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RESUMO

PARAMETROS GENETICOS PARA SELECAO DE LINHAS PURAS
DA RACA RHODE ISLAND RED PARA PRODUCAO DE OVOS

AUTORA: MAGDA METZ
ORIENTADOR: PAULO ROBERTO NOGARA RORATO

Este estudo teve como objetivo estimar parametros genéticos para a caracteristica producéo
de ovos por meio de diferentes modelos. Os dados utilizados, referentes a producdo de ovos
de aves de linha pura da raca Rhode Island Red (RIR), linha GG, coletados no periodo de
1992 a 2013, fornecidos pelo CNPSA EMBRAPA. No Artigo 1 objetivou-se estimar os
coeficientes de herdabilidade e correlacdo para a producéo de ovos em periodos parciais e
total, assim como, verificar a possibilidade do uso de um modelo de posto reduzido. A
producdo de ovos foi avaliada por meio da taxa de producdo de ovos, composta por 7.087
registros agrupados em 13 periodos de 4 semanas (PO1 a PO13) entre a 192 a 702 semana
de vida das aves, e outros 4 periodos acumulados (P1 a Ptotal). Para a analise de
componentes principais foram consideradas os periodos de PO2 a PO11. As estimativas de
herdabilidade foram 0,39, 0,11, 0,15 e 0,07 (P1, P2, P3 e Ptotal). As correlacdes genéticas
entre os periodos P1xPtotal, P2xPtotal e P3xPtotal foram respectivamente 0,18, 0,53 e 0,99.
O modelo de posto reduzido ajustado para os dois primeiros componentes principais foi o
que proporcionou o melhor ajuste. As estimativas de herdabilidade para esse modelo
variaram de 0,10 a 0,26. Conclui-se que a selecdo de aves baseada na producdo de ovos
até a 542 semana (P3) possui alta correlagdo genética com a producao total de ovos, e a
estrutura de covariancia genética para taxa de postura pode ser ajustada utilizando um
modelo de posto reduzido contendo dois componentes principais. O Artigo 2 teve como
objetivo comparar diferentes modelos de regressao aleatéria (MRA), com distintas ordens do
polinbmio de Legendre, visando identificar o modelo de melhor ajuste para a taxa de postura
de aves RIR e estimar os componentes de (co)variancia e parametros genéticos para essa
caracteristica. O arquivo de trabalho ficou composto por 83.687 registros, e as producgdes
semanais foram agrupadas em 13 periodos compostas de 4 semanas (POl a PO13). O
modelo proposto incluiu o efeito fixo de geracéo, a trajetéria média de producéo, o efeito
aleatério e genético aditivo, o efeito permanente direto e residual. Para modelar a trajetoria
fixa foi usado polinbmio de ordem quatro e para as trajetérias aleatérias, foram usados os
polinémios ortogonais de Legendre, variando as ordens para o efeito genético aditivo e de
ambiente permanente, com variancia residual homogénea ou heterogénea. As diferencas
entre 0os modelos foram comparadas utilizando os critérios de AIC, BIC, LogL e estatistica
LRT. O modelo composto por polindmios de ordem quatro para efeito fixo, ordem dois para
efeito aditivo, oito para ambiente permanente, contendo sete classes de variancia residual,
foi 0 mais adequado para o ajuste dos dados de taxa de producdo de ovos. As estimativas
de herdabilidade variaram de 0,01 a 0,24 e as correlagdes genéticas entre os periodos
variaram de -0,27 a 1,00. A selecdo baseada nos periodos parciais PO7 a PO10
apresentam boas estimativas de herdabilidade, estdo bem correlacionados, sendo, portanto,
indicados para a selecdo de aves RIR.

Palavras-chave: Analise Multivariada. Componentes Principais. Regresséo Aleatéria.



ABSTRACT

GENETIC PARAMETERS FOR THE SELECTION OF PURE LINES OF THE
RHODE ISLAND RED BREED

AUTHOR: MAGDA METZ
ADVISOR: PAULO ROBERTO NOGARA RORATO

This study aimed at estimating genetic parameters for the characteristic egg production by
means of different models. The data used, referring to the production of eggs of pure-bred
Rhode Island Red (RIR) line GG, collected in the period from 1992 to 2013, provided by
CNPSA EMBRAPA. In Article 1, the objective was to estimate the coefficients of heritability
and correlation for partial and total egg production, as well as to verify the possibility of using
a reduced rank model. Egg production was evaluated through the egg production rate,
composed of 7,087 records grouped in 13 four-week periods (PO1 to PO13) between the
19th to the 70th week of life of the birds, and another 4 accumulated periods (P1 to Ptotal).
For the analysis of main components, the periods from PO2 to PO11l were considered.
Heritability estimates were 0.39, 0.11, 0.15 and 0.07 (P1, P2, P3 and Ptotal). Genetic
correlations between the periods P1xPtotal, P2xPtotal and P3xPtotal were respectively 0.18,
0.53 and 0.99. The reduced post model adjusted for the first two main components provided
the best fit. Heritability estimates for this model ranged from 0.10 to 0.26. It was concluded
that the selection of birds based on the production of eggs up to the 54th week (P3) has a
high genetic correlation with the total egg production, and the genetic covariance structure
for posture rate can be adjusted using a reduced rank model containing two main
components. The objective of this study was to compare different models of random
regression (MRA) with different orders of the Legendre polynomial, in order to identify the
best fit model for the RIR bird posture rate and to estimate the covariance and parameter
components for this characteristic. The work file consisted of 83,687 records, and weekly
productions were grouped into 13 composite periods of 4 weeks (POl to PO13). The
proposed model included the fixed generation effect, the average production trajectory, the
additive random and genetic effect, the direct and residual permanent effect. In order to
model the fixed trajectory we used a polynomial of order 4 and for the random trajectories,
Legendre orthogonal polynomials were used, varying the orders for the additive and
permanent environment genetic effect, with homogeneous or heterogeneous residual
variance. Differences between the models were compared using the AIC, BIC, LogL and LRT
statistics. The model composed of polynomials of order four for fixed effect, order two for
additive effect, eight for permanent environment, containing seven classes of residual
variance, was the most adequate for the adjustment of egg production rate data. Heritability
estimates ranged from 0.01 to 0.24 and genetic correlations between the periods ranged
from -0.27 to 1.00. The selection based on the partial periods PO7 to PO10 have good
estimates of heritability, are well correlated and are therefore indicated for the selection of
RIR birds.

Keywords: Multivariate Analysis. Principal Components. Random Regression.
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1 INTRODUCAO

A avicultura de postura possui grande importancia no segmento comercial
brasileiro e a atividade vem aumentando sua producdo nos ultimos anos (IBGE,
2017). O aumento na producdo nos ultimos anos é consequéncia de melhorias no
manejo, na nutricdo, na sanidade e na genética, e nos sistemas de acasalamento a
qual tem possibilitando que aves de menor peso corporal sejam capazes de produzir
ovos de maiores, sendo, portanto, importante as pesquisas relacionadas ao
melhoramento genético destas aves (SOBRINHO; FONSECA, 2007).

Para um bom programa de melhoramento genético via selecdo e otimizacdo
dos sistemas de acasalamento, visando o vigor hibrido, é necessario o
conhecimento das variancias genéticas, fenotipicas e de ambiente, além dos
pardmetros genéticos (herdabilidade e correlacdo genética) de cada caracteristica
de interesse, com o objetivo de estimativa do potencial genético de cada ave
candidata a selecdo. Além disso, a estimativa do vigor hibrido ou heterose, no
cruzamento de aves puras para a formacdo das matrizes, é determinante para
decidir quais as caracteristicas a ser selecionadas em cada linha de aves puras, de
forma que haja uma complementariedade no processo de melhoramento e nos
sistemas de acasalamento. Dessa forma, maximizando as vantagens de selecéo
para caracteristicas de maior herdabilidade e do cruzamento entre linhas obtendo
maior vigor hibrido, mantendo uma “chave genética” que permita a formacéo de um
produto comercial com a composicdo genética e a qualidade desejada.

O parametro genético herdabilidade pode indicar qual o método de selecao a
ser empregado, o de correlacdo genética entre uma caracteristica e, como a selecéo
de uma pode influenciar as demais (SAVEGNAGO et al., 2011). A estimativa dos
parametros genéticos para caracteristicas que se repetem ao longo do tempo,
denominados dados longitudinais, como a producdo de ovos, pode ser feita por
diversas metodologias, entre elas estdo o0s modelos de repetibilidade,
multicaracteristica e de regresséao aleatoria (KIRKPATRICK et al., 1994).

Este trabalho foi realizado com o objetivo de estimar parametros genéticos
(herdabilidade e correlacéo) para a taxa de postura de aves de linha pura da raca
Rhode Island Red, medida em periodos parciais e total por meio de modelos

univariado, multivariado e de regressao aleatéria.



2 REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 PRODUCAO DE OVOS

A producado de ovos € a caracteristica de maior importancia para a selegéo e
melhoramento de aves de postura. Esta é uma caracteristica quantitativa controlada
por um grande numero de pares de genes e muito influenciada pelo ambiente
(FERREIRA et al., 2017). Desse modo em 1983 o Centro Nacional de Pesquisa de
Suinos e Aves (CNPSA) da Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria
(EMBRAPA) iniciou um programa de melhoramento genético de aves para corte e
posteriormente para postura (SILVA, 2008). O programa de melhoramento de aves
de postura tem como objetivo a producdo de hibridos comerciais resultante do
cruzamento de aves da linhagem GG (fémeas — Rhode Island Red), linhagem MM
(machos — Rhode Island Red) e linhagem SS (Plymouth Rock Branca).

O esquema para desenvolvimento de material genético em aves de postura
implica no desenvolvimento de linhagens por selecdo, para diferentes
caracteristicas, visando os efeitos genéticos aditivos, e o posterior cruzamento para
explorar a heterose e recuperar os efeitos de uma possivel depressédo causada pela
endogamia (MARTINS, 2002).

A raca Rhode Island Red é utilizada na formacéo de linhagens para a criacao
agroecologica e industrial. Essas aves apresentam corpo em forma de bloco
alongado com plumagem marrom podendo conter algumas penas pretas na cauda,
pescoco e asas. Ao acasalar machos desta raga, portadores do gene “gold” (ndo
barrado), com fémeas geneticamente “silver” (barrado), € possivel identificar o sexo
do pintinho no primeiro dia de vida pela coloracdo da plumagem, o que torna essa
raca bastante utilizada na producdo de poedeiras comerciais autossexaveis
(FIGUEIREDO et al., 2003).

O desenvolvimento sexual das aves é um evento que tem origem
essencialmente genética, o sexo € determinado pela heranca de cromossomos
sexuais distintos (ZZ = macho, ZW = fémea), sendo o cromossomo W determinante
para a diferenciacdo sexual. O desenvolvimento gonadal ocorre por volta do 3° a 4°
dia de desenvolvimento embrionario (HAMBURGER; HAMILTON, 1951; SMITH,;
SINCLAIR, 2004), e sua diferenciacdo ocorre por volta da 6° a 7° dia de

desenvolvimento embrionario, envolvendo uma série de genes especificos (MORAIS
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et al.,, 2012). Entretanto as aves atingem a maturidade sexual por volta da 182 e 232
semanas de idade (UNVER et al., 2002), e o inicio da postura ocorre devido ao
amadurecimento do mecanismo de feedback entre ovario, pituitaria e hipotalamo
(ROBINSON et al., 1993).

O pico de producgéo de ovos ocorre em torno de 26° semana, seguido de uma
tendéncia linear de queda lenta, tendendo a zero, até, aproximadamente, a 70°
semana de idade (FIALHO; LEDUR, 1997; NARIC et al., 2017). A idade, em dias, em
gue a ave inicia o ciclo de producao define sua maturidade sexual e a intensidade do
decréscimo de postura, a partir do pico, indica sua persisténcia de producéo.

A producdo de ovos pode ser medida em numero absoluto ou como
porcentagem de ovos produzidos ao longo de um determinado periodo (ANANG et
al., 2002; LUO et al., 2007; VENTURINI et al., 2013). Para a avaliacdo da producéo
de ovos de aves de postura por meio de nimero de ovos, sdo consideradas apenas
as colheitas de ovos realizadas durante cinco dias por semana, pois este periodo
apresenta alta correlacdo linear com a producdo semanal total (WHEAT; LUSH,
1961). Portanto, a producéo observada em cinco dias da semana pode representar a

producdo semanal total.

