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RESUMO 

O objetivo deste estudo foi utilizar marcadores microssatélites para estimar diversidade 

genética e endogamia, realizar análises de vínculo genético, estimar a herdabilidade para as 

variáveis morfométricas: peso (PO), comprimento (CO) e largura do ovo (LO), peso (P), 

comprimento do corpo (CC), comprimento do bico (CB), altura do bico (AB), largura do 

bico (LB), comprimento da asa (CA), comprimento do tarso (CT) e comprimento do dedo 

(CD) e verificar a associação genética para estas variáveis nas progênies e verificar quais 

características: P, CC, CB, AB, LB, CA, CT e CD estão relacionadas com quantidade de 

filhos (QF) nos adultos em famílias oriundas de um plantel comercial de codornas. Para o 

desenvolvimento do trabalho foi instalado um experimento com sete gaiolas contendo seis 

fêmeas e dois machos, resultando em uma progênie de 672 indivíduos. O genótipo dos 

indivíduos foi obtido em sequenciador automático de DNA. Os genótipos foram utilizados 

para realização das análises de diversidade genética, endogamia e vínculo genético nas 

duas gerações e para realizar análises de componentes de variância, estatísticas descritivas, 

correlações de Pearson, herdabilidade, teste t e teste U de Mann-Whitney. Considerando a 

geração parental foi encontrada alta probabilidade de exclusão de paternidade combinada 

(PE = 0,999956), baixa probabilidade de identidade combinada (PI = 1,47x10-13) e 

frequência de alelos nulos próximas a zero. Os valores de heterozigosidade esperada (He) e 

observada (Ho) e conteúdo de informação polimórfica (PIC) foram iguais a 0,768, 0,766 e 

0,734 respectivamente, indicando uma elevada diversidade genética. A diversidade 

genética foi mantida quando se avaliou apenas as progênies (He = 0,760, Ho = 0,757 e PIC 

= 0,725). O coeficiente de endogamia (f) foi baixo e não significativo. A análise de vínculo 

genético foi eficiente para atribuir a paternidade e maternidade para 97% das progênies. O 

peso das progênies ao nascimento e as variáveis analisadas nos ovos estão altamente 

correlacionadas e também existe correlação significativa entre a maioria das medidas. As 

estimativas de herdabilidade encontradas são consideradas de moderada a alta. A média de 

filhotes por fêmea foi 15,93 e de machos 44,6, com fêmeas, em média, mais pesadas que 

os machos. A QF só foi correlacionada com o CC das fêmeas. Houve diferença 

significativa entre o peso dos machos mais pesados em relação aos mais leves, mas a 

comparação da QF por categoria de peso não foi significativa. Esses resultados permitem 

concluir que este painel de 12 marcadores microssatélites é robusto para a realização de 

análises de vínculo genético e para estudos de variabilidade genética nesta espécie, com as 

variáveis analisadas nos ovos e peso das progênies altamente correlacionadas, estimativas 
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de herdabilidades moderadas a altas para as variáveis analisadas. As fêmeas são mais 

pesadas que os machos, QF só está correlacionada com o CC das fêmeas, não apresentando 

diferença significativa entre o peso dos machos mais pesados em relação aos mais leves. 

Essas informações podem ser úteis em futuros programas de melhoramento genético para 

Coturnix japonica. 

 

Palavras-chave: análise de variância, correlação de Pearson, microssátelite, medidas dos 

ovos, morfometria, paternidade 
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GENETIC VARIABILITY AND INBREEDING ON A QUAIL (Coturnix japonica) 

COMMERCIAL FLOCK 

 

ABSTRACT 

This study aimed to estimate the genetic diversity and inbreeding, perform genetic 

relationships analysis, and estimate heritability for morphometric variables in quails using 

microsatellite markers. We used the following morphometric measurements: weight (PO), 

length (CO), and width (LO) of eggs, weight (P), body length (CC), length (CB), height 

(AB), and width (LB) of beak, wing length (CA), tarsus length (CT), and toe length (CD). 

We verified the genetic association for the morphometric variables in the progenies. Also, 

we checked whether features P, CC, CB, AB, LB, CA, CT, and CD were related to the 

amount of offspring (QF) from adults in quail families from a commercial flock. We used 

seven cages containing six females and two males each, which resulted in a progeny of 672 

individuals. The genotypes of the individuals were obtained in an automated DNA 

sequencer. Genotypes were used for genetic diversity, inbreeding, and genetic link 

analyzes of two generations, and to perform analyzes of variance components, descriptive 

statistics, Pearson correlations, heritability, t-test, and U-test of Mann-Whitney. In the 

parental generation we found high probability of combined paternity exclusion (PE = 

0.999956), low probability of combined identity (PI = 1.47 x 10-13), and that null alleles 

frequency was near zero. The values of expected (He) and observed (Ho) heterozygosity, 

and polymorphism information content (PIC) were equal to 0.768, 0.766 and 0.734, 

respectively, indicating a high genetic diversity. When we assessed only the progenies, the 

genetic diversity was maintained (He = 0.760, Ho = 0.757 and PIC = 0.725). The 

inbreeding coefficient (f) was low and not significant. The genetic link analysis was 

efficient to assign paternity and maternity for 97% of the progeny. The weight of the 

offspring at birth and the variables analyzed in eggs are highly correlated. There is also a 

significant correlation between most measures analyzed. Estimates of heritability values 

were considered moderate to high. The average number of offspring was 15.93 per female, 

and 44.6 for males. Females were, on average, heavier than males. The QF was only 

correlated with the CC in females. We found significant difference between the weight of 

heavier males when compared to lighter males, but the comparison between QF and weight 

category was not significant. These results indicated that the 12 microsatellite markers 
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used in the study were robust for the genetic relationships and genetic variability analysis 

in this species. We also found that the egg’s variables and progeny’s weight were highly 

correlated, and heritability estimates ranged from moderate to high in the variables 

analyzed. Females were heavier than males, QF was correlated only with CC in females, 

and there was no significant difference between heavier males and lighter males. All these 

information may be useful in future breeding programs for Coturnix japonica. 

 

Key words: analysis of variance, egg measures, microsatellite, morphometric 

measurement, paternity assemble, Pearson correlation. 
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CAPÍTULO 1 – CONSIDERAÇÕES INICIAIS 

 

 

No cenário da produção avícola brasileira, durante muitos anos, a 

coturnicultura foi considerada como uma atividade alternativa para pequenos produtores. 

