,06 005

P42: peso corporal aos 42 dias de idade; CPeito: comprimento de peito aos
42 dias de idade; Largl: largura maior do peito aos 42 dias de idade; Larg2:
largura menor do peito aos 42 dias de idade.

A herdabilidade para peso aos 42 dias de idade (0,37
com erro-padréo de 0,06) esta dentro da variagé@o encon-
trada por Ledur et al. (1992; 1994), de 0,27 a0,56 e de 0,26
a 0,44, e por Singh & Trehan (1994), de 0,30 a 0,52. No
entanto, foi superior aointerval o descrito por Schmidtetal.
(1992), de0,30a0,32, aosval oresencontrados por Argentdo
et al. (2002), de 0,33, e por Krumar et al. (2002), de 0,23, e
inferior ao valor relatado por Ranceet al. (2002), de 0,52, e
ao intervalo descrito por Mallik et a. (2003), de 0,44 a0,53.
O valor obtido é relativamente alto, portanto, P42 pode
fornecer uma resposta eficiente aselecéo fenotipica, uma
vez que grande parte da variacgdo fenotipica é atribuida a
variagdo genética entre individuos. As estimativas de
herdabilidades paralarguras maior e menor de peito foram,
respectivamente, 0,33 com erro-padréo de 0,06 e 0,29 com
erro-padrao de 0,05 e indicam que essas caracteristicas
podem responder com eficiéncia a seleg¢do, assim como a
caracteristica comprimento de peito, que apresentou esti-
mativa de herdabilidade de 0,53 com erropadréo de 0,06.
Essesresultados sdo interessantes, poisindicam queganhos
genéticos significativos em quantidade de carne de peito
podem ser obtidos, o0 que é de interesse comercial em se
tratando de linhagem de corte.

De acordo com Cardellino & Rovira (1987), o grau de
correlagdo genéticaentre duas caracteristicas éimportante
para controlar diretamente amudanca genética da caracte-
ristica quando selecionada por meio de outra. Como as
herdabilidades das caracteristicas avaliadas foram mode-
radas (0,29 a 0,53), as correlagBes genética e ambiental
contribuem de maneirasemel hanteacorrel agéo fenotipica
(Tabela3).

O fato de as correl agdes genéticas estimadas serem de
moderadas aaltas (0,33 a0,84) indicaque bonsresultados

podem ser obtidos por meio de respostas correlacionadas.
AscorrelacgBesfenotipicasentre peso aos 42 diasdeidade
e comprimento de peito e larguras maior e menor foram
moderadas (0,62; 0,55 e 0,46, respectivamente) eacontribui-
¢ao das correlagdes genéticas levemente superior a das
correlagBes ambientais, o que significa que aves com alto
peso aos 42 diasdeidade podem apresentar caracteristicas
de peito elevadas, tanto por causas genéticas como
ambientais.

Ascorrelagdes fenotipi cas entre comprimento de peito
e larguras maior e menor foram moderadas (0,52 e 0,34,
respectivamente), de modo que contribuicéo das correla-
¢Oes ambientais foi levemente superior a das correlaces
genéticas. Ascorrelagcdes genéticasentre peso aos 42 dias
de idade e comprimento de peito e entre as larguras maior
e menor (0,68, 0,65 e 0,48, respectivamente), indicam que a
selecdo por peso corporal aos 42 dias de idade influencia
positivamente as caracteristicas de peito, utilizadas para
inferir a area de peito da ave (Schmidt et al., 2006). Desse
modo, aves com peso corporal elevado aos42 diasdeidade
tendem aapresentar maior areadepeito, o queéinteressante
para linhagens de corte.

Uma vez que as correlagBes genéticas entre compri-
mento de peito e larguras maior e menor e, entre largura
maior e menor, foram medianas aalta e positivas (0,43, 0,33
e 0,84, respectivamente), portanto, ganhos genéticos
podem ser al cancados por meio de sele¢do indireta. Entre-
tanto, a selecéo para elevado peso corporal deve ser feita
criteriosamente, poisaves muito pesadastendem areduzir
suascaracteristicasdereproducao. A deposicaodegordura
abdominal éoutra caracteristica que sofreinfluénciaindi-
reta da selecao para peso corporal. Segundo Gaya (2003) e
Rance et al. (2002), os critérios de selecéo utilizados tém
aumentado a deposi¢édo de gorduraabdominal nas aves, 0
gue pode futuramente ocasionar prejuizos.

A tendéncia genética paraacaracteristica peso aos 42
diasdeidade (FiguralA) foi significativa(P<0,05) ecrescente
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Figura 1 - Tendéncia genética para (A) peso aos 42 dias de idade (kg), (B) comprimento de peito (cm), (C) largura maior de peito (cm)

e (D) largura menor de peito (cm).

(+0,009 kg/ano), indicando que, ao longo das geragdes, 0
peso aos42 diasdeidade tende aaumentar nalinhagem em
estudo.

A tendéncia genética para comprimento de peito
(Figura1B) foi significativa (P<0,05) e crescente (+0,033 cm/
ano), indicando que, nessa linhagem, o comprimento de
peito das avestende aaumentar ao longo do trabalho de
selecéo.

Astendénciasgenéticasparalargurasmaior emenor de
peito (Figuras 1C e 1D) ndo foram significativas (P>0,05).

Conclusbes

Asestimativasdeherdabilidadeparaascaracteristicas
estudadasforam demoderadasaaltas, indicando queuma
parcelarelativamente grande da variagao observada nas
caracteristicas é decorrente de diferencas nos genes de
efeito aditivo e que é possivel alcancar ganhos genéticos,
por meio de selecdo, nas aves da linhagem estudada.
Quando as correlacdes genéticas entre peso corporal aos
42 diasdeidade eascaracteristicasde peito sdo positivas
eelevadas, arespostacorrel acionadadasel ecéo por peso
aos 42 dias sobre essas caracteristicas pode ser eficiente.

Um progresso genético significativo estasendo obtido ao
longo da selecéo para as caracteristicas peso corporal e
comprimento de peito aos 42 dias de idade.
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