2.2 PERIODOS PARCIAIS OU TOTAL DE PRODUCAO

O estudo da producédo de ovos pode ser feito no periodo total ou parcial de
producédo. O periodo total consiste da soma da producédo ao longo de todo o periodo
de postura da ave, j4 o periodo parcial € o fracionamento da producdo em registros
parciais (AL-SAMARAI et al., 2008). A producdo de ovos pode ser avaliada em
registros parciais que poderdo ser agrupados semanalmente, em periodos de 15
dias ou mensalmente (ANANG et al., 2002). No entanto Fairfull e Gowe (1990)
alertam para a necessidade em se ter prudéncia no uso de registros parciais muito
curtos como critério basico para selecao.

A selecao para a caracteristica producdo de ovos quando feita precocemente
tem como vantagem a reducéo do intervalo entre geragdes. Outro fator importante a
ser considerado € que quando a selecdo é feita tendo como base a producéo de
ovOoS no periodo total, as aves selecionadas estardo com baixa eficiéncia reprodutiva
(TEIXEIRA et al., 2013; SILVA et al., 2013).



13

Segundo Venturini et al. (2012), a selecdo de aves de postura baseada no
seu desempenho parcial tem como objetivo aumentar a producdo total de ovos,
visando também aumentar os ganhos genéticos por geracdo. Quando se avalia o
periodo parcial, o nUmero absoluto ou a porcentagem de ovos produzidos em um
determinado periodo servem como avaliagdo da producao total de ovos. No entanto,
os efeitos dos genes que se expressam apos o periodo de producdo avaliado
deixam de ser considerados e estes podem estar associados a persisténcia de
postura, pausas e choco.

De acordo com Al-Samarai et al. (2008), a avaliagdo da producéao de ovos nos
primeiros 3 ou 4 meses pode ser utilizada para prever a producao total. Contudo, é
importante estimar os parametros geneéticos, tanto para periodos parciais de
producdo de ovos como para a producdo de ovos total, pois as estimativas de
parametros genéticos para producao de ovos em poedeiras comerciais sao inerentes
a uma dada populacéo e pode variar devido a diferencas na composi¢do genética e
gestédo da populacdo em questao.

Ao estimar coeficientes de herdabilidade para a producdo de ovos em
periodos parciais (mensais) e total (12 meses), para poedeiras da raca White
Leghorn, Anang et al. (2000), encontraram valor elevado para o primeiro més de
producédo (0,49), diminuindo a seguir, até atingir o menor valor no pico de producao
(0,18). Segundo estes autores a correlacdo genética e fenotipica entre os meses
reduziu a medida que o intervalo entre 0s meses aumentou, sendo que a maior
correlacéo foi observada entre o oitavo més de producao e a producéo total.

Ao avaliar a producdo de ovos em periodo parcial e total em uma linhagem de
matrizes de frango de corte, Pacheco et al. (2010), verificaram que o periodo
compreendido entre a 252 a 40® semana foi 0 que apresentou maior estimativa de
herdabilidade (0,40) e, também, alta correlagdo genética (0,70) com o periodo total.
Estes autores concluiram que a selecdo de aves baseada neste periodo
proporcionaria reducao no intervalo entre geragdes e aumento do ganho genético.

Segundo Cruz et al. (2016), a avaliacdo da producdo de ovos em periodos
parciais possibilita maior detalhamento da variabilidade genética do ciclo de postura
de matrizes de corte, sendo que a maior eficiéncia em promover mudangas no
periodo total de producao é obtida pela sele¢éo a partir do sétimo més.

Savegnago et al. (2011) consideraram vantajoso 0 uso de periodos parciais

(172 a 302 e 12 a 402 semanas) em relacdo ao uso da producéao total na selecéo de



14

aves da ragca White Leghorn, pois estes apresentaram melhores valores de
herdabilidade. Por outro lado, os autores salientaram que a sele¢do pelo periodo
parcial poderia reduzir a “idade ao primeiro ovo”, causando um aumento de
frequéncia de ovos pequenos, além de nao levar em consideracdo a expresséao de
genes relacionados a muda natural e persisténcia, que estdo relacionados aos

periodos finais de producao da ave.

2.3 PARAMETROS GENETICOS

O melhoramento genético tem proporcionado ganhos continuos para as
caracteristicas de producdo em aves. Todavia, para que um programa de
melhoramento genético seja eficiente, € necessario que o objetivo e os critérios de
selecdo sejam bem definidos. Para isto, sdo necessarias informagfes confiaveis a
respeito dos parametros genéticos associados as caracteristicas envolvidas,
possibilitando um maior ganho genético com a selecdo das linhas (VENTURINI,
2009).

Em estudos de genética quantitativa ha necessidade de medir o fenétipo dos
individuos para que por meio do uso de parametros genéticos possa se fazer
inferéncia sobre o gendtipo dos mesmos. Isso se faz por meio do estudo da
variancia total de cada uma das caracteristicas e a particdo desta.

A herdabilidade é um parametro genético que informa sobre o tipo de acéo
dos genes, e a correlacdo genética se estes sdo controladas, total ou parcialmente,
pelo mesmo grupo de genes e, portanto, como a selecao de uma caracteristica pode
influenciar as demais (VENTURINI, 2012).

No estudo da curva de producédo de ovos os dados de registros parciais sao
considerados longitudinais, ou seja, podem ser analisados no decorrer do tempo,
(ANANG et al., 2000) e as estimativas dos parametros genéticos podem ser obtidas
por meio de modelos de repetibiidade (WOLC et al., 2007), analises
multicaracteristicas (PIRES et al., 2002; WOLC et al., 2008), regressao linear (AL-
SAMARAI et al.,, 2008) ou aleatéria (FIALHO; LEDUR, 1997; GROSSMAN et al.,
2000). Entretanto, o melhor método de anélise a ser utilizado, depende dos objetivos
do pesquisador.

Szwaczkowski (2003) revisou as estimativas de herdabilidade e de correlacao

genética e fenotipica para a producdo de ovos em aves de postura e verificou
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grande variagcdo, devido estas ser provenientes de varias populagbes em diferentes
periodos e, também, das metodologias distintas aplicadas nas analises.

Coeficientes de herdabilidade para a taxa de producdo de ovos para a raca
White Leghorn foram revisados por Munari et al. (1992), os quais encontraram
valores médios para os periodos totais de producdo de 0,24 + 0,05 e para o0s
parciais de 0,25 + 0,16. Para duas linhagens desta mesma raca, Ledur et al. (1993)
estimaram valores entre 0,14 + 0,06 e 0,26 £ 0,07 e Wei e Werf (1993) observaram
valores de herdabilidade variando de 0,31 a 0,43 em trés linhagens. Também
Venturini et al. (2013) ao estudar a producdo de ovos de aves desta mesma raca
estimaram herdabilidades variando de 0,05 + 0,03 a 0,27 = 0,06. Os autores
concluiram que os periodos iniciais sdo independentes e com baixa correlacédo
genética com o0s outros periodos.

Luo et al. (2007) estudaram uma linhagem de frango de corte (L4)
encontraram estimativas de herdabilidade que variaram de 0,16 a 0,54 para ha
primeira semana e a trigésima sétima semana de idade, respectivamente. Ja
Jafarnejad et al. (2017) ao estudar parametros genéticos de galinhas nativas
I[ranianas encontraram estimativas de herdabilidade de 0,24 = 0,03 para a
caracteristica numero total de ovos (até 12 meses).

Wolc et al. (2012) ao estudar poedeiras de ovos de casca marrom, de raca
pura obtiveram valor de herdabilidade para taxa de postura de 0,39 (até 38 semanas
de idade). Segundo Szwaczkowski et al. (2006), em aves de postura (linhagem A88
e K66) as maiores estimativas de herdabilidade encontram se no inicio (0,5) e final
(0,3) do periodo de producéo, tendo um consideravel decréscimo durante o pico. A
mesma tendéncia ja havia sido observada por Anang et al. (2002).

E possivel verificar que existe uma grande variabilidade nas estimativas dos
herdabilidade para producdo de ovos. O primeiro més de producdo costuma
apresentar alta estimativa de herdabilidade, devido a alta variancia genética da
idade ao primeiro ovo. Porém, a selecédo baseada no primeiro més de producao, ndo
seria eficiente para aumentar a producao total de ovos, devido a baixa correlacédo
genética entre o primeiro més e as producdes seguintes (ANANG et al., 2000).

A selecdo é frequentemente praticada em varias caracteristicas
simultaneamente, o que pode conduzir a consequéncias indesejaveis caso as

correlacdes entre elas sejam antagdnicas. Desta forma a estimativa de correlacéo
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genética, fenotipica e de ambiente entre elas séo importantes para a selecao animal
(SILVA et al., 2013).

Venturini et al. (2012) ao avaliar a correlacdo genética entre os periodos total
de producdo de ovos e os periodos parciais em aves de postura da raca White
Leghorn, encontraram valores que variaram de 0,19 + 0,31 a 1,00 £ 0,05. As maiores
correlacdes foram encontradas para os periodos finais, por esse motivo a selecéo
baseada nos primeiros periodos néo traria grandes vantagens para o melhoramento
da producao total de ovos. Outros autores também encontraram comportamento
semelhante entre a correlacdo genética de periodos parciais e totais de producédo de
ovos em galinhas poedeiras (ANANG et al., 2000; LUO et al., 2007; WOLC et al.,
2007; VENTURINI et al., 2013).

Da mesma forma, Cruz et al. (2016) encontraram ampla magnitude entre as
correlacdes genéticas das producbes mensais de ovos (-0,12 a 0,96). Sendo que as
producdes anteriores ao pico de producédo apresentaram baixa correlagdo com os
demais periodos, porém, os periodos apds o pico foram correlacionados entre si, 0
gue possibilita obter ganhos genéticos como resposta indireta se a selecédo for

praticada com base nos fenétipos mensurados a partir do terceiro més de producao.

2.4 COMPONENTES PRINCIPAIS

A analise de componentes principais (CP) tem como finalidade identificar os
fatores que explicam a maior parte da variacdo. Esta consiste na transformacao de
um conjunto de varidveis originalmente correlacionadas, em um novo conjunto de
variaveis, ndo correlacionadas entre si e que sdo combinacdes lineares das variaveis
iniciais, eliminando assim as informac6es redundantes (KIRKPATRICK; MEYER,
2004).

A andlise de CP é um método estatistico essencialmente descritivo. A técnica
foi inicialmente proposta por Karl Pearson em 1901 (MORRISON, 1967), com o
objetivo de apresentar em uma forma gréfica o0 maximo de informacdo contida em
uma matriz de dados, visualizando assim as proximidades entre os individuos e os
vinculos entre as variaveis. As variaveis devem caracterizar da melhor forma
possivel os fenbmenos que se pretende estudar, ou seja, simplificar os dados pela
reducdo do numero de varidveis (DROESBEKE; FINE, 1995).
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Essa técnica matematica da analise multivariada possibilita investigagbes com
um grande numero de dados. Possibilita, também, a identificacdo das medidas
responsaveis pelas maiores variacdes entre os resultados, sem perdas significativas
de informacdes. Além disso, transforma um conjunto original de variaveis em outro
conjunto: os CP de dimensdes equivalentes. Porém essa redugdo s serd possivel
se as variaveis iniciais ndo forem independentes e possuirem coeficientes de
correlacéo nao nulos (VICINI; SOUZA, 2005).

Contudo, as combinacdes lineares de variaveis aleatorias ou estatisticas das
analises de componentes principais possuem propriedades especiais, em termos de
variancias. Entre essas propriedades especiais, destaca-se o fato de que o primeiro
componente principal possui a maxima variancia, tendo o segundo a segunda maior
variancia e, assim, sucessivamente, de forma que o maximo de informacdo, em
termos de variacao total, esteja contido nos primeiros componentes. Além disso, 0s
CP séo independentes entre si (VARELLA, 2008).

A analise de CP tem a finalidade de substituir um conjunto de variaveis
correlacionadas por um conjunto de novas variaveis ndo correlacionadas, sendo
essas, combinacdes lineares das variaveis iniciais, colocadas em ordem decrescente
por suas variancias, VAR CP1 > VAR CP2 > .... > VAR CPp (VICINI; SOUZA, 2005).
Esse novo conjunto de variaveis, ndo correlacionadas entre si e que s&o
combinac¢des lineares das variaveis iniciais, permitindo eliminar as informacoes
redundantes com perda minima de informacdes (HAIR et al., 2009).