Entretanto, em função do potencial dessas aves para a produção de ovos e carne, sua 

exploração comercial cresceu e encontra-se em expansão 1-3.  

A produção de ovos e carne de codornas tem sido considerada uma produção 

alternativa e vantajosa, já que a codorna possui pequeno porte, rápido crescimento, boa 

adaptabilidade, maturidade sexual precoce, elevada taxa de postura, grande resistência a 

enfermidades, baixo consumo de ração e fácil manejo 4-10. Além disso, destacam-se a alta 

qualidade dos produtos finais obtidos na exploração comercial, sendo uma interessante 

fonte de proteína animal para a população 9,11.  

A coturnicultura também se destaca no mercado agropecuário brasileiro como 

excelente atividade produtiva, principalmente pelo uso de pequenas áreas, baixo 

investimento e rápido retorno do capital investido 7.  

A produção de codornas vem aumentando desde a sua implantação como 

atividade avícola econômica, em virtude do consumo em larga escala de carne e ovos por 

vários países do mundo, principalmente na China, Japão, Brasil, França e Espanha 12.  

O Brasil apresenta produção de codornas predominantemente voltada para 

produção de ovos e está se consolidando como importante segmento da avicultura 

nacional, com grande crescimento nos últimos anos 6,12-13. Conforme o Instituto Brasileiro 

de Geografia e Estatística (IBGE) o efetivo de codornas teve crescimento de 13,1% em 

2010 comparado com 2009, passando de 11.485.093 para 12.992.269 animais. A Região 

Centro-Oeste apresentou aumento deste efetivo de 34,4%. No Brasil, o número de ovos de 

codorna produzidos, levando em conta os anos de 2009 e 2010, também cresceu 

consideravelmente, tendo incremento de produção de 192.346.000 para 232.398.000 dúzias 

de ovos, aumentando 20,8%. O estado de Goiás está em 10° lugar, tanto em produção de 

ovos como em tamanho efetivo da criação, com 243.150 animais e uma produção de 

3.878.000 dúzias de ovos ao ano 14. 

Embora a produção em escala industrial tenha aumentado nos últimos anos, 

observa-se ainda baixa uniformidade nos índices produtivos, com informações escassas nas 
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áreas de manejo e nutrição, dificultando a criação e contribuindo para o aumento no custo 

de produção desta espécie 6-7,15. 

Dessa forma, torna-se um grande desafio para pesquisadores e profissionais, 

desenvolverem técnicas de produção e manejo, com adoção de programas corretos de 

alimentação e práticas de manejo e sanidade, que possibilitem maior representatividade da 

espécie no mercado brasileiro, garantindo futuramente grande sucesso como o obtido na 

exploração de frangos de corte 7,13,15. 

Outro problema é a dependência do Brasil em relação às matrizes importadas, 

tanto para a produção de ovos quanto para produção de carne, pois o mesmo ainda não 

possui material genético próprio. Assim, é preciso desenvolver material genético superior, 

por meio de programas de melhoramento genético, que busquem a formação de plantéis 

nacionais, a partir da seleção dos animais geneticamente superiores que deverão ser 

multiplicados 3,16. A eficiência do melhoramento é dependente da precisão com que são 

obtidas as estimativas dos componentes de (co) variâncias das características de produção e 

dos critérios de seleção. As variâncias fenotípicas, genéticas e ambientais são parâmetros 

peculiares da população que se está estudando, podendo variar de população para 

população, de acordo com diversos fatores a que estejam submetidas 17. 

Assim, para atingir maior produtividade, o setor coturnícola necessita 

ultrapassar alguns obstáculos, como o desenvolvimento de linhagens mais produtivas. Em 

outras espécies, como em poedeiras comercias ou frangos de corte, o melhoramento é 

realizado por empresas detentoras das linhagens. Assim, a coturnicultura difere das demais 

criações avícolas com interesse comercial no tocante ao melhoramento genético, já que a 

produção de codornas em algumas regiões do Brasil costuma ser realizada de forma pouco 

criteriosa, sendo que na maioria das vezes o próprio criador produz suas reprodutoras 

acasalando famílias, o que pode levar a endogamia 3,13,16,18. 

Para obter material genético de qualidade, são necessários programas de 

melhoramento bem fundamentados, embasados em parâmetros genéticos acurados e 

precisos. Os programas de melhoramento animal devem apoiar-se em características de 

importância econômica para o desenvolvimento de linhagens mais produtivas 3,16,18-19.  

Para que esses programas sejam eficientes é necessário que haja variabilidade genética nas 

populações, e parte dessa variabilidade pode ser atualmente identificada com o auxílio dos 

marcadores moleculares. 
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Até meados da década de 60 os estudos de genética e de melhoramento eram 

realizados pela análise de genes associados a caracteres morfológicos, de fácil 

identificação visual, que contribuíram muito para o desenvolvimento teórico da análise de 

ligação gênica e para a construção das primeiras versões de mapas genéticos. Entretanto, o 

pequeno número de marcadores em uma mesma espécie diminuía a probabilidade de se 

encontrar associações significativas entre esses marcadores e caracteres de importância 

para programas de melhoramento ou para estudos teóricos 17,20-22. 

Com o desenvolvimento de novas tecnologias foi possível a localização de 

pontos de referência nos cromossomos, denominados de marcadores moleculares. Esses 

marcadores têm se tornado poderosa ferramenta no estudo de populações naturais ou 

domesticadas, com grande avanço tanto em estudos que visam à análise da variabilidade 

genética entre e dentro de populações, quanto naquelas que pretendem acessar a 

variabilidade genética existente entre raças, espécies ou grupos taxonômicos, sendo de 

grande utilidade no melhoramento genético 21,23-24. 

Os diferentes tipos de marcadores moleculares disponíveis apresentam ampla 

capacidade de amostragem do genoma, sendo muito utilizados para a avaliação da 

diversidade genética tanto para aplicações filogenéticas e evolutivas quanto para fins 

práticos em programas de melhoramento genético e na manutenção de bancos de 

germoplasma 21,25-26. Os marcadores baseados em PCR (Reação em Cadeia da Polimerase 

– Polymerase Chain Reaction) mais amplamente utilizados no melhoramento genético são 

os microssatélites ou STR (Repetições curtas em série - Short Tandem Repeats) e os SNPs 

(Single nucleotide polymorphisms – polimorfismos de base única) 21,24,27-29. 

