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PAI?AMETROS GAENETICOS E ASSOCIACAO DE CARACTERES DE
IMPORTANCIA ECONOMICA COM POLIMORFISMOS DOS GENES ADIPOR1 E
APOB EM FRANGOS DE CORTE

RESUMO - A obtencdo de maiores pesos corporais ao abate e melhor
eficiéncia na utilizacdo de alimentos, assim como a reducdo de deposicdo de
gordura na carcaga para aumentar o rendimento, sdo importante na atividade
avicola de corte. Assim, objetivou-se estimar parametros genéticos para as
caracteristicas fenotipicas de desempenho corporal, cortes e deposicdo de gordura
e realizar estudo de associacdo de genes candidatos com caracteristicas de
interesse econdomico em uma linhagem macho de frango de corte. Para estimacao
dos parametros genéticos, foi utilizado o método de maxima verossimilhanca restrita
sob o modelo que conteve o efeito fixo de grupo (sexo e incubacao) e os efeitos
aleatérios genéticos aditivos e residuais. Para o estudo da associacdo dos
polimorfismos dos genes candidatos adiponectina (ADIPOR1 g. 729C>T) e
apoliproteina B (APOB g. 102A>T) com as caracteristicas estudadas, foram
utilizadas as metodologias de maxima verossimilhanga restrita, “Generalized Quasi-
Likelihood Score” e maxima verossimilhanca. As herdabilidades estimadas para os
desempenhos (pesos aos 35, 41 e 42 dias de idade e consumo de ragédo, ganho de
peso e conversdo alimentar de 35 aos 41 dias de idade), cortes nobres (coxa,
sobrecoxa e peito) e deposicdo de gordura corporal variaram de 0,06(0,03) a
0,44(0,07). As correlacbes genéticas entre as caracteristicas de desempenho
variaram de -0,50 a 0,98 e entre o peso corporal aos 42 dias de idade e as
caracteristicas deposicdo de gordura variaram de -0,02 a 0,84. No estudo de
associacado dos genes, o0 SNP g. 729C>T apresentou-se associado com a pele do
peito e pele da coxa e integridade 6ssea e o SNP g. 102C>T com consumo de
racao, filé de peito e rendimento de sangue e pena. As estimativas dos parametros
para as caracteristicas estudadas sugerem que a selecdo para desempenho e corte
nobres poderé ser efetiva e que a deposicado de gordura em aves pode ser devido a
resposta correlacionada com o peso corporal utilizado como principal critério de
selecdo. Os genes estudados podem ter influéncia direta ou indireta no metabolismo
e/ou deposicdo de gordura nas peles da coxa e do peito, integridade 6ssea e ainda
no consumo de racao e deposicao proteica do peito de frangos de corte.

Palavras-chave: Correlacdo genética, gordura abdominal, herdabilidade, pele, SNP



GENETIC PARAMETERS AND ASSOCIATION OF CHARACTER OF
ECONOMICAL IMPORTANCE WITH POLYMORPHISMS OF THE ADIPOR1 AND
APOB GENES IN BROILERS

ABSTRACT - Increasing body weight at slaughter, improving food efficiency
and decreasing fat deposition on carcass to increase yield are importante goals in
broiler chicken. Thus, the aim of this study was to estimate genetic parameters for
body traits, cuts and fat deposition and conduct study of association of candidate
genes for traits of economic importance in a male broiler line. The method of
restricted maximum likelihood under animal model was used for estimation of genetic
parameters. It was considered the fixed effect of group (sex and incubation) and the
additive genetic and residual random effects. The study of association of
polymorphisms of adiponectin (AdipoR1 g. 729C>T) and apolipoprotein B (ApoB g.
102A>T) candidate genes with the traits studied was carried out using the methods of
restricted maximum likelihood, Generalized Quasi-Likelihood Score and maximum
likelihood. The estimated heritability for performance traits (weights at 35, 41 and 42
days of age and feed intake, weight gain and feed conversion of 35 to 41 days of
age), prime cuts (thigh, drumstick and breast) and body fat deposition ranged from
0.06(0,03) to 0.44(0,07). Genetic correlations between performances traits ranged
from -0.50 to 0.98 and between body weight at 42 days of age and fat deposition
traits ranged from -0.02 to 0.84. In the study of association of genes, the SNP g.
729C>T was associated with the skin of the breast and thigh and bone integrity, and
SNP g. 102C>T with feed intake, breast fillet, blood and feather yield. Parameter
estimates for the studied traits suggest that selection for performance and prime cuts
may be effective and that fat deposition in chicken may occur because of the
correlated response with bodyweight, used as a primary selection criterion. The
genes studied may have direct or indirect influence on the metabolism and/or
deposition of fat in the skin of the thigh and breast, bone integrity, feed intake and
protein deposition in the breast of broilers.

Keywords: Abdominal fat, genetic correlation, heritability, skin, SNP



CAPITULO 1. CONSIDERACOES GERAIS

1.1 INTRODUCAO

O Brasil destaca-se na producéo avicola desde a década de 90 e se tornou
um dos maiores produtores e exportadores de carne de frango de corte. A avicultura
de corte nacional responde por quase 1,5% do Produto Interno Bruto (UBABEF,
2010). Porém, os habitos alimentares do homem moderno vém sofrendo alteracdes
e as industrias alimenticias, acompanhando este progresso, lancam cada vez mais
produtos diferenciados no mercado para atender esta demanda. A crescente
expansdo da producdo de carne de frango no Brasil impde a industria avicola a
necessidade de melhorar a qualidade das carcacas colocadas a disposicao dos
consumidores.

Pesquisas nas areas de genética, nutricdo e manejo buscam minimizar as
perdas provocadas pelas doencas metabdlicas (GONZALES et al.,, 1998), em
decorréncia do rapido crescimento do frango, bem como reduzir os custos de
producdo e o acumulo de gordura na carcaca. Dessa forma, o estudo do
crescimento e metabolismo energético em frangos de corte, envolvendo os fatores
gue os afetam, bem como o aproveitamento dos demais nutrientes da dieta, tem o
objetivo de melhorar as caracteristicas de carcaca e favorecer a deposicdo de
proteina e diminuir o acimulo de gordura (SAKOMURA et al., 2004).

Entendendo como “qualidade” o conjunto de atributos que condicionam a
aceitacdo de um produto pelo consumidor, esta pode ser comprometida pela
presenca da gordura na carcaca e gordura abdominal encontrada na regiao proxima
a cloaca ou a grande quantidade de pele, principalmente a de cobertura do peito
(CENTENARO; FURLAN; SOUZA-SOARES., 2008). A grande deposi¢ao de tecido
adiposo reflete no custo de producéo, o qual é repassado para o consumidor e
resulta em geracao de residuos nos abatedouros, causando impactos ambientais.

O crescimento animal pode ser definido como o aumento no tamanho e
mudancas nas capacidades funcionais dos varios tecidos e 6rgdos de animais que
ocorre desde a concepcao até a maturidade (ORHERUATA et al., 2006). A pressao

de selecdo para o aumento deste crescimento e ganho de peso tem causado



aumento na deposicdo de gordura na carcaca (KESSLER; SNIZEK; BRUGALLI,
2000), decorrente da resposta correlacionada da selecéo para o peso (GAYA et al.,
2006), tornando-se entrave na selecdo de aves.

A pesquisa na producao animal tem tomado novo enfoque com a utilizacéo de
novas tecnologias, o que pode beneficiar o processo de sele¢cdo na reducdo de
caracteristicas indesejaveis, como a deposicdo de gordura. Loci que controlam
caracteristicas quantitativas (QTLs) foram mapeados para uma série de
caracteristicas em galinhas, incluindo as de crescimento, composi¢cdo corporal,
producdo de ovos, resposta de anticorpos, resisténcia a doencas e comportamento.
Determinar genes causadores é dificil, uma vez que cada locus controla apenas uma
fracdo da variancia fenotipica (SAWAI et al.,, 2011). Porém tem sido muitos os
esforcos na pesquisa em genética e melhoramento para otimizar o progresso da
selecéao.

Muitos estudos tém sido conduzidos em andlises de associagdo entre genes
candidatos com o crescimento dos animais e as caracteristicas de composicao
corporal (JJANG et al., 2002; LI et al., 2003; CHUNG; KIM, 2005; MENG et al., 2005;
ZHANG et al., 2005; XU et al., 2005; NINOV et al., 2008; FELICIO et al., 2013).
Polimorfismos de nucleotideo Unico (SNPs) sdo utilizados como marcadores
genéticos moleculares. No entanto, dependem da sua frequéncia de ocorréncia na
populacdo (WONG et al., 2005). Marcadores genéticos moleculares podem gerar
informacdes e auxiliar na identificacdo e sele¢cdo de animais com valores genéticos
mais acurados, especialmente para caracteristicas de dificil mensuracdo, como as

de carcaca, que exigem o abate dos animais.



1.2 OBJETIVOS

A partir dos dados fenotipicos e gendtipos oriundos de uma linhagem paterna
de frangos de corte, o presente trabalho teve como objetivos:

1. Estimar parametros genéticos e fenotipicos para as caracteristicas de

desempenho, gordura abdominal e deposicao de gordura na pele;

2. Estudar associacao dos polimorfismos dos genes receptor adiponectina 1 e
apolipoproteina B com caracteristicas de interesse econdmico nesta

populacao.



1.3 REVISAO DE LITERATURA

1.3.1 Panorama da avicultura brasileira no cenario mundial

Segundo dados da UBABEF (2012), a producdo mundial de carne de frango
foi de 81,137 milhdes de toneladas em 2011. O Brasil produziu 13,058 milhdes de
toneladas, com crescimento de 6,8% em relagédo a 2010. Com este desempenho, 0
pais se aproximou da China, o segundo maior produtor mundial em 2011, cuja
producdo teria somado 13,2 milhdes de toneladas, abaixo apenas dos Estados
Unidos, com 16,757 milhdes de toneladas, conforme o Departamento de Agricultura
dos Estados Unidos (USDA, 2012).

O Brasil, como maior exportador mundial, embarcou 3,942 milhdes de
toneladas de carnes em 2011, representando aumento de 3,2% em relacédo a 2010,
novo recorde histérico para a carne de frango, principal produto das exportacdes
avicolas brasileiras. No caso da receita cambial, de US$ 8,2 bilhdes, o incremento
foi de 21,2%. O preco médio das vendas brasileiras foi de US$ 2,093 por tonelada,
com aumento de 17,4%. Dentre os produtos destinados a exportacdo, os cortes
somaram embarqgues de 2,067 milhdes de toneladas (aumento de 4,8%, em relacéo
2010) e receita cambial de US$ 4,4 bilh6es (aumento de 26%). As vendas de frango
inteiro totalizaram 1,5 milhdo de toneladas (aumento de 0,9%), com receita de US$
2,6 bilhdes (aumento de 15%). As exportacdes de frango industrializado, de 179,8
mil toneladas (aumento de 6,5%), representaram receita de US$ 588 milhbes
(aumento de 20%). Nos outros produtos, os embarques foram de 193 mil toneladas,
com receita de US$ 631,6 milhdes, de acordo com UBABEF (2012). Isso evidencia a
crescente preferéncia do consumidor por produtos processados, levando a cadeia
produtiva de frango de corte a requerer maior rendimento de carne.

Além de exportacdo de carne, o Brasil também exportou material genético, o
qual somou US$ 119,9 milhdes em 2011, representando aumento de 10% em
comparacgdo a 2010. Desse total, US$ 81,9 milhdes se devem as exportagbes de
ovos férteis de galinha e US$ 38 milhdes as exportacbes de matrizes (UBABEF,
2012). Na producéo brasileira, a regido Sul € a maior produtora (61,53%) e
exportadora (72,36%) de frango. Porém, o estado de Sao Paulo representa o maior

exportador de material genético de frango com 48,58% do total.



Do volume total de frangos produzido pelo pais, 69,8% foi destinado ao
consumo interno e 30,2% para exportagbes. Com isto, 0 consumo per capita de
carne de frango atingiu 47,4 quilos por pessoa, novo recorde para o0 setor, um
aumento representativo comparado com o ano 2000, que era de 29,91 quilos por
pessoa, colocando o Brasil como o terceiro maior consumidor, depois de Estados
Unidos e China (UBABEF, 2012). Em 2007, o consumo de carne de frango
ultrapassou o consumo de carne bovina. Em termos mundiais, a carne de frango
ocupa o0 segundo lugar no consumo, representando 33,6% do consumo total de

carne, perdendo apenas para a carne suina, que é 43%.

1.3.2 Crescimento e desempenho corporal em aves de corte

A selecdo em frangos de corte ao longo dos anos tem acarretado grandes
mudancas no crescimento das aves. A curva do crescimento vem sofrendo
modificacdes no ponto de inflexdo, um dos principais parametros avaliado no
crescimento, o qual indica quando as aves atingirdo seu crescimento maximo e este
se aproxima da maturidade sexual (BRITO, 2007). O processo de sele¢cdo intenso
realizado nos ultimos 40 anos, foi para obtencédo de produto com menor custo de
producdo e que atingisse as exigéncias dos mercados consumidores. Estes
mercados tendem a menor crescimento da comercializagédo de frango inteiro e maior
em cortes e produtos industrializados, de acordo com EMBRAPA (2011) e UBABEF
(2012).

No estudo de parametros biolégicos de frangos de corte, Goliomytis,
Panopoulou, Rogdakis (2003) relataram que o peso vivo foi aumentando
rapidamente até a idade no ponto de inflexdo (44,4 dias), em que a taxa de maximo
crescimento (90,4 g por dia) foi atingida, com peso vivo nesta de idade de 2.516,4 g.
Porém, para o peito e perna, que sao de grande interesse econdmico, as idades no
ponto de inflexdo foram estimadas em 47 e 49,1 dias, respectivamente, e as taxas
maximas de crescimento que ocorreram nestas idades foram estimadas em 24,4
g/dia para o peito e 10,8 g/dia para a perna, sendo estas mais tardias que o peso
corporal (44,4 dias). Em adicao, a diferenca de maturidade entre a coxa (50,3 dias) e
sobrecoxa (47,4 dias) foi de 2,9 dias. Os autores, concluiram que o conhecimento

das diferencas na maturidade do peso e partes ao longo do periodo de crescimento



de frangos de corte, que sdo comercializados como partes, pode melhorar a
eficiéncia econOmica da producao.

Em estudo realizado para avaliacdo de curvas de crescimento em aves de
postura, as menores taxas de maturidade das linhagens resultaram em tempo maior
para que as aves atingissem suas taxas maximas de crescimento corporal,
consequentemente, atingissem maiores pesos corporais a maturidade (NEME et al.,
2006). Estes autores também concluiram que o0s pesos a maturidade para a
deposicao de proteina foram diferentes entre as linhagens e que essas diferencas
variaram de 19% a 33% nas linhagens estudadas. A linhagem que apresentou maior
deposicao proteica necessitou de maior tempo para atingir a maturidade. Apoés este
periodo, ocorreu alteracdo no metabolismo das aves, que passaram a destinar
gradualmente parte da energia ingerida para acumulo de gordura corporal,
compondo-se, assim, a reserva de energia necessaria para o inicio da vida
reprodutiva.

Eyng et al. (2013) observaram taxas de deposicdo de proteina e de gordura
diferentes para cortes de carcaca, avaliando o periodo de 1 a 42 dias de idade em
frangos de corte. O peito apresentou maiores taxas de proteina (1,10 g/dia) e
gordura (3,45 g/dia), em relacdo a pernas (coxa e sobrecoxa) (0,59 e 1,17 g/dia,
respectivamente). Entre os sexos, as fémeas apresentaram taxa de maturidade
sexual menor que os machos, o que pode explicar a maior taxa de deposicdo de
gordura em fémeas, pois esta relacionada com a maturidade sexual (MOREIRA et
al., 2003).

A forma de deposicdo de gordura em frangos esta relacionada ao genétipo,
sexo e dieta, sendo que algumas linhagens depositam mais gordura do que outras.
Um pequeno desbalanco nutricional pode ocasionar maior deposicédo de gordura em
frangos de corte, pois a energia em excesso € direcionada para o depdsito de tecido
adiposo. Segundo Barbato et al. (1994), com a selecéo intensa para peso corporal
houve mudanca na fisiologia do frango moderno. Este ingere mais alimento do que o
necessario, causando excesso de energia, a qual é depositada como tecido adiposo,
especialmente como gordura abdominal.

Segundo Tumova e Teimouri (2010), o armazenamento de gordura localizada
ocorre como: gordura abdominal (incluindo a gordura em torno da moela,

proventriculo, bursa de Fabricius, cloaca e musculos adjacentes), gordura sartorial



(gordura subcutanea na regidao da coxa), gordura localizada no pescoco (gordura
subcutdanea na regido ventro-caudal do pesco¢o) e mesentéricos de gordura
(gordura aderida ao mesentério, ao longo do intestino a partir do piloro para o célon).
A gordura abdominal representa 20% da gordura corporal total, a gordura
subcutanea 18%, a gordura esquelética 15%, a gordura do figado e de penas de
2,5% (CAHANER; NITSAN; NIT, 1986; BUTTERWITH; GRIFFEN 1989; CRESPO-
GARCIA, 2002; HARO, 2005). O cessar da deposicédo de proteina e 0 aumento da
deposicdo de gordura ao longo do crescimento gera entrave no desempenho do
animal, é a conversdao alimentar piora drasticamente (GOLIOMYTIS;
PANOPOULOU; ROGDAKIS, 2003), afetando diretamente o custo de producéo.

O ganho de peso depende da genética e do aproveitamento dos nutrientes
ingeridos e quanto a ave consome e quanto esta consegue converter nutrientes em
tecido muscular. Moreira et al. (2003) avaliaram caracteristicas de desempenho e
relataram que o consumo de ragao aos 35 dias foi maior para aves que tiveram
maior ganho de peso. Aos 42 dias, foi possivel destacar que algumas das linhagens
avaliadas apresentaram maiores consumos de ragdo com o mesmo ganho em peso.
Isso foi mais evidenciado aos 49 dias de idade, mostrando a especificidade das
linhagens. A linhagem que apresentou maior ganho de peso e maior consumo de
ragao foi a que apresentou pior valor de converséo alimentar. Segundo os autores,
em todas as linhagens avaliadas, os machos apresentaram melhor converséo
alimentar do que as fémeas. A avaliacado de caracteristicas de interesse econémico
em frangos de corte se torna importante, devido a variacdo encontrada nas
diferentes linhagens, resultante do processo de selecdo para caracteristicas de

desempenho e de carcaca (Tabela 1).



Tabela 1 - Idade de mensuracao (em dias) e médias (em gramas) e rendimentos (em
%) para caracteristicas de interesse econdmico em frangos de corte

segundo diversos autores

Caracteristica Idade Médias Referéncia
Peso Corporal 28 570,0 Fonseca et al. (1986)
42 775,0 Sinsigalli et al. (1987)

42 2.221,0 Oliveira Neto et al. (2000)

42 2.141,0 Le Bihan-Duval et al. (2008)

42 2.138,2 Murakami et al. (2010)

47 2.197,0 Chambers et al. (1989)

Consumo de Racéo 1-28 1.267,0 Fonseca et al. (1986)
1-28 2.156,0 Madeira et al. (2010)

22-42 2.813,0 Oliveira Neto et al. (2000)

35-42 887,2 Aggrey et al. (2010)

1-42 3.561,5 Murakami et al. (2010)

Conversao Alimentar 1-28 2,4 Fonseca et al. (1986)
1-28 2,0 Madeira et al. (2010)

22-42 1,9 Oliveira Neto et al. (2000)

35-42 2,1 Samarakoon e Samarasinghe (2012)

35-42 2,0 Aggrey et al. (2010)

1-42 1,7 Rosa et al. (2007)

1-42 1,7 Murakami et al. (2010)

1-42 2,1 Schimidt et al. (1999)

1-47 1,9 Chambers et al. (1989)

Ganho de Peso 1-28 519,3 Fonseca et al. (1986)
1-28 1.212,0 Madeira et al. (2010)

22-42 1.467,0 Oliveira Neto et al. (2000)

35-42 455,6 Aggrey et al. (2010)

1-42  2.499,0 Rosa et al. (2007)

1-42 2.097,8 Murakami et al. (2010)

Pernas (coxa+sobrecoxa) 42 567,5 Rosa et al. (2007)
Coxa 42 226,0 Oliveira Neto et al. (2000)
Sobrecoxa 42 229,0 Oliveira Neto et al. (2000)
Peito 44 744,0 Tavernari (2010)
42 441,0 Oliveira Neto et al. (2000)

42 565,0 Rosa et al. (2007)

42 523,8 Felicio et al. (2008)

Gordura abdominal 42 52,0 Rosa et al. (2007)
44 44,0 Tavernari (2010)

42 25,1 Oliveira Neto et al. (2000)

44 37,2 Indarsih (2009)

49 65,9 Zerehdaran et al. (2004)

Rendimento de 42 1,9 Le Bihan-Duval et al. (1999)
Gordura Abdominal 42 2,6 Le Bihan-Duval et al. (2008)
42 3,4 Schimidt et al. (1999)

47 4,1 Chambers et al. (1989)

49 3,2 Zerehdaran et al. (2004)




1.3.3 Parametros genéticos em aves de corte

A herdabilidade constitui importante parametro genético que expressa a
proporcao da variancia fenotipica atribuida aos efeitos aditivos dos genes de uma
dada populagdo (FALCONER; MACKAY 1996). Estimativas de parametros genéticos
em linhagens de aves sao de grande amplitude na literatura (Tabela 2). Estas podem
sofrer influéncia do tamanho da amostra, dos métodos de avaliacdo das
caracteristicas e critérios utilizados nos programas de selecdo, no qual estas

populacdes sdo submetidas.