Portanto, para a determinacdo dos CP, é necessario calcular a matriz de
variancia-covariancia (2) ou a matriz de correlagcédo (R), encontrar os autovalores e
0s autovetores e, por fim, escrever as combinacdes lineares que serdo as novas
variaveis, denominadas de CP. Cada CP é uma combinacdo linear de todas as
variaveis originais, independentes entre si e estimadas com o propdsito de reter nos
primeiros componentes estimados, as maiores fragbes da variabilidade total
disponivel (REGAZZI, 2002).

A analise de CP tem sido proposta com a finalidade de diminuir a demanda
computacional exigida no processo de estimacdo de grande numero de
componentes de covariancia simultaneamente na analise multivariada (MEYER,
2007), tendo como objetivo a redugdo da dimensionalidade (DORNELLES et al.,
2015), tornando a analise mais parcimoniosa e simplificando as analises
subsequentes (BROWNE; MCNICHOLAS, 2015).
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Segundo Silva et al. (2013) a estimativa de parametro genético por analise
multicaracteristica pode ser complicada devido ao grande numero de parametros
calculados. Sendo assim a estimativa de componentes principais tem varias
vantagens sobre o uso de todos 0s componentes genéticos, pois, facilita a rotina de
andlise por reduzir o numero de analises feitas simultaneamente (MEYER,;
KIRKPATRICK, 2005).

2.5 REGRESSAO ALEATORIA

Existem vérias metodologias diferentes para andlise de dados longitudinais,
entre elas estdo os modelos de repetibilidade, os multicaracteristica e os de
regressao aleatéria (MRA). O modelo de repetibilidade pressupfe correlacao igual a
um entre os pares de registros de um mesmo animal, e esses registros sao
conhecidos como expressdao de uma mesma caracteristica, portanto, controlada
pelos mesmos genes (KIRKPATRICK et al., 1994).

O modelo multicaracteristica, por sua vez, pressupde correlacdo genética
diferente entre os registros, considerando cada registro como uma caracteristica
diferente. Os modelos multicaracteristica fornecem predicdo de parametros
genéticos em determinados pontos ou idades pontuais (TEIXEIRA, 2009). Neste
modelo as covariancias entre as producfes variam e as correlagbes podem ser
negativas, porém esse tipo de andlise ndo estruturada torna a andlise lenta exigindo
muita memoria, dessa forma, esse modelo s6 produzird estimativas acuradas caso o
namero de individuos analisados for grande, com pequeno numero de medidas
repetidas (MEYER; HILL, 1997).

O MRA, no entanto, pressupfde gue todos os registros do mesmo animal se
referem a uma mesma caracteristica, porém assumindo correlacbes genéticas
diferentes, considerando que o carater em questdo, possa mudar com o passar do
tempo. Esse modelo permite o ajuste de curvas de producéo aleatérias para cada
animal, expressas como desvios de uma curva média da populacdo ou de grupos de
animais (BONAFE et al., 2011).

O MRA permite a obtencdo de parametros genéticos em qualquer idade
dentro do intervalo considerado (SOUSA JUNIOR et al., 2010). Tendo como grande
beneficio a estimativa de herdabilidade e valores genéticos em idades em que nao

haja informacdes dos animais.
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A aplicagdo mais conhecida de MRA tem como objetivo avaliar caracteristicas
repetidas ao longo da vida do animal como a avaliacdo genética de gado leiteiro
usando registros de producdo de leite no dia do controle (SCHAEFFER, 2004,
PELMUS et al., 2017), outras aplica¢cdes incluem dados de crescimento em todas as
espécies, interacdes genodtipo e meio ambiente e analise de dados de sobrevida
além de dados de fertilidade (CHIAIA et al., 2015; HAILE-MARIAM et al., 2015;
ROVADOSCKI et al., 2016). Recentemente a possibilidade de sua utilizacdo para
tracos longitudinais em aves foi demonstrada em varios estudos (WOLC,;
SZWACZKOWSKI, 2009; FARZUN et al., 2013; WOLC et al., 2013; GUO et al.,
2015; MOOKPROM et al., 2016).

Em MRA as regressdes sdo ajustadas em funcdo do periodo de producao
utilizando-se polinbmios ordinarios ou outras fungdes lineares e modelam trajetérias
para a média populacional (regressdes fixas) e para cada animal (regressdes
aleatorias). Adicionalmente, fornecem estimativas de paradmetros genéticos para
qualquer ponto da curva de producéo de ovos no intervalo em que as medidas foram
obtidas. A predicao destes valores para producdo de ovos € de grande importancia
econdmica e deve ser considerada no processo de selecdo das aves de postura
(VENTURINI, 2012).

A utilizacdo de MRA requer o uso de uma funcao para a descricdo dos efeitos
fixos e aleatorios que atuam sobre as caracteristicas. Essa funcdo pode ser
ortogonal, paramétrica ou de covariancia (COBUCI et al., 2004); no entanto os
polindbmios ortogonais de Legendre tem sido a fungcédo mais usada pelos autores.

Os polinbmios ortogonais de Legendre sdo utilizados em varios trabalhos
como funcdo continua e podem requerer ordens de ajuste diferentes para cada
efeito aleatorio contido no modelo. Dessa forma, o desconhecimento da ordem de
ajuste mais apropriada para a funcdo empregada, pode influenciar erroneamente a
particdo da variancia fenotipica, nas variancias atribuidas aos efeitos incluidos no
modelo (SARMENTO et al., 2010).

Diversos autores (KRAMIS et al, 2007, LUO et al, 2007; WOLK;
SZWACZKOWSKI, 2009; PACHECO et al., 2011; VENTURINI et al., 2012; FARZIM
et al., 2013) estudaram diferentes ordens do polinbmio de Legendre para modelar a
curva de producgédo de ovos, variando de 1 a 4 para efeito genético aditivo e de 1 a 9

para efeito de ambiente permanente. Segundo Schaeffer (2004), a escolha de
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polinbmios de mesma ordem para efeito genético e ambiente permanente é feita
para simplicidade de computacéo.

Primeiramente os MRA consideravam a estrutura de variancia de residuo
homogénea (JAMROZIK; SCHAEFFER, 1997), o que aliado a problemas de
modelagem do efeito de ambiente permanente ocasiona a superestimava da
variancia genética aditiva. A modelagem, ao considerar as variancias residuais
heterogéneas, pode melhorar a particdo da variancia total, no entanto, proporciona
aumento no numero de parametros estimados, o que dificulta a convergéncia na
estimacdo dos componentes de variancia (EL FARO; ALBUQUERQUE, 2003).
Modelos mais parcimoniosos tém sido propostos no estudo da producdo de ovos,
com numero reduzido de classes de variancias advindo do agrupamento de classes
gue contém variacfes semelhantes (VENTURINI et al, 2012; POURTAHMASEBIAN
AHRABI et al, 2015).

Venturini et al. (2012) consideraram mais adequado o uso de modelo com
cinco classes residuais, Farzin et al. (2013) por sua vez consideraram 8 classes de
residuo heterogéneo como o mais adequado para estuda a producdo de ovos
utilizando MRA.

Guo et al. (2015) consideraram mais adequado o uso de 10 classes residuais
no estudo da qualidade da casca de ovos de poedeiras da raca White Leghorn e
Bonafé et al. (2011) consideraram sete classes residuais o mais adequando para
modelar a curva de crescimento em codornas de corte a partir de polinbmios
ortogonais de Legendre, utilizando MRA.

Outros autores consideram o uso de residuo homogéneo adequado (WOLC;
SZWACZKOWSKI, 2009; PACHECO et al.,, 2012 e TEIXEIRA et al.,, 2012) em
consequéncia de que as informacfes em seus bancos de dados apresentaram
variancias residuais mais uniformes ao longo do periodo de avaliacdo. Portanto a
escolha do nimero de classes residuais a ser usados para no MRA vai depender

das caracteristicas de cada banco de dados a ser analisado.
2.6 COMPARACAO ENTRE MODELOS
A definicdo do melhor modelo a ser usado dependerd de testes estatisticos,

estimacdo de parametros genéticos e de valores genéticos (BONAFFE et al., 2011;
DORNELLES et al., 2015; POURTAHMASEBIAN AHRABI, 2015). Os testes
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estatisticos mais usados para avaliar a qualidade de juste dos modelos séo: o valor
do logaritmo da Funcdo de Maxima Verossimilhanga (Log L); o critério de informacéo

de Akaike (AKAIKE, 1973): descrito como: #IC = —21logl+2p: o o critério de

informagdo Bayesiano (SCHWARZ, 1998); BIC = —alogL + plog(N—1) em que: p é
0 numero de parametros do modelo; N, o nimero total de observacgdes: r, o posto da
matriz de incidéncia dos efeitos fixos e logL, o logaritmo da funcdo de maxima
verossimilhanca restrita. O AIC e o BIC permitem a comparacdo entre os modelos
nao hierarquicos e penalizam aqueles com maior numero de parametros. Segundo
esses critérios, o melhor modelo € aquele com menor valor de AIC, BIC
(DORNELLES et al., 2015).

Adicionalmente s&o utilizados outros testes como o teste da razdo de
verossimilhanca — LRT (RAO, 1973). A estatistica LRT é obtida pela seguinte
expressdo: LRTj = 2 Log Li - 2 Log Lj, em que Log Li, € o maximo da funcédo de
verossimilhanca para o modelo i, e Log Lj € o maximo da funcao de verossimilhanca
para o modelo j. A estimativa LRT é comparada com o valor do qui-quadrado
tabelado, com d graus de liberdade e nivel de significancia de 1%, em que d € a
diferenca entre o numero de parametros estimados pelos modelos completo e
reduzido. Neste caso se LRT > X2 tabelado a 1% o teste sera significativo e os
modelos considerados diferentes (BONAFFE et al., 2011).

No intuito de sanar problemas com resultados conflitantes entre os diferentes
testes é possivel ainda fazer uso de indices que englobem diversos critérios
estatisticos, como o utilizado por Dornelles et al. (2016): indice = | LogL | + AIC +
BIC + nimero de parametros.

Esses testes tendem a indicar o modelo mais complexo como o de melhor
ajuste aos registros de producdo. Nesse sentido alguns pesquisadores tem utilizado
autovalores e auto vetores das matrizes de covariancia dos efeitos aditivo genético e
de efeito permanente para testar a qualidade de ajuste (TAKMA; AKBAS, 2009;
BONAFE et al., 2011; CANKAYA et al., 2014) Cada autovalor é responsavel por uma
propor¢cao da variacdo total existente e, quanto maior essa propor¢gdo, maior a

variacado genética relacionada ao autovalor (KIRPATRICK et al., 1990).
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PARAMETROS GENETICOS PARA TAXA DE POSTURA ESTIMADOS POR
DIFERENTES MODELOS PARA LINHAS PURAS DA RACA RHODE ISLAND RED
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PARAMETROS GENETICOS PARA TAXA DE POSTURA ESTIMADOS POR
DIFERENTES MODELOS PARA LINHAS PURAS DA RACA RHODE ISLAND RED

Resumo: O objetivo neste estudo foi estimar parametros genéticos para a taxa de
postura de aves de linha pura da raca Rhode Island Red em periodos parciais e
total, bem como avaliar a possibilidade de uso de modelo de posto reduzido na
avaliacdo genética de aves de postura. Os dados utilizados foram cedidos pelo
Centro Nacional de Pesquisa de Suinos e Aves da Empresa Brasileira de Pesquisa
Agropecuaria (CNPSA/EMBRAPA) e foram coletados no programa de melhoramento
de aves de ovos de casca marrom, Linhagem GG, entre os anos de 1992 e 2013. A
producdo de ovos foi avaliada por meio da taxa de producdo de ovos, composta por
7.087 registros colhidos no periodo de 192 até as 702 semanas de idade. As
producdo de ovos foram divididas em 13 periodos parciais de 4 semanas (PO1 a
PO13). Também foram agrupados outros 4 periodos acumulados (P1 a Ptotal)
compreendendo producédo de ovos da 192 a 302 semana (P1), da 192 a 422 semana
(P2), da 192 a 542 semana (P3) e da 192 a 702 semana de vida (Ptotal). Para a
analise de componentes principais foram consideradas os periodos de PO2 a PO11.
Para andlise em modelo animal uni e multicaracteristica, utilizou-se o programa
computacional Wombat. As estimativas de herdabilidade foram 0,39, 0,11, 0,15 para
os periodos parciais P1, P2 e P3 respectivamente e 0,07 para Ptotal. As correlacdes
genéticas entre os periodos P1xPtotal, P2xPtotal e P3xPtotal foram respectivamente
0,18, 0,53 e 0,99 com o maior valor de eficiéncia relativa de sele¢céo (1,45) para o
periodo P3. Na andlise de modelo de posto reduzido, o0 modelo ajustado para os
dois primeiros componentes principais (CP2), foi o que proporcionou o melhor ajuste.
As estimativas de (co)variancia genética aditiva, residual e herdabilidade foram
semelhantes para os modelos univariado (UNI), multivariado de posto completo
(MC), ajustando o0s quatro primeiros componentes principais (CP4) e os dois
primeiros componentes principais (CP2). As estimativas de herdabilidade para o
modelo CP2 variando de 0,10, (PO3) a 0,26 (PO7). Com base nestes resultados,
conclui-se que a selecdo de aves baseada na producdo de ovos até a 542 semana
de idade possui alta correlagdo genética com a producéo total de ovos, podendo ser
usada no programa de melhoramento genético de aves de linha pura da raca Rhode
Island Rhed. Da mesma forma os resultados indicam que a estrutura de covariancia
genética para taxa de postura pode ser ajustada utilizando um modelo de posto
reduzido contendo dois componentes principais.