Os marcadores microssatélites utilizam - se de sequências conhecidas que 

flanqueiam as regiões microssatélites, que são pequenas sequências não codificadoras de 

DNA, compostas de um a seis nucleotídeos repetidos em série. São bastante abundantes e 

dispersas ao longo do genoma de eucariotos, sendo muito utilizados para a análise de 

vínculo genético, parentesco e mapeamento genético, pois apresentam alto nível de 

polimorfismo 21,30-36. 

Existem diversos marcadores de regiões microssatélites disponíveis para 

codornas e foram utilizados principalmente para a construção de mapas de ligação e QTL’s 

(Quantitative Trait Loci - Locos de Características Quantitativas) em plantéis da França e 

Japão 37-42 e também algumas estudos, utilizando marcadores AFLP (Amplified Fragment 

Length Polymorphism - Polimorfismo de Comprimento de Fragmentos Amplificados) 41,43-



4 
 

44. No entanto, no Brasil, não foram encontrados, na literatura, trabalhos utilizando 

marcadores microssatélites para essa espécie. 

Os marcadores microssatélites também podem ser utilizados para estimar a 

endogamia em uma população. A endogamia é um sistema de acasalamento entre 

indivíduos parentes, isto é, que tenham pelo menos um ancestral em comum, tendo como 

principal efeito genético o aumento da homozigose e consequentemente, diminuição da 

heterozigose, alterando assim, a frequência genotípica, apresentando indivíduos mais 

uniformes com diminuição da variação genética, podendo levar a sérios problemas 

reprodutivos e produtivos 17,45.  

De acordo com FALCONER (1987), não se pode esperar respostas à seleção 

de forma contínua, sendo que, após determinado número de gerações sob seleção, todos os 

locos favoráveis tendem a ser fixados. À medida que os locos se aproximam da fixação, há 

redução na resposta à seleção, de maneira que, ao cessar a resposta, a população é dita 

estar no limite de seleção. A endogamia tende a fixar alelos favoráveis, assim como 

desfavoráveis, em alguns locos. Dessa forma, os processos seletivos favorecem a redução 

da variabilidade genética nas populações 46.   

Entretanto, poucos estudos abordam os efeitos da seleção na endogamia, na 

fixação de alelos e no limite da seleção. O conhecimento destes impactos é importante, 

visto que a depressão endogâmica na característica sob seleção tem importante efeito sobre 

a resposta à seleção a médio e longo prazo. Como consequências das elevadas taxas de 

endogamia, têm-se perda parcial do ganho genético obtido por seleção e redução do valor 

fenotípico médio, evidenciado, principalmente, pela capacidade reprodutiva ou eficiência 

fisiológica. A redução da endogamia apresenta como vantagens, melhor uso da 

variabilidade genética disponível na população e diminuição na depressão causada pela 

própria endogamia com relação a características consideradas na seleção. Sendo assim, a 

endogamia deve ser monitorada e controlada em programas de melhoramento 17,46-50. 

Assim, pesquisas que ajudem a elucidar o perfil de grupos genéticos de 

codornas que são comercializados atualmente no Brasil, podem auxiliar os programas de 

melhoramento na definição de matrizes adequadas para a melhoria do plantel comercial. 

Além disso, há necessidade de investimentos no âmbito do melhoramento genético em 

codornas, pois os parâmetros reprodutivos são consideravelmente afetados pela 

consanguinidade e estes se constituem uma fase imprescindível em todo processo de 

produção. 



5 
 

1 Caracterização da Espécie 

 

 

As codornas são originárias do norte da África, da Europa e da Ásia, 

pertencendo à ordem dos Galliformes, família dos Fasianídeos (Phasianidae) e da 

subfamília dos Perdicinae, sendo, portanto, da mesma família das galinhas domésticas e 

perdizes 4,9,12,51.  

Existem confusões e controvérsias sobre o status taxonômico de codornas 

japonesas que persistem na literatura atual. Codornas japonesas eram consideradas uma 

subespécie da codorna européia ou comum (Coturnix coturnix) e foi dada a designação 

científica Coturnix coturnix japonica. No entanto, evidências posteriores sobre as 

diferenças de vocalizações, simpatria, isolamento sexual e inviabilidade de híbrido, 

sugerem que codornas comuns e codornas japonesas são espécies distintas 4,10,52-54. Assim, 

ao longo deste trabalho, a designação científica utilizada para a codorna japonesa será 

Coturnix japonica. 

A codorna japonesa é uma ave terrestre, que habita áreas gramadas, sendo 

originária da Ásia (Japão, China, Coréia). As espécies selvagens (codorna comum e 

codornas japonesas) são morfologicamente muito  semelhantes, existindo alguns critérios 

que permitem a diferenciação das duas espécies, tais como: comprimento da asa dobrada 

em relação ao comprimento do  tarso, a forma das penas, o canto, estrutura dos machos e 

maturidade sexual. No entanto, as codornas japonesas selvagens passaram por 

domesticação e processo de seleção na Europa, Ásia, América do Norte e na Índia, 

originalmente pelo canto no Japão e China e posteriormente foram selecionadas para a 

produção de ovos e carne, o que levou a acentuado aumento de tamanho e peso 4-5,52,55.  

No Japão, muitas linhagens de codornas japonesas foram estabelecidas para 

diversas finalidades, incluindo linhagens de laboratório, para estudo de transgênicos, de 

doenças humanas, para estudos de comportamento, neurofisiológicos e neuroendócrinos 4-

5,12,52,56-60. 

A espécie Coturnix japonica apresenta dimorfismo sexual, com as fêmeas de 

maiores tamanhos que os machos e também diferindo no padrão de plumagem. Possuem 

grande número de cromossomos, com cariótipo 2n = 76 + Z/W e não apresentam 

diferenças entre as formas selvagens e domesticadas. A cor da plumagem do tipo selvagem 

é predominantemente escura, as fêmeas têm penas do peito pálidas com pintas escuras e os 
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machos têm penas escuras uniformes de cor castanha 4,52. O padrão de tamanho, forma e 

cor dos ovos variam consideravelmente entre as fêmeas 52.  