Tabela 2 - |dade de mensuracdo (em dias) e herdabilidades para caracteristicas
interesse econdmico em frango de corte segundo diversos autores

Caracteristica Idade  Herdabiliddade Referéncia
Peso corporal 35 0,44 Zerehdaran et al. (2004)
35 0,49 Aggrey et al. (2010)
42 0,41 Le Bihan-Duval et al. (1999)
42 0,24 Gaya et al. (2006)
42 0,37 Vayego et al. (2008)
42 0,49 Le Bihan-Duval et al. (2008)
48 0,27 Pakdel et al. (2005)
49 0,33 Zerehdaran et al. (2004)
Consumo de racao 23-48 0,35 Pakdel et al. (2005)
35-42 0,20 Gaya et al. (2006)
35-42 0,46 Aggrey et al. (2010)
Conversao alimentar 23-48 0,29 Pakdel et al. (2005)
35-42 0,16 Gaya et al. (2006)
35-42 041 Aggrey et al. (2010)
Ganho de peso 23-48 0,16 Pakdel et al. (2005)
35-42 0,48 Aggrey et al. (2010)
35-42 0,33 Gaya et al. (2006)
Pernas(Coxa +Sobrecoxa) 43 0,31 Grosso et al. (2008)
Peito 43 0,40 Grosso et al. (2008)
Gordura abdominal 42 0,39 Felicio et al. (2008)
42 0,52 Le Bihan-Duval et al. (1999)
42 0,53 Gaya et al. (2006)
49 0,62 Zerehdaran et al. (2004)
Rendimento de 42 0,57 Le Bihan-Duval et al. (1999)
Gordura abdominal 42 0,48 Le Bihan-Duval et al. (2008)
49 0,71 Zerehdaran et al. (2004)

A utilizacdo do peso corporal aos 42 dias de idade como critério de selecao
tem sido importante, pois as aves apresentam peso consideravel no rendimento de

partes e melhor conversdo alimentar. Aves selecionadas ap0s este peso tem
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apresentado maior deposi¢ao de gordura na carcaca (ZEREHDARAN et al., 2004), o
gue afeta o rendimento. O consumo de ra¢ao, conversao alimentar e ganho de peso
tem sido avaliados em diferentes periodos da vida do animal para se ter
conhecimento do melhor periodo para selecao destas caracteristicas.

As caracteristicas de cortes (coxa, sobrecoxa e peito), foram incluidas nos
programas de melhoramento de frangos de corte como critérios de selecdo, por se
tornarem o principal produto da cadeia de producao avicola a ser comercializado nos
ultimos anos. Para coxa e sobrecoxa, ndo foram encontradas na literatura
herdabilidades para estas caracteristicas separadamente, pois estas tem sido
avaliadas como uma unica caracteristica.

A deposicado de gordura em frangos de corte vem sendo estudada devido ao
seu crescente acumulo na carcagca, que se deve por resposta indireta desta
caracteristica a selecdo para peso. No entanto, trabalhos com peso e rendimento de
peles sdo escassos na literatura. As estimativas de herdabilidades relevantes
(Tabela 2) para a deposicdo de gordura abdominal e as correlacbes genéticas com
caracteristicas de producéo (Tabela 3), faz com que esta tenha alto ganho genético
e consequentemente acumulo excessivo de gordura abdominal, a qual também esta
correlacionada com a gordura corporal. Assim, além da herdabilidade, outro
parametro genético importante a ser avaliado em uma populacdo € a correlacao
genética entre as caracteristicas. O valor econdmico do animal resulta do nimero de
caracteristicas desejaveis para as quais é aplicada a selecédo e que influenciam no
seu desempenho. A selecdo para determinada caracteristica € importante na sua
expressdo e no reflexo do ganho genético de outras caracteristicas que séao
associadas geneticamente (FALCONER; MACKAY, 1996).
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Tabela 3 - Correlacdes genéticas para caracteristicas de interesse econémico em
frango de corte, segundo diversos autores

Caracteristica Correlacbes genéticas Referéncia
P35xCR3542 0,54 Aggrey et al. (2010)
P35xCA3542 0,57 Aggrey et al. (2010)
P35xGP3542 -0,14 Aggrey et al. (2010)
P42xCR3542 0,91 Gaya et al. (2006)
P42xCA3542 0,35 Gaya et al. (2006)
P48xCR2348 0,78 Pakdel et al. (2005)
P48xCA2348 -0,19 Pakdel et al. (2005)
P48xGP2348 0,93 Pakdel et al. (2005)
P42XxPERNAS(CX+SCX) 0,84 Gaya et al. (2006)
P43XxPERNAS(CX+SCX) 0,86 Grosso et al. (2008)
P42xPT 0,43 Gaya et al. (2006)
PA43xPT 0,78 Grosso et al. (2008)
P35xGA 0,44 Zerehdaran et al. (2004)
P35xRGA 0,20 Zerehdaran et al. (2004)
P42xGA 0,26 Gaya et al. (2006)
P42xGA 0,46 Le Bihan-Duval et al. (1999)
P42xXxRGA 0,19 Le Bihan-Duval et al. (1999)
CR3542xPERNAS 0,68 Gaya et al. (2006)
CR3542xPT 0,86 Gaya et al. (2006)
CR3542xGA 0,79 Gaya et al. (2006)
CA3542xPERNAS 0,10 Gaya et al. (2006)
CA3542xPT 0,10 Gaya et al. (2006)
CA3542xGA 0,35 Gaya et al. (2006)

Pesos aos 35 (P35), 42 (P42), 43 (P43) e 48 (P48) dias de idade; Consumo de ragdo de 23 a 48
(CR2348), de 35 a 42 (CR3542) de idade; Ganho de peso de 23 a 48 (GP2348), de 35 a 42 (GP3542)
de idade; Converséo alimentar de 23 a 48 (CA2348), de 35 a 42 (CA3542) de idade; peso de pernas
(PERNAS); peso (GA) e rendimento (RGA) de gordura abdominal; peso da coxa (CX); da sobrecoxa

(SCX) e do peito (PT).

1.3.4 Marcadores Moleculares

Dado o progresso no sequenciamento do genoma de varios animais, a busca
por genes-alvo de selecéo artificial durante o processo de domesticacdo tem sido
foco de estudos recentes. As galinhas sdo bons modelos para o estudo da base
genética de caracteristicas fenotipicas, devido a grande diversidade entre as
galinhas domésticas selecionadas para diversos fins (SAWAI et al., 2011).

A utilizacdo de marcadores moleculares para fins de selecdo no
melhoramento genético fundamenta-se na associagdo entre tais marcadores e 0s
loci que governam as caracteristicas quantitativas de interesse do melhoramento.
Marcadores moleculares do tipo SNP (Polimorfismo de nucleotideo Unico), os quais

se baseiam na deteccdo de polimorfismos resultantes da alteracdo de uma Unica
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base no genoma, tém sido usados (frequéncia minima de 1%).

Os SNPs, que sédo chamados de variagbes pontuais na cadeia de
nucleotideo, sdo considerados promissores para estudos evolutivos. Sao
abundantes em genomas, apresentam baixa taxa de mutacdo, o que facilita a
genotipagem, aliados a baixo custo e passiveis de estudos em larga escala (CHEN;
SULLIVAN, 2003).

O genoma da galinha foi sequenciado em 2004 (Wallis et al., 2004) pela
Washington University Genome Sequence Center e o National Human Genome
Research Institute nos Estados Unidos. A espécie Gallus gallus possui 38 pares de
cromossomos  autossomos  (macrocromossomos, 5 intermediarios e 28
microcromossomos) e o par de cromossomos sexuais Z e W (CROOIJMANS et al.,
2000), com tamanho de 1,2 Gbp.

Wong et al. (2005) encontraram 2,8 milhdes de polimorfismos no genoma da
galinha, com média de 5 SNPs/Kb ao longo do genoma. A taxa de recombinacéo
génica difere conforme o tipo de cromossomo, sendo maior n0S Microcromossomos
(6,4 cM/Mb) e menor nos macrocromossomos (2,8 cM/Mb). Segundo estes autores,
a taxa de recombinacdo pode ter até 21cM/Mb, dependendo do cromossomo. A
maior taxa de recombinacao permite que a galinha seja uma das melhores espécies
a serem estudadas se comparada com bovinos (1,25 cM/Mb; ARIAS et al., 2009) e
suinos (0,85 cM/Mb; TORTEREAU et al., 2012).

A frequéncia de recombinacdo entre os genes € fundamental para a
construcdo de um mapa de ligacdo, porém para que essa ligacdo seja detectada é
necessario que exista desequilibrio de ligacdo na populacdo. O desequilibrio de
ligacdo (DL) ou desequilibrio de fase gamética é uma medida da dependéncia entre
alelos de dois ou mais loci. Valores de desequilibrio préximo de zero indicam
dependéncia, ou seja, sua frequéncia de recombinacdo é maxima (0,5; RESENDE,
2012). Esse DL entre marcadores e QTL é crucial para deteccdo de QTL e para a
selecéo auxiliada por marcadores.

O mapa genético € construido a partir da frequéncia de recombinacéo génica
na progénie (FRIES; EGGEN; WOMACK, 1993) estimada por meio da analise de
segregacao de polimorfismos genéticos em familias informativas. Segundo Arnhein,
Li, Cui (1994), o mapeamento genético também pode ser efetuado avaliando a

frequéncia de recombinacdo diretamente nos gametas, sendo importante para
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estudos em espécies que possuem intervalo entre geracdes muito longo. As
distancias sao medidas em funcdo da frequéncia de recombinacdo na progénie e
expressas em centiMorgan (cM).

O primeiro mapa genético publicado para animais domésticos foi o de galinha
(Gallus gallus) (BUMSTEAD; PALYGA, 1992; GROENEN et al.,, 1998, 2000).
Posteriormente, para diversas espécies como de bovinos (Bos taurus) por Bishop et
al. (1994) com 306 marcadores genéticos, dos quais 290 sdo microssatélites, e
Barendse et al. (1994) com mais de 200 loci descritos, cobrindo praticamente todo o
genoma; suinos (Sus scrofa) (ROHRER et al., 1994; ROHRER et al., 1996); ovinos
(Ovis aries) (CRAWFORD et al., 1995; GORTARI et al., 1998; MADDOX et al., 2001)
e caprinos (Capra hircus) (VAIMAN et al., 1996).

1.3.4.1 Abordagem de genes candidatos

Uma das alternativas utilizadas para a identificacdo de marcadores
moleculares em programas de melhoramento é a abordagem do gene candidato, ou
gene principal (GARCIA, 2006). Genes candidatos sdo por definicdo genes que
possuem funcdo bioldégica conhecida e suas sequéncias génicas podem ser
estruturais ou regulatérias em uma via bioquimica que afetam a caracteristica. O
procedimento para analizar gene candidato refere-se ao estudo da associa¢ao entre
polimorfismos em genes relacionados a proteinas-chave de vias metabdlicas de
importantes processos fisiologicos e diferencas no desempenho animal, visando a
geracdo de polimorfismos determinantes de variacdo fenotipica (ANDERSSON,
2001). Esta abordagem requer conhecimento da fisiologia da caracteristica de
interesse, que pode nao estar disponivel ou estar incompleta na maioria das vezes.

Embora a maior parte das caracteristicas de interesse econdmico seja de
natureza quantitativa e, portanto, controladas por um “pool” de genes, acredita-se
gue existam certos genes que apresentem maior influéncia na sua expresséo
(GARCIA, 2006). A abordagem de gene candidato é eficiente quando este apresenta
a variagdo geneética causativa de variagcdo fenotipica. Os resultados devem ser
interpretados com cautela uma vez que associagdes significativas podem ser obtidas

por desequilibrio de ligacdo com genes causativos adjacentes (ANDERSSON,
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2001).

Devido aos avanc¢os obtidos em gen6mica e automatizacao, mapas genéticos
de alta densidade estdo disponiveis para diversas espécies. A disponibilidade de
mapas genéticos pode fornecer informacdes importantes a respeito da organizacao
e localizagdo de genes, assim como estrutura para identificacdo de regides
cromossbmicas que interferem em caracteristicas de importancia econ6mica
(CRITTENDEN et al., 1993).

A identificacdo de SNPs em genes candidatos pode ser uma poderosa
ferramenta para o melhoramento genético de aves. De acordo com Ledur et al.
(2004), o uso da tecnologia dos marcadores moleculares por meio da selecao
assistida por marcadores (MAS) é visto como uma das maneiras de incorporar 0s
conhecimentos da genética molecular para a melhoria dos programas de
melhoramento de aves. Algumas vantagens na utilizagdo dos genes candidatos: alto
poder estatistico, ampla aplicabilidade, baixo custo, simplicidade operacional e

conveniente aplicacdo a MAS.

1.3.4.2 Genes candidatos analisados

O primeiro passo critico na conducdo de estudos de genes candidatos, é a
escolha de um gene candidato adequado que possa plausivelmente desempenhar
papel relevante no processo sob investigacdo. O uso dos genes candidatos torna-se
interessante devido estes conseguirem explicar melhor a funcédo desempenhada em
cada caracteristica associada (KWON; GOATE, 2000).

Em caracteristicas de deposicdo de gordura, os genes da adiponectina e
apolipoproteina B sdo reportados na literatura como atuantes na deposicdo e/ou
metabolismo da gordura. Portanto, sdo candidatos para a busca de SNPs que

possam ser usados como marcadores moleculares para estas caracteristicas.

Apolipoproteina B (APOB)

A apolipoproteina B é uma proteina e seu receptor tem sido estudado como
importante agente carreador do colesterol VLDL (lipoproteina de muito baixa

densidade) e LDL (lipoproteina de baixa densidade) no sangue. No plasma humano,
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a apoB ocorre em duas formas: apoB-100 e apoB-48. A forma da apoliproteina
B-100 é sintetizada no figado e € constituinte estrutural das lipoproteinas VLDL, das
IDL (lipoproteina de intermediaria densidade) e € a proteina exclusiva presente na
LDL. A estrutura priméria da apoB contém diversas sequéncias hidrofobicas e
anfipaticas, que ocorrem em toda a molécula e aparentemente estéo relacionadas a
funcdo de ligacdo do lipidio ao dominio. Além do seu papel estrutural, a apoB
funciona como ligante ao receptor de LDL. A forma de apoliproteina B-48 € uma
proteina estrutural constituinte dos quilomicrons. Esta apolipoproteina ndo tem a
capacidade de se ligar ao receptor de LDL. Sintetizada no figado, a apoB-48 tem o
papel de ligar as lipoproteinas remanescentes (quilomicrons remanescentes) ao seu
receptor e assim, séo retiradas da circulacao.

Formas diferentes da expressdo de apolipoproteina B foram relatadas em
idades diferentes em humanos. Glickman et al. (1986) observaram que a sintese de
apoB 100 de desaparece com a idade. Concomitantemente, a apoB 48 é a Unica
forma de apoB presente no adulto. Desse modo, McLeod et al. (1996) que
estudaram a atuacdo do gene da apolipoproteina B em pequenos animais,
afirmaram que a apoB48, uma proteina que possui somente a metade do tamanho
de apoB100, pode mediar a montagem e secrecdo de ambos quilomicrons (no
intestino) e VLDL (no figado de ratos e camundongos).

No estudo realizado por Blue, Protter, Williams (1980), a sintese de apoB foi
detectada no figado, intestino e rim. No rim, a sintese de apoB é de 1,5 a 2% da
sintese da total, taxa relativa semelhante a observada no tecido do figado. A taxa
relativa intestinal de sintese apoB é de cerca de 5% no duodeno e diminui
progressivamente ao longo dos intestinos delgado e grosso. No célon, no entanto, a
sintese de apoB representa mais de 1% da sintese total. A sintese de apoB ao longo
dos intestinos delgado e grosso, no entanto, podem também indicar capacidade para
a absorcao de gordura através de particulas de lipoproteina no intestino delgado e
no célon.

Arelacao do gene da apoB com obesidade foi previamente relatada (Lemieux,
1997) e, em estudo realizado por Zhang, Li, Shi (2006), a associacao deste gene
com a gordura na galinha foi confirmada. Estes autores relataram que o haplotipo de
apoB pode estar relacionado com QTL que afetaram o crescimento corporal do

frango durante o periodo inicial de crescimento e a deposi¢éo de gordura.
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Adiponectina Receptorl

A adiponectina e seus receptores tém sido estudados como importantes
agentes no metabolismo e deposi¢cao de gordura. A adiponectina é secretada pelos
adipocitos e circula em niveis relativamente elevados na corrente sanguinea,
produzida exclusivamente por adipocitos do tecido adiposo branco e, de acordo com
alguns trabalhos, também no tecido adiposo marrom. Esta exibe potentes efeitos
anti-inflamatérios e ateroprotetores no tecido vascular, além da sua acdo de
sensibilidade para a insulina nos tecidos envolvidos nos metabolismos glicidico e
lipidico. A hipoadiponectinemia, induzida pela acimulo de obesidade visceral, pode
ser um fator importante para o desenvolvimento de alteracdes vasculares e
distarbios metabolicos (SILVEIRA et al., 2009).

Para Hendricks Il et al. (2009), h& evidéncias que os niveis plasméaticos de
adiponectina em galinhas sao influenciados por adiposidade visceral ou idade do
frango. Os resultados, no entanto, indicaram gque as galinhas de 8 semanas de idade
tinham niveis mais baixos de adiponectina no plasma no momento em que 0 seu
peso corporal e gordura abdominal foram aumentados por 2 a 1,5 vezes,
respectivamente, em comparac¢ao com as galinhas de 4 semanas de idade. Além do
aumento de gordura abdominal, alteracdes associadas a idade ou ao rapido
crescimento também podem ter levado ao declinio de niveis circulantes de
adiponectina.

Tahmoorespur, Ghazanfari, Nobari (2010) caracterizaram a adiponectina no
tecido adiposo abdominal em frangos de corte. Estes autores relataram que a
expressao do gene da adiponectina e percentagem de tecido adiposo abdominal séo
diferentemente alterados por manipulacdes dietéticas. A expressdo de adiponectina
no tecido adiposo abdominal foi alterada em resposta ao estado de alimentacéo e a
restricdo alimentar resultou em diminui¢do significativa na quantidade de mRNA de
adiponectina nesse tecido, indicando que a expressdo desse gene adiponectina esta
estreitamente relacionada com o equilibrio energético neste tecido. E provavel que o
jejum estimularia a conservagao de energia e, portanto, tentaria regular a expressao
de adiponectina, para promover o gasto energético. Porém, juntamente com a dieta,

a idade influencia a sua expressdo. O aumento da energia da dieta aumentou a
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expressao génica de adiponectina no tecido adiposo abdominal em aves com 32
dias de idade.

Outro estudo do gene adiponectina foi realizado por Maddineni et al (2005)
em galinhas, que confirmaram a presenca da adiponectina no musculo esquelético,
diencéfalo, glandula pituitaria, figado, ovério e rim, e que pode completar os niveis
circulantes de adiponectina no sangue. Além disso, a adiponectina nestes tecidos
pode, eventualmente, influenciar o metabolismo de hidratos de carbono e lipidos de
mecanismo autocrino ou paracrino. Estes autores também observaram que a
glandula pituitaria de frango e o diencéfalo expressam maiores quantidades de
MRNA adiponectina proxima ao tecido adiposo e figado. No diencéfalo do frango, o
gene adiponectina €, possivelmente, expresso em neurdnios do hipotalamo, que
controlam a secrecdo de varios horménios da glandula pituitaria. Neste mesmo
estudo, a privacédo de alimentos resultou na diminuicdo da quantidade de mRNA de
adiponectina no tecido adiposo, figado e glandula pituitaria anterior, indicando que a
expressdo do gene adiponectina esta intimamente ligada ao equilibrio de energia
nestes tecidos.

Assim, esses genes sdo potenciais candidatos para o estudo de associacéo
de caracteristicas econémicas em galinhas. No entanto, Coutinho et al. (2007)
salientaram-se que o mesmo polimorfismo pode ndo estar ligado a caracteristica
fenotipica de interesse em populacdo diferentes. Segundo Ledur et al. (2011), a
identificacdo de marcadores moleculares para caracteristicas de dificil selecao pelos
métodos tradicionais tem estimulado o interesse por solu¢cbes por meio da
gendmica. Por isso, € possivel que nos proximos anos, 0S programas de
melhoramento de aves ja estejam fazendo uso consideravel destas descobertas

para a melhoria de suas linhagens.
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CAPITULO 2. ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS PARA
CARACTERISTICAS DE DESEMPENHO E CORTES NOBRES
EM UMA LINHAGEM PATERNA DE FRANGOS DE CORTE

RESUMO - Reduzir a idade de abate e melhorar a eficiéncia na utilizacdo de
alimentos e rendimentos de cortes sdo procedimentos importantes na cadeia de
producdo de frango de corte. Assim, foram avaliadas caracteristicas fenotipicas de
peso aos 35 (P35), 41 (P41), 42 (P42) dias de idade, consumo de racao (CR3541),
ganho de peso (GP3541), conversao alimentar (CA3541) de 35 a 41 dias de idade,
peso da coxa (CX), sobrecoxa (SCX) e peito (PT), com o objetivo de se estimar
parametros genéticos para estas caracteristicas em uma linhagem de frangos de
corte. Os componentes de variancia foram estimados em andlise multicaracteristica
pelo método de maxima verossimilhanca restrita sob modelo que incluiu o efeito fixo
de grupo (sexo e incubacdo) e efeitos aleatérios genético aditivo e residual. As
herdabilidades estimadas para as caracteristicas de desempenho e cortes nobres
variaram de 0,09 a 0,42. As correlacdes genéticas entre as caracteristicas estudadas
variaram de -0,50 a 0,97. As estimativas de herdabilidades para as caracteristicas
sugerem diferencas genéticas aditivas entre os individuos que sao responsaveis por
parte da variacdo fenotipica das caracteristicas de pesos corporais e cortes nobres e
que as correlacdes genéticas entre estas se mostraram favoraveis a selecdo. No
entanto, as caracteristicas de CR3541, GP3541, CA3541 merecem atencdo, pois
foram observadas estimativas de herdabilidades de baixa magnitude para as
mesmas. Além disso, a CA3541 apresentou correlacdo genéticas baixa com as
demais caracteristicas.