Palavras-chave: Correlacdo Genética. Herdabilidade. Posto Reduzido. Producéo de
Ovos.
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GENETIC PARAMETERS FOR POSTURE RATE ESTIMATED BY DIFFERENT

MODELS FOR PURE LINES OF RODE ISLAND RED BREED
Abstract: The objective of this study was to estimate genetic parameters for the
Rhode Island Red bird posture rate in partial and total periods, as well as to evaluate
the possibility of using a reduced rank model in the genetic evaluation of laying birds.
The data used were provided by the National Center for Research on Pigs and Swine
of the Brazilian Agricultural Research Corporation (CNPSA/EMBRAPA) and were
collected in the Breeding Program for Brown Eggs, GG Lineage, between 1992 and
2013. Egg production was evaluated using the egg production rate, composed of
7,087 records collected from the 19th to the 70th weeks of age. The egg production
was divided into 13 partial periods of 4 weeks (POl to PO13). Another four
accumulated periods (P1 to Ptotal) were grouped, comprising egg production from
the 19th to the 30th (P1), the 19th to the 42nd (P2), the 19th to the 54th (P3) and the
19th to the 70th week of life (Ptotal). For the analysis of main components, the
periods from PO2 to POl1ll were considered. For analysis in a uni and
multicaracteristic animal model, we used the Wombat computer program. Heritability
estimates were 0.39, 0.11, 0.15 for the partial periods P1, P2 and P3 respectively
and 0.07 for Ptotal. Genetic correlations between the periods P1xPtotal, P2xPtotal
and P3xPtotal were respectively 0.18, 0.53 and 0.99 with the highest result and
relative selection efficiency (1.45) for the period P3. In the analysis of the reduced
position model, the adjusted model for the first two main components (CP2) was the
one that provided the best fit. The additive, residual and heritability genetic (co)
variance estimates were similar for the univariate (UNI), multi-feature full rank (MC)
models, adjusting the first four major components (CP4) and the first two main
components (CP2). Heritability estimates were 0.39, 0.11, 0.15 for the partial periods
P1, P2 and P3 respectively and 0.07 for Ptotal. Genetic correlations between the
periods P1xPtotal, P2xPtotal and P3xPtotal were respectively 0.18, 0.53 and 0.99
with the highest selection relative efficiency (1.45) for the period P3. In the analysis of
the reduced position model, the adjusted model for the first two main components
(CP2) was the one that provided the best fit. The additive, residual and heritability
genetic (co) variance estimates were similar for the univariate (UNI), multi-feature full
rank (MC) models, adjusting the first four major components (CP4) and the first two
main components (CP2). Heritability estimates for model CP2 ranging from 0.10,
(PO3) to 0.26 (PO7). Based on these results, it was concluded that the selection of
birds based on the production of eggs up to the 54th week of age has a high genetic
correlation with the total egg production and can be used in the breeding program of
purebred Rhode Island Rhed. Likewise the results indicate that the genetic
covariance structure for posture rate can be adjusted using a reduced rank model
containing two major components.

Keywords: Genetic Correlation. Heritability. Reduced Rank. Egg Production.
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Introducéo

A producdo de ovos € uma caracteristica de grande importancia econémica
na avicultura comercial. As estimativas dos parametros genéticos e fenotipicos para
essa caracteristica podem ajudar a selecionar aves de melhor desempenho,
direcionar acasalamentos, adequar o ambiente e o manejo nutricional buscando a
maior produtividade (YAN et al., 2015). Do mesmo modo a selecédo de aves baseada
na producdo parcial de ovos proporciona a reducdo no intervalo entre geracoes,
aproveitando a fase de maior eficiéncia reprodutiva, podendo aumentar a
intensidade de selecdo e reduzir custos de producédo. (AL-SAMARAI et al., 2008;
TEIXEIRA et al., 2013; VENTURINI et al., 2013).

Os registros parciais de producdo de ovos podem ser considerados dados
longitudinais, dessa forma a estimativa dos parametros genéticos pode ser obtida
por meio de diferentes modelos, entre elas estdo os modelos unicaracteristica, 0s
quais pressupfe correlacdo igual a um entre os pares de registros de um mesmo
animal, e esses registros sdo conhecidos como expressdo de uma mesma
caracteristica, portanto, controlada pelos mesmos genes (KIRKPATRICK et al.,
1994). O modelo multicaracteristica, por sua vez, pressupfe correlacdo genética
diferente entre os registros, considerando cada registro como uma caracteristica
diferente, fornecendo predicdo de parametros genéticos em determinados pontos ou
idades pontuais (TEIXEIRA; 2009). Deste modelo as covariancias entre as
producbes variam e as correlacbes podem ser negativas, tornando a andlise lenta e
exigindo muita memaria computacional (MEYER; HILL, 1997).

A analise de componentes principais tem sido proposta com a finalidade de
diminuir a demanda computacional exigida no processo de estimacdo de grande
ndamero de componentes de covariancia simultaneamente na analise multivariada
(MEYER, 2007). Essa analise tem como objetivo a redugcdo da dimensionalidade
(DORNELLES et al.,, 2015), tornando a analise mais parcimoniosa (BROWNE;
MCNICHOLAS, 2014). Esta consiste na transformacgdo de um conjunto de variaveis
originalmente correlacionadas, em um novo conjunto de variaveis, nao
correlacionadas entre si, e que sdo combinacdes lineares das variaveis iniciais,
eliminando desta forma as informagfes redundantes com perda minima de
informagdes (HAIR et al., 2009).
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Este trabalho teve como objetivo estimar coeficientes de herdabilidade para a
taxa de producdo de ovos em periodos parciais e total, bem como as correlactes
genéticas entre elas, assim como, verificar a possibilidade do uso de um modelo de
posto reduzido para avaliar geneticamente aves de linha pura da raca Rhode Island
Red.

Material e métodos

O estudo foi realizado utilizando dados do Programa de Melhoramento de
Aves de Ovos de Casca Marrom, de linha pura da raga Rhode Island Red (RIR),
Linhagem GG, coletados entre os anos de 1992 e 2013, no Centro de Nacional de
Pesquisa de Suinos e aves da Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria
(CNPSA/EMBRAPA), situado no municipio de Concordia, estado de Santa Catarina.

As aves foram selecionadas com o objetivo principal de aumentar o peso do
ovo, objetivando cruzamentos posteriores Ao nascer, as aves foram anilhadas para
identificacdo e depois alojadas individualmente em gaiolas contendo comedouro tipo
calha e bebedouro automatico tipo nipple, até o final da producdo de ovos. Para
evitar endogamia foram feitos acasalamentos dirigidos.

O arquivo de trabalho ficou composto por 7.087 registros de producédo de
ovos coletados de segunda a sexta-feira. A producdo de ovos foi avaliada
individualmente por meio de taxa de postura colhidos no periodo de 192 até as 702
semanas de idade. A producdo de ovos foi dividida em 13 periodos parciais de 4
semanas (POl a PO13) considerando da 192 a 222 (PO1), da 232 a 262 (PO2) e
assim sucessivamente até 672 a 702 semanas de vida (PO13). Também foram
agrupados outros 4 periodos acumulados (P1 a Ptotal), compreendendo producéo
de ovos da 192 a 302 (P1), da 192 a 422 (P2), da 192 a 542 (P3) e da 192 a 702
semana de vida (Ptotal). Para a analise de componentes principais foram
consideradas apenas os periodos de PO2 a PO11 devido a dificuldade de
convergéncia da analise multivariada.

Foram constituidos 15 grupos de contemporéaneos (GC) de acordo com a
geracdo de nascimento das aves. Foram excluidos os reprodutores com producdes
superiores ou inferiores a 3,5 desvios padrées em relagcdo a média dentro de cada
GC, assim como animais com producao incompleta ou que morreram durante o

periodo de postura.
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Os componentes de (co)variancia e os parametros genéticos para a taxa de
producéo de ovos nos periodos PO1 a PO13 foram estimados utilizando um modelo
animal unicaracteristica; nos periodos acumulados (P1 a Ptotal) foram estimados
utilizando um modelo animal multicaracteristica, e para a analise de componente
principal foi considerado um modelo multicaracteristica padréo (MC) e cinco modelos
de posto reduzido (CP1 a CP5) ajustando 0s primeiros componentes principais para
efeito genético aditivo direto através do software Wombat (MEYER, 2006).

As taxas de producdo de ovos foram analisadas em funcéo do efeito fixo de

GC, e dos efeitos aleatérios genético aditivo direto e residual. O modelo de forma

matricial pode ser descrito como: ¥ — XbtZa+e onm gue: y é o vetor da taxa de
postura (PO1 a PO13, P1, P2, P3 e Ptotal); b vetor de solucdo para o efeito fixo
(GC); a vetor de solucéo para os efeitos aleatdrios genéticos aditivos diretos; X e Z
matrizes de incidéncia, para os efeitos fixos e aleatérios do animal, respectivamente,
e é o vetor de efeito aleatorio residual.

A eficiéncia relativa de selecdo (ERS) refere-se a eficiéncia da resposta em
uma caracteristica, tendo a outra como critério de selecao foi calculada segundo
Falconer (1987), para os periodos parciais (P1, P2 e P3) tendo como referéncia o
periodo total de producao (Ptotal).

1, 4 Bip

ERS = 2
hit

Em que: rpt € a correlacdo genética entre o periodo total e o parcial, h?p € a
herdabilidade para o periodo parcial e h2t é a herdabilidade para o periodo total.

Os modelos foram comparados pelo critério de informacéo de Akaike (AIC)
(AKAIKE, 1973) e Bayesiano de Schwarz (BIC) (SCHWARZ, 1998). Estes critérios
permitem a comparacdo entre modelos ndo hierarquicos, penalizando aqueles com
maior namero de parametros, sendo o BIC o mais rigoroso e sao calculados
conforme segue: AlC= —2loglL+2p o BIC = —2logl + plug[ﬂ—rj, em que: p é
0 numero de parametros do modelo, N o numero total de observacdes, r o posto da
matriz de incidéncia dos efeitos fixos e logL o logaritmo da funcdo de maxima
verossimilhanca restrita. Segundo esses critérios, o melhor modelo é aquele com

menor valor para AIC e BIC.
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Resultados e discussao

A taxa de postura apresentou o comportamento esperado (Tabela 1), com
valores mais baixos e maior coeficiente de variacdo no inicio do periodo (PO1). O
inicio da producdo esta relacionado a maturidade sexual das aves, a qual varia
conforme a heranga genética recebida e ocorre entre a 182 e a 232 semanas de
idade (UNVER et al., 2002). De acordo com Robinson et al. (1993), o inicio da
postura ocorre devido ao amadurecimento do mecanismo de feedback entre ovario,
pituitaria e hipotalamo. Além do componente genético, a maturidade sexual também
é influenciada por fatores ambientais, ndo ocorrendo, de maneira uniforme nas aves
(FERREIRA et al., 2014), determinando, portanto, niveis diferentes de maturidade
sexual nesta fase.

A maior taxa de producdo de ovos ocorreu no periodo PO3 (27 a 30
semanas), sofrendo uma reducao a partir deste ponto (Tabela 1). Estes dados est&o
de acordo com Takata et al. (2001), que afirma que o pico de postura ocorre entre a
28 a 35 semanas de idade da ave e decresce lentamente a partir deste ponto. Nos
periodos finais é possivel observar ainda um aumento no coeficiente de variagéo e
uma reducao no numero de aves, o que indica o final da vida produtiva e diferentes
persisténcias de postura (NARIC et al., 2014).