Existem estudos que mostram que ocorre hibridação em cativeiro entre 

codornas européia e japonesa 61-62. Estudos filogenéticos com uso de DNA mitocondrial 

identificaram dois clados principais, correspondendo às duas subespécies e permitiu a 

detecção de híbridos. Com o uso de marcadores microssatélites também foram 

identificados híbridos, o que sugere que as codornas comuns e japonesas também podem 

hibridizar na natureza 61,63-70. Alguns destes trabalhos sugerem a inviabiliadade dos 

híbridos. No entanto, estudos em laboratório, demonstraram que os híbridos F1, F2 e 

retrocruzamentos são férteis 61.  

A hibridização pode afetar características funcionais, como tamanho do corpo, 

cores de penas, comportamentos sexuais e migratórios. Assim, o repovoamento com 

codornas de cativeiro não deve ocorrer, pois esta introgressão de genes pode ser uma 

ameaça as populações nativas 55,61-71.  

A sequência completa de DNA mitocondrial de Coturnix japonica foi obtida 

para determinar a posição filogenética das codornas japonesas na ordem Galliformes. A 

análise da sequência mitocondrial revelou um DNA circular com 16.697 pares de bases 

(pb), sendo menor do que o de frangos que é de 16.775 pb, mas com estrutura genômica 

similar. As homologias de sequência de todos os genes mitocondriais, incluindo os de 12S 

e 16S do RNA ribossomal (rRNA), entre codornas japonesas e frangos é de 78,0 a 89,9% 
72. 

Também foram feitas comparações de sequências do DNA de frangos com os 

de codornas, pelo alinhamento de dados de microssatélites e utilização de mapas com 

marcadores AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism - Polimorfismo de 

Comprimento de Fragmentos Amplificados). Estes resultados com os marcadores 

microssatélites e AFLP, juntamente com  trabalhos utilizando FISH (Fluorescence In Situ 

Hybridization - Hibridização fluorescente in situ), confirmaram nível elevado de 

conservação entre as duas espécies. A disponibilidade de um mapa comparativo entre 

codornas e frangos poderá acelerar o estudo de mapeamento em codornas, facilitando 

transferências de informações de frangos para codornas 37,73.  
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2. Marcadores genéticos 

 

A maioria dos fenótipos de interesse tanto na agropecuária como no estudo da 

biologia evolutiva são afetados por um ou mais genes. Esse tipo de fenótipo é muito difícil 

de ser analisado usando-se os métodos de herança para caracteres quantitativos, pois o que 

se obtêm na verdade são alguns poucos dados empíricos para tentar se entender a ação 

individual de cada gene 21,23. 

Marcadores genéticos são caracteres através dos quais se obtém informação 

sobre a variabilidade biológica dentro e entre populações 74. Apresentam características 

qualitativas com herança mendeliana simples, facilmente reconhecida e cuja expressão não 

é influenciada pelo ambiente, partindo-se do pressuposto da sua neutralidade em relação à 

seleção natural, podendo apresentar padrão de herança dominante ou codominante 25-26,75. 

Os primeiros marcadores genéticos foram os morfológicos, associados a 

caracteres de fácil identificação visual. Com eles, os estudos de genética e melhoramento 

eram realizados a partir da associação de características morfológicas com genótipos de 

interesse, contribuindo para o desenvolvimento teórico da análise de ligação gênica e para 

a construção das primeiras versões de mapas genéticos 20,24,75. Apesar dos marcadores 

morfológicos terem sido um dos precursores dos primeiros estudos de genética, eles 

apresentavam muitas limitações quanto à quantidade de informações obtidas 20,76. 

Com a identificação e descrição da molécula de DNA e o consequente avanço 

da biologia molecular, surgiram os marcadores moleculares que hoje estão sendo usados 

para diversos estudos em diferentes áreas. Marcador molecular é todo e qualquer fenótipo 

molecular oriundo de um gene expresso ou de um segmento específico de DNA. São 

características de DNA que diferenciam dois ou mais indivíduos e são herdadas 

geneticamente 24. 

Os diferentes tipos de marcadores moleculares disponíveis apresentam ampla 

capacidade de amostragem do genoma, sendo muito utilizados para a avaliação da 

diversidade genética tanto para aplicações filogenéticas e evolutivas quanto para fins 

práticos em programas de melhoramento genético e na manutenção de bancos de 

germoplasma 21,25-26. Eles apresentam várias vantagens sobre os marcadores morfológicos 

por fornecerem número ilimitado de polimorfismos distribuídos aleatoriamente ao longo de 

todo o genoma e por serem independentes dos efeitos ambientais e do estádio fisiológico, 

permitindo a identificação precisa e precoce dos genótipos de interesse 21. 
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Existem duas grandes classes de marcadores moleculares, os baseados em 

hibridização com o uso de enzimas de restrição e os baseados em PCR (Reação em Cadeia 

da Polimerase – Polymerase Chain Reaction). São exemplos de marcadores baseados em 

hibridização com o uso de enzimas de restrição o RFLP (Restriction Fragment Length 

Polymorphism) e os minissatélites 25,77. 

A técnica de PCR foi proposta por Kary Mullis em meados da década de 80, 

sendo uma metodologia para amplificação de fragmentos de DNA, que consiste na síntese 

enzimática de um segmento de DNA delimitado por um par de primers de sequências 

específicas de nucleotídeos de fita simples. Primers são sequências curtas, que pareiam 

com o DNA molde e servem de iniciadores para a síntese in vitro de uma nova fita de 

DNA. As reações ocorrem em ciclos alternados de temperatura, sendo que cada ciclo do 

PCR envolve três etapas: desnaturação, anelamento e extensão enzimática de pequenas 

moléculas de DNA de fita dupla. Na primeira ocorre a desnaturação da fita dupla de DNA, 

posteriormente, os primers se pareiam com as sequências complementares específicas que 

flanqueiam o sítio alvo, e então a nova fita de DNA é sintetizada a partir das extremidades 

3’-OH livres dos primers por meio da enzima DNA polimerase. Como cada ciclo é 

repetido várias vezes, a amplificação do DNA-alvo ocorre em progressão geométrica, 

requerendo uma quantidade muito pequena de DNA molde. Assim a quantidade de DNA 

da sequência alvo dobra a cada ciclo, de modo que ao final da reação é produzido mais de 

um milhão de vezes a quantidade inicial da sequência alvo. Isso permite a visualização dos 

fragmentos amplificados através da eletroforese em gel de agarose ou poliacrilamida. Os 

marcadores baseados em PCR incluem o RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA - 

Polimorfismo do DNA amplificado ao acaso), os Microssatélites ou STR (Repetições 

curtas em série - Short Tandem Repeats), o AFLP (Amplified Fragment Length 

Polymorphism - Polimorfismo de Comprimento de Fragmentos Amplificados), entre outros 
21,24,32. 