Palavras-chave: Conversao alimentar, correlacdes genéticas, ganho de peso,
herdabilidades

2.1 INTRODUCAO

A domesticacéao foi provocada, principalmente, pelo aumento da demanda por
oferta sustentavel de proteina de boa qualidade para o consumo humano. Este
processo também foi acelerado por uma série de fatores biologicos, ambientais,
econdmicos e limitacdes éticas (WEBB; CASEY, 2010). Segundo Steinfeld (2004), a
alta demanda de producéo de alimento de origem animal esta associada também ao
desenvolvimento dos paises, devido ao aumento da populacdo, urbanizacdo e
rendimentos disponiveis. A contribuicdo dos paises em desenvolvimento para a

pecuaria mundial esta prevista para um crescimento consideravel na producdo e
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consumo nas proximas décadas, os quais, atualmente se caracterizam por maior
aumento da produtividade dos animais em comparacdo com aumento no numero de
animais.

Além disso, a mudanca global dos habitos alimentares durante as ultimas
décadas, com forte preferéncia por cortes e carne processada (SCHMIDT, 2008),
tem forcado as grandes empresas do mercado de genética avicola a adequarem-se
ao nivel tecnolégico da cadeia produtiva de frango, produzindo linhagens
especificas. Com isso, a obtencdo de gendtipos com melhores desempenhos e
compativeis com as condi¢cdes ambientais locais deve ser objetivo nos programas de
melhoramento animal (VAYEGO,; DIOLNELLO; FIGUEIREDO, 2008). O
melhoramento genético, além de maximizar o desempenho na producdo de aves,
permitiu reducdo de idade para o mercado, bem como os custos de producdo em
consequéncia da definicdo de linhagem genética (SCHMIDT, 2008).

A producdo de frangos de corte tem adotado critérios importantes para
selecdo, como rendimento de carcaca, producdo de carne de peito e de perna,
qualidade da carcaca e da carne (FIGUEIREDO, 1998), desempenho e avaliacédo de
pesos em busca de reduzir a idade de abate. As linhagens apresentam curvas de
crescimento distintas (MENDES, 2001), bem como os parametros de desempenho
diferentes dentro da mesma linhagem, de acordo com a idade e peso de mercado
(COTTA, 1994). Um fator importante que influencia na producédo € a eficiéncia de
utilizacao de alimentos e os custos com alimentacao representam grande parte dos
custos totais de producéao.

A taxa de conversdo alimentar € normalmente medida como razdo do
consumo e ganho, sendo uma caracteristica composta por outras duas. No entanto,
prever o efeito da selecdo direta para caracteristicas em relacdo aos seus
componentes é dificil sem o conhecimento dos respectivos parametros fenotipicos e
genéticos (GUNSETT, 1984). Durante muito tempo, o melhoramento genético de
eficiéncia de utilizacdo de alimentos em aves comerciais foi obtido como resposta
correlacionada pela sele¢do de maior taxa de crescimento (CRAWFORD, 1990).

Além da eficiéncia alimentar, o ganho em cortes nobres tem se tornado um
dos principais objetivos de melhoramento das linhagens, ja que, o mercado de
cortes de frango ultrapassou o mercado de frango inteiro (SCHMIDT, 2008). Em

estudo com frangos de corte, Le Bihan-Duval et al. (2008) observaram que o0s
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maiores pesos musculares de peito foram registrados nos frangos selecionados para
0 crescimento e estdo positivamente correlacionadas com o tamanho da fibra
muscular, o que acarretaria maiores deposicéo proteica e rendimentos de carne.

O acompanhamento da variacdo dos parametros genéticos ao longo das
geracdes nos programas de melhoramento € fundamental para detectar possiveis
mudancas nos mesmos para as caracteristicas usadas em sele¢do, permitindo
orientar e avaliar a eficiencia da selecdo empregada. Assim, 0 objetivo deste
trabalho foi estimar parametros genéticos para as caracteristicas de desempenho e

cortes nobres em frangos de corte.

2.2 MATERIAL E METODOS

2.2.1 Populacéo e colheita dos dados

Para realizacdo do presente estudo foram utilizados dados de uma amostra
de 1454 animais de uma populacao referéncia formada a partir de uma linhagem de
aves de corte (TT), do programa de Melhoramento Genético de Aves da Embrapa
Suinos e Aves, em Concordia/SC. A linhagem TT é uma linha paterna de corte, a
qgual teve sua origem a partir do cruzamento das racas Cornish, Hampshire e White
Plymouth Rock, e vem sendo selecionada desde 1992, com o objetivo de aumentar
o peso corporal, rendimentos de carcaca e partes, viabilidade, fertilidade,
eclodibilidade, melhorar conversédo alimentar, reduzir a gordura abdominal e a
ocorréncia de doencas metabdlicas.

Para a formacdo da populacdo foram amostradas aleatoriamente todas as
familias da populacdo original. O acasalamento foi realizado utilizando-se 20
machos com 100 fémeas, resultando em aproximadamente 1500 animais, cujos
nascimentos ocorreram em 5 incubacdes.

As aves desta populacdo foram mantidas em boxes coletivos até 35 dias de
idade, e dos 35 aos 41 dias de idade foram alojadas em gaiolas individuais para a

avaliacdo da converséao alimentar. Os animais foram identificados por meio de anéis
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metalicos para controle do pedigree, os quais receberam racao inicial do 1° ao 21°
dia (21% de proteina bruta e 3.150 kcal de energia metabolizavel), racdo de
crescimento do 22° ao 35° dia (20% de proteina bruta e 3.200 kcal de energia
metabolizavel) e racdo final do 31° ao 41° dia (18,5% de proteina bruta e 3.200 kcal
de energia metabolizavel). O abate foi realizado ao 42° dia de idade apds 6 horas de
jejum.

Para este trabalho, foram avaliadas as caracteristicas fenotipicas de peso aos
35 (P35), 41 (P41), 42 (P42) dias de idade, consumo de racdo (CR3541), ganho de
peso (GP3541), conversao alimentar (CA3541) de 35 a 41 dias de idade, peso da
coxa (CX), sobrecoxa (SCX) e peito (PT). A conversao alimentar foi obtida pela razédo
entre CR3541 e GP3541.

2.2.2 Analises estatisticas

As andlises preliminares para preparacdo do arquivo de dados, incluindo
descricdo estatistica, teste de normalidade e significancia dos efeitos fixos, foram
realizadas por meio dos procedimentos UNIVARIATE e GLM do software Statistical
Analysis Sistem (SAS INSTITUTE, 2001). Valores extremos, identificados com o uso
do grafico Box-plot, foram considerados outlier e retirados do banco de dados.

Os componentes de (co)variancias genética, residual e fenotipica, utilizados
para a obtencdo das estimativas de herdabilidades e correlacdes genéticas e
ambientais, foram estimados por meio do método da maxima verossimilhanca
restrita, em andlises unicaracteristicas (MTDFREML; BOLDMAN; KRIESE; VAN
VLECK, 1995) e multicaracteristicas (WOMBAT; Meyer, 2007).

As analises multicaracteristicas foram realizadas considerando as nove
caracteristicas estudadas em uma unica analise e, posteriormente, envolvendo duas

“wa

caracteristicas. O peso corporal aos 42 dias de idade foi considerado como “ancora”
nestas analises por ser o principal critério de selecéo utilizado para esta linhagem.
Andlises envolvendo o consumo de racdo, ganho de peso e conversdo alimentar
foram conduzidas utilizando o peso aos 35 dias de idade como “ancora”, no qual

iniciou-se a mensuragdo destas caracteristicas. As analises envolvendo trés



32

caracteristicas foram propostas mediante a possibilidade de obtencao de estimativas
viesadas na andlise com todas as caracteristicas, devido ao grande numero de
parametros a serem estimados.

O modelo geral utilizado para as analises unicaracteristicas foi representado

por:

em que:

y = vetores de observacdes fenotipicas de cada caracteristica;

X =matriz de incidéncia de efeitos fixos, associando elementos de b a y;
b =vetor de efeitos fixos de grupo (sexo e incubagao);

Z =matriz de incidéncia de efeitos genéticos aditivos diretos associando elementos
degay;
g =Vvetor de efeitos genéticos aditivos;

e =vetor de efeito aleatorio residual, com erro aleatério suposto normal e

independentemente distribuido (e;~NID(0, 6%)), para cada variavel dependente.

O modelo geral utilizado para as analises multicaracteristicas foi representado,

na forma matricial, por:

_yl_ _Xl 0 0 0] bl Zl 0 _91_ _el
Y2 0 X, 0 0/h 0 2, P )
: 0o 0 I 0 0 : :
v.] [0 O X, IIb, 0 O 19, |&,
em que:
Y., Y., Y, =Vetores de observagdes fenotipicas das caracteristicas 1, 2, ..., n (n=1,
2...n);

X, X,,..., X, =matrizes de incidéncia de efeitos fixos, associando elementos de b; a
Y1, b2 aya,..., bna yn;

b,,b,,....b, =vetores de efeitos fixos de grupo (sexo e incubagéo) para caracteristicas
1,2,..,n;

z,,Z,,.,Z, =matrizes de incidéncia de efeitos genéticos aditivos associando

elementos de g1 ayi, g2ayz,...,.0n @ Yn;

J,.9,.....9, = vetores de efeitos genéticos aditivos diretos para caracteristicas 1,
2,...,n;

e,.e,,...,.e, =vetores de efeitos aleatorios residuais, com erro aleatério suposto normal
e independentemente distribuido (e;~NID(0, 6°)), para cada variavel dependente.
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2
a?

Pressupde-se que Var(y) = ZGZ' + R; G = A o2, sendo A a matriz de

parentesco e o’ e o2, as varidncias genéticas aditivas e de ambiente,

respectivamente; R = 1o, sendo | a matriz identidade de ordem igual ao nimero de

observacoes.

2.3 RESULTADOS

Os resultados apresentados e discutidos sdo da analise multicaracteristica
realizada com todas as caracteristicas juntas. Nas estatisticas descritivas foram
verificadas maiores variacfes fenotipicas para as caracteristicas de GP3541 e
CA3541. E possivel que a variacdo observada para a conversdo alimentar seguiu a
variacdo do ganho de peso, a qual é utilizada para o calculo da conversédo alimentar
(Tabela 1).

Tabela 1- Numero de animais (N), média (em gramas) e desvios-padrdo (DP),
coeficiente de variacdo (CV; %), Minimo (Min), Maximo (Max), para as
caracteristicas de desempenho e cortes nobres

Caracteristica N Média DP CV(%) Min Max
P35 1343  1737,37 192,80 11,00 1156,00 2444,00
P41 1343  2226,52 240,00 10,80 1542,00 2908,00
P42 1343 223151 247,20 11,00 1510,00 2919,00
CR3541 1343  1093,56 149,10 13,60 508,00 1590,00
GP3541 1343 488,00 108,25 22,00 128,00 802,00
CA3541 1343 2,31 0,50 21,00 1,40 5,20
CX 1343 206,84 30,30 14,60 138,00 306,60
SCX 1343 311,92 44,30 14,00 199,20 462,80
PT 1343 503,25 60,17 11,90 334,10 710,80

Peso aos 35 (P35), aos 41 (P41) e aos 42 P (P42) dias de idade; consumo de racdo (CR3541), ganho
de peso (GP3541) e conversao alimentar (CA3541) 35 aos 41 dias de idade; peso da coxa (CX), da
sobrecoxa (SCX) e do peito (PT).

Estimativas de herdabilidade, que variaram de 0,09 para CA3541 a 0,42 para
P35 foram obtidas para as caracteristicas estudadas no presente trabalho (Tabela
2). As estimativas de herdabilidades obtidas com menor numero de caracteristicas

na analise (Apéndice 2) mostraram herdabilidades levemente mais elevadas do que
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aquelas obtidas na andlise que envolveram todas as caracteristicas, mas com erros-
padrao semelhantes. Os resultados observados possibilitam afirmar que a inclusao

de algumas caracteristicas na analise pode influenciar nas estimativas (Apéndice 2).
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Tabela 2- Estimativas de herdabilidade (diagonal), correlagdes genéticas (acima da diagonal) e ambientais (abaixo da diagonal) e

seus respectivos erros-padrao, entre parénteses para as caracteristicas de desempenho e cortes nobres

Caracteristica P35 P41 P42 CR3541  GP3541 CA3541 CX SCX PT
P35 0,42 (0,07) 0,98 (0,01) 0,97 (0,01) 0,59 (0,12) 0,30 (0,19) 0,20(0,19) 0,76 (0,07) 0,85 (0,05) 0,87 (0,04)
P41 0,93 (0,01) 0,40 (0,07) 0,99 (0,00) 0,66 (0,10) 0,49 (0,15) 0,08 (0,20) 0,77 (0,06) 0,84 (0,05) 0,85 (0,04)
P42 0,55(0,03) 0,54 (0,03) 0,38(0,06) 0,62(0,11) 0,49 (0,16) 0,03 (0,21) 0,78 (0,06) 0,86 (0,04) 0,85 (0,04)
CR3541 0,49 (0,04) 0,45(0,04) 0,65(0,02) 0,18(0,05) 0,59 (0,15) 0,39 (0,23) 0,28 (0,16) 0,40 (0,15) 0,48 (0,15)
GP3541 -0,23 (0,04) -0,13 (0,04) -0,03 (0,04) -0,55(0,02) 0,10(0,04) -0,50(0,21) 0,37 (0,18) 0,26 (0,19) 0,29 (0,18)
CA3541 0,74 (0,04) 0,78 (0,04) 0,48 (0,04) 0,38 (0,04) -0,55(0,02) 0,09 (0,04) -0,17 (0,20) 0,02 (0,21) 0,14 (0,21)
CX 0,76 (0,03) 0,79 (0,02) 0,47 (0,04) 0,41 (0,04) 0,38 (0,04) -0,08(0,04) 0,35(0,06) 0,78 (0,07) 0,58 (0,10)
scx 0,79 (0,02) 0,83(0,02) 0,42(0,04) 0,36 (0,04) 0,41(0,04) -0,12 (0,04) 0,60 (0,03) 0,31 (0,06) 0,72 (0,08)
PT 0,93(0,02) 0,54(0,02) 0,65(0,04) -0,55(0,04) 0,36(0,04) -0,11(0,04) 0,70(0,03) 0,63 (0,07) 0,38 (0,03)

Peso aos 35 (P35), aos 41 (P41) e aos 42 P (P42) dias de idade; consumo de ragdo (CR3541), ganho de peso (GP3541) e converséo alimentar (CA3541) de
35 aos 41 dias de idade; peso da coxa (CX), da sobrecoxa (SCX) e do peito (PT).
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As herdabilidades estimadas por meio da andlise multicaracteristica para os
pesos corporais (P35, P41 e P42) foram de 0,42; 0,40 e 0,38, respectivamente e
decresceram a medida que aumentou a idade de mensuracdo. Dentre as
caracteristicas de cortes nobres, a estimativa de herdabilidade para PT e (0,38) foi a
mais préxima daquela obtida para P42 em relacdo as demais (CX=0,35, SCX=0,31;
Tabela 2). Este resultado pode ser explicado porque o PT representa maior
proporcdo do peso corporal nesta idade (22,6%, conforme Tabela 1) de que os
demais. A estimativa de herdabilidade para CA3541 (CR3541=0,18, GP3541=0,10 e
CA3541=0,09; Tabela 2) foi limitada pelo menor valor das estimativas das
caracteristicas que a compdem, ou seja, GP3541.

As correlacbes genéticas estimadas entre P35 e P41, e entre P35 e P42
foram respectivamente, 0,97 e 0,98, que indica forte associacdo entre as
caracteristicas explicada pela componente parte com o0 todo para 0s pesos
corporais. Para 0os pesos corporais e as demais caracteristicas de desempenho, as
correlagdes genéticas foram positivas, porém de baixa a média magnitude, variando
de 0,03 a 0,66. A menor correlacao genética foi obtida entre o P42 e CA3541 (0,03),
0 que indica auséncia de associacao linear entre as mesmas e a maior entre o P41 e
0 CR3541 (0,66).

O P35 apresentou-se correlacionado com CA3541, GP3541 e CR3541 na
magnitude de 0,20; 0,30 e 0,59, respectivamente. As correlacdes genéticas tambéem
foram positivas e favoraveis entres 0s pesos corporais e as caracteristicas de cortes
nobres, variando de 0,76 a 0,87. Entre estas caracteristicas, CX mostrou-se menos
correlacionado com todos os pesos. As estimativas das correlagdes genéticas entre
as caracteristicas de desempenho foram negativas para GP3541 e CA3541 (-0,50) e
positivas entre CR3541 e GP3541 (0,59) e CR3541 e CA3541 (0,39). Entre os pesos
de cortes e as demais caracteristicas de desempenho, a correlacdo genética entre
CA3541 e a SCX foi préxima de zero (0,02) e entre CR3541 e o PT (0,48) foi a maior
estimativa de correlacdo observada. No entanto, CA apresentou correlacdo genética
baixa e negativa com CX (-0,17). Das caracteristicas de pesos de cortes nobres, as
correlagdes foram favoraveis entre as mesmas, variando de 0,58 a 0,78. De maneira
geral, as caracteristicas analisadas neste estudo se mostraram correlacionadas

entre si, com excecao da CA3541 com 0s pesos corporais e de cortes nobres.
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2.4 DISCUSSAO

Herdabilidades

Estimativa de herdabilidade para P42 do presente estudo esta de acordo com
a observada (0,37) por Le Bihan-Duval et al. (2008), porém superior a 0,24 (GAYA
et. al., 2006) e inferior a 0,49 (VAYEGO; DIOLNELLO; FIGUEIREDO, 2008). A
herdabilidade estimada neste trabalho para P35 de 0,42 foi inferior aguela estimada
por Aggrey et al. (2010) de 0,49 e superior a obtida por Zerehdaran et al. (2004), de
0,33. Embora haja variacdo nas estimativas de herdabilidade para peso corporal
entre as diferentes populagbes de frangos de corte, a selecdo para essa
caracteristica tem sido eficiente e modificado a curva de crescimento, reduzindo a
idade de abate das aves com o passar das geracdoes (NEME et al., 2006)

Assim como foi constatado neste trabalho, outros autores também verificaram
maiores estimativas de herdabilidade quando o peso corporal foi medido em idade
mais jovem. Estimativa elevada para peso corporal aos 28 de idade, de 0,59, foi
encontrada por Beaumont et al. (1998). Pakdel et al. (2005) avaliaram peso corporal
nas idades de 23 e 48 dias e observaram estimativas de herdabilidade equivalentes
a 0,52 e 0,27, respectivamente. Gaya et al. (2006) avaliaram o P38 e P42 e
encontraram diferencas entre as estimativas das herdabilidades para os dois pesos.
Segundo os autores, a deteccdo de variabilidade genética para pesos corporal
parece ser mais dificil em frangos de 42 dias de idade em comparagdo com 0s
frangos mais jovens. Assim, neste trabalho, o uso de P35 como critério de sele¢éo
poderia ser mais eficiente do que a utilizacdo do P42 no processo de selecao de
animais mais precoces ao abate. No entanto, a decisdo de mudanca no critério de
selecéo deve ser tomada com cautela, dado que a avaliacdo do progresso genético
no decorrer das geracdes deve ser feita com base no mesmo critério de selecéo.

Na literatura, trabalhos com caracteristicas de cortes nobres relatam
estimativas de herdabilidades variadas para CX, SCX e PT. Gaya et al. (2006)
observaram herdabilidade para PT de 0,33, semelhante ao presente estudo e Pértile
(2011) encontrou herdabilidade superior, de 0,40. Grosso et al. (2008), Gaya et al.



38

(2006) e Pértile (2011) estudaram CX e SCX como Unica caracteristica (PERNA) e
observaram estimativas de herdabilidades de 0,31, 0,33 e 0,31, respectivamente. No
entanto, a decomposicao da caracteristica PERNA em CX e SCX, permite visualizar
estimativas de parametros genéticos diferentes para as mesmas, e pode indicar que
estas caracteristicas responderiam a selecdo em magnitudes diferentes de eficiéncia
de selecéo.

As estimativas de herdabilidade para CR3542, GP3542, CA3542 do presente
trabalho foram diferentes das encontradas por Aggrey et al. (2010), de 0,46, 0,48 e
0,41, respectivamente. Gaya et al. (2006) avaliaram CR3542 e CA3542 e
observaram baixas herdabilidades (0,20 e 0,16, respectivamente) para estas
caracteristicas, semelhantes a este estudo. Pakdel et al. (2005) avaliaram o
desempenho de frangos no periodo de 23 a 48 dias de idade e obtiveram
herdabilidades de 0,35 e 0,16 para CR2348, GP2348, respectivamente, sendo
estimativas superiores as obtidas no presente estudo. Beaumont et al. (1998)
avaliaram interagcdo genotipo-ambiente considerando duas temperaturas e
observaram diferencas nas estimativas de herdabilidades para GP2842 (0,24 e
0,13), porém para CA2842 as estimativas ndo diferiram entre as temperaturas
estudadas e foram de 0,28 e 0,27, respectivamente. Segundo 0s autores, as
diferencas ambientais foram evidentes na avaliagdo da caracteristica de ganho de
peso e houve interacdo entre gendtipo e ambiente para essa caracteristica. Genes
gue controlam o ganho de peso em ambas as temperaturas podem variar em certa
magnitude. Além das diferencas entre as populacbes estudadas nos trabalhos de
Pakdel et al. (2005) e Beaumont et al. (1998), as estimativas de herdabilidade
superiores ao presente estudo podem ser explicadas pelo fato de que os autores
avaliaram periodos que abrangeram idades mais jovens e estas podem apresentar
estimativas mais elevadas, assim como observado para peso corporal. Apesar das
baixas magnitudes de herdabilidades estimadas para o CR3541, GP3541 e CA3541
neste estudo, é importante considerar estas caracteristicas na avaliacdo genética
dos animais em programas de melhoramento, pois efeitos genéticos aditivos existem
na expressao destes fenotipos.

Estimativas de herdabilidade para as caracteristicas estudadas (Tabela 2),
indicam que as caracteristicas de pesos corporais e cortes nobres possuem

variabilidade genética aditiva suficiente para responder a selecdo. A variacdo das
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herdabilidades estimadas e as reportadas na literatura podem ser devido as
metodologias diferentes e efeitos fixos e aleatérios considerados nos modelos de
analises, tamanho de amostras, além das diferencas populacionais e dos critérios de

selecdo utilizados nos programas de melhoramento.