Para os periodos acumulados, P1, P2, P3 e Ptotal (Tabela 2) as
herdabilidades reduziram, gradativamente, de 0,39 (192 a 302 semana) a 0,07 (192 a
702 semana). Esse comportamento pode ser atribuido a grande influéncia da idade
das aves sobre o valor da estimativa de herdabilidade para a caracteristica taxa de
producdo de ovos, pois em dados acumulados a magnitude da variancia genética
tende a diminuir com a idade, aumentando a relacdo da variancia residual em
relacdo a variancia genética (JOHN-JAJA et al., 2016).

Estes valores sdo semelhantes aos encontrados por Cruz et al. (2016), que
estimaram os maiores valores de herdabilidade (0,35) para o periodo acumulado
inicial (25 até 30 semanas), decrescendo nos demais periodos até 0,17 (25 até 50
semanas) com herdabilidade para producéo total até 64 semanas de 0,19. Da
mesma forma Savegnago et al. (2011) estimaram o0s maiores valores de
herdabilidade (0,29) para o periodo acumulado inicial (172 a 302 semanas),
decrescendo (0,25) para o periodo subsequente (172 a 402 semanas) e chegando a

0,15 para o periodo total até as 70 semanas.
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Tabela 1 — Numero de observacdes (N°), médias, desvios-padrao (DP), coeficientes
de variacdo (CV), numero de grupos de contemporaneos (GC) para os
periodos de 4 semanas (PO1 a PO13) e para os periodos acumulados
(P1 a Ptotal), para a taxa de producao de ovos de aves de linha pura da
raca Rhode Island Red

Caracteristica Semanas N° Média (%) DP (%) Ccv GC
PO1 19a22 5797 36,61 22,01 60,12 15
PO2 23 a 26 6244 65,16 11,77 18,06 14
PO3 27 a 30 6244 66,61 6,28 9,43 14
PO4 31a34 6244 66,18 6,12 9,25 14
PO5 35a38 6244 65,20 6,38 9,79 14
PO6 39a42 6244 63,43 7,10 11,19 14
PO7 43 a 46 6244 62,21 7,48 12,02 14
PO8 47 a 50 6244 60,23 7,63 12,67 14
PO9 51 a54 6244 58,84 8,34 14,17 14

PO10 55 a 58 6244 57,80 8,98 15,54 14
PO11 59 a 62 6244 51,91 15,27 29,42 14
PO12 63 a 66 5529 50,56 12,46 24,64 12
PO13 67a70 3918 47,05 14,50 30,81 10
P1 19a30 7087 52,27 10,86 20,77 15
P2 19a42 7087 57,86 7,28 12,58 15
P3 19 a 54 7087 57,89 7,23 12,49 15
Ptotal 19a70 7087 53,84 8,81 16,36 15

Tabela 2 — Estimativa de variancia genética aditiva (e2), residual (e2), fenotipica (o)
e herdabilidade (h2) e pelo modelo multicaracteristico nos periodos totais
e parciais, para a taxa de producdo de ovos de aves de linha pura da
raca Rhode Island Red

2

2

2

Caracteristica e gl T, 0y h2
P1 44,86 67,88 112,75 0,39

P2 5,83 45,31 51,15 0,11

P3 7,66 43,60 51,27 0,15
Ptotal 4,78 64,13 68,91 0,07

As estimativas de correlacdo genética foram crescentes do periodo P1 X

Ptotal (0,18) ao periodo P3 x Ptotal (0,99) (Tabela 3). Baixa corrrelacdo genética

entre os periodos P1 x Ptotal e P2 x Ptotal, indica que 0os genes responsaveis poela

producdo de ovos nestes periodos estdo em grupos diferentes, e a selecdo baseada

nos periodos P1 e P2 traria pouco ganho para a producéo total de ovos.
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Tabela 3 — Estimativa de correlagédo genética (r, ), ambiente (r, ), fenotipica (r,)
entre os periodos parciais acumulados (P1, P2 e P3) e o periodo total
(Ptotal) e eficiéncia relativa da selecao (ERS), para a taxa de producao
de ovos de aves de linha pura da raca Rhode Island Red

Caracteristica T, T T ERS
P1 x Ptotal 0,18 -0,02 0,01 0,42
P2 x Ptotal 0,53 0,00 0,05 0,66
P3 x Ptotal 0,99 -0,05 0,06 1,45

O periodo acumulado P3 (192 a 542 semana) foi 0 que apresentou o maior e
ERS (1,45), e se a selecdo fosse praticada neste periodo reduziria em até 16
semanas o intervalo entre geracdes. Os demais periodos, nos quais a ERS néo
ultrapassou uma unidade, ndo devem ser usados como critérios de selecdo em
detrimento de Ptotal. A vantagem em se utilizar a eficiéncia relativa de selecéo esta
na possibilidade de comparar o ganho genético em uma caracteristica utilizando a
resposta correlacionada em outra e se a razdo for maior que 1,0, a resposta
correlacionada é favoravel e o ganho genético sera maior que a selecao direta na
caracteristica principal (TEIXEIRA et al., 2013). Dessa forma a selecdo de aves
considerando a producdo de ovos até a 542 semana seria 0 mais indicado para ser
usado visando o ganho na producéo total (Ptotal).

Também Venturini et al. (2013), encontraram valores de correlacdo genética
de baixa magnitude (0,42) entre o primeiro periodo de producédo (20 a 22 semanas)
e a producao no periodo total. Por sua vez, Savegnago et al. (2011) estimaram alta
correlacdo genética entre periodos de producéo parcial e total (0,67, 0,82, 0,94 e
0,92) em todos os periodos avaliados (17 a 30, 17 a 40, 30 a 70 e 40 a 70 semanas
respectivamente). No entanto, segundo os autores 0s registros da producéo de ovos
nos periodos parciais sdo partes integrantes do periodo total, podendo causar
superestimativa da correlagdo entre estes, além disso, a selegdo baseada no
periodo inicial ignorar a acao de genes de expresséo tardia.

Segundo a analise de componentes principais os modelos de posto reduzido
CP2 e CP4 foram os que promoveram melhor ajuste de acordo com AIC e BIC
(Tabela 4). No modelo CP2, a reducdo do numero de varidveis explicativas para 2
componentes proporcionou reducdo de 36 parametros em relacdo ao modelo
completo (MC) e apresentou menor valor de BIC; o modelo CP4 promoveu a

reducdo de 21 pardmetros em relacdo ao MC e apresentou menor valor de AIC. A
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metodologia de componentes principais € uma forma complementar de analise das
(co)variancias, proporcionando a adocdao de modelos de posto reduzido,
parcimoniosos, com menos parametros a serem estimados, além de reducdo na
demanda computacional (KIRKPATRICK; MEYER, 2004; MEYER, 2005;
SAVEGNAGO et al., 2011).

A proporcdo da varidncia genética aditiva explicada por cada autovalor
referentes a matriz de covariancia genética aditiva, obtidos pelo modelo completo
(MC) foi: 72, 20, 5 para A1, A2 e A3 respectivamente, explicando a maior parte da
variancia (97%). Resultados semelhantes foram observados para os modelos CP2 e
CP4 (Tabela 4), sendo os trés primeiros autovalores responsaveis por explicar 100 e
98% respectivamente da variacdo genética total. Estes valores estdo de acordo com
0s esperados para essa analise, sendo que 0s primeiros componentes principais
devem explicar, pelo menos, 90% da variacdo total dos dados (MARDIA et al.,
1997). Segundo Kirkpatrick e Meyer (2004) dependendo da magnitude de correlacéo
genética, um pequeno subconjunto de componentes principais geralmente é

suficiente para capturar a maior parte da variagcao genética.

Tabela 4 — Numero de parametros (NP), funcdo de verossomilhanca (Log L), critério
de informacdo de Akaike (AIC), critério de informacdo Bayesiana de
Schwarz (BIC) e propor¢cdo de variancia genética aditiva (A, em %)
explicada pelos trés primeiros autovalores para os modelos de posto
completo (MC) e para os de posto reduzido (CPn), para a taxa de
producédo de ovos de aves de linha pura da raca Rhode Island Red

Modelos? NP Log L AIC BIC A A2 As
CP1 65 -151218 302568 303155 100 00 00
CP2 74 -151146 302440 303109 79 21 00
CP3 82 -151121 302406 303147 74 21 05
CP4 89 -151114 302405 303210 73 20 05
CP5 95 -151108 302407 303265 72 20 05
MC 110 -151107 302434 303429 72 20 05

ICPn = modelo ajustando n componentes principais; MC = modelo multicaracteristicas de posto
completo.

As variancias genética (92) de ambiente (%) e herdabilidades (h?) foram
muito semelhantes para os Modelos Univariado (UNI), Modelo Completo (MC), e de
Posto Reduzido (CP4 e CP2) (Figura 1). Ao avaliar as variancias para os periodos

de producdo de ovos € possivel observar que as mesmas foram mas altas para o

periodo inicial (PO1) 204,29, 245,49 ':‘Taz, o3 pelo modelo UNI, respectivamente)
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reduzindo gradativamente até o periodo PO3, e aumentando novamente apartir de
entdo. A alta variancia no inicio e final da vida produtiva podem ser atribuido,
respectivamente, a diferenca na idade ao primeiro ovo e a diferentes persisténcias
ao final do periodo de postura (BONAFE et al., 2011). As mais baixas estimativas de
variancia genética (3,41; 3,96; 3,73 e 1,86 pelos os modelos UNI, MC, CP4 e CP2
respectivamente) coincide com o periodo de maior producdo de ovos (PO3),
indicando que o periodo atribuidos ao pico de producdo das aves, possui baixa
variacdo genética, que € a porcao da variabilidade fenotipica que é herdavel e,

portanto, que se transmite de uma geracéo para outra.

Figura 1 — Variancia genética aditiva ['75:', ambiente 'C"IEI' e herdabilidade (h?)
estimadas usando o Modelo Univariado (UNI), Modelo
Multicaracteristico de Posto Completo (MC), Modelo Ajustando os
Quatro Primeiros Componentes Principais (CP4) e os Dois Primeiros
Componentes Principais (CP2), para a taxa de producédo de ovos de
aves de linha pura da raca Rhode Island Red
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As estimativas de herdabilidade foram muito semelhantes para os 4 modelos
(UNI, MC, CP4 e CP2) (Figura 1), variando de 0,45 para PO1 (192 a 222 semana) a
0,10, para PO3 (272 a 302 semana), sendo que o periodo em que foi observada as
maiores taxas de postura, foi 0 que apresentou a menor estimativa de herdabilidade,
desse modo néo sendo indicado a selecdo de aves com base nas producdes de
pico.

Altas estimativas de herdabilidade para os periodos iniciais podem ser
atribuidas a variabilidade genética existente para a caracteristica maturidade sexual,
0 que implica em idades diferentes ao primeiro ovo, podendo contribuir para selecéo
mais precoce (SABRI et al., 1999). No entanto, a baixa correlagdo genética entre os
periodos antes do pico e o periodo total de producéo de ovos faz com que a selecdo
de aves baseada nos primeiros meses de producdo ndo traga ganhos para a
producéo total de ovos (CRUZ et al.,, 2016). Dessa forma a selecdo baseada no
periodo inicial (192 a 222 semana) apesar da alta herdabilidade, ndo traria ganho
significativo para a producao total de ovos.

Os valores de herdabilidade apresentados neste estudo indicam que a taxa
de producédo de ovos, tem baixa a média herdabilidade e, portanto, grande parte da
variacao é devido a diferencas ambientais e de genética ndo aditiva. Desse modo, 0
desenvolvimento de linhas puras por selecdo, e o posterior cruzamento para explorar
a heterose, tende a ocasionar ganho genético nesta caracteristica.

Os valores de herdabilidade obtidos no presente trabalho estdo de acordo
com aqueles relatados por Anang et al. (2000), Wolk et al. (2007), Farzin et al.
(2011) e Savegnago et al. (2011), os quais estimaram o0 maiores valores de
herdabilidade para a producdo de ovos nos periodos iniciais de postura,
respectivamente, 0,49, 0,42, 0,43 e 0,29. Venturini et al. (2013) por sua vez
encontraram as mais baixas estimativas de herdabilidade (0,05) para o periodo
inicial (17 a 19 semanas) e as maiores estimativas de herdabilidade (0,27) para o
periodo de 26 a 28 semanas.