O genoma dos eucariontes abriga grande quantidade de DNA repetitivo, 

classificados de acordo com o número de nucleotídeos e a complexidade da sequência que 

compõe as repetições, se apresentando em diferentes classes ao longo do DNA, umas mais 

complexas e maiores como as que compõem os Minissatélites, e outras mais simples e 

menores denominadas Microssatélites ou STR 21,26,33.  
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2.1 Marcadores Microssatélites 

 

Os microssatélites são marcadores baseados em PCR cujos iniciadores 

possuem sequências conhecidas. As regiões microssatélites são pequenas sequências não 

codificadoras de DNA, compostas de um a seis nucleotídeos repetidos em série. São 

abundantes e dispersas ao longo do genoma de eucariotos, com ocorrência em diferentes 

regiões genômicas, com taxas que variam entre os grupos de organismos 78-81, ocorrendo 

com frequência cerca de 57 vezes mais baixa em genomas de aves do que em mamíferos 82-

84, sendo que a ocorrência de regiões microssatélites tende a diminuir com o aumento do 

tamanho dos motivos que o compõem 85. 

Estudos tem mostrado que a distribuição não aleatória dos microssatélites no 

genoma dos organismos pode estar relacionada a importantes funções no que diz respeito 

ao controle da expressão gênica 81,86. 

Os diferentes alelos de um loco microssatélite distinguem-se uns dos outros 

pelo número de unidades (motivos) de repetição que apresentam nos cromossomos 

homólogos 21. Normalmente, os locos microssatélites exibem grande quantidade de alelos 

que faz com que eles sejam especialmente úteis para análises de identificação individual e 

em estudos genético populacionais de modo geral 85,87-88, em função da alta taxa de 

mutação destas regiões que variam entre 10-2 a 10-6 nucleotídeos por loco por geração 89.  

Existem vários modelos que procuram explicar os mecanismos de mutação em 

regiões microssatélites, dentre os quais se podem citar: o modelo de alelos infinitos, em 

que qualquer alelo pode surgir aleatoriamente, a partir de outro preexistente, e com a 

mesma taxa de mutação; o modelo stepwise em que um alelo surge pelo ganho ou perda de 

um motivo, sendo que estes alelos são tanto mais parecidos quanto mais parecidos forem 

seus tamanhos; o modelo two phase que surgiu como uma extensão do modelo stepwise, e 

prediz que a maioria dos eventos mutacionais resulta do aumento ou diminuição de um 

único motivo e que as alterações envolvendo muitos motivos de uma só vez são muito 

raras; o modelo k-alleles que assume que existem exatamente k alelos possíveis em um 

dado loco e que a probabilidade de um alelo mutar é dada por µ/(k-1), em que µ é a taxa de 

mutação 87,90. A aplicação ou adequação de cada um destes modelos para estudos com 

marcadores microssatélites tem uma relação com a composição do motivo de repetição (di, 

tri, tetra etc) e com o tamanho das repetições em série 91. 
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O polimorfismo de um determinado loco STR depende do número de 

sequências repetidas. Assim, os diferentes alelos de um loco distinguem-se pela diferença 

no número de unidades de repetição 21,32-33. Como a diferença entre os alelos, geralmente é 

pequena, sua detecção é feita por eletroforese em gel desnaturante de poliacrilamida ou 

agarose de alta resolução 21,30,32-33,92. São tipicamente codominantes, altamente 

multialélicos, apresentando o maior conteúdo informativo de polimorfismo por loco entre 

todas as classes de marcadores moleculares 30.  

Em relação à estrutura, eles podem ser agrupados em três tipos principais, de 

acordo com o número de nucleotídeos repetidos. Os dinucleotídeos representam a grande 

maioria dos STR utilizados, e sua densidade varia amplamente entre as espécies animais e 

vegetais. As unidades repetidas mais comuns no reino animal para este tipo são CA. Os 

trinucleotídeos também são comuns em plantas e animais, mas o tamanho e o 

polimorfismo destas repetições são semelhantes aos dinucleotídeos. Para os 

tetranucleotídeos, um grande número de repetições GATA/GACA pode ocorrer em 

organismos superiores e mesmo apresentando um alto grau de polimorfismo, eles são 

raramente usados em estudos de populações 24,30,90.  

Os marcadores microssatélites são classificados como perfeitos, imperfeitos, 

interrompidos ou compostos de acordo o tipo de sequência repetida que os compõe. Nos 

microssatélites perfeitos a sequência de repetição não é interrompida por nenhuma base 

diferente das que compõem seu motivo (por exemplo, TATATATATATATATA) 

enquanto que nos imperfeitos verifica- se uma base diferente entre os motivos de repetição 

(por exemplo, TATATATACTATATA). Nos microssatélites interruptos são verificadas 

uma pequena sequência dentro da sequência repetitiva diferente da do seu motivo (por 

exemplo, TATATACGTGTATATATATA), enquanto que os microssatélites compostos 

são formados por sequências repetitivas adjacentes com diferentes composições de motivos 

(por exemplo, TATATATATAGTGTGTGTGT) 87,90. 

O maior problema da utilização destes marcadores reside no fato de que os 

primers utilizados apresentam diferentes comprimentos e composição de nucleotídeos, o 

que gera a necessidade de otimizar programas de PCR para cada loco 93. 

Outra característica deste marcador é a presença de alelos nulos, que pode 

resultar em um falso resultado de homozigose. Para confirmar esta hipótese seria 

necessário checar as progênies dos animais analisados, para detectar se esta alta quantidade 
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de homozigotos está ocorrendo pela presença de alelos nulos ou se realmente estes animais 

são homozigotos para este loco 94-95.  