Correlacfes genéticas e de ambiente

As altas estimativas de correlacdes genéticas entre 0sS pesos corporais
estudados (Tabela 2) indicaram que a selecao para peso corporal em qualquer idade
poderia provocar mudancas nos pesos das demais idades. Esse resultado também
indica forte componente parte com todo nas correlacdes genéticas. Estimativas de
correlagdes genéticas para peso em diferentes idades foram descritas na literatura
por Zerehdaran et al. (2004) de 0,94 para pesos corporais medidos nas idades de 35
e 42 dias. Pakdel et al. (2005) encontraram correlacdo genética de 0,70 entre os
pesos aos 23 (P23) e 48 (P48) dias de idade, ou seja, aves com maior peso corporal
inicial (P23) também podem se apresentar mais pesadas aos 48 dias de idade.

Associacdo entre os pesos e 0s cortes nobres foi de magnitude elevada,
indicando que a expresséao destas caracteristicas é por meio de conjuntos de genes
semelhantes. Assim o processo de selegcédo para pesos de 35 e 42 dias de idades
aumenta o peso dos cortes. Gaya et al.(2006) encontraram correlacbes genéticas
entre P38 e P42 com PT de 0,75 e 0,43 e para PERNA (CX+SCX) 0,93 e 0,84,
respectivamente. A CX apresenta correlagdo genética inferior com 0s pesos
corporais em relacdo a SCX. Salienta-se que esta diferenca poderia ser levada em
consideracdo ao avaliar o peso de PERNA, ou seja, CX e SCX, pois estas
caracteristicas nao responderiam a selecdo indiretamente com a mesma
intensidade, se a selec¢ao for praticada com base nos pesos corporais.

Os pesos corporais ndo tiveram associacdo genética com CA3541, dado que
as estimativas de correlacfes genéticas tiveram erros-padrdo préximos ou maiores
do que as proprias estimativas. Sdo escassos 0s trabalhos na literatura sobre
correlagdes genéticas entre P35 e CR3541, GP3541 e CA3541. Gaya et al. (2006)
avaliaram o desempenho no periodo de 35 a 42 dias de idade e estimaram as
respectivas correlacfes genéticas de 0,61 e 0,07 de peso aos 38 dias com CR e CA
e de 0,91 e 0,35 de P42 com CR e CA. Avaliando desempenho no periodo de 23 a
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48 dias de idade, Pakdel et al. (2005), reportaram correlagdes genéticas do P23 com
CR e GP de 0,73 e 0,64 e de P48 de 0,78 e 0,98, respectivamente. Estes autores,
afirmaram que frangos com maiores ganhos durante o periodo de 23 a 48 dias de
idade consumiram mais alimento, o que se refletiu na correlagdo genética entre
ganho de peso e o consumo de ragdo. Takahashi et al. (2006) observaram
semelhanca na conversao alimentar em aves das linhagens de crescimento lento e
crescimento rapido a partir dos 64 dias de idade e afirmaram que as aves comerciais
estdo geneticamente melhoradas para alcancar maxima eficiéncia alimentar até 42
ou 49 dias de idade. Segundo os autores, a relacdo consumo de racdo e ganho de
peso observada nos dois primeiros periodos experimentais indicou melhor eficiéncia
alimentar, porém o maior consumo de racdo na fase final e no periodo total ndo
resultou em maior ganho de peso. Consequentemente, ocorre piora na eficiéncia
alimentar das aves de crescimento rapido. Isso pode ser devido as grandes
diferencas na capacidade digestiva das linhagens, pois o trato gastro intestinal foi
extensivamente modificado pelo processo de selecdo (VERDAL et al., 2011).

Verificou-se no presente trabalho que os pesos finais (P41 e P42) foram os
que mais se correlacionaram com o CR, porém apresentaram menores correlacdes
genéticas com a conversado alimentar. Ao longo dos anos tem sido observado que a
selecdo artificial, @ medida que distancia o individuo do seu étimo peso corporal
natural, tem alterado os mecanismos de controle, tanto enddcrinos quanto neurais,
gue afetam o consumo de alimento (HOLANDA et al., 2009).

A taxa de crescimento melhorada de linhagens selecionadas esta associada
principalmente com apetite. Este é caracterizado pela taxa de consumo voluntario
acelerado, ao contrario do que acontece na alimentacéo de linhas ndo selecionadas,
sendo que as selecionadas utilizam a capacidade do aparelho digestivo no limite
maximo. Barbato et al. (1984) sugeriram que a sele¢do para crescimento rapido em
linhagens de frangos de corte tem resultado em falha do hipotdlamo em reduzir o
controlador do apetite, levando ao consumo excessivo. Assim, aves selecionadas
consomem acima das exigéncias metabdlicas, até alcancar o limite fisico do trato
gastrointestinal (FIGUEIREDO, 1998). Dessa maneira, 0 menor aproveitamento da
dieta quando as aves ingerem quantidades crescentes de racdo evidencia que,
quanto maior o volume de racdo no trato digestorio, menor a sua utilizagéo,

explicado pela diminuicdo na eficiéncia de atuacdo das enzimas digestivas e,
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consequentemente, menor absor¢cdo de nutrientes em animais mais velhos
(SAKOMURA et al., 2004).

Beaumont et al. (1998) estimaram correlacbes genéticas em temperaturas
diferentes de selecao entre P28 e GP de 0,47 de 0,63, e com a CA de 0,29 e 0,13,
respectivamente. Estes autores sugeriram que selecionar frangos de corte em
temperaturas mais altas levaria a melhor eficiéncia da conversdo alimentar em
climas quentes. Em contraste com o peso corporal, a selecéo para CA seria benéfica
para criacdo em alta temperatura. Poderia assim ser mais importante para ajustar o
peso relativo do peso corporal e consumo de alimentos em indices de sele¢do, em
vez de mudar o ambiente de selecdo. A criacdo de animais em temperaturas mais
elevadas reduz o consumo de alimentos e o0 ganho de peso diminui (GERAERT;
PADILHA; GUILLAUMIN, 1996).

A associacdo entre caracteristicas de desempenho e corte nobres
apresentaram correlacdes genéticas de baixa magnitude (Tabela 2). Gaya et al.
(2006) estimaram correlacdes genéticas para CA e PT de 0,10 e entre CA e
PERNAS de 0,10. Estes autores observaram estimativa para CR e PT (0,86)
superior a do presente trabalho e CR e PERNAS (0,68), sendo pequena a
associacdo genética entre CA e cortes, a selecdo direta para caracteristicas de
carcaca teria pouco efeito sobre CA. Os cortes nobres, sdo o0s principais produtos da
cadeia produtiva de frango de corte e isso poderia explicar o quanto 0s custos com
alimentos sdo elevados e tem sido um desafio no sistema de producao.

Aggrey et al. (2010) reportaram correlagdes genéticas da CA3542 com GP35-
42 e entre CA3542 e CR3542 de -0,14 e 0,54. Gaya et al. (2006) estimaram
correlacdo genética semelhante entre CR e CA de 0,38. Pakdel et al. (2005)
encontraram correlacdes genéticas de 0,71 para CR2348 com GP2348. Segundo
Aggrey et al. (2010), o modo de medir e avaliar a CA pode influenciar nos resultados
e 0 aumento na CR e GP néo pode ser avaliado com precisao. A forma de medir a
caracteristica pode provocar mudancas significativas nas estimativas dos seus
parametros genéticos (CAMPO; RODRIGUEZ, 1990).

Com as herdabilidades estimadas das caracteristicas avaliadas pode-se
afirmar que aves com peso corporal elevado aos 35 e 42 dias de idade tendem a
apresentar maior peso de peito, CX e SCX, o0 que € interessante para linhagens de

corte. Porém a selecéo para peso corporal ndo tem favorecido de maneira relevante
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0 ganho genético da converséo alimentar.

2.5 CONCLUSOES

Este estudo sugere que a selecao direta pode ser efetiva para obter genétipos
com maiores pesos corporais e cortes nobres de acordo com as magnitudes das
herdabilidades estimadas. As correlagdes genéticas entre estas caracteristicas
foram positivas, 0 que poderia favorecer a resposta correlacionada dos cortes, por
meio da selecdo para pesos corporais. E possivel obter resposta correlacionada
para o consumo de racdo e ganho de peso, tendo 0S pesos corporais e cortes
nobres como critérios de selecdo. No entanto, o ganho genético seria moderado,
pois CR3541 e GP3541 apresentam baixas estimativas de herdabilidade, que
poderia retardar o progresso genético. A conversao alimentar que possui baixa
correlacdo genética com 0s pesos corporais e cortes nobres, além de apresentar
estimativa de herdabilidade de baixa magnitude, indica que esta nao contribui com
altos ganhos para o progresso genético da selecdo em linhagem pura. Todavia, esta
merece atencdo devido a sua importancia econdmica nos programas de
melhoramento de linhagens de alta producdo de carne, visando a reducédo dos

custos com alimentacao, os quais séo elevados.
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CAPITULO 3. ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS DO PESO AOS 42
DIAS DE IDADE E CARACTERISTICAS DE DEPOSICAO DE
GORDURA EM UMA LINHAGEM PATERNA DE FRANGOS DE
CORTE

RESUMO - A intensa selecdo em frangos de corte aumentou sua taxa de
crescimento, a qual estd associada a elevada deposicao de gordura corporal, alta
mortalidade e incidéncia de doencas metabdlicas e 6sseas. O objetivo deste estudo
foi estimar parametros genéticos para as caracteristicas de deposicdo de gordura:
peso (GA) e rendimento (RGA) da gordura abdominal, peso (PELCX) e rendimento
(RPELCX) da pele da coxa, peso (PELSCX) e rendimento (RPELSCX) da pele da
sobrecoxa, peso (PELPT) e rendimento (RPLEPT) de pele do peito e peso aos 42
dias de idade (P42), em dados de 1454 animais de uma linhagem paterna de
frangos de corte. As estimativas dos componentes de (co) variancia e os parametros
genéticos foram obtidos pelo método de maxima verossimilhanca restrita, aplicada
ao modelo animal, incluindo o efeito fixo de grupo (sexo e incubacdo) e efeitos
aleatérios genético aditivo e residual. As estimativas de herdabilidade para as
caracteristicas estudadas variaram de 0,06 a 0,44 e as correlacdes genéticas entre
as mesmas de -0,02 a 0,95. As estimativas de herdabilidade sugerem que estas
caracteristicas apresentam variabilidade genética aditiva e respondem a selecdo
genética direta. No entanto, o peso e o rendimento de pele do peito apresentaram
estimativas de herdabilidades relativamente baixas e responderiam pouco a selecao
se comparados com as demais caracteristicas. Os valores fenotipicos observados
de deposicdo de gordura corporal podem ser devido as caracteristicas de
mensuracao de gordura apresentarem correlacfes genéticas positivas com 0s pesos
corporais, no qual é praticada a selecéo.

Palavras-chave: Correlacdes genéticas, gordura abdominal, herdabilidades, linha
macho, peles

3.1 INTRODUCAO

O componente aditivo da variancia genética é de particular interesse para os
programas de melhoramento genético, pois é o principal determinante do grau de
semelhanca entre os pais e descendéncia, e este controla a taxa de resposta a
selecdo (LYNCH; WALSH, 1998). O objetivo da selecdo de matrizes de corte é

melhorar a rentabilidade da producéo de carne de frango. Tecnologias de producéo e
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processamento de aves tornaram-se rapidamente acessiveis, o que permite a
expansdo continua e a competitividade neste setor de carnes (AHO, 2001). O
sucesso da producéo de carne de frango foi fortemente relacionado com o processo
de selecdo intensa realizado e a utilizacdo de cruzamento entre as racas,
produzindo linhagens especificas com caracteristicas particulares (GROSSO et al.,
2010), com foco para a selecdo de linhas de frangos de corte comerciais,
principalmente nas linhagens macho (LESSON; SUMMERS, 2000).

As linhagens de frangos de corte modernas sao caracterizadas por alta taxa
de crescimento e taxa de conversédo alimentar baixa. Este aumento da taxa de
crescimento estd associado a elevada deposicdo de gordura corporal, alta
mortalidade e incidéncia de doencas metabdlicas e distirbios esqueléticos
(GONZALES et al., 1998; KESSLER; SNIZEK; BRUGALLI, 2000). Além disso, a
gordura abdominal e subcuténea estdo sendo consideradas como as principais
fontes de residuos no abatedouro. Se o frango € abatido em média com 2,1 kg
(IBGE, 2012) e a porcentagem de gordura corporal € em média de 15% do peso vivo
(HAVENSTEIN; FERKET; QURESHI, 2003; HARO, 2005), sabendo-se que em 2010
foram abatidos 4.900 milhdes de cabecas de frango de corte (EMBRAPA, 2011),
estima-se que foram gerados cerca de 1.543 mil toneladas de residuos de gordura
corporal nos abatedouros de frango de corte no Brasil, valor considerado expressivo
de perdas econdmicas e geracdo de residuos para meio ambiente. Esses aspectos
negativos sdo grande preocupacdo para o agricultor e industria de processamento
de carne, pois podem ocasionar importantes perdas econémicas na cadeia produtiva
de carne de frangos de corte (HAVENSTEIN; FERKET; QURESHI, 2003; NIKOLOVA
et al., 2007).

Outro aspecto importante é que, nos Uultimos anos, a preferéncia do
consumidor por carne magra aumentou devido associagédo entre o consumo humano
de algumas gorduras e doencas cardiovasculares. Estes fatores tem estimulado o
interesse em reduzir a deposi¢ao de gordura corporal do frango. Por outro lado, uma
quantidade minima de gordura na carcaca é necessaria para melhorar a qualidade
sensorial da carne devido sua influéncia na suculéncia e sabor (CHIZZOLINI et al.,
1999; LIPPENS, 2003; ZEREHDARAN et al., 2004; ZEREHDARAN, 2005).

Por conseguinte, existe potencial para melhorar a eficiéncia da alimentagéo e

a qualidade da carcacga reduzindo a deposicdo de gordura (HAVENSTEIN; FERKET,;
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QURESHI, 2003). A gordura na carne pode estar presente como gordura
intermuscular, gordura intramuscular e gordura subcutanea (KERRY; KERRY;
LEDWARD, 2005), sendo a ultima a principal forma deposi¢cao de gordura corporal.
O percentual de deposicdo de tecido adiposo pode variar de acordo com
diversos fatores que afetam a deposi¢ao de gordura em frangos de corte, incluindo
nutricdo, genética, sexo e idade (LATSHAW, BISHOP, 2001; HAVENSTEIN;
FERKET; QURESHI, 2003; HARO, 2005). Em funcdo da necessidade de se estudar
a associacdo do peso corporal e a deposicdo de gordura na carcaca, 0 objetivo
deste estudo foi estimar parametros genéticos para peso aos 42 dias de idade e
caracteristicas de deposicdo de gordura na carcaca em uma linhagem de frangos de

corte.

3.2 MATERIAL E METODOS

3.2.1 Populacéo e colheita dos dados

Para realizagdo do presente estudo foi utilizada a base de dados contendo
1454 animais de uma populagéo referéncia formada a partir de uma linhagem de
aves de corte (TT), do sistema de Melhoramento Genético de Aves da Embrapa
Suinos e Aves, em Concoérdia/SC. A linhagem TT € uma linha paterna de corte, a
qual teve sua origem a partir do cruzamento das ragas Cornish, Hampshire e White
Plymouth Rock, e vem sendo selecionada desde 1992, com o objetivo de melhorar o
peso corporal, conversao alimentar, rendimentos de carcaca e partes, viabilidade,
fertilidade, eclodibilidade, reducdo da gordura abdominal e de doencas metabdlicas.

Para a formacdo da populacdo foram amostradas aleatoriamente todas as
familias da populagdo original. O acasalamento utilizando 20 machos com 100
fémeas, resultou em aproximadamente 1500 animais, cujos nascimentos ocorreram
em 5 incubacdes e a matriz de parentesco conteve 1567 animais.

As aves desta populacdo foram mantidas em boxes coletivos até 35 dias de
idade, e dos 35 aos 41 dias de idade foram alojadas em gaiolas individuais para a
avaliacdo da conversao alimentar. Os animais foram identificados por meio de anéis
metalicos para controle do pedigree, os quais receberam racgao inicial do 1° ao 21°

dia (21% de proteina bruta e 3.150 kcal de energia metabolizavel), racdo de
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crescimento do 22° ao 35° dia (20% de proteina bruta e 3.200 kcal de energia
metabolizavel) e racio final do 31° ao 41° dia (18,5% de proteina bruta e 3.200 kcal
de energia metabolizavel). O abate foi realizado ao 42° dia de idade apds 6 horas de
jejum.

Para este trabalho, foram avaliadas as caracteristicas fenotipicas de peso aos
42 dias de idade (P42), peso (GA) e rendimento da gordura abdominal (RGA), peso
(PELCX) e rendimento da pele da coxa (RPELCX), peso (PELSCX) e rendimento da
pele da sobrecoxa (RPELSCX), peso (PELPT) e rendimento de pele do peito
(RPLEPT). Os valores de rendimento foram obtidos dividindo-se o peso da
caracteristica pelo peso vivo aos 42 dias e expressos em porcentagem.

3.2.2 Analises estatistica

As anadlises preliminares para preparacdo do arquivo de dados, incluindo
descricdo estatistica, teste de normalidade e significancia dos efeitos fixos, foram
realizadas por meio dos procedimentos UNIVARIATE e GLM do software Statistical
Analysis Sistem (SAS INSTITUTE, 2001). Valores extremos, identificados com o uso
do gréafico Box-plot, foram considerados outlier e retirados do banco de dados.

Os componentes de (co)variancias genética, residual e fenotipica, utilizados
para a obtencdo das estimativas de herdabilidades e correlagcbes genéticas e
ambientais, foram estimados por meio do método da maxima verossimilhanca
restrita, em analises unicaracteristicas (MTDFREML; BOLDMAN; KRIESE; VAN
VLECK, 1995) e para analises multicaracteristicas (WOMBAT; MEYER, 2007).

As andlises multicaracteristicas foram realizadas considerando as nove
caracteristicas estudadas em uma Unica analise e, posteriormente, envolvendo duas
caracteristicas de peso de gordura abdominal ou da pele (coxa, sobrecoxa e peito).

“wa

O peso corporal aos 42 dias de idade foi considerado como “ancora” nestas analises
por ser o principal critério de selecdo utilizado para esta linhagem. Andlises
envolvendo apenas rendimentos de pele e peso corporal ndo foram conduzidas,
dado que rendimentos de peles sdo obtidos em funcéo de P42. Os rendimentos (y)

foram submetidos a transformagao arco seno da raiz quadrada de “y” (fenétipo), a
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qual é recomendada para dados expressos em proporcdo. As andlises envolvendo
trés caracteristicas foram propostas mediante a possibilidade de obtencdo de
estimativas de viesadas na analise com todas as caracteristicas, devido ao grande
namero de parametros a serem estimados.

O modelo geral utilizado para as analises unicaracteristicas foi representado

por:

em que:

y = vetor de observagdes fenotipicas de cada caracteristica;

X =matriz de incidéncia de efeitos fixos, associando elementos de b a y;
b =vetor de efeitos fixos de grupo (sexo e incubagao);

Z =matriz de incidéncia de efeitos genéticos aditivos associando elementos de g a y;
g =Vetor de efeitos genéticos aditivos;

e = vetor de efeito aleatorio residual, NID(0, o®) para cada variavel dependente.

O modelo geral utilizado para as analises multicaracteristicas foi representado,

na forma matricial, por:

| [X, 0 0 0] Z, 0 g €
Y2 0 X, 0 0 n 0 Z, 9, €,
: 0o o0 - : 0 0 . .
Y.] [0 O X, b, 10 O 119, ] L&
em que:
Y., Y., Y, =Vetores de observagdes fenotipicas das caracteristicas 1, 2, ..., n (n=1,
2...n);

X, X,,..., X, =matrizes de incidéncia de efeitos fixos, associando elementos de b; a
Y1, b2 ays,..., bhayn,

b,,b,,....b, =vetores de efeitos fixos de grupo (sexo e incubagéo) para caracteristicas
1,2,..,n;

z,,Z,,..,Z, =matrizes de incidéncia de efeitos genéticos aditivos diretos associando
elementos de g; ayi1, g2a Ya,...,gn @ Yn;

9,.9,,--,9, = vetores de efeitos genéticos aditivos diretos para caracteristicas 1,
2,...,n;

e, e,,...,e, =vetores de efeitos aleatdrios residuais, com erro aleatério suposto normal

e independentemente distribuido (e;~NID(0, 0°)) para cada variavel dependente.
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Pressupde-se que Var(y) = ZGZ'+ R; G = A o, sendo A a matriz de paren-
tesco e o} e o, as variancias genéticas aditivas e de ambiente, respectivamente;

R =1 o2, sendo | a matriz identidade de ordem igual ao nimero de observagdes.

RESULTADOS

Na comparacao entre as medidas de peso de gordura abdominal ou de pele
com os respectivos rendimentos (Tabela 1), verificou-se aumento da variacao
fenotipica (evidenciado pelo coeficiente de variacdo) para a gordura abdominal, que
passou de 21,14% para 28,57% quando o rendimento para esta caracteristica foi
obtido. A gordura abdominal apresentou maior rendimento comparada com as

gorduras da pele.

Tabela 1 - Niumero de animais (N), média de peso (em gramas) e rendimentos (em
porcentagem) desvios-padrédo (DP), coeficiente de variacdo (CV; %),
Minimo (Min), Maximo (Max), para o0 peso aos 42 de idade e
caracteristicas de deposi¢céo de gordura

Caracteristicas N Média DP CV(%) Min Max
P42 1347 2231,51 247,19 11,08 1510 2919
GA 1347 47,53 13,85 21,14 11,90 91,00
RGA 1347 2,14 0,61 28,57 0,48 4,25
PELCX 1347 17,37 4,33 24,93 7,20 36,60
RPELCX 1347 0,78 0,18 22,45 0,33 1,49
PELSCX 1347 46,33 9,38 20,25 18,20 78,80
RPELSCX 1347 2,09 0,39 18,77 0,80 3,48
PELPT 1347 31,56 6,58 20,85 14,80 57,90
RPELPT 1347 1,41 0,24 17,35 0,61 2,26

Peso aos 42 dias de idade; peso (GA) e rendimento da gordura abdominal (RGA); peso (PELCX) e
rendimento da pele da coxa (RPELCX); peso (PELSCX) e rendimento da pele da sobrecoxa
(RPELSCX); peso (PELPT) e rendimento de pele do peito (RPLEPT).