As estimativas de correlacdo genética obtidas com o modelo ajustado para os
dois primeiros componentes principais (CP2) foram superiores as obtidas pelo
modelo completo, principalmente, nos controles adjacentes do final do periodo de

producéo de ovos (Tabela 5).
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Tabela 5 — Estimativas de correlagcbes genéticas entre os periodos PO2 a PO11,
obtidas pelo modelo completo (acima da diagonal) e pelo modelo CP2
(abaixo da diagonal), para a taxa de producdo de ovos de aves de linha
pura da raca Rhode Island Red

2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
2 - 0,61 0,15 0,03 0,08 0,10 -0,02 0,05 0,02 0,06
3 0,82 - 0,70 0,52 0,46 0,48 0,39 0,44 0,36 0,37
4 0,07 0,62 - 0,91 0,81 0,76 0,76 0,69 0,65 0,52
5 -0,02 0,54 0,99 - 0,96 0,91 0,94 0,87 0,83 0,71
6 0,06 0,61 1,00 1,00 - 0,95 0,97 0,93 0,87 0,81
7 0,10 0,64 1,00 0,99 1,00 - 0,95 0,96 0,88 0,83
8 -0,01 0,55 1,00 1,00 1,00 0,99 - 0,97 0,95 0,89
9 0,08 0,63 1,00 0,99 1,00 1,00 0,99 - 0,95 0,93
10 0,07 0,62 1,00 0,99 1,00 1,00 0,99 1,00 0,96
11

0,17 0,69 0,99 0,98 0,99 1,00 0,98 0,99 0,99 -

Como se pode observar na Tabela 6, as estimativas de correlacéo fenotipica
do modelo completo e PC2 sdo muito semelhantes para os valores de taxa de
producdo de ovos nos diferentes periodos de observacdo (PO2 a PO11). Neste
caso, a utilizacdo do modelo CP2 seria suficiente para a escolha dos melhores
animais para a caracteristica producdo de ovos, podendo, ainda, ser usado para
estimar os valores iniciais da matriz e facilitar a convergéncia na analise do modelo

completo.

Tabela 6 — Estimativas de correlacdes fenotipicadas obtidas entre os periodos PO2 a
PO11 pelo modelo completo (acima da diagonal) e pelo modelo CP2
(abaixo da diagonal), para a taxa de producdo de ovos de aves de linha
pura da raca Rhode Island Red

2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
2 - 0,25 0,11 0,06 0,05 0,02 0,00 0,01 0,03 0,02
3 0,25 - 0,33 0,22 0,19 0,18 0,14 0,11 0,12 0,10
4 0,11 0,33 - 0,37 0,30 0,28 0,28 0,24 0,25 0,20
5 0,05 0,22 0,36 - 0,45 0,39 0,37 0,32 0,33 0,27
6 0,05 0,19 0,30 0,43 - 0,46 0,37 0,37 0,33 0,28
7 0,02 0,18 0,29 0,39 0,46 - 0,49 0,43 0,41 0,33
8 0,00 0,14 0,28 0,37 0,37 0,49 - 0,48 0,44 0,37
9 0,01 0,11 0,25 0,33 0,37 0,43 0,48 - 0,53 0,42
10 0,03 0,12 0,25 0,31 0,34 0,41 0,44 0,53 - 0,51
11 0,02 0,10 0,21 0,28 0,28 0,33 0,38 0,42 0,51 -
Conclusdes

Conclui-se que a selecdo de aves baseada na produgédo de ovos até a 542

semana de idade possui alta correlagdo genética com a producao total de ovos,
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podendo ser usada no programa de melhoramento genético de aves de linha pura
da raga Rhode Island Rhed. Além disso, os resultados indicam que a estrutura de
covariancia genética para taxa de postura pode ser ajustada utilizando um modelo
de posto reduzido contendo dois componentes principais, reduzindo
consideravelmente o numero de pardmetros a ser estimados, sem reduzir a

qualidade de ajuste.
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PARAMETROS GENETICOS PARA A TAXA DE POSTURA ESTIMADO POR
MODELO DE REGRESSAO ALEATORIA PARA AVES DE
LINHA PURA DA RACA RHODE ISLAND RED

Resumo: Este estudo teve como objetivo comparar diferentes modelos de regressao
aleatoria (MRA), com distintas ordens do polinbmio de Legendre, visando identificar
o modelo de melhor ajuste para a taxa de postura de aves de linha pura da raca
Rhode Island Red e estimar os componentes de (co)variancia e parametros
genéticos para essa caracteristica. Os dados utilizados foram cedidos pelo Centro
de Nacional de Pesquisa de Suinos e Aves da Empresa Brasileira de Pesquisa
Agropecuaria (CNPSA/EMBRAPA), linhagem GG coletados entre os anos de 1992 a
2013. A caracteristica estudada foi a taxa de postura, arquivo de trabalho ficou
composto por 83.687 registros. As producbes semanais foram agrupadas em 13
periodos compostas de 4 semanas (POl a PO13), sendo o primeiro periodo
constituido das taxas de producdo de ovos medidas entre a 192 a 222 (PO1), o
segundo periodo da 232 a 262 (PO2), o terceiro periodo da 272 a 302 (PO3) semana
e assim sucessivamente. Utilizou-se para a andlise genética o modelo animal em
regressao aleatéria através do programa Wombat. O modelo proposto incluiu o efeito
fixo de geracao, a trajetéria média de producéo, o efeito aleatério e genético aditivo,
o efeito permanente direto e residual. Para modelar a trajetéria fixa foi usado
polindbmio de ordem quatro e para as trajetdrias aleatérias, foram usados os
polindbmios ortogonais de Legendre, variando as ordens para o efeito genético aditivo
e de ambiente permanente, com variancia residual homogénea ou heterogénea. As
diferencas entre os modelos foram comparadas utilizando os critérios de AIC, BIC,
Log L e pelo teste de razdo de verossimilhanca (LRT). O modelo composto por
polinbmios de ordem quatro para efeito fixo, ordem dois para efeito aditivo, oitava
para ambiente permanente, contendo sete classes de variancia residual, foi o0 mais
adequado para o ajuste dos dados de taxa de producédo de ovos em aves de linha
pura da raca Rhode Island Red. As estimativas de herdabilidade variaram de 0,01
(PO1: 192 a 222 semana de idade) a 0,24 (P12: 632 a 66% semanas de idade) e as
correlagdes genéticas entre os periodos variaram de -0,27 (P1 com P13) variando de
0,1 (de P1 com P17, de 68 a 70 semanas de idade) a 1,00 para os periodos
adjacentes de P8 a P13. A selecéo de aves baseada nos periodos parciais PO7 (432
a 462 semana de vida) a PO10 (592 a 582 semanas de vida) apresentam boas
estimativas de herdabilidade, estdo bem correlacionados, sendo, portanto, indicados
para a selecdo de aves de linha pura da raca Rhode Island Rhed.

Palavras-chave: Correlacdo. Herdabilidade. Legendre. Producédo de Ovos.
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GENETIC PARAMETERS FOR POSTURE RATE ESTIMATED BY RANDOM
REGRESSION MODEL FOR PURE LINE OF RHODE ISLAND RED BREED

Abstract: This study aimed to compare different models of random regression
(ARM), with distinct orders of the Legendre polynomial, in order to identify the model
of best fit for the Rhode Island Red bird posture rate and to estimate the components
of (co) variance and genetic parameters for this characteristic. The data used were
provided by the National Center for Research on Pigs and Swine of the Brazilian
Agricultural Research Corporation (CNPSA/EMBRAPA), lineage GG collected
between the years 1992 to 2013. The studied trait was the posture rate, work file was
composed of 83,687 records. Weekly yields were grouped into 13 composite periods
of 4 weeks (POl to PO13), the first period consisting of egg production rates
measured between the 19th to the 22nd (PO1), the second period of the 23rd the
26th (PO2), the third period from the 27th to the 30th (PO3) week and so on. The
animal model was used for the genetic analysis in random regression through the
Wombat program. The proposed model included the fixed generation effect, the
average production trajectory, the additive random and genetic effect, the direct and
residual permanent effect. In order to model the fixed trajectory we used a polynomial
of order 4 and for the random trajectories, Legendre orthogonal polynomials were
used, varying the orders for the additive and permanent environment genetic effect,
with homogeneous or heterogeneous residual variance. The differences between the
models were compared using the AIC, BIC, Log L, and Likelihood Ratio (LRT)
criteria. The model composed of polynomials of order four for fixed effect, order two
for additive effect, octave for permanent environment, containing seven classes of
residual variance, was the most adequate for the adjustment of egg production rate
data in line birds Heritability estimates ranged from 0.01 (PO1: 19th to 22th week of
age) to 0.24 (P12: 63rd to 66th week of age) and genetic correlations between the
periods ranged from - 0.27 (P1 with P13) ranging from 0.1 (from P1 to P17, from 68
to 70 weeks of age) to 1.00 for the adjacent periods from P8 to P13. The selection of
birds based on PO7 partial periods (43 to 46 weeks of age) and PO10 (59th to 58th
weeks of life) present good estimates of heritability, are well correlated and therefore
suitable for selection of pure-line race Rhode Island Rhed.

Keyworks: Correlation. Heritability. Legendre. Egg Production.
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Introducéo

O uso de metodologias que possam estimar 0s parametros genéticos, de
forma mais acurada, pode contribuir para o aumento dos ganhos genéticos obtidos
com a selecdo. Sendo assim, os Modelos de Regressédo Aleatoria (MRA) tém sido
indicados como mais apropriados para a analise de dados longitudinais na &rea de
melhoramento genético animal (WOLC, 2007). Os MRA permitem a analise de
registros repetidos de caracteristicas que mudam gradualmente ao longo do tempo
(MEYER, 2000), possibilitando a obtencdo de parametros genéticos em qualquer
idade dentro do intervalo considerado, tendo ainda como beneficio a estimativa de
valores genéticos em idades em que ndo haja informacfes dos animais (SOUSA
JUNIOR et al., 2010).

A aplicacdo mais conhecida da MRA é na avaliacdo genética de gado leiteiro,
usando registros de producdo de leite no dia do controle (SCHAEFFER, 2004,
PELMUS et al., 2017), outras aplica¢des incluem dados de crescimento em todas as
espécies, interacbes gendtipo-ambiente e analise de dados de sobrevida, além de
dados de fertilidade (ROVADOSCKI et al.,, 2016; CHIAIA et al.,, 2015; HAILE-
MARIAM et al., 2015). Recentemente a possibilidade de sua utlizacdo para
caracteristicas longitudinais em aves foi demonstrada em varios estudos (WOLC;
SZWACZKOWSKI, 2009; FARZIN et al., 2013; WOLC et al., 2013; GUO et al., 2015;
MOOKPROM et al., 2016).

Os registros de producdo parcial de ovos sdo dados denominados
longitudinais, e dessa forma o uso de MRA além de fornecer estimativas de
parametros genéticos pontuais, possibilita também a estimativa em periodos da
curva de producao considerados economicamente interessantes sem a necessidade
de haver informacgdes especificas (TEIXEIRA et al., 2012).

Ao ajustar um MRA, ajusta-se uma fun¢do continua, que permite descrever as
mudancas ambientais e genéticas, ao longo do tempo. A utilizacdo de MRA requer o
uso de uma funcdo para a descricdo dos efeitos fixos e aleatorios que atuam sobre
as caracteristicas. Essa funcédo pode ser ortogonal, paramétrica ou de covariancia
(COBUCI et al., 2004); no entanto os polinbmios ortogonais de Legendre tem sido a
funcdo mais usada pelos autores.

Os polindbmios ortogonais de Legendre sdo utilizados em varios trabalhos

como funcdo continua e podem requerer ordens de ajuste diferentes para cada
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efeito aleatorio contido no modelo. Dessa forma, o desconhecimento da ordem de
ajuste mais apropriada para a fungdo empregada, pode influenciar erroneamente a
particdo da variancia fenotipica, nas variancias atribuidas aos efeitos incluidos no
modelo (SARMENTO et al., 2010).

Primeiramente os MRA consideravam a estrutura de variancia de residuo
homogénea (JAMROZIK; SCHAEFFER, 1997), o que aliado a problemas de
modelagem do efeito de ambiente permanente ocasionava a superestimativa da
variancia genética aditiva. A modelagem, ao considerar as variancias residuais
heterogéneas, pode melhorar a particdo da variancia total, no entanto, pode
proporcionar aumento no numero de parametros estimados, o que dificulta a
convergéncia na estimacdo dos componentes de variancia (EL FARO;
ALBUQUERQUE, 2003). Modelos mais parcimoniosos tém sido propostos no estudo
da producédo de ovos, com numero reduzido de classes de variancias, advindas do
agrupamento de classes que contém variacoes semelhantes (VENTURINI et al.,
2012; POURTAHMASEBIAN AHRABI et al., 2015).