Os alelos nulos podem acontecer em qualquer fase do ciclo de vida, devido a 

substituições, inserções ou deleções de nucleotídeos em regiões que flanqueiam as regiões 

microssatélites. Quando isso ocorre, não há ligação do primer, consequentemente esta 

região não é amplificada, não podendo ser detectada por PCR. Se ocorrer na fase adulta do 

indivíduo, só será transmitido aos descendentes se estiver em células sexuais 30,95.  

É difícil de descobrir a existência de alelos nulos quando sua frequência na 

população é baixa ou quando não tem informação segura da genealogia. Nos casos de 

verificação de paternidades, pode-se suspeitar da presença de alelos nulo em um marcador 

quando todos os outros marcadores apontarem um progenitor e este marcador homozigoto 

excluir este progenitor. Alelos nulos podem levar a interpretações errôneas e excluir 

animais como possíveis progenitores em uma análise de paternidade, mudando as 

estimativas de frequências alélicas nas populações. Outro modo de descobrir a presença de 

alelos nulos é a partir do cálculo do déficit de heterozigotos pelo equilíbrio Hardy-

Weinberg 95-96. 

O fator limitante para o emprego da técnica de STR é a disponibilidade de 

informação a respeito das regiões que se repetem no genoma da espécie de interesse. Isso 

porque a obtenção das sequências dos primers que flanqueiam a região microssatélite pode 

ser gerada pelo sequenciamento do genoma da espécie que se pretende estudar. Outra 

opção é a obtenção de sequências depositadas em banco de dados públicos, como o 

GenBank. Se a sequência da região e/ou parte do genoma do organismo de interesse não 

estiver disponível, deve-se construir uma biblioteca genômica para isolar e caracterizar 

estas regiões repetitivas desta espécie 30,32. 

A obtenção das regiões microssatélites envolve uma série de passos, sendo que 

o primeiro deles consiste na identificação das sequências, que podem ser obtidas 

diretamente de bibliotecas genômicas, bibliotecas de cDNA ou bibliotecas enriquecidas 

para sequências microssatélites 79,97. Depois que as regiões microssatélites são 

identificadas, o próximo passo é o desenho e síntese de primers específicos, construídos 

com base na sequência de pares de bases que flanqueam as regiões das SSR. Existem 

outras estratégias que permitem a obtenção de dados de sequências de forma mais eficiente 

e rápida, como por exemplo, a transferibilidade de pares de primers já disponíveis de 

algumas espécies para espécies próximas 24,30,32,98. 
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Estudos de transferibilidade de marcadores microssatélites de frangos para 

codornas japonesas mostraram que a maioria dos marcadores de frango não são úteis para 

estudos de codornas, sugerindo o desenvolvimento de marcadores específicos para 

codornas, em vez de tentar transferir marcadores de frangos 99-100. De quarenta e oito pares 

de primers testados, vinte oito amplificaram. Destes, dezessete produziram amplificação 

não específica e onze geraram produtos específicos, sendo oito polimórficos e três 

monomórficos em quatro populações de codornas japonesas 99. INOUE‐MURAYAMA et 

al. 100 testaram cento e vinte marcadores microssatélites, destes, 26% apresentaram 

amplificação e 65%  apresentaram polimorfismo.  

Além dos marcadores transferidos, foram desenvolvidos um total de 100 

marcadores microssatélites para codorna japonesa 58,101. Eles foram avaliados numa 

população de vinte codornas não relacionados e noventa e oito marcadores foram 

polimórficos 101. 

 

 

3. Aplicações dos marcadores moleculares no melhoramento animal 

 

Os marcadores genéticos são ferramentas com imenso potencial para pesquisa 

básica ou aplicada, tendo sido utilizados para caracterização de populações naturais e 

domésticas, diagnóstico e controle de doenças genéticas, sinalização de genes de 

resistência a doenças, insetos e pragas, teste de paternidade, identificação e proteção de 

espécies, associação com regiões genômicas que afetam a heterose, certificação de pureza 

genética, monitoramento de cruzamentos, seleção de genitores, estudos de diversidade e 

distância genética, reconstituição de pedigrees, seleção de resistência a patógenos, 

construção de mapas genéticos, mapeamento de locos de herança simples, mapeamento de 

características de herança quantitativa, melhoramento genético assistido por marcadores, 

clonagem de genes baseada em mapeamento, processos forenses, entre outros 21,23,26,33-

36,102-104.  

A utilização de teste de paternidade, determinando o vínculo genético de 

filiação, é de fundamental importância para o melhoramento. As análises de vínculo 

genético ou testes de paternidade ficaram muito mais confiáveis com o advento dos 

marcadores moleculares, especialmente os baseados em PCR, pois possibilitaram acessar o 
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polimorfismo diretamente ao nível do DNA. Assim, praticamente qualquer caso de 

paternidade pode ser resolvido 21,33-35,102-103. 

Os marcadores moleculares podem ser usados como auxiliares para pesquisas 

em diferentes campos, para conservação de espécies, estimar os níveis de heterozigosidade 

e relacioná-los com parâmetros importantes na sobrevivência das espécies, como eficiência 

reprodutiva e resistência a doenças, analisar estruturas familiares e identificar a origem de 

produtos industrializados para controlar a comercialização fraudulenta de espécies de 

venda proibida ou restrita 105.  

A caracterização molecular de bancos de germoplasma é de grande importância 

como subsídio para coleta, preservação e uso da variabilidade genética. Conhecer 

geneticamente o material coletado e principalmente utilizá-lo em programas de 

melhoramento é, sem dúvida, um desafio tão importante quanto à própria tarefa de coletá-

lo e mantê-lo. O próprio conceito de coleção só faz sentido pelo uso atual ou futuro do 

material colecionado, sendo sua importância maior quanto maior e mais rica for a coleção 
21. 

Os marcadores moleculares são de grande importância para a caracterização de 

populações naturais, pois estabelecem relações filogenéticas entre os diferentes níveis 

hierárquicos (gênero, espécies, raças) a fim de esclarecer a história evolutiva das 

populações e estabelecer critérios adequados para a sua preservação e/ou utilização 33,105. 