O componente genético aditivo € altamente relevante dentro da expressao
total da variagdo fenotipica da caracteristica, permitindo assim predizer valores
genéticos por meio dos valores fenotipicos se sua proporcédo em relacéo a variagcéo
fenotipica for alta. Estimativas de herdabilidade (Tabela 2) variaram de 0,06 (0,03) a
0,44 (0,07) para as caracteristicas de deposicdo de gordura e peles, as quais tém

sido pouco relatadas em outros estudos.
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As estimativas de herdabilidade obtidas com menor nimero de caracteristicas
na analise (Apéndice 2) foram semelhantes as estimadas na analise com o total de
caracteristicas (Tabela 2). Estimativas de herdabilidade podem ser distintas ou
mesmo viesadas quando muitas caracteristicas sdo consideradas em unica analise
e ha diferentes quantidades de dados e/ou estas sdo expressas somente em um dos
sexos. No presente trabalho, as caracteristicas foram medidas em ambos 0s sexos e
em todos os individuos considerados nas analises, portanto, ndo houve mudanca na
magnitude das estimativas da herdabilidade quando as analises envolveram todas
as caracteristicas.

Variagdo entre as estimativas de herdabilidade para as caracteristicas
estudadas foi relevante. As estimativas para a P42, GA, RGA, PELSCX e PELSCX
foram consideradas de magnitude meédia (0,44; 0,37; 0,36; 0,27 e 0,22,
respectivamente) e de baixa magnitude para PELCX, RPELCX, PELPT e RPELPT
(0,14; 0,11; 0,15 e 0,06, respectivamente). As estimativas de herdabilidade de
magnitude baixa para as peles do peito e da coxa indicam que estas caracteristicas
responderiam pouco ao processo de selecdo nesta populacao.

As correlagbes genéticas variaram de -0,02 a 0,95 para as caracteristicas
estudadas (Tabela 2). As correlacdes genéticas estimadas do P42 e as
caracteristicas de pesos de gordura e peles apresentaram-se de magnitude média a
alta, variando de 0,45 a 0,84 e com os rendimentos de peles foram de baixa
magnitude variando de -0,02 a 0,27. Para GA e os pesos de peles, as correlacdes
genéticas estimadas variaram de 0,05 (PELCX) a 0,52 (PELPT) e com os
rendimentos de peles de 0,05 a 0,38. O RGA apresentou correlacdo genética baixa
com PELCX (0,14) e RPELCX (0,11) e mediana com as demais PELSCX,
RPELSCX, PELPT e RPELPT (0,36, 0,38, 0,28 e 0,31, respectivamente). As
correlagcdes genéticas entre as caracteristicas de peso e rendimentos de peles
apresentaram grande variagdo, sendo a estimativa menor entre RPELCX e PELPT
(0,08) e a maior entre PELSCX e PELPT (0,72).

Em geral, as correlagbes ambientais entre as caracteristicas estudadas
(Tabela 2) foram de magnitude proxima e mesmo sinal das respectivas correlacbes
genéticas. Quando tiveram sinal contrario, as estimativas foram consideradas nulas,
tais como aquela entre PELCX e RPELSCX, RPELCX com PELSCX, RPELSCX e
RPELPT, RPELSCX com PELPT e RPELPT.
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Tabela 2 - Estimativas de herdabilidades (diagonal), correlacbes genética (acima da diagonal) e de ambiente (abaixo da diagonal) e

seus respectivos erros-padrao entre parénteses para peso aos 42 dias de idade (P42) e caracteristicas de deposicéo de

gordura
Caracteristica P42 GA RGA PELCX RPELCX PELSCX RPELSCX PELPT RPELPT
P42 0,44 (0,07) 0,45 (0,12) 0,16 (0,15) 0,58 (0,13) -0,02 (0,19) 0,62 (0,10) 0,13 (0,16) 0,84 (0,07) 0,27 (0,22)
GA 0,40 (0,06) 0,37 (0,07) 0,95 (0,02) 0,32(0,17) 0,05 (0,20) 0,51 (0,13) 0,38(0,15) 0,52(0,15) 0,36 (0,23)
RGA 0,15 (0,06) 0,96 (0,01) 0,36 (0,07) 0,15 (0,18) 0,05 (0,20) 0,36 (0,15) 0,38 (0,15) 0,28 (0,17) 0,31 (0,23)
PELCX 0,33 (0,04) 0,17 (0,04) 0,09 (0,05) 0,14 (0,00) 0,80 (0,07) 0,47 (0,17) 0,20(0,20) 0,57 (0,17) 0,27 (0,24)
RPELCX 0,07 (0,05) 0,07 (0,04) 0,05 (0,04) 0,96 (0,04) 0,11 (0,04) 0,11 (0,21) 0,12(0,22) 0,08 (0,23) 0,12 (0,28)
PELSCX 0,38 (0,05) 0,29 (0,05) 0,21 (0,05) 0,06 (0,04) -0,04 (0,04) 0,27 (0,06) 0,86 (0,04) 0,72 (0,12) 0,53(0,22)
RPELSCX 0,04 (0,06) 0,16 (0,05) 0,16 (0,05) -0,06 (0,04) -0,07 (0,04) 0,93 (0,01) 0,22 (0,04) 0,35(0,18) 0,48 (0,23)
PELPT 0,45 (0,04) 0,20 (0,04) 0,09 (0,05) 0,14 (0,04) 0,02 (0,04) 0,14 (0,04) -0,01 (0,04) 0,15(0,04) 0,74 (0,12)
RPELPT 0,14 (0,04) 0,08 (0,04) 0,04 (0,04) 0,04 (0,03) -0,01 (0,03) 0,02 (0,04) -0,03 (0,04) 0,94 (0,03) 0,06 (0,03)

Peso (GA) e rendimento da gordura abdominal (RGA); peso (PELCX) e rendimento da pele da coxa (RPELCX); peso (PELSCX) e rendimento da pele da

sobrecoxa (RPELSCX); peso (PELPT) e rendimento de pele do peito (RPLEPT).
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3.3 DISCUSSAO

Estimativas de herdabilidade para P42, GA e RGA foram reportadas na
literatura e apresentam grande amplitude. Gaya et al. (2006), Singh (2003) e Le
Bihan-Duval et al. (2001), estimaram herdabilidade para P42 e obtiveram valores
inferiores aos do presente trabalho de 0,24, 0,11 e 0,35, respectivamente.
Entretanto, Kumar et al. (2004) obtiveram estimativas superiores (0,49 e 0,48,
respectivamente). Para GA a herdabilidade estimada foi inferior a encontrada por
Gaya et al. (2006) de 0,53. A estimativa de herdabilidade para RGA foi superior a
0,24 encontrada por Chen et al. (2008) e inferior a relatada por Le Bihan-Duval et al.
(2008) e Le Bihan-Duval et al. (2001), que encontraram valores de herdabilidade de
0,48 e 0,62, respectivamente. As herdabilidades obtidas no presente estudo foram
consideradas altas e, portanto, P42 e GA e RGA podem fornecer resposta eficiente a
selecdo fenotipica, uma vez que grande parte da variacdo fenotipica € atribuida a
variagdo genética aditiva dos genes entre individuos. Assim, a variabilidade
fenotipica destas caracteristicas da populacdo em questdo pode ser explorada no
programa de melhoramento a fim de identificar gendtipos que apresentam menor
deposicao de gordura corporal.

Estimativas de herdabilidade para peso e rendimento de peles sdo escassas
na literatura. NUmero pequeno de trabalhos foi encontrado em que peso e
rendimento da gordura total foram analisados em algumas espécies de aves. Dentre
estes, Lotfi, Zerehdaran e Ahani-Azari (2011), estudaram codornas japonesas e
encontraram estimativas de herdabilidade de 0,32 para peso de pele total aos 42
dias de idade e 0,17 para porcentagem de pele.

Mediante a magnitude das estimativas de herdabilidade para as
caracteristicas de peso e rendimento de gordura abdominal e de peles da
sobrecoxa, sugere-se que estas caracteristicas teriam ganhos genéticos moderados
com o processo de selecdo. No entanto, o peso e rendimento de peles da coxa e do
peito apresentaram herdabilidades de baixa magnitude e responderiam pouco a
selecdo. Entretanto, € importante selecionar gendétipos com menor deposicdo de
gordura subcutanea, mesmo que o ganho genético seja mais lento.

A correlacdo genética entre P42 e GA foi semelhante a encontrada por Le



55

Bihan-Duval et al. (1999), e superior a 0,28, estimada por Le Bihan-Duval et al.
(2001). Em codornas japonesas aos 42 dias de idade, Lotfi, Zerehdaran, Ahani-Azari
(2011) obtiveram correlacbes genéticas de 0,33 e Tieshan et al. (2011) estimaram
correlacdes genéticas para patos de 0,18 entre P42 e GA.

A estimativa de correlagdo genética entre P42 e RGA foi semelhante a
encontrada por Le Bihan-Duval et al. (2001) de 0,19. Lotfi, Zerehdaran e Ahani-Azari
(2011) avaliaram peso de codornas japonesa aos 42 dias de idade e obtiveram
correlacdo genética de 0,13 entre P42 e RGA e Tieshan et al. (2011) encontraram
correlacdo genética de -0,04 do peso 42 dias de idade com RGA, em uma
populacao de patos.

O P42 apresentou-se correlacionado com as caracteristicas de peso de pele
(Tabela 2), indicando que parte dos genes que controlam o P42 também determinam
0s pesos de peles. Assim, esta caracteristica deve responder a selecao indireta para
0 peso aos 42 dias de idade.

A gordura abdominal, relatada como indicativa de deposicdo de gordura
corporal apresentou correlacdo genética moderada com as caracteristicas de peso
de pele, mostrando que se a selecao for aplicada com intuito de reduzir a deposigéo
de tecido adiposo abdominal, os pesos de peles também seriam moderadamente
reduzidos. No entanto, respostas correlacionadas dos rendimentos de peles em
relacdo ao GA nao seriam eficientes por serem pouco correlacionadas com a
mesma.

Deve-se atentar para as magnitudes das correlacdes genéticas de P42 e GA
com o0s pesos de pele da sobrecoxa e do peito, as quais indicam a existéncia de
conjuntos de genes expressos no P42 também influenciam na deposicao de gordura
abdominal e de pele. Assim, o aumento do peso aos 42 dias de idade leva a
aumento da deposicdo de gordura abdominal e de pele como resposta
correlacionada. Segundo Sinsigalli et al. (1987), a deposicao de gordura abdominal e
subcutédnea em frangos selecionados para crescimento rapido estd associado com
concentragcbes variaveis de hormdnios e os mecanismos neurais de controle da
saciedade e da fome que regulam a ingestdo de alimentos. Portanto, frangos de
corte ingerem mais alimento do que necessitam para 0 crescimento muscular e
mantenca. Este consumo excessivo de energia leva ao aumento da deposicao de
gordura corporal (BARBATO et al., 1994; GERAERT; PADILHA; GUILLIAUMIN,
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1996; GONZALES et al., 1998; KESSLER; SNIZEK; BRUGALLI, 2000).

Os esforcos para melhorar o desempenho das caracteristicas desejaveis em
animais devem levar em conta as correlacbes genéticas entre as caracteristicas,
incluindo as menos desejaveis, tais como a gordura abdominal e subcutanea, uma
vez que o aumento de suas quantidades gera desperdicio de recursos alimentares e
produz de residuos ambientais, acarretando perdas econémicas na producdo de

carne de frango.

3.4 CONCLUSOES

As estimativas de herdabilidade para as caracteristicas estudadas
apresentaram grande amplitude de variacdo, e uma parcela relativamente grande da
variacdo fenotipica observada nas caracteristicas de P42, GA, RGA, PELSCX e
RPELSCX é decorrente da variagdo dos genes de efeito aditivo. Assim, € possivel
alcancar ganhos genéticos, por meio de selecdo, nas aves da linhagem estudada.
As correlacBes genéticas entre peso corporal aos 42 dias de idade e as
caracteristicas de deposi¢cdo de gordura foram de magnitudes variadas. Assim, a
selecdo para desempenho de frango de corte, utilizando pesos corporais como
principal critério de selecéo, pode ter favorecido genes que aumentam a deposi¢cao
de gordura abdominal e de pele de corte nobres. Novos estudos devem ser
realizados com a finalidade de detectar genes que expressam a deposi¢cao de tecido
adiposo corporal e suas variantes em aves, porém com intuito de reduzi-la para

obter carcaca de melhor qualidade.
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CAPITULO 4. ESTUDO DE ASSOCIACAO DOS GENES APOLIPOPROTEINA B E
RECEPTOR DE ADIPONECTINA 1 COM CARACTERISTICAS DE
INTERESSE ECONOMICO EM UMA LINHAGEM PATERNA DE
FRANGOS DE CORTE

RESUMO - A importancia dos genes Apolipoproteina B (APOB) e Receptor 1
de Adiponectina (ADIPORL1) esté relacionada a regulacdo de ingestdo de alimentos,
metabolismo da gordura e deposicao de proteina, tornando-se genes candidatos em
estudos gendmicos em aves. Assim, 0 objetivo deste trabalho foi estudar a
associacao dos polimorfismos de nucleotideo unico (SNP) SNP g. 102A>T(APOB) e
SNP g. 729C>T (ADIPOR1) com caracteristicas de interesse econdmico em frangos
de corte. Foram genotipados 1454 animais de uma linhagem de aves de corte. Para
cada gene foi desenhado um conjunto de primers, para amplificar regides
especificas de interesse. A deteccdo dos SNPs foi por meio da técnica de PCR-
RFLP utilizando a enzima de restricdo Hha | para o SNP g. 729C>T e Msl | para o
SNP g. 102A>T, em gel de agarose. As andlises de associacoes dos SNPs com as
85 caracteristicas relacionadas ao desempenho, composi¢cao de carcaca, 0rgaos e
integridade d6ssea foram realizadas por meio das metodologias de maxima
verossimilhanca restrita, “Generalized Quasi-Likelihood Score” e maxima
verossimilhanca. O modelo geral utilizado conteve o efeito aditivo e os efeitos fixos
de sexo, incubacao e SNP, no entanto, para “Generalized Quasi-Likelihood Score” foi
utiizado o modelo de regressédo logistica para associar os fendétipos de uma
caracteristica (tratada como co-variavel) aos genotipos (tratados como variavel
resposta). O SNP g.102A>T apresentou-se associado com o rendimento de filé de
peito, rendimento de sangue e pena, consumo de racdo dos 35 aos 41 dias de
idade. Quanto ao SNP @.729C>T, este apresentou-se associado com as
caracteristicas de integridade 6ssea e deposicao de gordura de partes, com excecao
do peso e rendimento de pele da sobrecoxa. Concluiu-se que o SNP g.102A>T pode
ter influéncia direta ou indireta no consumo de racéo e deposi¢ao proteica no peito e
o SNP g.729C>T no metabolismo e/ou deposicdo de gordura e de osso em frangos
de corte.

Palavras-chave: Cortes nobres, deposicéo de gordura, desempenho, peles, SNPs

4.1 INTRODUCAO

Considerando o progresso no sequenciamento gendmico de varias espécies,
a busca por genes-alvo favorecidos pela selecéao artificial durante o processo de

domesticacdo tem sido foco de estudos recentes. As galinhas (Gallus gallus) s&o
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bons modelos para o estudo da base genética de caracteristicas fenotipicas, devido
a grande diversidade entre ragas e linhagens selecionadas para diversos fins. As
taxas de recombinacdo sdo mais elevadas em galinhas, sendo 2,5-21 cM/Mb
dependendo do cromossomo, em comparacdo com 1 cM/Mb em humanos e 0,5
cM/Mb para rato (SAWAI et al., 2011).

Varios estudos foram realizados para investigar os mecanismos metabdlicos e
genéticos envolvidos na regulacéo de gordura em frangos (WANG et al., 2007). Se a
regulacéo da ingestdo alimentar se manifesta como adaptacdo comportamental, as
alteracdes genotipicas de crescimento resultantes dessas diferencas fenotipicas no
comportamento da alimentacdo devem influenciar os mecanismos especificos de
controle do apetite (BARBATO et al., 1994). Os frangos de corte comerciais séo
geneticamente selecionados para alcancar crescimento rapido do corpo e acréscimo
muscular, que também leva ao aumento involuntario da adiposidade visceral
(HOOD, 1982; BARBATO et al., 1994).

Muitas caracteristicas de interesse econémico sdo complexas e determinadas
por numero desconhecido de genes. Loci que controlam caracteristicas quantitativas
(QTLs) foram mapeados para uma seérie de caracteristicas em galinhas, incluindo as
de crescimento, composicédo corporal, producdo de ovos, producdo de anticorpos,
resisténcia a doencas e comportamento. Porém, determinar genes causadores de
variacao fenotipica é dificil, uma vez que cada locus controla apenas uma fracao da
variancia de determinada caracteristica (SAWAI et al., 2011).

Andlises de associacao entre SNPs dos genes candidatos e o crescimento e
caracteristicas de composi¢do corporal foram conduzidas em diversas espécies
(JIANG et al., 2002; LI et al., 2003; ZHANG et al., 2005; CHUNG;KIM, 2005; MENG
et al., 2005; XU et al., 2005). Wong et al. (2005), identificaram um total de 2,8
milhdes de polimorfismos de nucleotideo Unico (SNPs) em galinha, que poderao
auxiliar no mapeamento de caracteristicas complexas. No entanto, a utilizacdo
desses SNPs depende da sua frequéncia alélica nas populacoées.

O gene da Apolipoproteina B € abordado na literatura devido suas atuacdes
no metabolismo de lipidios. E uma glicoproteina que apresenta fungéo indispenséavel
na absorcédo, montagem e secrecédo de lipideos, incluindo triglicerideos e colesterol.
Em galinhas, € o principal componente do colesterol (IDL: lipoproteinas de

intermediaria densidade) e VLDL (lipoproteinas de muito baixa densidade) presentes
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no plasma (HERMIER; FORGEZ; CHAOMAN, 1985). Em adicdo, em ratos e
camundongos, a existéncia de diferentes formas de Apolipoproteina B e sua atuacdo
em diferentes idades foi constatada por McLeod et al. (1996), que observaram que a
Apolipoproteina B48, uma proteina com somente a metade da Apolipoproteina B100,
pode mediar a montagem e secrecao de ambos quilomicrons (no intestino) e VLDL
(no figado).

O gene Adiponectina também tem sido reportado na literatura, com evidéncias
de que os niveis plasmaticos de Adiponectina em galinhas séo influenciados pela
adiposidade visceral ou idade. Segundo Kershaw e Flier (2004), os efeitos biol6gicos
de adiponectina dependem nédo sé da circulacéo relativa das concentracdes e das
propriedades das diferentes adiponectinas, mas também da expressédo especifica
dos subtipos de receptores da adiponectina nos tecido. Maddineni et al. (2005)
confirmaram a presenca da adiponectina no musculo esquelético, diencéfalo,
glandula pituitaria, figado, ovario e rim, e esta pode completar os niveis circulantes
de Adiponectina no sangue. Além disso, esse gene pode estar associado ao
crescimento na fase inicial e deposicéo de tecido adiposo de galinha.

Dada a importancia do conhecimento da influéncia direta e indireta dos genes
candidatos e seus efeitos no desenvolvimento de aves, assim como as mudancas
ocasionadas na expressao dos mesmos devido ao processo de selecéo artificial, o
objetivo deste trabalho foi estudar a associacdo de SNPs dos genes Receptor 1 de
Adiponectina e Apolipoproteina B com caracteristicas de importancia econémica em

frangos de corte.

4.2 MATERIAL E METODOS

4.2.1 Populagédo e colheita dos dados

Para realizacdo do presente estudo foram utilizados dados de 1.454 animais
de uma populacdo referéncia denominada TT, formada a partir de uma linhagem
paterna de aves de corte (PEIXOTO et al., 2010), pertencente ao Programa de
Melhoramento Genético de Aves da Embrapa Suinos e Aves, em Concérdia/SC. A

linhagem TT é uma linha paterna de corte, a qual teve sua origem a partir do
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cruzamento das racas Cornish, Hampshire e White Plymouth Rock e vem sendo
selecionada desde 1992, com o objetivo de aumentar o peso corporal, rendimentos
de carcaca e partes, viabilidade, fertilidade, eclodibilidade, melhorar a converséo
alimentar, reduzir a gordura abdominal e a ocorréncia de doencas do metabolismo.

Para a formacao da populacdo foram amostradas aleatoriamente todas as
familias da populacdo original. O acasalamento entre os individuos foi realizado
utilizando 20 machos com 100 fémeas, resultando em aproximadamente 1.500
animais, cujos nascimentos ocorreram em 5 incubacdes.

As aves desta populagdo foram mantidas em boxes coletivos até 35 dias de
idade e dos 35 aos 41 dias de idade foram alojadas em gaiolas individuais para a
avaliacdo da converséao alimentar. Os animais foram identificados por meio de anéis
metalicos para controle do pedigree, e receberam racao inicial do 1° ao 21° dia (21%
de proteina bruta e 3.150 Kcal de energia metabolizavel), racdo de crescimento do
22° ao 35° dia (20% de proteina bruta e 3.200 Kcal de energia metabolizavel) e
racdo final do 31° ao 41° dia (18,5% de proteina bruta e 3.200 Kcal de energia
metabolizavel).

O abate foi realizado aos 42 dias de idade apo6s 6 horas jejum. A colheita de
sangue para extragdo de DNA foi realizada durante a sangria no momento do abate.
Aproximadamente 2 mL de sangue foram colhidos da jugular e armazenados em
microtubos de 2 mL que continha 100uL (10% v/v) do anticoagulante EDTA 0,5M.
Durante a colheita, as amostras foram acondicionadas em gelo e, apos,
armazenadas em freezer a -20°C.