Este estudo teve como objetivo comparar modelos de regressao aleatéria
com diferentes ordens nos polindbmios de Legendre, a fim de selecionar o modelo de
melhor ajuste e estimar os componentes de covariancia e parametros genéticos para

a caracteristica Taxa de postura de aves de linha pura da raca Rhode Island Red.

Material e métodos

Foi utilizado um banco de dados do programa de melhoramento de aves de
ovos de casca marrom do Centro Nacional de Pesquisa de Suinos e Aves da
Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (CNPSA/EMBRAPA), situado no
municipio de Concodrdia, estado de Santa Catarina. Foram utilizados dados de aves
da raca Rhode Island Red (RIR), linhagem GG coletados entre os anos de 1992 a
2013. As aves foram selecionadas com o objetivo principal de aumento de peso dos
ovos. Para evitar consanguinidade foram feitos acasalamentos dirigidos. Ao nascer,
as aves foram anilhadas para identificacdo. Estas foram criadas em aviarios de
pressdo positiva em piso, até 16 semanas de idade e depois alojadas,
individualmente, em gaiolas de arame contendo comedouro tipo calha e bebedouro

automatico tipo nipple, até o final da producéo de ovos.
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O arquivo de trabalho ficou composto por 83.687 registros de taxa de
producdo de ovos de aves de linha pura da raca RIR. A producdo de ovos foi
avaliada utilizando registros diarios de producéo, excetuando-se os sabados e 0s
domingos. Para este trabalho foram utilizados dados do periodo compreendido entre
a 19° a 70° semana de idade das aves. As produ¢cdes semanais foram agrupadas
em 13 periodos compostas de 4 semanas (PO1 a PO13), sendo o primeiro periodo
constituido das taxas de producdo de ovos medidas entre a 192 a 222 (PO1), o
segundo periodo da 232 a 262 (PO2), o terceiro periodo da 272 a 302 (PO3) semana
e assim sucessivamente. Os dados foram primeiramente verificados quanto a
consisténcia das informacgdes, utilizando o aplicativo SAS® (STATISTICAL
ANALYSIS SYSTEM, 2013). Foram excluidas as aves com producdes superiores ou
inferiores a 3,5 desvios padrdes em relacdo a média dentro de cada GC, assim
como animais com producao incompleta ou que morreram durante o periodo de
postura.

Foi realizada uma analise univariada padrdo considerando uma dimensao
finita modelo (UNI) considerando 13 periodos parciais de 4 semana (192 a 702
semana), e uma analise multicaracteristica (MULTI) considerando 10 periodos de 4
semana (232 a 622 semana). Considerado a dimensao infinita foram testados 15
modelos de regressao aleatoria.

Na analise de regressao aleatdria foram testados dois modelos para a
escolha da melhor estrutura das variancias residuais e doze diferentes modelos,
para as combinacfes de efeitos aleatdrios genéticos aditivos e de ambiente
permanente direto. O modelo de regressao aleatéria geral, utilizado no ajuste da

caracteristica produtiva foi:
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[ ke
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em que: yij € a producdo de ovos da ave i no periodo j; GC é o efeito fixo de
geracdo; Bm €é o coeficiente de regresséo fixo da producdo sobre o polinbmio de
Legendre m representado por uma funcdo cubica para modelar a curva média de
postura; aimpim S0 0s coeficiente de regressao genética-aditivo direto e de ambiente

permanente do animal, respectivamente para a ave i; ka € kc s&o as ordens de ajuste
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do polinbmio de Legendre para o efeito aleatério aditivo e de efeito permanente; ®m
é a funcéo polinomial de Legendre em que m é o m-ésimo parametro dos polinémios

de Legendre; e € o vetor de efeito aleatoério residual. O Modelo pode ser descrito na

forma matricial como: ¥ = Xb + Za + We + e

Xb

0 k,®4 0 0
=lol| ¥ clz 0 k,@I0

0l g 0 kR

Em que y é o vetor das observacdes de producdo de ovos; b € o vetor de

™ 0D

solucBes para o efeito fixo de incubacao e dos coeficientes de regressao para; a € o
vetor dos coeficientes aleatorios para os efeitos genéticos aditivos; ¢ é o vetor dos
coeficientes aleatdrios para os efeitos de ambiente permanente direto; e é o vetor
dos residuos, e X, Z, W séo as matrizes de incidéncia correspondentes. em que ka e
ke sdo matrizes de (co)variancias entre os coeficientes de regresséo aleatérios

genético aditivo direto e ambiente permanente de animal, respectivamente; A é a

matriz de parentesco entre os individuos; | € a matriz de identidade; ®eo produto
de Kroenecker entre matrizes e R € a matriz diagonal de variancias residuais.

Os valores de covariancia foram estimados por méaxima verossimilhanca
restrita utilizando o programa Wombat (MEYER, 2006). O modelo proposto incluiu os
efeitos fixos de geracdo e a trajetéria média de producdo (regressao fixa) e os
efeitos aleatorios genéticos aditivos (ka) de ambiente permanente direto (kc) e
residual (e).

Para modelar a trajetéria fixa foram usados polinbmios de Legendre de ordem
quatro. Ja a trajetéria aleatéria foi modelada utilizando as ordens dois trés e quatro
para efeito genético aditivo e de cinco a oito para ambiente permanente direto e a
estrutura da variancia residual foi modelada considerando a homogeneidade ou
heterogeneidade da variancia. No caso de heterogeneidade as variancias foram
modeladas por meio de 7 classes, agrupadas com base na semelhanca entre as
variacdes residuais entre elas. Dessa forma o modelo com residuo heterogéneo
considerou 0 1°, 0 2°, do 3° ao 9°, 0 10°, 0 11°, 0 12° e 0 13° residuos.

Os modelos foram comparados quanto a qualidade do ajuste, pelo valor de
logaritmo da Funcdo de Maxima Verossimilhanca (LogL); o critério de informacgéo de
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Akaike (AKAIKE, 1973): descrito como: A€ = —2legl+2p. ¢ o critério de
informac3o Bayesiano (SCHWARZ, 1998); 81€ = —2loglL + plog(N — 7} em que: p
€ 0 numero de parametros do modelo, N o nimero total de observacdes, r o posto
da matriz de incidéncia dos efeitos fixos e logL o logaritmo da funcdo de maxima
verossimilhanca restrita. Segundo esses critérios, o melhor modelo € aquele com
menor valor de AIC, BIC.

Os diferentes modelos foram também comparados pela mudanca no
logaritmo da funcdo de maxima verossimilhanca (LogL), por meio do teste da razao
de verossimilhanca (LRT) (RAO, 1973). A estatistica LRT foi obtida pela seguinte
expressdo: LRTj = 2 Log Li — 2 Log Lj, em que Log Li é o maximo da funcédo de
verossimilhanca para o modelo completo i, e Log Lj € o maximo da funcdo de
verossimilhanca para o modelo reduzido j. A estimativa LRT foi comparada com o
valor do qui-quadrado tabelado, com d graus de liberdade e nivel de significancia de
1%, em que d é a diferenca entre 0 niumero de parametros estimados pelos
modelos. As conclusdes foram feitas de maneira que, se LRT > X?ap1% 0 teste sera

significativo e os modelos considerados diferentes.
Resultados e discusséo

As taxas de postura para os periodos POl a PO13 (Tabela 1) tiveram o
comportamento esperado, com valores mais baixos no PO1 (19° a 22° semanas),
atingindo o pico de producdo em PO3 (27° a 30° semanas) e reduzindo a partir deste
ponto, sendo que o periodo inicial (PO1) foi também o que apresentou maior
coeficiente de variacdo. Isso se d&, pois, a puberdade ndo ocorre de maneira
uniforme nas aves (FERREIRA et al., 2017), e a menor taxa de postura no periodo
inicial pode ser em decorréncia de diferentes niveis de maturidade sexual. A partir do
periodo PO3 é possivel perceber uma reducdo na taxa de postura e, nos periodos
finais, verifica-se um aumento no coeficiente de variagéo, indicando o final da vida
produtiva das aves e diferentes persisténcias de postura (NARIC et al., 2014).

Para avaliar a melhor estrutura residual foram testados os modelos L33 1 e
L33 _7 (Tabela 2). O Modelo L33 _1 considerou a variancia residual homogénea, e o

modelo L33_7 variancia residual heterogénea (7 classes). E possivel evidenciar que
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o modelo L33_7 foi 0 mais adequado de acordo com os critérios de LogL, AIC e BIC,
apresentando também diferenca significativa entre estes pelo teste X? a 1%.

Tabela 1 — Numero de observacdes (N°), médias, desvio padréo (DP), coeficiente de
variacdo (CV), numero de grupos de contemporaneos (GC) para a taxa
de producgéo de ovos de aves da raga Rhode Island Red

Caracteristica  Semanas N° Média (%) DP (%) Ccv GC
PO1 19a22 5797 36,61 22,01 60,12 15
PO2 23 a 26 6244 65,16 11,77 18,06 14
PO3 27a 30 6244 66,61 6,28 9,43 14
PO4 31a34 6244 66,18 6,12 9,25 14
PO5 35a38 6244 65,20 6,38 9,79 14
PO6 39a42 6244 63,43 7,10 11,19 14
PO7 43 a 46 6244 62,21 7,48 12,02 14
PO8 47 a 50 6244 60,23 7,63 12,67 14
PO9 51a54 6244 58,84 8,34 14,17 14

PO10 55 a 58 6244 57,80 8,98 15,54 14
PO11 59 a 62 6244 51,91 15,27 29,42 14
PO12 63 a 66 5385 50,56 12,46 24,64 12
PO13 67a70 3775 47,05 14,50 30,81 10

Da mesma forma, os autores, Bonafé et al. (2011), Venturini et al. (2012),
Farzin et al. (2013) e Guo et al. (2015) consideraram adequado o uso de
hetrogeneidade do residuo e propuseram o uso de modelos mais parcimoniosos
considerando de 5 a 10 classes diferentes de variancia, uma vez que, de acordo
com Jamrozik et al. (1997), o residuo considerado como homogéneo pode levar a
superestimativa da variancia genética aditiva. Outros autores consideram o uso de
residuo homogéneo adequado (WOLC; SZWACZKOWSKI, 2009; PACHECO et al.,
2012; TEIXEIRA et al., 2012) devido a caracteristica das informacfes em seus
bancos de dados, os quais apresentaram variancias residuais mais uniformes ao

longo do periodo de avaliacao.
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Tabela 2 — Modelos, numero de parametros (P), logaritmo da funcdo de
verossimilhanca (LogL), critérios de Akaike (AIC), Bayesiano de
Schwarz (BIC) e teste da razdo de verossimilhanca para os modelos
aninhados (LRT)

Modelo! P LogL AIC BIC LRT2

331 13  -23.6700,6 47.3427,1 47.3548,5 (L33_1- L33_7) 2.6223,7*
L33 7 19  -22.3724,6 44.7487,3 44.7664,6

L25 7 25  -22.3811,9 44.7673,9 44.7907,3 (L25_7- L26_7) 807,9**
126 7 31  -22.3624,3 44.7310,7 44.7600,0 (L26_7- L27_7) 432,7*
L27 7 38  -22.3534,4 44.7144.9 44.7499,6 (L27_7- L28_7) 252,9*
L28 7 46  -22.3408,0 44.6908,0 44.7337,4

L35 7 28  -22.3497,7 44.7051,5 44.7312,8 (L35_7- L36_7) 843,6*
L36_ 7 34  -22.3308,6 44.6685,2 44.7002,6 (L36_7- L37_7) 465,4*
L37_7 41  -22.3216,0 44.6514,0 44.6896,7 (L37_7- L38_7) 280,2*
L38 7 49  -22.3075,9 44.6249,8 44.6707,2

L45 7 32 -22.3164,7 44.6393,4 44.6692,1 (L45_7- L46_7) 868,6**
L46_ 7 38  -22.2992,1 44.6060,3 44.6415,0 (L46_7- L47_7) 523,5*
L47 7 45  -22.2883,1 44.5856,2 44.6276,3 (L47_7- L48_7) 305,5*
L48 7 53  -22.2730,4 44.5566,7 44.6061,5

1L.33_1 = funcdo de variancias com Legendre de ordem 3 para efeito genético aditivo, ordem 3 para
efeito de ambiente permanente e 1 classe de variancia residual; ?: teste da razé@o de verossimilhanga
entre os modelos aninhados; **P < 0,01. Em negrito estdo destacados os melhores modelos dentro
das diferentes ordens de ajuste para a variancia genética aditiva.