Na caracterização de populações de animais domésticos, estabelecem a influência do 

ambiente e processos de seleção artificial sobre sua composição genética, bem como 

determinam as respectivas distâncias genéticas para permitir a otimização dos processos de 

cruzamento baseados na exploração da heterose 21,33. 

A quantificação da variabilidade genética pode ter diversas aplicações práticas, 

principalmente no melhoramento genético animal ou vegetal. Uma vez caracterizado o 

germoplasma disponível, o melhorista pode escolher os progenitores para um cruzamento 

tanto com o objetivo de maximizar a segregação de genes de importância como restringir 

esta segregação a poucos genes. Além da escolha dos progenitores, é possível identificar os 

recombinantes desejados 21,103. Isto pode ser feito com o uso de marcadores específicos 

para se realizar o monitoramento da recuperação do genoma do pai doador nos 

cruzamentos podendo diminuir o tempo e a quantidade de trabalho necessário para a 

introgressão de um a poucos genes 33. 



14 
 

O principal objetivo do melhoramento animal é identificar os indivíduos que 

possuam genótipos considerados superiores para uma dada característica, multiplicando e 

distribuindo-os em populações diversas. Contudo, a maioria das características 

economicamente importantes em animais de produção tem herança quantitativa e é afetada 

por fatores ambientais, apresentando baixas herdabilidades, sendo de difícil seleção por 

métodos tradicionais. Para a maioria dessas características quantitativas, poucas 

informações existem sobre o número, posição cromossômica, magnitude do efeito e 

interação dos locos que controlam a sua expressão. Assim, com a utilização de marcadores 

moleculares, juntamente com os métodos tradicionais, os genótipos considerados 

superiores podem ser identificados 33. 

Os marcadores moleculares podem auxiliar os melhoristas e criadores na 

seleção de reprodutores e em estratégias de acasalamento com o objetivo de maximizar o 

ganho genético, no curto prazo, e preservar a diversidade genética da população, no longo 

prazo, permitindo a determinação do potencial genético de um animal com maior precisão, 

podendo aumentar ainda mais o progresso genético que vem sendo observado, pois 

independem da influência do ambiente, podendo ser utilizados precocemente, inclusive na 

fase embrionária 26.  Eles podem, ainda, ser relacionados às características de interesse, que 

geralmente são oriundas da expressão de vários genes ao mesmo tempo (QTL - 

Quantitative Trait Loci - Locos de Caracteristicas Quantitativas). Se genes afetando uma 

característica quantitativa (QTL) ou qualitativa estiverem num segmento cromossômico 

próximo àquele marcador, o monitoramento da segregação do polimorfismo pode permitir 

inferência indireta da presença do QTL e o valor fenotípico a ser esperado para a 

característica quantitativa 33.  

Com o desenvolvimento de técnicas de sequenciamento do genoma, foi 

possível estudar com mais precisão os efeitos dos genes envolvidos nas características 

quantitativas nos organismos, demonstrando a possibilidade de mapeamento de QTL, uma 

região do genoma onde podem estar inseridos um ou mais genes associados a 

características de interesse econômico. Assim, os marcadores e os mapas de ligação têm 

permitido que locos que afetam características quantitativas e qualitativas (QTL ou genes 

de efeito maior), sejam mapeados 33. 

No caso do melhoramento animal, as duas abordagens principais são a 

identificação de QTL por meio de estudos de associação envolvendo genes candidatos e 

por mapas de ligação com marcadores. O uso de mapeamento de QTL conduz a resultados 
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diretamente aplicáveis na seleção assistida por marcadores (SAMM), tornando o 

mapeamento por ligação tão atrativo quanto à abordagem de gene candidato 26. 

Esse grande desenvolvimento de técnicas moleculares, estatísticas e 

computacionais possibilitou grande avanço das análises genéticas populacionais e em 

estudos de ligação 82-83 

Os microssatélites são importantes no estudo de características de cunho 

econômico, pois aparentemente não exercem nenhum efeito sobre a característica. 

Todavia, se ele estiver localizado perto de um gene funcional importante, ele tende a ser 

herdado conjuntamente. Assim, por meio da identificação dos microssatélites teremos boa 

chance de inferir quais indivíduos possuem o gene desejável. Esses marcadores têm sido 

avaliados em diversas espécies, incluindo as de interesse zootécnico 21,33. 

No Brasil, os programas de melhoramento genético de codorna são ainda 

incipientes, sendo que, a prática corrente tem sido a reprodução do material genético 

disponível. Entre os programas de melhoramento de codornas, no Brasil, pode-se citar o da 

Universidade Estadual de Maringá, em que foi conduzido um estudo de diversidade 

genética entre três linhagens de codorna selecionadas para produção de ovos, utilizando 

marcadores RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA - Polimorfismo do DNA 

amplificado ao acaso). Os resultados sugerem que a diversidade genética dentro e entre as 

linhagens de codornas são promissoras para uso em programas de melhoramento 106. 

Diversos estudos têm sido conduzidos com o objetivo de associação entre 

polimorfismos genéticos e características de importância econômica. Atualmente existem 

diversos marcadores de regiões microssatélites disponíveis para codornas que foram 

utilizados principalmente para a construção de mapas de ligação e QTL’s em plantéis da 

França e Japão 37-42,107. Além de estudos com mapas e QTL’s utilizando marcadores AFLP 
41,43-44,108. 

ESMAILIZADEH et al. 109 utilizaram oito marcadores microssatélites em três 

famílias de meios-irmãos de uma linhagem comercial de codornas e encontraram QTL’s 

altamente significativos no cromossomo 1, afetando o crescimento. 

Oito QTL’s foram encontrados em cinco cromossomos autossômicos, seis 

estavam associados com características de produção de ovos 110. Foram construídos alguns 

mapas de ligação de codorna japonesa, um com 432 marcadores de AFLP, com 

comprimento total de 1.516 cm e comprimento genético médio de 7,6 cM 43, outro com 72 

marcadores microssatélites, com comprimento total de 576 cm e comprimento genético 
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médio de 10 cM 38, outro para a doença genética distrofia muscular, incluindo 1.735 

marcadores AFLP e nove marcadores microssatélites de galinhas, sendo esse o mais denso, 

com um comprimento total de 2.816 cM 41.  