Para este trabalho, foram avaliadas 85 caracteristicas relacionadas ao
desempenho, composicado de carcaca, 6rgaos e integridade 6ssea em frangos de
corte (Tabela 1 e 2). Os rendimentos foram obtidos pela razdo do peso da parte com
peso vivo aos 41 dias de idade expressos em porcentagem. A conversao alimentar
foi obtida pela razéo entre o consumo de racdo e o ganho de peso no periodo de 35
a 41 dias de idade. A descricdo da determinacdo da resisténcia a flexdo dos 0ssos

dos fémures e das tibias foi feita por Fornari (2012).
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Tabela 1 — Sigla, caracteristicas de carcaca e seus respectivos rendimentos
mensuradas na populacao referéncia TT de frangos de corte

- Sigla
Caracteristica Peso Rendimento
Peso pos sangria e depena PPSD --

Peso de sangue e pena SP RSP

Peso da carcacga resfriada PCR RC

Peso da gordura abdominal GA RGA
Peso da cabeca CAB RCAB
Peso dos pés PES RPES
Peso do figado FIG RFIG
Peso do coracéo COR RCOR
Peso da moela MO RMO
Peso das coxas da asa CASA RCASA
Peso do meio da asa MASA RMASA
Peso da ponta da asa PASA RPASA
Peso da tibia resfriada PTIB RPTIB
Peso da coxa CX RCX

Peso de pele da coxa PELCX RPELCX
Peso da carne da coxa CARCX RCARCX
Peso da sobrecoxa SCX RSCX
Peso de pele da sobrecoxa PELSCX RPELSCX
Peso da carne da sobrecoxa CARSCX RCARSCX
Peso da carne da coxa e sobrecoxa CARCXSCX RCARCXSCX
Peso do peito PT RPT

Peso de pele do peito PELPT RPELPT
Peso da carne do peito CARPT RCARPT
Peso do filé de peito FILPT RFILPT
Peso do o0sso do peito OSPT ROSPT
Peso do dorso DORS RDORS
Peso do pescoco PESC RPESC
Peso do pulméo PUL RPUL

Peso em gramas
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Tabela 2 — Sigla, caracteristicas de integridade 0ssea e desempenho mensuradas na
populacao referéncia TT de frangos de corte

Integridade 6ssea Sigla

Peso da tibia PESO_TIB
Comprimento da tibia COMP_TIB
Espessura da tibia ESP_TIB
Peso do fémur PESO_FEM
Comprimento do fémur COMP_FEM
Espessura do fémur ESP_FEM
Curvatura do fémur SCORE
Forca de quebra do fémur FEM_FORCA
Distancia de quebra do fémur FEM_DIST
Area de quebra do fémur FEM__AREA
Forca de quebra da tibia TIB_FORCA
Distancia de quebra da tibia TIB_DIST
Area de quebra da tibia TIB_AREA
Teor de matéria seca do fémur FEM_M_S
Teor de matéria seca da tibia TIB_ M S
Teor de cinzas do fémur FEM _C Z
Teor de cinzas da tibia TIB C Z
Desempenho

Peso ao nascer PNAS

Peso aos 21 dias de idade P21

Peso aos 35 dias de idade P35

Peso aos 41 dias de idade P41

Peso aos 42 dias de idade P42
Consumo de racao de 35 aos 41 dias de idade CR3541
Ganho de peso de 35 aos 41 dias de idade GP3541
Converséao alimentar de 35 aos 41 dias de idade CA3541

Peso em gramas; espessura, distAncia e comprimento em centimetros; forca em kgf
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4.2.2 Analise laboratorial para obtencédo dos gendétipos

4.2.2.1 Extracdo de DNA

Para a extracdo de DNA foi utilizado o protocolo de extracdo com o reagente
DNAzol (Invitrogen). As amostras de sangue foram descongeladas a temperatura
ambiente e homogeneizadas manualmente. Em seguida, 500 uL de DNAzol foram
adicionados a 15 pL de sangue total conservado em EDTA 0,5M sendo
homogeneizado até que o sangue e o reagente DNAZol ficassem com a aparéncia
de solugdo homogénea. Logo apds, foram adicionados 500 yL de etanol absoluto e
os tubos foram cuidadosamente invertidos varias vezes. O precipitado foi removido
do tubo com auxilio de micropipetador. Em seguida, foi feita lavagem adicionando
1.000 pL de etanol 95%. As amostras foram centrifugadas por 10 minutos a 3.500 g.
Uma segunda lavagem foi realizada com 1000 pL de etanol 75% e com as mesmas
condicbes de centrifugacdo citadas. Apos a Ultima lavagem, o sobrenadante foi
descartado e o pellet desidratado a temperatura ambiente por 30 minutos. Em
seguida, o DNA foi ressuspendido em 150 pL de agua ultra pura, incubado a 37°C

por 1 hora em banho-maria e armazenado em freezer a —20°C até seu uso.

4.2.2.2 Quantificacao e diluicdo do DNA

O DNA foi quantificado em espectrofotometro (Eppendorf BioPhotometer) a
260 nm. Inicialmente o aparelho foi calibrado pela adi¢cao de 10 pL de H,O ultra pura.
Para determinagao da quantidade de DNA, foram aplicadas na cubeta de leitura 7 pL
H,O ultra pura, seguido de 3 uL da amostra. Para verificacdo da qualidade, foram
considerados os valores de razéo de leitura 260 nm/280 nm, e foi considerada pura
uma amostra de DNA com razdo acima de 1,7. Apds a quantificacdo, as amostras
foram diluidas em agua ultra pura para a concentracédo de 25 ng/uL, acondicionadas
em placas de 96 pocos e armazenadas em freezer a -20°C. Depois de diluidas,
algumas amostras foram escolhidas aleatoriamente e aplicadas em gel de agarose
1%, para confirmar a concentragdo observada no aparelho espectrofotbmetro e

verificacdo da integridade do DNA extraido.
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4.2.2.3 Genotipagem dos SNPs

Apés a escolha de genes candidatos, foram desenhados primers para regides
especificas dos genes APOB e ADIPOR1 em galinhas (Gallus gallus) para a
obtencédo e escolha dos SNPs. Para cada gene foi desenhado um par de primers
para amplificar regides especificas, incluindo regides de éxons e introns. Para isso,
os fragmentos dos genes foram sequenciados em equipamento ABI 3130XL (Applied
Biosystems), utilizando os primers F(“forward”) e R (“reverse”) (Tabela 3). Apés, as
sequéncias foram analisadas utilizando o software Phred/Phrap/Consed/PolyPhred
(EWING; GREEN, 1998; GORDON; ABAJIAN; GREEN, 1998; NICKERSON; TOBE;
TAYLOR, 1997) que permite avaliar qualidade dos picos de fluorescéncia, realizar
montagem das sequéncias consenso e fazer a andlise visual das sequéncias e
SNPs obtidos. Dos SNPs identificados, foram escolhidos um em cada gene APOB e
ADIPORL1 para serem genotipados na populacdo TT. Para isso, a técnica de PCR-
RFLP foi utilizada.

O SNP 102A>T do gene APOB que possui tamanho de 34255 pb contendo 86
SNP. O SNP 729C>T do gene ADIPOR1 que possui tamanho de 5677 pb, com 31
SNP no NCBI(http://www.ncbi.nim.nih.gov). Os primers dos genes estdo

apresentados na tabela 3.

Tabela 3 - Sequéncia dos primers, numero de acesso, localizacdo e tamanho dos
genes (em sequéncias de bases)

Primers Sequéncia dos primers N° de acesso Localizag&o Tamanho
GenBank (Cromossomo) (PCR)

APOB-F 5-CTGCCAAAGACTTGCTGTTGGGTT-3° NW_003613573.1 GGA3 1099

APOB-R 5-TCTGTGAGGCGTGTAACCAAGTCA-3’

ADIPOR1-F 5'-CCATGCCACACAAATGTGGGTTCT-3' NC_006113.3 GGA26 1023

ADIPOR1-R 5-TGATGTGACTGGAACTGCAGGGA-3’

GenBank: banco informacéo de dados genémico

4.2.2.4 Reacdo de PCR-RFLP

Para amplificar os fragmentos de DNA as reacbes de PCR foram
padronizadas conforme descrito a seguir. Para a amplificacdo do gene APOB
adicionou-se: 2,0 uyL de DNA gendmico na concentragao de 25 ng/ yL a 23 pL de de
mix contendo: tampao de reacéo 1X, 2,5 mM de MgCl,, 0,4 mM de dNTPs, 0,24 uM
de cada primer, 1,5 U da enzima Tag DNA Polimerase (Invitrogen).

Para o primer ADIPOR1 foi utilizada uma reagcéo semelhante a descrita para APOB,
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porém, foram utilizados 1,6 mm de MgCl,.

As condic¢des de ciclagem para os dois SNPs analisados foram: desnaturagao
inicial a 94°C por cinco minutos, 35 ciclos, sendo um minuto para cada sub-etapa de
desnaturagdo, anelamento e extensdo a 94°C, 59°C e 72°C respectivamente, e
extensdo final a 72°C por 10 minutos. A amplificacdo dos fragmentos desejados foi
visualizada em gel de agarose 1%. O gel foi submetido a corrente elétrica de 80 V
por aproximadamente 50 minutos em TBE 1X (Tris—Borato—EDTA) e observado em
transluminador ultravioleta. A amplificacéo foi confirmada pela comparacédo entre a
banda de cada amostra e o marcador molecular de 100pb (100 bp DNA Ladder —
Promega Corporation).

ApoOs a reacdo de PCR, as amostras foram submetidas a reacao de clivagem
com enzima de restricdo especifica. A identificacdo dos sitios de restricdo e a
selecdo de uma enzima que reconhecesse o polimorfismo selecionado, foi realizada
no programa NEBcutter (VINCZE; POSFAI;, ROBERTS, 2003). Cada enzima foi
utilizada para avaliar um SNP, de um fragmento especifico, sendo a enzima Msl |
selecionada para avaliagdo do SNP do fragmento amplificado pelos primers APOB,
engquanto que a enzima Hha | foi selecionada para a analise do SNP no fragmento
amplificado pelos primers ADIPORL1.

As condicdes de clivagem para cada uma das enzimas foram:

Msl I: A cada reacédo adicionou-se 2 pL do produto de PCR a 1,0 pyL do tampao 10X;
1U da enzima Msl | e o volume foi completado com &gua ultra pura para volume final
de 10 pL. As condigbes programadas no termociclador envolveram as seguintes
etapas: um ciclo a 65°C por trés horas e meia, seguida de um ciclo a 80°C por 20
minutos.

Hha I. A cada reacgéo adicionou-se 2,0 yL do produto de PCR a 2,0 yL do tampéao
10X; 1U da enzima Msl | e o volume foi completado com agua ultra pura para um
volume final de 10 uL. A reacdo ocorreu em banho maria a temperatura de 37°C
overnight.

Em seguida, a reacdo de digestdo foi visualizada em gel de agarose 2%,
corado com 0,01% de brometo de etideo. As amostras foram aplicadas no gel,
juntamente com o marcador molecular 100 pb (100 bp DNA Ladder — Promega
Corporation) e submetidas a corrente elétrica de 100 V por aproximadamente uma

hora e meia em TBE 1X (Tris—Borato—EDTA). Os géis foram observados em
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transluminador ultravioleta e o gendtipo de cada individuo foi determinado pelo
padrao de bandas observado em cada amostra, e sua comparagdo com o tamanho
de bandas do marcador molecular de 100 pb (100 bp DNA Ladder — Promega

Corporation).

4.2.3 Anélises estatistica

As frequéncias genotipicas e alélicas foram feitas por contagem dos
genotipos e alelos para cada marcador. O equilibrio de Hardy-Weinberg foi verificado
para cada SNP pelo teste qui-quadrado, com 1 grau de liberdade a 5% de
significancia.

De acordo com Falconer e Mackay (1996), as estimativas de efeitos aditivos (a)
para cada marcador foram obtidas em relacdo as médias dos gendtipos
homozigotos. Os desvios atribuiveis a dominancia (d) foram estimados pela
diferenca entre a média do gendtipo heterozigoto em relacdo a média dos dois
gendtipos homozigotos. As estimativas de efeitos médios de substituicdo alélica para
0os marcadores avaliados em termos de genétipos foram calculadas utilizando
analise de regresséao linear, considerando-se o numero de alelos favoraveis para
cada genotipo.

As associacbes dos SNPs com as caracteristicas de interesse econémico
foram verificadas por meio do método de méxima verossimilhanga restrita (ASREML;
GILMOUR et al., 1995), “generalized quasi-likelihood scoring” (GQTL; FENG et al.,
2011) e maxima verossimilhanca (QxPak v.4.04; PEREZ-ENCISO; MISZTAL, 2004).

Maxima verossimilhanca restrita

A funcéo de verossimilhanca restrita, expressa em termos do logaritmo, pode
ser maximizada (visando obter as estimativas de maxima verossimilhanca restrita
dos componentes de variancia) empregando-se diferentes algoritmos como
exemplo, o Average Information (Al) de Gilmour et al. (1995). Para modelos
complexos, o algoritmo Al é mais rapido e acurado do que outros algoritmos
(JOHNSON; THOMPSON, 1995).

O algoritmo Al é um procedimento derivativo melhorado, o qual se

fundamenta no uso dos métodos de Newton, que usam as derivadas primeira e
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segunda da funcao de verossimilhanca. Tal algoritmo fundamenta-se na utilizacao da
informacdo advinda da média das derivadas segundas observadas e esperadas da
funcdo de verossimilhanca, de forma que o termo que contém os tracos dos
produtos da matriz inversa € cancelado, restando uma expressao mais simples para
computacdo. Técnicas de matrizes esparsas sdo empregadas no calculo dos
elementos da inversa da matriz dos coeficientes, 0os quais sd0 necessarios para as
derivadas primeiras da funcdo de verossimilnanca. Este algoritmo € também
denominado Quasi-Newton por Gilmour et al. (1995), em que a informacéo
observada é medida da curvatura da funcao (ou do seu log) de verossimilhanca e a
informacao esperada € a propria informacgéo de Fisher.

Quando o numero de parametros é grande, os algoritmos EM (Expectation
Maximization) sdo mais eficientes que outros algoritmos. O ASREML contempla,
adicionalmente, a técnica de analise espacial associada ao BLUP e permite também
a analise de modelos néo lineares para varidveis binomiais, empregando a técnica
de modelos lineares generalizados. Este permite, praticamente, a analise de
gualquer modelo, mesmo os mais complexos. No entanto, as pressuposi¢ées que 0s
modelos mistos assumem é que a propor¢cdo da variacdo genética aditiva explicada
por cada marcador € a mesma, fato que muitas vezes pode ser questionado
(RESENDE et al., 2012).

O modelo geral utilizado pode ser representado por:

em que

yiji € ijkl observagéo para as caracteristicas,

U € a média geral

ajj € o efeito genético de animal de sexo j e de incubagéo kK,

sex é o efeito fixo do j*™ sexo (j=1,2),

inc é o efeito fixo de k*™2 incubacao (k=1, 2, 3, 4, 5),

snp, é o efeito do I*™ gendtipo do SNP(I=11, 12, 22; respectivamente
genotipo homozigoto dominante, heterozigoto e homozigoto recessivo), e

ejiw € o efeito aleatodrio residual.

Os componentes de variancia utilizados para estimar as herdabilidades

ajustadas para os efeitos dos SNPs foram obtidos por meio do método da maxima
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verossimilhanca restrita (ASREML).
“Generalized Quasi-Likelihood Score”

O método “Generalized Quasi-Likelihood Score” (GQLS), desenvolvido por
Feng et al. (2011) e implementado ao programa SLEUTH pelo Dr. Mehdi Sargolzaei
(University of Guelph, Canada) também foi utilizado para analises de associacdo. O
método GQLS utiliza o modelo de regressao logistica para associar os fenotipos de
uma caracteristica (tratados como co-variavel) aos genétipos (tratados como variavel
resposta). Este método permite que a distribuicdo dos valores fenotipicos ndo seja
especificada, sendo possivel a analise tanto de variaveis binarias quanto

quantitativas. Nesta metodologia considera-se X =(X,,...,X,)", em que X,
representa os valores fenotipicos para o iM° animal. Para os dados genotipicos
considera-se Y =(Y,...,Y,)' em que Y; =% * (nGmero de alelos para o gendétipo do
animal i). Se o gendtipo do animal é codificado como “0”, “1” ou “2”, as respectivas
proporcbes serdo 0, %2 e 1. A frequéncia alélica esperada do SNP com a

caracteristica X; é representada por u, em que u=(u,...,4,)=E(X]Y), desta
forma 0< g <1. E importante ressaltar que a informac&o utilizada dependera do tipo

de analise desejada, podendo ser utilizado o proprio fenotipo do individuo, ou ainda,
a diferenca esperada na progénie (DEP), valores genéticos (VG) e valores
derregredidos da DEP ou do VG. Neste trabalho, foram utilizados apenas os VG dos
animais genotipados. Outro aspecto desta metodologia é que os efeitos estimados
para cada SNP sao obtidos individualmente.
Para associar x; com X,, a seguinte regressao logistica foi definida:
e+,
;= E(Y; |Xi):m

em que By é o termo constante e 81 é o coeficiente angular.

O teste de hipotese para avaliar se o SNP estad associado a caracteristica

considera:

H, : 5, =0, 0o SNP nao esté associado com a caracteristica;

H, : B, #0, o SNP esta associado com a caracteristica.
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eﬁo
+ef’

Sob a hipotese de nulidade, x, pode ser interpretado por y; = 1 para

todos os i=1,...,n. O vetor médio de Y ndo depende mais de X, e torna-se

u=E)=44, em que 1 é um vetor de “1's”. A solucdo de equacdo de “quasi-
likelihood score” resulta em estimativa para x, aqual é g=1'A") ™A', em que
A™ ¢ ainversa da matriz de parentesco dos individuos.

Para se obter o “generalized quasi-likelihood scoring”, a estatistica W, pode

ser calculada como apresentado a seguir:
2
We =— -
Jey)

De acordo com Heyde (1997), sob a hipétese de nulidade, W; segue

[X'A(Y = AD]XX AX = (X' AT)@ AT @ ATX)] T X[ X AT(Y - 4]

distribuicdo qui-quadrado com um grau de liberdade, resultando em p-valores para
cada SNP.

Méaxima verossimilhanca

O software QXpak, que emprega a maxima verossimilhanca, foi desenvolvido
por Pérez-Enciso e Misztal (2004), pode ser utilizado para mapeamento de QTLs e
estudos de associacdo utilizando multiplas caracteristicas em populacdo néo
enddgamas, realizado em duas etapas, descritas a seguir:

Inicialmente, as probabilidades de origem dos alelos sdo estimadas com o
algoritmo MCMC (Monte Carlo em Cadeia de Markov), o qual esta detalhado em
Pérez-Enciso et al. (2000). O algoritmo MCMC permite trabalhar com marcadores
perdidos, pois utiliza informac6es de marcador mais proximo ao que foi perdido.
Posteriormente, os efeitos dos QTLs sdo estimados com o algoritmo EM, em um
sistema de equacdes de modelos mistos, detalhado por Henderson (1984) e Searle
(1982).

Uma das areas mais ativas da pesquisa em estudos de QTL é a descoberta
de mutagcOes causais pela verificagdo de multiplos SNPs ou estudos de associacao
ampla de genoma (GWAS). Aqui, o interesse esta em avaliar se um polimorfismo
tem efeito na caracteristica, ou seja, se existe associacdo entre o genotipo do SNP e

a caracteristica. QxPak permite a automatizacdo de testes para varios SNP,
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descritos nos comandos a seqguir:

snp_a: individuos com genoétipos do marcador '11', '12' e '22' assumem

valores genéticos Kaa, 0 e Kgg, respectivamente. Nota: genoétipos '12 'e '21'

séo tratados de forma idéntica.

snp_ad: individuos com gendtipos do marcador '11', '12' e '22' assumem

valores genéticos Kaa, Kag € Kgg, respectivamente.

snp_d: individuos com genoétipo marcador '11', '12' e '22' assumem valores

genéticos 0, Kag € 0, respectivamente.

Os testes de razdo de verossimilhanca (LRT) tém sido utilizados na inferéncia
de probabilidade méaxima. Trata-se da computacdo de duas vezes a diferenca dos
logs de verossimilhnancas entre os modelos os alternativo (com maior niamero de
parametro) e nulo (menor ndamero de parametros). Assintoticamente, esta
quantidade é distribuida como Qui-quadrado com graus de liberdade iguais a
diferenca entre o nimero de parametros entre modelos alternativo e nulo. QxPak
fornece as razbes de verossimilnanca sob os modelos testados e os associados p-
valores. A estimativa da estatistica do teste da Razdo de Verossimilhanca (LRT)
(RAO, 1973) foi comparada com o valor obtido pela distribuicdo de Qui-quadrado
(X?), com 1 grau de liberdade e nivel de significancia fixo de 5%.

A relacao foi classificada em parcial (0 < d/a < a ou -a < d/a < 0), completa
(d/a=1) e em sobredominancia (d/a>1) em fungéo da raz&o do efeito de dominancia
pelo efeito aditivo. Para as andlises de associacao por meio da referida metodologia

utilizou-se o modelo geral descrito para a maxima verossimilhanca restrita.

4.3 RESULTADOS

Os marcadores associados as caracteristicas estudadas estdo segregando na
linhagem TT (Tabela 4), pois as trés classes genotipicas possiveis de cada SNP
foram encontradas na amostra de 1453 animais. A frequéncia do genotipo
heterozigoto foi de 57,4% (762 animais heterozigotos para o SNP g. 102A>T) e de
56,5% (763 animais heterozigotos para o SNP g. 729C>T). A frequéncia de

heterozigotos possibilita a utilizagdo dos marcadores estudados na selecdo
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assistida, pois existem polimorfismos e ndo ha evidéncias de alelos fixados para
esses genes nesta populacdo. O alelo T estd mais frequente na populacdo do que o
alelo A para o SNP g. 102A>T do gene APOB, enquanto o SNP g.729C>T do gene

ADIPOR1 o alelo C esta mais frequente na populacéo que o alelo T (Tabela 4).