Ao processar as andlises considerando o residuo heterogéneo (7 classes),
com diferentes ordens de ajuste para os efeitos genéticos e de ambiente
permanente (Tabela 2), verificou-se, que quanto maior o niumero de parametros,
melhor o ajuste do modelo aos dados, sendo o modelo L48_7 com 53 parametros o
mais adequado segundo o LogL, AIC e BIC. Todavia, como a diferenca em relacéo a
LogL, AIC e BIC foi pequena, optou-se por apresentar as estimativas de parametros
genéticos para o melhor modelo dentro das diferentes ordens de ajuste para a

variancia genética aditiva, ou seja 28 7,38 7 e 48 7.
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Figura 1 — Estimativas de herdabilidade para os modelos L28 7, L38 7, L48 7,
univariada (UNI) e multivariada (MULTI)
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As estimativas de herdabilidade estimadas para os modelos 28 7, 38 7 e
48 7 foram bastante semelhantes e variaram de 0,01 (PO1) a 0,56 (PO13) (Figura
1). Os menores valores de herdabilidade estimados encontram-se no periodo inicial
de producéo e apresentaram uma tendéncia crescente, com pequena oscilacdo no
periodo que compreende a 59-62° semanas (PO11). Anang et al. (2001), Luo et al.
(2007) e Venturini et al. (2012) reportaram valores baixos de herdabilidade no
periodo inicial de producdo (0,00 a 0,16) as quais foram semelhantes aos
encontrados no presente trabalho. Essa baixa herdabilidade pode ser atribuida as
mudancas fisioldgicas que as aves passam no inicio do periodo produtivo (LUO et
al., 2007). Do mesmo modo Luo et al. (2007) e Wolk e Szwaczkowski (2009)
encontraram estimativas de herdabilidade mais elevadas ao final do periodo de
avaliacdo (0,54 e 0,30) corroborando com o presente trabalho. Segundo Wolk e
Szwaczkowski (2009), mudancas na herdabilidade podem ser resultantes de
atividade de genes diferentes durante o periodo de producdo, e estas podem ser
superestimadas no final do periodo produtivo devido a redugdo do tamanho da
amostra advinda da taxa de mortalidade e de diferentes persisténcias das aves.

Ao comparar os valores de herdabilidade estimados por analise de regresséo
aleatoria com os resultados da analise univariada (UNI) e multivariada (MULTI)
(Figura 1), é possivel verificar que os modelos de regressao aleatdria estimaram

valores mais baixos de herdabilidade no inicio do periodo de producgéo (POl e PO2),
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se equivalendo nos periodos seguintes. No entanto o Modelo L28 7 foi o que
apresentou estimativas de herdabilidades que mais se assemelharam aos valores
estimados pelos modelos UNI e MULTI, sobretudo no final da vida produtiva das
aves.

As estimativas de correlacdo genética (ra) e fenotipica (re) para os modelos
L28 7, L38 7 e L48 7 (Figura 2) variaram bastante, sendo que o modelos mais
parametrizado (L48_7) apresentou, no gréafico tridimensional, superficie com maiores
oscilagbes nas estimativas de correlacdo genética com o decorrer do tempo.
Demostrando nesse caso, que producdes em idades mais proximas foram menos
correlacionadas geneticamente do que producdes mais distantes. Segundo Meyer
(1998), esse tipo de padréo indica que o modelo estaria superparametrizado. No
entanto, o modelo menos parametrizado (L28_7) apresenta no grafico tridimensional
superficie suave, com correlagdes menores quanto mais distantes as producdes de
ovOoS, como € o esperado.

Valores de estimativa de correlacdo genética baixa ou até mesmo negativa
como o apresentado nos periodos iniciais e finais de producdo, sugerem que um
fundo genético diferente pode estar envolvido na producédo de ovos nestes periodos
(WOLK; SZWACZKOWSKI, 2009). As correlagdes de ambiente permanente também
apresentaram alguns valores negativos, reduzindo sua magnitude conforme
aumentava o intervalo entre os periodos, estes tenderam a valores geralmente
inferiores a correlacéo genética do periodo correspondente. Resultados semelhantes
foram relatados por Wolk et al. (2007) e Wolk e Szwaczkowski (2009). Porém
Venturine et al. (2012) e Luo et al. (2007) encontraram apenas valores positivos para
as correlacgoes.

As correlacfes genéticas variaram de -0,38 a 0,99, de -0,36 a 0,99 e de -0,27
a 1,00 para os modelos L48_7, L38 7 e L28 7 respectivamente. O Modelo L28 7 foi
0 que apresentou menos estimativas de correlacbes negativas, estando essas,
apresentadas apenas entre os primeiros e 0s Ultimos periodos de producao,
indicando ser esse 0 modelo mais adequado para modelar a taxa de producéao de
ovos. Desse modo, a melhor ordem para o efeito genético aditivo seria dois, e ndo
quatro, como indicado por LogL AIC e BIC.

Desse modo o modelo contendo 46 parametros, ordem dois para a variancia
genética aditiva e ordem oito a variancia de ambiente permanente (L28_7) € o mais
adequado para avaliar a taxa producdo de ovos em aves de linha pura da raca
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Rhode Islande Rhed. Este modelo apresentou um gréfico de superficie mais suave
em relacdo aos demais e de facil explicacéo bioldgica.

Da mesma forma, Luo et al. (2007), encontraram o melhor ajuste para o
modelo de ordem 2 para efeito genético aditivo e 4 para efeito de ambiente
permanente. Por outro lado Teixeira et al. (2012) e Pacheco et al. (2012) concluiram
que o modelo de melhor ajuste para produgcdo de ovos € o de ordem 4 para efeito
genético aditivo e ambiente permanente sendo estes os polindmios de maior ordem
testados pelos pesquisadores. Ja Venturini et al. (2012) escolheram o modelo com
efeito genético aditivo igual a 3 e efeito de ambiente permanente igual a 9 para
modelar a producéo de ovos de aves da raga White Leghorn.

Os resultados obtidos indicam que a selecéo de aves baseada nas producgdes
dos periodos iniciais (antes do pico) ndo trariam ganho genético, devido a sua baixa
herdabilidade e correlacdo com os demais periodos de producdo. Da mesma forma,
os periodos finais hdo sdo uma boa opcdo uma vez que as aves ja estao no final de
suas vidas produtivas e esses tem pouca correlacdo genética com os demais
periodos. Os periodos de PO7 a PO10 (43° a 58° semanas) apresentam boas
estimativas de herdabilidade, estdo bem correlacionados, sendo, portanto, indicados

para a selecdo de aves de linha pura da raca Rhode Island Rhed.



52

Figura 2 — Estimativas de correlacdes genéticas (ra) e ambiente permanente (re) para
0s modelos L28_7 (a), L38_7 (b) e L48_7 (c)
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Conclusdes

O modelo com funcdo polinomial de Legendre de ordem quatro para o0s
efeitos fixos, ordem dois para os efeitos aleatdrios genético aditivo direto e de ardem

oito para ambiente permanente, agrupado em sete classes residuais, pode ser
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utilizado para descrever a trajetéria de producdo de ovos de aves de linha pura da
raca Rhode Island Rhed. As estimativas de parametros genéticos indicam que a
selecdo levando em consideragdo o periodo que corresponde a 43° a 58° semanas

de vida das aves poderd resultar em maior ganho genético com a selecéo.
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3 CONCLUSAO

As estimativas de parametros genéticos para taxa de producdo de ovos em
diferentes periodos de producdo podem ser obtidos pela utilizacdo de diferentes
modelos, como o unicaracteristica, multicaracteristica e regressdo aleatoria. Da
mesma forma, a analise de componentes principais pode ser usada com o intuito de
reduzir o numero de parametros genéticos a ser estimados.

Os valores de correlacdo genética entre os periodos parciais e totais de
producédo indicam que a selecao de aves baseada em periodos parciais pode gerar
ganhos para a producéo total de ovos, sendo recomendada a selecdo de aves
baseada na producado até a 54° semana de idade, promovendo reducdo no intervalo
entre geracdes e aumento de ganho por unidade de tempo.

O modelo com funcdo polinomial de Legendre de ordem quatro para 0s
efeitos fixos, ordem dois para os efeitos aleatdrios genético aditivo direto e de ardem
oito para ambiente permanente, agrupado em sete classes residuais, pode ser
utilizado para descrever a trajetoria de producdo de ovos de aves de linha pura da
raca Rhode Island Rhed. As estimativas de parametros genéticos indicam que a
selecéo realizada no periodo que corresponde a 43° a 58° semanas de vida das

aves deve resultar em maior ganho genético com a selec¢ao.
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APENDICE A - CARTAO DE PARAMETRO PARA ANALISE
UNICARACTERISTICA PARA O PROGRAMA WOMBAT

COMMENT WOMBAT analysis of PO6;
ANALYSIS UNI 1
PEDS pedigree.txt

DATA dados.txt
tritt

trl animal O

trl sire

trl dam

trl gc 15

trl tm

END

MODEL

FIXgc1l

RAN animal nrm
trait tm
END MOD

VAR animal 1
6

VAR residual 1
30
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APENDICE B - CARTAO DE PARAMETRO PARA ANALISE
MULTICARACTERISTICA PARA O PROGRAMA WOMBAT

COMmultivariate: PERIODOS P1 P2 P3 PTOTAL Aves de Postura
ANAL MUV 4
PEDS pedigree.txt

DATA dados.txt GRP
TRNOS 1234

traitno 4

animal 0 nrm

sire

dam

cgroup 14

names P1 P2 P3 PTOTAL

eNd

MODEL
FIXcgroup1234
RAN animalnrm 12 34

trait P1 1

trait P2 2

trait P3 3

trait PTOTAL 4
END MOD

VAR animal 4
52.10.30.30.3
8.950.30.3
3.950.3

6.37

VAR residual 4
76.20.30.30.3
45.00.30.3
47.4 0.3
61.5
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APENDICE C - CARTAO DE PARAMETRO PARA ANALISE
MULTICARACTERISTICA PARA O TESTE DE COMPONENTE PRINCIPAL COM
O PROGRAMA WOMBAT

COMComponente principal: PO2 PO3 PO4 PO5 PO6 PO7 PO8 PO9 PO10 PO11
Aves de Postura

ANAL MUV PC 10
PEDS pedigree.txt

DATA dados.txt GRP

TRNOS 12345678910

traitno 10

animal 0 nrm

sire

dam

cgroup 500

names M2 M3 M4 M5 M6 M7 M8 M9 M10 M11
END

MODEL
FIXcgroup12345678910
RAN animalnrm 12345678910
trait M2 1

trait M3 2

trait M4 3

trait M5 4

trait M6 5

trait M7 6

trait M8 7

trait M9 8

trait M10 9

trait M11 10

END MOD

VAR animal 10 2
24.35.881.290.300.981.490.30.30.30.3
3.813.083.022.793.352.710.30.30.3
4.815.945916.256.260.30.30.3
8.58 9.289.9310.00.30.30.3
10.6 11.411.4 0.3 0.3 0.3
13.6 12.70.30.30.3
12.6 0.30.30.3
13.80.30.3
16.90.3
15.8



VAR residual 10 10
99.911.56.43.893.070.440.620.30.30.3
32.29.585.75.525.04 3.770.30.30.3
32.28.257.06.776.810.30.30.3
32.39.938.87.820.30.30.3
39.6 12.88.6 0.30.30.3
42.6 15.50.30.30.3
45.6 0.30.30.3
54.90.30.3
63.0 0.3
81.0
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APENDICE D - CARTAO DE PARAMETRO PARA ANALISE DE REGRESSAO

COM O PROGRAMA WOMBAT

COMPO from DFREML (MRR)

ANAL RR
PEDS ped.txt

DATA dados.txt
animal 99999
RAMCN 3000
subject 99999
povo
CLASSE 13
END

MODEL
FIX RAMCN
COV CLASSE (4,LEG)
RRC CLASSE
RAN animal (3,LEG) nrm
RAN subiject (3,LEG)
traitpovo
END MOD

VAR animal 3
23.2 0.030.03
29.0 0.03

24

VAR subject 3
16.0 0.03 0.03
6.3 0.03

10.0

VAR residual 1 HET 7
11 400

22 100

39 30

10 10 30

1111 30

12 12 50

131380