Tabela 4 - Marcador, numero de animais (N), frequéncias genotipicas e alélicas para
0s SNPs (polimorfismos de nucleotideo Unico) estudados, na populacao
referéncia TT de frango corte

Marcador N Gendtipo Alelo

SNP g.102A>T AA AT TT A T
1328 188(14,1) 762(57,4) 378(28,5) 429 57,1

SNP g.729C>T CcC CT TT C T

1351 342(25,3) 763(56,5) 246(18,2) 53,6 46,4

As frequéncias alélicas e genotipicas entre parénteses indicam porcentagem.

Foi verificado se a populacdo estudada se encontrava em equilibrio de Hardy-
Weinberg. O teste qui-quadrado foi significativo (P<0,05) para os SNPs estudados
indicando que a populagdo ndo esta em equilibrio Hardy-Weinberg. Os requisitos
para que dada populacdo esteja em equilibrio de Hardy-Weinberg sdo auséncia de
mutacdo, migracdo ou selecdo e endogamia, 0 que ndo € o0 caso da populacéo
estudada, pois nesta populacdo o processo de selecdo pode estar influenciando a
frequéncia desses alelos.

As estatisticas descritivas para as caracteristicas que apresentaram-se sob
influéncia dos SNPs estudados (Tabela 5), indicam maiores variacfes fenotipicas

para de pele da coxa e forca de quebra da tibia.
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Tabela 5 - Marcador, caracteristicas, niumero de animais (N), médias de pesos (em
gramas), de rendimentos (em porcentagem), forca (em kgf) e espessura
(em cm) com seus respectivos desvios-padrédo (dp), coeficiente de
variacdo (CV), valores minimo (Min) e maximo (max), para as
caracteristicas associadas com os SNPs (Polimorfismos de nucleotideo
Unico) estudados, na populagdo referéncia TT de frango corte pelo
método da maxima verossimilhanca (Qxpak)

Marcador Caracteristica N Média (dp) CV (%) Min Max
SNP g. 729C>T

RPELCX 1.326 0,78 (0,17) 21,79 0,33 1,49
PELCX 1.327 17,28 (4,37) 25,29 540 35,80
PELPT 1.331 31,36 (6,83) 21,78 8,40 61,70
RPELPT 1.330 1,41 (0,25) 17,73 0,58 2,42
RPFEM 1.332 1,46 (0,18) 12,33 0,98 2,29
TIB_FORCA 636 32,13 (8,03) 24,99 12,86 58,46
FEM_FORCA 636 28,77 (5,78) 20,09 13,45 52,68
ESP_FEM 637 8,85(0,73) 8,25 7,00 11,43
SNP g. 102A>T
RFILPT 1.310 3,49 (0,40) 11,46 2,09 5,24
RSP 1.317 7,60 (1,01) 13,29 3,88 11,31
CR3541 1.318 1.092,83(151,79) 13,89 508,00 590,00

Rendimento (RPELCX) e peso de pele da coxa (PELCX); peso (PELPT) e rendimento (RPELPT) de
pele do peito; rendimento de fémures resfriados (RPFEM); forca de quebra da tibia (TIB_FORCA) e
do fémur (FEM_FORCA); espessura do fémur (ESP_FEM); rendimento de filé de peito (RFILPT);
rendimento de sangue e pena (RSP); consumo de racdo dos 35 aos 41 dias de idade (CR3541).

Algumas caracteristicas apresentaram-se associadas com o0s SNPs
estudados, de acordo com os p-valores obtidos por meio das metodologias de
verossimilhanca restrita (Tabela 6), “generalized quasi-likelihood scoring” (Tabela 7)
e maxima verossimilhanca (Tabela 9). As estimativas dos efeitos aditivos,
dominancia e substituicdo alélica, obtidas por meio da metodologia de
verossimilhanca restrita estdo descritas na Tabela 8. Os efeitos fixos de sexo e
incubacdo foram significativos (P<0,01) para as caracteristicas estudadas, com

excecdo de GA, a qual ndo apresentou diferencas entre sexos (Tabela 6).
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Tabela 6 - P-valores para efeitos fixos (sexo e incubacdo) e feitos aditivos, dominancia e substituicdo alélica dos SNPs
(polimorfismos de nucleotideo Unico) com as caracteristicas estudadas na populacéo referéncia TT de frango corte, pelo
método de maxima verossimilhanca restrita (ASREML)

Caracteristicas Sexo Incubacgéo SNP g.102A>T SNP g. 729C>T

Aditivo  Dominancia Substituicdo Alélica Aditivo Dominancia Substituicdo Alélica
P42 0,001 0,001 0,86 0,22 0,67 0,75 0,80 0,71
PNAS 0,014 0,001 0,52 0,99 0,51 0,30 0,86 0,31
P35 0,001 0,006 0,85 0,46 0,73 0,74 0,83 0,71
P41 0,001 0,001 0,67 0,14 0,47 0,92 0,60 1,00
GA 0,479 0,001 0,40 0,52 0,32 0,11 0,74 0,10
RGA 0,001 0,001 0,49 0,20 0,33 0,09 0,86 0,10
CR3541 0,001 0,001 0,18 0,01 0,06 0,54 0,45 0,45
GP3541 0,001 0,001 0,77 0,05 0,46 0,20 0,52 0,24
CA3541 0,001 0,001 0,35 0,77 0,29 0,06 0,50 0,06
CX 0,001 0,001 0,22 0,14 0,12 0,97 0,48 0,98
PELCX 0,001 0,001 0,26 0,07 0,12 0,03 0,88 0,03
RPELCX 0,004 0,001 0,23 0,18 0,12 0,04 0,84 0,04
SCX 0,001 0,001 0,87 0,30 0,96 0,64 0,61 0,58
PELSCX 0,001 0,001 0,26 0,62 0,29 0,88 0,46 0,78
RPELSCX 0,001 0,001 0,21 0,98 0,19 0,79 0,61 0,74
PT 0,001 0,001 0,86 0,03 0,78 0,54 0,76 0,49
PELPT 0,001 0,001 0,89 0,72 0,82 0,004 0,42 0,005
RPELPT 0,001 0,001 0,85 0,68 0,81 0,001 0,19 0,002

Peso ao nascer (PNAS), Peso aos 35 (P35), aos 41 (P41) e aos 42 P (P42) dias de idade; consumo de racdo (CR3541), ganho de peso (GP3541) e
conversdo alimentar (CA3541) 35 aos 41 dias de idade; Peso (GA) e rendimento da gordura abdominal (RGA); peso da coxa (CX), peso (PELCX) e
rendimento da pele da coxa (RPELCX); peso da sobrecoxa (SCX), peso (PELSCX) e rendimento da pele da sobrecoxa (RPELSCX); peso do peito (PT), da
pele (PELPT) e rendimento de pele do peito (RPLEPT).
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Os SNPs g. 729C>T e g. 102A>T (Tabela 6) ndo se apresentaram associados
com as caracteristicas de desempenho, e assim a existéncia de efeitos aditivos e de
dominancia para as mesmas foram desconsideradas, pois estes polimorfismos
apresentaram p-valores elevados (P>0,10) para o teste F. Para os pesos de partes
foi observado somente o efeito significativo de dominancia (P<0,05) do SNP g.
102A>T para PT e CR3541 (P<0,05). Para as caracteristicas de deposi¢cdo de
gordura foi observado efeito do SNP g. 729C>T para PELCX e RPELCX (P<0,05) e
para as caracteristicas de PELPT e RPELPT este SNP apresentou-se altamente
significativo (P<0,01; Tabela 6).

Tabela 7 - P-valores para estudo de associacdo dos efeitos dos polimorfismos de
nucleotideo Unico (SNPs) com as caracteristicas estudadas na populacéo
referéncia TT de frango corte, pelo método de quasi-verossimilhanca

(GQTL)
Caracteristica SNP g.102A>T SNP g. 729C>T
P42 0,71 0,72
PNAS 0,28 0,56
P35 0,77 0,71
P41 0,52 0,99
GA 0,37 0,09
RGA 0,38 0,08
CR3541 0,09 0,47
GP3541 0,49 0,25
CA3541 0,39 0,09
CX 0,16 0,97
PELCX 0,17 0,03
RPELCX 0,18 0,05
SCX 0,97 0,58
PELSCX 0,34 0,77
RPELSCX 0,25 0,73
PT 0,81 0,48
PELPT 0,88 0,006
RPELPT 0,78 0,002

Peso ao nascer (PNAS), peso aos 35 (P35), aos 41 (P41) e aos 42 P (P42) dias de idade; consumo
de racdo (CR3541), ganho de peso (GP3541) e conversdo alimentar (CA3541) 35 aos 41 dias de
idade; Peso (GA) e rendimento da gordura abdominal (RGA); peso da coxa (CX), peso (PELCX) e
rendimento da pele da coxa (RPELCX); peso da sobrecoxa (SCX), peso (PELSCX) e rendimento da
pele da sobrecoxa (RPELSCX); peso do peito (PT), da pele (PELPT) e rendimento de pele do peito
(RPLEPT).

De acordo com a analise realizada por meio da metodologia de “generalized
quasi-likelihood scoring” (GQTL), ndo foi observada associacdo do efeito do SNP

g.102A>T com as caracteristicas estudadas. O SNP @.729C>T manteve-se

associado com as caracteristicas de deposicdo de gordura de pele nas trés
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metodologias estudadas. Para PELCX e RPELCX foram observados efeitos
significativos (P<0,05) deste SNP e para as caracteristicas de PELPT e RPELPT,

este SNP também apresentou-se significativo (P<0,01; Tabela 7).

Tabela 8 - Efeitos aditivos (a) e dominancia (d) e de substituicdo alélica (s) e seus
respectivos erros-padrdo dos efeitos dos polimorfismos de nucleotideo
anico (SNPs), cujos efeitos dos polimorfismos foram significativos
(P<0,05) pelo método da maxima verossimilhanca restrita (ASREML)

_ SNP g.102A>T SNP g.729C>T

Caracteristica

a d S a d S
CR3541 ns 20,47(8,25) ns ns ns ns
GP3541 ns ns ns ns ns ns
PELCX ns ns ns 0,43(0,20) ns 0,43(0,20)
RPELCX ns ns ns 0,02(0,01) ns 0,02(0,01)
PT ns 7,25(3,55) ns ns ns ns
PELPT ns ns ns 0,88(0,04) ns 0,84(0,30)
RPELPT ns ns ns 0,04(0,01) ns 0,04(0,01)

Consumo de racdo (CR3541) e ganho de peso (GP3541) de 35 aos 41 dias de idade; peso (PELCX)
e rendimento da pele da coxa (RPELCX); peso do peito (PT), da pele (PELPT) e rendimento de pele
do peito (RPLEPT); néo significativo (ns).

Para o estudo de associacdo pela metodologia de maxima verossimilhanca
(Tabela 9) foram testados os modelos aditivos, aditivo mais dominancia dos SNPs
g.729C>T e SNPs g.102A>T sobre as caracteristicas analisadas. Estes modelos
apresentaram ajustes diferenciados quanto aos efeitos incluidos no modelo para as
caracteristicas analisadas de acordo com o teste da razdo de verossimilhanca. Para
o SNP g.729C>T, o modelo aditivo foi o que melhor se ajustou as caracteristicas em
estudo, apresentando-se associado a PELCX, PELPT, RPELCX, RPELPT,
TIB_FORCA e FEM_FORCA. Para RPFEM e ESP_FEM, o modelo aditivo mais
dominancia se ajustou melhor aos dados. Os desvios de dominancias obtidos para
RPFEM, ESP_FEM se caracterizaram por dominéancia parcial (-2 e 0,64,
respectivamente).

O SNP @.102A>T mostrou-se associado RSP, RFILPT e CR3541 com
existéncia de efeitos aditivos para estas caracteristicas e desvio de dominancia para
RFILPT e CR3541, com as respectivas relacdbes de dominancia completa e

sobredominancia (1 e 1,14; Tabela 9).
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Tabela 9 - Marcador, modelo aditivo (a) e aditivo+dominancia (a+d), Teste Razdo de Verossimilhanca (LRT), efeitos aditivos (a) e
dominancia (d) seguidos de seus respectivos erros-padrdo (ep) para as caracteristicas associadas com os SNP g.
102A>T e SNP g. 729C>T, na populacao referéncia TT de frango corte

Marcador Caracteristica Modelo LRT P-Value a (ep) d (ep)
SNP g. 729C>T

RPELCX a 4,75 0,03* 0,02(0,01)

TIB_FORCA a 4,62 0,03* -0,96(0,45)

PELCX a 5,55 0,02* 0,47(0,20)

PELPT a 6,22 0,01* 0,73(0,29)

RPFEM a+d 8,56 0,01* -0,01(0,01) 0,02(0,01)

FEM_FORCA a 11,06 0,01* -1,16(0,35)

RPELPT a 7,94 0,005** 0,03(0,01)

ESP FEM a+d 17,21 0,0002** -0,14(0,04) -0,09(0,04)
SNP g. 102A>T

RFILPT a+d 6,80 0,03* 0,04(0,02) 0,04(0,02)

RSP a 7,58 0,03* -0,13(0,06)

CR3541 a+d 11,85 0,003** 15,05(6,96) 17,11(7,94)

Rendimento de pele da coxa (RPELCX); for¢a de quebra da tibia (TIB_FORCA); peso de pele da coxa (PELCX); peso e rendimento de pele do peito (PELPT,
RPELPT); rendimento de fémures resfriados (RPFEM); forca de quebra do fémur (FEM_FORCA); Rendimento de filé de peito (RFILPT); espessura do fémur
(ESP_FEM); rendimento de sangue e pena (RSP); consumo de ra¢do dos 35 aos 41 dias de idade (CR3541)

**Significancia (P<0,01), *SignificAncia (P<0,05).
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As estimativas de herdabilidade das caracteristicas estudadas ajustadas para
os efeitos dos SNPs, sexo e incubacéo (Tabela 10) foram levemente inferiores as

herdabilidades estimadas sem a inclusdo dos SNPs (Capitulos 2 e 3).

Tabela 10 - Estimativas de herdabilidades para as caracteristicas em estudo
considerando os SNPs como efeitos fixos

Caracteristica Herdabilidade
P42 0,35 (0,07)
P35 0,39 (0,07)
P41 0,35 (0,07)
GA 0,32 (0,07)
RGA 0,33 (0,07)
CR3541 0,15 (0,05)
GP3541 0,08 (0,04)
CA3541 0,05 (0,03)
CX 0,33 (0,07)
PELCX 0,14 (0,04)
RPELCX 0,12 (0,04)
SCX 0,29 (0,06)
PELSCX 0,27 (0,06)
RPELSCX 0,22 (0,06)
PT 0,35 (0,07)
PELPT 0,13 (0,04)
RPELPT 0,05 (0,03)

Peso aos 35 (P35), aos 41 (P41) e aos 42 P (P42) dias de idade; consumo de ragéo (CR3541), ganho
de peso (GP3541) e conversao alimentar (CA3541) 35 aos 41 dias de idade; Peso (GA) e rendimento
da gordura abdominal (RGA); peso da coxa (CX), peso (PELCX) e rendimento da pele da coxa
(RPELCX); peso da sobrecoxa (SCX), peso (PELSCX) e rendimento da pele da sobrecoxa
(RPELSCX); peso do peito (PT), da pele (PELPT) e rendimento de pele do peito (RPLEPT).

4.4 DISCUSSAO

O efeito de sexo ndo se apresentou significativo para a deposi¢cao de gordura
abdominal no presente trabalho, embora Grasteau et al. (2013) afirmaram que o
processo de selecdo para peso corporal tem contribuido para o aumento do
dimorfismo sexual das aves. Os depositos de gordura s&o ainda em maior propor¢cao
em fémeas do que em machos e isto é causado principalmente pela existéncia de
adipécitos de maior tamanho nas fémeas (VIEIRA; MORAN, 1998). DALANEZI et al.

(2005) observaram diferencas entre sexo para deposi¢céo de gordura abdominal 28,
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aos 35, 42 e 49 dias. Em adic&o, Takahashi et al. (2006) salientaram que os machos
apresentaram maiores comprimento de intestino delgado permitindo melhor
capacidade de absorcdo de nutrientes, uma das razbes para que 0s machos
apresentem maiores peso e rendimento de carcaca.

No presente trabalho foi encontrado efeito aditivo do SNP g.102A>T com as
caracteristicas de RFILPT (0,04 g), RSP (-0,13 g) e CR3541 (15 g) (Tabela 9),
evidenciando aumento no rendimento de filé de peito e consumo de racéo, porém
reducdo no rendimento de sangue e pena quando o alelo A é substituido por pelo
alelo T. Assim, este gene pode influenciar o controle da ingestdo de alimento e
absorcdo de nutrientes, jA que é sintetizado no figado e ao longo dos intestinos
delgado e grosso (BLUE; PROTTER; WILLIAMS, 1980).

O SNP g. 729C>T apresentou efeito aditivo sobre as caracteristicas PELCX,
RPELCX, PELPT e RPELPT, RPFEM, TIB_FORCA, FEM_FORCA e ESP_FEM,
sugerindo que este polimorfismo pode ter influéncia direta na deposi¢cédo de gordura
na coxa e peito e na integridade 6ssea em aves. Esse SNP apresenta efeito aditivo
de 0,4 g na pele da coxa e 0,8 g para a pele do peito (Tabela 8) e reducéo na forca
de quebra de 0,96 kgf para a tibia e 1,16 kgf para o fémur (Tabela 9). Isso indica que
sera possivel alterar a deposi¢cdo de gordura em partes (coxa e peito) e a forca de
quebra de ossos da perna selecionando gendtipos desta populagdo com base na
informacédo deste SNP. A expressdo do gene da adiponectina e percentagem de
tecido adiposo séo alteradas por manipulacdes dietéticas, a qual esta estreitamente
relacionada com o equilibrio energético neste tecido (MADDINENI et al., 2005;
TAHMOORESPUR; GHAZANFARI; NOBARI, 2010). Segundo Qi et al. (2004) é
provavel que a expressdo do gene adiponectina esteja intimamente ligada ao
equilibrio de energia nos tecidos.

No presente trabalho, ndo foram encontradas associagdes dos SNPs com os
pesos vivos nas diferentes idades e com pesos de partes. Porém, Hendricks 11l et al.
(2009) observaram que as galinhas mais jovens (4 semanas de idade) tinham uma
determinada quantidade de adiponectina no plasma e que alteracdes associadas a
idade ou rapido crescimento poderiam levar ao declinio de niveis circulantes de
adiponectina.

Pisto et al (2012) relataram que a reducdo da concentracdo plasmética de

adiponectina € indicador do aumento do tamanho da fibra muscular. Frangos de
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rapido crescimento apresentam fibras musculares maiores (DRANFIELD e
SOSNICK, 1999) e, portanto, tem menor quantidade de adiponectina no sangue.
Isso pode ter consequéncia na absorcdo da glicose muscular e deposicdo de
nutrientes. O aumento da energia da dieta aumenta a expressao génica de
adiponectina no tecido adiposo abdominal apenas aos 32 dias de idade, mas nao
apresenta efeito para esta caracteristica aos 49 dias de idade (TAHMOORESPUR,;
GHAZANFARI; NOBARI, 2010). Isso pode justificar a auséncia de efeito aditivo do
SNP g. 729C>T sobre a deposicdo de gordura abdominal, portanto se as
guantidades de adiponectina sdo menores aos 42 dias de idade seu efeito pode nao
se manifestar sobre a deposi¢éo e/ou metabolismo do tecido adiposo abdominal.

O efeito sugestivo (0,05<P<0,1) dos SNPs @.102A>T e g. 729C>T para
algumas caracteristicas (resultados ndo mostrados) permite dizer que estes genes
podem estar relacionados com a ingestado de alimentos, metabolismos de gordura e
proteina e integridade 6ssea em frango de corte. O SNP g. 729C>T localiza-se na
regido de intron, e pode sofrer interagcdes com outros genes, ndo sendo diretamente
responsavel pela variacdo fenotipica observada. Segundo Ninov et al. (2008),
quando o SNP ocorre em regido de intron, pode ndo estar envolvido diretamente
com a caracteristica associada, mas pode estar ligado a outra mutacéo localizada na
regido regulatdria do gene do receptor ou préxima a ele.

Pelos resultados encontrados no presente estudo, sugere-se que o SNP
g.102A>T pode influenciar indiretamente o desempenho de frangos de corte, visto
que este é reportado na literatura como controlador do crescimento inicial e
deposicao de gordura e ingestdo de alimentos, além de ser sintetizado ao longo do
intestino e em outros tecidos, podendo indicar contribuicdo para a absorcdo da
gordura. A ndo associacdo com as caracteristicas de deposicdo de gordura pode ser
devido a expressao deste gene ocorrer na idade inicial como relatado em trabalhos
anteriores (ZHANG,; LI, SHI, 2006; HENDRICKS Il et al., 2009; TAHMOORESPUR,;
GHAZANFARI; NOBARI, 2010), sendo que estas caracteristicas foram mensuradas
aos 42 dias de idade. Outra razdo da nao associagdo do SNP g. 729C>T com a
gordura abdominal pode ser devido a este gene influenciar a deposicdo de acido
graxos diferentes dos acidos presentes na gordura da coxa e peito. Segundo Crespo
e Garcia (2001), a gordura abdominal apresenta mais acido oleico em sua

constituicdo, enquanto que o 4cido estearico esta mais presente na coxa e peito do
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que na gordura abdominal.

A deposicdo de gordura, que apresenta correlacdo genética positiva com o
peso (GAYA et al., 2006), é favorecida pela selecdo para peso corporal nos
programas de melhoramento. Assim, a identificacdo de marcadores moleculares
para caracteristicas de dificil selecdo pelos métodos tradicionais tem estimulado o
interesse na busca de solugcdes por meio da genOmica (LEDUR; PEIXOTO,;
SCHIMID, 2011). No entanto, os marcadores que foram significativamente
associados as caracteristicas do presente estudo precisam ser melhor estudados
guanto a sua atuagdo no metabolismo do frango, para verificar a possibilidade de
emprego dessas informacdes, a fim de tornar a selecdo mais eficiente para reduzir a

deposicao de gordura em aves.

4.5 CONCLUSOES

O SNP g. 102A>T apresentou influéncia na deposicdo proteica e sobre
caracteristicas de desempenho, podendo participar ativamente da regulacdo de
ingestao de alimentos. O SNP g. 729C>T apresentou-se associado com a deposicao
de gordura, especialmente a gordura do peito e da coxa e resisténcia 6ssea, sendo
importante estudar sua acdo metabodlica em aves. O SNP g. 102A>T apresenta
efeito sobre o desempenho e este pode ter participacdo direta ou indireta na
regulacdo da ingestdo de alimentos e na deposicdo proteica. Os resultados do
estudo de associacdo do SNP g. 729C>T com caracteristicas de deposicdo de
gordura e resisténcia 6ssea, que sado afetadas pelo processo de intensa selecdo
para aumento do peso corporal em frangos de corte, fornece informacbes
primordiais. Novos estudos com o receptor adiponectina 1 devem ser executados

para melhor conhecimento de sua influéncia no metabolismo em aves de corte.
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CAPITULO 5. CONSIDERACOES FINAIS

A partir dos resultados encontrados neste estudo sugere-se que a selecdo
direta pode ser efetiva para obter progresso genético para as caracteristicas de
desempenho e cortes nobres, de acordo com as herdabilidades estimadas. As
correlagdes genéticas entre as caracteristicas foram positivas, exceto para CA com
GP e CX. No entanto, ndo sera possivel alcancar altos ganhos para CA com base no
P42 e pesos de partes.

As estimativas de herdabilidade para as caracteristicas estudadas variaram
de baixa a alta magnitude, indicando que para as caracteristicas P42, GA, RGA,
PELSCX E RPELSCX uma parcela da variacdo observada nas caracteristicas é
decorrente de diferencas dos genes de efeito aditivo e que € possivel alcancar
ganhos genéticos, por meio de selecdo, nas aves da linhagem estudada. As
correlagbes genéticas entre o peso corporal aos 42 dias de idade e as
caracteristicas de deposicdo de gordura foram medianas, a resposta correlacionada
da selecdo por meio do peso aos 42 dias para algumas caracteristicas pode ser
eficiente.

Sugere-se que as médias fenotipicas das caracteristicas de deposicao de
gordura abdominal e na pele podem ser devido estas apresentarem correlacdes
genéticas positivas com o peso aos 42 dias de idade, no qual € praticada a selecao.
Novos estudos devem ser realizados com a finalidade de detectar genes que
expressam a deposicdo de gordura e suas variantes em aves. A deposicdo de
gordura corporal que tem acarretado grandes prejuizos na producdo de frango de
corte merece atencao.

O SNP g. 102A>T apresenta efeito no desempenho e este pode ter
participacéo direta ou indireta na regulagcéo da ingestdo de alimentos e na deposicao
proteica. O SNP g. 729C>T apresenta-se associado com a deposi¢cdo de gordura,
especialmente a gordura do peito e da coxa e caracteristicas de integridade 6ssea.
Os resultados do estudo de associacdo do SNP g. 729C>T com caracteristicas, tais
como deposigcédo de gordura e resisténcia 0ssea, fornece informagdes essenciais e
novos estudos com o gene adiponectina devem ser executados para melhor

conhecimento de sua expressdo no metabolismo em aves de corte.
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As caracteristicas de eficiéncia alimentar tém sido estudadas em varias
espécies domésticas, com intuito de melhorar a utilizacdo de alimento. Animais que
nao sao eficientes podem causar perdas econdmicas e bioldgicas no sistema de
producdo. O alimento absorvido pelo organismo que nao depositado como proteina
é direcionado para deposi¢ao de gordura. Por outro lado, o alimento que passa pelo
trato gastrointestinal € eliminado como residuo causando impactos ambientais.
Assim, a associacao genética das caracteristicas de producdo em frangos de corte e
0s genes as influenciam deve ser explorada, tendo como alternativa a aplicacao da

selecdo gendmica para identificar regiées que determinam estas caracteristicas.
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Apéndice 1 - Herdabilidade e seus respectivos erros-padrdo (ep) e variancias
genéticas (o2) e ambientais (o) das analises unicaracteristica por

meio de metodologia de Maxima Verossimilhanca Restrita Livre de
Derivada (MTDFREML)

2 2

CARACTERISTICA Herdabilidade ep O, O

P42 0,42 0,07 14070 19060
P35 0,51 0,08 11640 11270
P41 0,48 0,08 14690 15640
GA 0,34 0,07 59,18 112,73
RGA 0,34 0,07 0,1 0,19
CR3541 0,23 0,06 3610,00 12200,00
GP3541 0,09 0,04 545,68 5367,42
CA3541 0,09 0,03 0,01 0,09
CX 0,37 0,37 142,67 243,88
PELCX 0,14 0,04 2,14 13,20
RPELCX 0,11 0,04 0,003 0,02
SCX 0,28 0,08 315,53 8284,98
PELSCX 0,31 0,08 23,35 52,96
RPELSCX 0,25 0,07 0,03 0,09
PT 0,42 0,07 1168,89 1602,62
PELPT 0,16 0,05 5,82 29,84
RPELPT 0,05 0,03 0,003 0,05

Peso aos 35 (P35), aos 41 (P41) e aos 42 (P42) dias de idade; consumo de ragdo (CR3541), ganho
de peso (GP3541) e conversao alimentar (CA3541) 35 aos 41 dias de idade; peso (GA) e rendimento
da gordura abdominal (RGA); peso da coxa (CX), peso (PELCX) e rendimento da pele da coxa
(RPELCX); peso da sobrecoxa (SCX), peso (PELSCX) e rendimento da pele da sobrecoxa
(RPELSCX); peso do peito (PT), da pele (PELPT) e rendimento de pele do peito (RPLEPT).
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Apéndice 2 - Estimativas de herdabilidade e seus respectivos erros-padrao (ep) das
analises multicaracteristicas (mediana), para caracteristicas de
desempenho, cortes nobres e deposicdo de gordura por meio de
metodologia de Maxima Verossimilhanca Restrita (WOMBAT)

Caracteristica Mediana (ep) Minimo Maximo

P42 0,46(0,08) 0,45(0,08) 0,46(0,07)
P35 0,50(0,08) 0,49(0,08) 0,50(0,08)
P41 0,48(0,08) 0,47(0,08) 0,48(0,08)
GA 0,38(0,07) 0,37(0,07) 0,38(0,07)
RGA 0,36(0,07) 0,35(0,07) 0,36(0,07)
CR3541 0,20(0,05) 0,19(0,05) 0,21(0,05)
GP3541 0,10(0,04) 0,10(0,04) 0,11(0,04)
CA3541 0,08(0,03) 0,07(0,03) 0,08(0,04)
CX 0,40(0,07) 0,40(0,07) 0,40(0,07)
PELCX 0,14(0,04) 0,14(0,04) 0,15(0,04)
RPELCX 0,11(0,04) 0,10(0,04) 0,11(0,04)
SCX 0,35(0,07) 0,35(0,07) 0,36(0,07)
PELSCX 0,28(0,06) 0,28(0,06) 0,29(0,06)
RPELSCX 0,22(0,05) 0,21(0,05) 0,22(0,05)
PT 0,44(0,08) 0,44(0,07) 0,44(0,08)
PELPT 0,16(0,04) 0,16(0,04) 0,17(0,04)
RPELPT 0,06(0,03) 0,05(0,04) 0,06(0,03)

Peso aos 35 (P35), aos 41 (P41) e aos 42 (P42) dias de idade; consumo de racdo (CR3541), ganho
de peso (GP3541) e conversao alimentar (CA3541) 35 aos 41 dias de idade; Peso (GA) e rendimento
da gordura abdominal (RGA); peso da coxa (CX), peso (PELCX) e rendimento da pele da coxa
(RPELCX); peso da sobrecoxa (SCX), peso (PELSCX) e rendimento da pele da sobrecoxa
(RPELSCX); peso do peito (PT), da pele (PELPT) e rendimento de pele do peito (RPLEPT).
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Apéndice 3 - Correlacdes genética (acima da diagonal) e ambientais (abaixo da diagonal) por meio de metodologia de Maxima
Verossimilhanca Restrita(WOMBAT)

CARACTERISTICAS P42 P35 P41 GA RGA CR3541 GP3541 CA3541
P42 0,98(01) 0,99(0,00) 0,49(0,12)  0,20(0,15) 0,71(0,10) 0,55(0,16)  0,05(0,22)
P35 0,76(0,03) 0,99(0,01) 0,42(0,12)  0,14(0,15) 0,68(0,11) 0,39(0,19)  0,20(0,22)
P41 0,92(0,01) 0,76(0,03) 0,48(0,12)  0,21(0,15) 0,73(0,1) 0,55(0,15)  0,10(0,22)
GA 0,38(0,06) 0,29(0,06) 0,37(0,06) 0,95(0,01) 0,66(0,12) 0,45(0,18)  0,08(0,23)
RGA 0,13(0,06) 0,09(0,07) 0,12(0,07)  0,96(0,005) 0,50(0,15) 0,32(0,20)  0,07(0,23)
CR3541 0,52(0,04) 0,15(0,06) 0,53(0,04) 0,24(0,05)  0,10(0,05) 0,62(0,15)  0,47(0,23)
GP3541 0,46(0,04) -0,11(0,05) 0,50(0,04) 0,21(0,04)  0,10(0,04) 0,64(0,02) -0,56(0,21)
CA3541 -0,14(0,05) 0,21(0,05)  -0,24(0,05) -0,06(0,04)  -0,03(0,04) -0,03(0,04)  _0,54(0,02)

CX 0,76(0,03) 0,58(0,04) 0,72(0,03) 0,23(0,06)  0,02(0,06) 0,46(0,04) 0,38(0,04)  -0,09(0,04)
PELCX 0,33(0,04) 0,27(0,05) 0,29(0,05) 0,15(0,04)  0,07(0,04) 0,18(0,04) 0,10(0,03)  0,04(0,03)
RPELCX 0,07(0,05) 0,08(0,05) 0,05(0,05) 0,06(0,04)  0,04(0,04) 0,05(0,04) -0,010,03  0,09(0,03)
scx 0,77(0,02) 0,58(0,04) 0,74(0,03) 0,34(0,05)  0,17(0,06) 0,45(0,04) 0,40(0,04)  -0,13(0,04)
PELSCX 0,37(0,05) 0,27(0,06) 0,33(0,05) 0,23(0,05)  0,20(0,05) 0,23(0,04) 0,20(0,04)  -0,04(0,04)
RPELSCX 0,03(0,06)  0,005(0,06) 0,02(0,06) 0,16(0,05)  0,16(0,05) 0,06(0,04) 0,05(0,04)  0,004(0,04)
PT 0,81(0,02) 0,66(0,04) 0,77(0,03) 0,27(0,06)  0,05(0,07) 0,40(0,04) 0,36(0,04)  -0,12(0,05)
PELPT 0,44(0,04) 0,37(0,04) 0,42(0,04) 0,18(0,04)  0,07(0,05) 0,27(0,04) 0,18(0,04)  -0,03(0,04)
RPELPT 0,13(0,04) 0,13(0,05) 0,14(0,05) 0,06(0,04)  0,03(0,04) 0,11(0,04) 0,04(0,03) 0,02 (0,03)

Peso aos 35 (P35), aos 41 (P41) e aos 42 (P42) dias de idade; consumo de racdo (CR3541), ganho de peso (GP3541) e conversdo alimentar (CA3541) 35
aos 41 dias de idade; Peso (GA) e rendimento da gordura abdominal (RGA); peso da coxa (CX), peso (PELCX) e rendimento da pele da coxa (RPELCX);
peso da sobrecoxa (SCX), peso (PELSCX) e rendimento da pele da sobrecoxa (RPELSCX); peso do peito (PT), da pele (PELPT) e rendimento de pele do

peito (RPLEPT).
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CARACTERISTICAS CX PELCX RPELCX scx PELSCX RPELSCX PT PELPT RPELPT
P42 0,84(0,05)  0,60(0,13) 0,02(0,20)  0,88(0,04) 0,64(0,10)  0,17(0,165)  0,87(0,04)  0,87(0,07)  0,35(0,23)
P35 0,8(0,06)  0,50(0,14)  -0,10(0,19)  0,88(0,04)  0,67(0,09) 0,24(0,16)  0,89(0,04)  0,84(0,08)  0,32(0,22)
P41 0,81(0,05)  0,57(0,14)  -0,03(0,19)  0,87(0,04)  0,65(0,10) 0,20(0,16)  0,88(0,04)  0,84(0,08)  0,29(0,23)
GA 0,28(0,14)  0,40(0,16) 0,12(0,20)  0,50(0,12)  0,52(0,12) 0,39(0,15)  0,28(0,14)  0,60(0,13)  0,51(0,22)
RGA 0,03(0,16)  0,24(0,18) 0,12(0,20)  0,25(0,15)  0,38(0,14) 0,39(0,15)  0,02(0,15)  0,37(0,16)  0,45(0,23)
CR3541 0,39(0,15)  0,45(0,18) 0,03(0,22)  0,50(0,13)  0,58(0,14) 0,29(0,19)  0,56(0,12)  0,61(0,15)  0,24(0,27)
GP3541 0,43(0,17)  0,54(0,19) 0,26(0,24)  0,34(0,18) 0,21(0,20)  -0,08(0,22)  0,36(0,18)  0,44(0,21)  0,11(0,31)
CA3541 -0,14(0,22)  -0,25(0,25)  -0,37(0,26)  0,04(0,23)  0,24(0,22) 0,29(0,22)  0,17(0,22)  0,08(0,26)  0,11(0,35)
CX 0,67(0,11) 0,22(0,19)  0,81(0,06)  0,44(0,13) 0,01(0,17)  0,65(0,09)  0,68(0,11)  0,17(0,24)
PELCX 0,54(0,03) 0,81(0,07)  0,68(0,12)  0,54(0,16) 0,36(0,16)  0,61(0,16)  0,32(0,26)
RPELCX 0,35(0,04)  0,96(0,004) 0,17(0,20)  0,17(0,21) 0,20(0,22)  -0,19(0,19)  0,12(0,22) 0,161(0,29)
scX 0,58(0,04)  0,19(0,04)  -0,01(0,04) 0,78(0,07) 0,42(0,14)  0,76(0,07)  0,79(0,09) 0,32(0,230)
PELSCX 0,15(0,06)  0,05(0,04)  -0,05(0,04)  0,53(0,05) 0,86(0,04)  0,58(0,11)  0,77(0,10)  0,62(0,20)
RPELSCX -0,11(0,05) -0,08(0,04)  0,28(0,04)  0,93(0,01) 0,16(0,17)  0,41(0,17)  0,57(0,22)
PT 0,68(0,04)  0,29(0,05) 0,08(0,05)  0,61(0,04)  0,20(0,06)  -0,08(0,06) 0,75(0,09)  0,31(0,23)
PELPT 0,36(0,04)  0,14(0,04) 0,02(0,04)  0,32(0,04) 0,13(0,04)  -0,02(0,04)  0,54(0,04) 0,76(0,10)
RPELPT 0,12(0,04)  0,03(0,03)  -0,01(0,03)  0,08(0,04) 0,01(0,04)  -0,03(0,04)  0,30(0,04)  0,94(0,01)

Peso aos 35 (P35), aos 41 (P41) e aos 42 (P42) dias de idade; consumo de racdo (CR3541), ganho de peso (GP3541) e conversao alimentar (CA3541) 35
aos 41 dias de idade; Peso (GA) e rendimento da gordura abdominal (RGA); peso da coxa (CX), peso (PELCX) e rendimento da pele da coxa (RPELCX);
peso da sobrecoxa (SCX), peso (PELSCX) e rendimento da pele da sobrecoxa (RPELSCX); peso do peito (PT), da pele (PELPT) e rendimento de pele do

peito (RPLEPT).
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Apéndice 4 - Médias das variancias e covariancias genéticas das analises bivariadas por meio de metodologia de Maxima
Verossimilhanca Restrita (WOMBAT)

CARACTERISTICA P42 P35 P41 GA RGA CR3541 GP3541 CA3541
P42 14013,3 12259,00 14016,50 467,42 7,330 4730,49 1720,06 0,61
P35 11182 12425,80 354,27 4,614 4225,69 1089,48 224,41
P41 14202,7 453,15 28,75 5012,97 1742,77 121,43
GA 63,84 2,415 298,44 94,97 0,07
RGA 0,101 9,07 2,653 0,003
CR3541 3198,25 956,29 2,96
GP3541 687,61 -1,58
CA3541 0,012
CX

PELCX

RPELCX

SCX

PELSCX

RPELSCX

PT

PELPT

RPELPT

Peso aos 35 (P35), aos 41 (P41) e aos 42 P (P42) dias de idade; consumo de racdo (CR3541), ganho de peso (GP3541) e converséo alimentar (CA3541) 35
aos 41 dias de idade; Peso (GA) e rendimento da gordura abdominal (RGA); peso da coxa (CX), peso (PELCX) e rendimento da pele da coxa (RPELCX);
peso da sobrecoxa (SCX), peso (PELSCX) e rendimento da pele da sobrecoxa (RPELSCX); peso do peito (PT), da pele (PELPT) e rendimento de pele do
peito (RPLEPT).
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CARACTERISTICA CX PELCX  RPELCX SCX PELSCX RPELSCX PT PELPT _ RPELPT
P42 1202,19 111,40 0,11 2034,29 361,96 3,37 3494,63 24588 2,14
P35 1027,03 82,53 -3,57 1832,60 346,85 4,32 3186,62 212,69 7,69
P41 1350,68 105,63  -1,32 2031,41 37581 3,98 3516,30 238,88 7,81
GA 27,08 5,018 0,06 76,80 19,80 0,52 77,61 11,34 0,21
RGA 0,12 0,118 0,002 1,57 0,57 0,02 0,27 0,28 0,01
CR3541 278,55 40,43 0,1 578,99 158,61 2,80 114825 84,91 0,74
GP3541 139,33 22,33 2,30 188,68 28,20 -0,36 330,17 28,43 0,16
CA3541 0,18 -0,04 -0,002 0,08 0,13 0,016 0,63 0,02 0,001
CX 148,29 12,86 0,16 191,04 25,76 0,03 266,00 19,72 0,11
PELCX 2,40 0,07 20,02 3,94 nc 18,98 2,26 0,03
RPELCX 0.0032 0,18 0,05 0,002 -0,36 0,02 0,000
SCX 378,20 72,70 1,40 499,89 36,64 0,34
PELSCX 22,65 0,70 93,38 8,77 0,16
RPELSCX 0,028 0,93 0,17 0,005
PT 1144,06 60,97 0,56
PELPT 5,67 0,10
RPELPT 0,003

Peso aos 35 (P35), aos 41 (P41) e aos 42 P (P42) dias de idade; consumo de racdo (CR3541), ganho de peso (GP3541) e converséo alimentar (CA3541) 35
aos 41 dias de idade; Peso (GA) e rendimento da gordura abdominal (RGA); peso da coxa (CX), peso (PELCX) e rendimento da pele da coxa (RPELCX);
peso da sobrecoxa (SCX), peso (PELSCX) e rendimento da pele da sobrecoxa (RPELSCX); peso do peito (PT), da pele (PELPT) e rendimento de pele do

peito (RPLEPT).
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Apéndice 5 - Médias das variancias e covariancias ambientais das analises bivariadas por meio de metodologia de Maxima
Verossimilhanca Restrita(WOMBAT)

CARACTERISTICA P42 P35 P41 GA RGA CR3541 GP3541 CA3541 CX PELCX RPELCX SCX PELSCX RPELSCX PT PELPT RPELPT
P42 16675

P35 10426,00 11472,41

P41 14880,00 10225,00 15611,65

GA 509,16 314,95 476,26 105,94

RGA 7,501 4,013 23,49 4,25 0,19

CR3541 7887,55 1910,58 7762,09 286,49 5,15 13597,49

GP3541 473425 -957,35 4998,30 177,47 3,58 602586 6400,51

CA3541 -6,91 877,06 -114491 -0,23 -0,005 -1,39  -16,63 0,14

CX 1474,75 922,28 1350,68 34,82 0,16 794,66 455,10 -0,51 223,72

PELCX 161,05 110,24 136,67 6,02 0,12 80,82 31,84 0,05 3045 14,56

RPELCX 1,42 7,49 5,61 0,10 0,003 0,98 -1,09 0,005 0,83 0,59 0,026

SCX 2621,68 163558 242557 91,59 1,66 1380,18 844,73 -1,27 226,32 19,21 -0,06 691,48

PELSCX 363,07 217,37 320,20 22,81 0,67 208,78 119,76 -0,11 17,54 1,49 -0,06 107,39 59,09

RPELSCX 1,15 0,16 0,88 0,52 0,02 2,15 1,24 0,001 -0,53 f -0,004 2,412 2,30 0,104

PT 4008,70 2697,80 3701,02 104,97 0,83 177553 1081,70 -1,78 386,80 42,35 0,51 614,18 58,05 -1,02 1454,33

PELPT 311,8 213,30 286,78 10,27 0,16 170,21 77,89 -0,05 28,86 2,89 0,01 45,97 5,40 -0,04 112,39 29,69
RPELPT 3,79 13,10 16,07 0,14 0,003 2,91 0,70 0,001 0,40 0,03 0,000 0,48 0,02 -0,002 2,54 1,13 0,0022

Peso aos 35 (P35), aos 41 (P41) e aos 42 P (P42) dias de idade; consumo de racdo (CR3541), ganho de peso (GP3541) e conversao alimentar (CA3541) 35
aos 41 dias de idade; Peso (GA) e rendimento da gordura abdominal (RGA); peso da coxa (CX), peso (PELCX) e rendimento da pele da coxa (RPELCX);
peso da sobrecoxa (SCX), peso (PELSCX) e rendimento da pele da sobrecoxa (RPELSCX); peso do peito (PT), da pele (PELPT) e rendimento de pele do
peito (RPLEPT).