Foram encontrados genes portadores de mutações causais para cores de 

plumagem, como TYRP1 para a plumagem ruiva 111, ASIP para a plumagem amarela 112 e 

para plumagens recessivas negras 113. Os mapas de codorna existentes foram integrados e 

alinhados com a sequências de frangos 37, assim confirmando alto grau de conservação, 

devido ao nível elevado de homologia observado entre as duas espécies 73,114.  

Foi desenvolvido um painel de SNPs (Single nucleotide polymorphisms – 

polimorfismos de base única), no cromossomo 1, em cruzamentos F2 de codornas, a fim de 

mapear QTL para a duração da imobilidade tônica, que é considerado como uma medida 

de medo, representando um comportamento anti-predação, que interfere nas características 

de desempenho. Este estudo levou a um gene candidato, como sendo, em parte responsável 

pela variabilidade de imobilidade tônica em codorna japonesa 115. 
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CAPÍTULO 2 – DIVERSIDADE GENÉTICA, ENDOGAMIA E VÍNC ULO 

GENÉTICO EM PROGÊNIES DE CODORNAS (Coturnix japonica) 

 

Resumo 

O objetivo deste estudo foi utilizar marcadores microssatélites para estimar diversidade 

genética, endogamia e realizar análises de vínculo genético em codornas. Para o 

desenvolvimento do trabalho foi instalado um experimento com sete gaiolas contendo seis 

fêmeas e dois machos, obtendo-se aproximadamente 96 progênies por gaiola. A 

genotipagem dos indivíduos foi realizada em sequenciador automático de DNA. Os 

genótipos foram utilizados para realização das análises de diversidade genética, vínculo 

genético e cálculo do coeficiente de endogamia nas duas gerações. Considerando a geração 

parental foi encontrada alta probabilidade de exclusão de paternidade combinada (PE = 

0,999956), baixa probabilidade de identidade combinada (PI = 1,47x10-13) e frequência de 

alelos nulos próximas a zero. Os valores de heterozigosidade esperada (He) e observada 

(Ho) e conteúdo de informação polimórfica (PIC) foram iguais a 0,768, 0,766 e 0,734 

respectivamente, indicando uma elevada diversidade genética. A diversidade genética foi 

mantida quando se avaliaram apenas as progênies (He = 0,760, Ho = 0,757 e PIC = 0,725). 

O coeficiente de endogamia médio (f) foi baixo e não significativo, assumindo valores 

iguais a 0,009 e -0,090 na geração parental e nas progênies, respectivamente. A análise de 

vínculo genético foi eficiente para atribuir a paternidade e maternidade para 97% das 

progênies. Esses resultados permitem concluir que o painel de 12 marcadores 

microssatélites utilizado nesse estudo é robusto para a realização de análises de vínculo 

genético e para estudos de variabilidade genética nesta espécie. Essas informações podem 

ser úteis em programas de melhoramento genético para Coturnix japonica. 

 

Palavras–chave: Microssátelite, SSR, STR, variabilidade genética, paternidade. 
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CHAPTER 2 - GENETIC DIVERSITY, INBREEDING AND GENET IC LINK IN 

QUAILS ( Coturnix japonica) PROGENY  

 

Abstract  

This study aimed to use microsatellite markers to estimate genetic diversity, inbreeding, 

and to perform analyzes of genetic links in quails. It was used seven cages containing six 

females, two males, and their progeny, approximately 96 per cage. Each individual was 

genotyped in an automated DNA sequencer. Genotypes were used to analyze genetic 

diversity, inbreeding and genetic link between the two generations. Considering the 

parental generation, it was found a high probability of combined paternity exclusion (PE = 

0.999956), a low probability of combined identity (PI = 1.47 x10-13), and a frequency of 

null alleles near to zero. The values of expected and observed heterozygosity (He and Ho) 

and polymorphism information content (PIC) were equal to 0.768, 0.766 and 0.734 

respectively, which indicates a high genetic diversity. Genetic diversity was maintained 

when only the progenies were assessed (He = 0.760, Ho = 0.757 and PIC = 0.725). The 

inbreeding coefficient (f) was low and not significant, with values of 0.009 and -0.090 for 

parental generation and progeny, respectively. The analysis of genetic link was efficient to 

assign paternity and maternity to 97% of the progeny. These results indicate that this 12 

microsatellite markers used are robust for the analysis of genetic relationships and genetic 

variability in this species. This information may be useful in future breeding programs for 

Coturnix japonica. 

 

Key words: genetic variability, Microsatellite, parenthood, SSR, STR 
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Introdução 

  

As codornas são originárias do norte da África, da Europa e da Ásia, 

pertencendo à família dos Fasianídeos (Phasianidae) e da subfamília dos Perdicinidae, 

sendo, portanto, da mesma família das galinhas domésticas e perdizes 1-4.  

Durante muitos anos, no cenário da produção avícola brasileira, a 

coturnicultura foi considerada como atividade alternativa para pequenos produtores. 

Entretanto, em função do potencial, sua exploração comercial cresceu e encontra-se em 

expansão 5-7. No entanto, para atingir maior produtividade torna-se necessário obter 

material genético de qualidade e, para isso, são necessários programas de melhoramento 

bem fundamentados 7-9. Para que esses programas sejam eficientes é necessário que haja 

variabilidade genética na espécie, e parte dessa variabilidade pode ser identificada com o 

auxílio dos marcadores moleculares. 

Os marcadores moleculares baseados em PCR (Reação em Cadeia da 

Polimerase – Polymerase Chain Reaction) mais amplamente utilizados nos programas de 

melhoramento genético são os microssatélites ou STR (Repetições curtas em série - Short 

Tandem Repeats) e os SNPs (Single nucleotide polymorphisms – polimorfismos de base 

única) 10.  

Os marcadores microssatélites utilizam - se de sequências conhecidas que 

flanqueiam as regiões microssatélites. Estas sequências são abundantes e dispersas ao longo 

do genoma de eucariotos, e normalmente apresentam alto nível de polimorfismo, sendo 

considerados bons marcadores. Por estas características, os marcadores microssatélites vem 

sendo utilizado nos últimos anos para a análise de vínculo genético, parentesco, endogamia, 

diversidade genética, introgressão e mapeamento genético 11-16.  

A utilização de teste de paternidade, determinando o vínculo genético de 

filiação, é de fundamental importância para o melhoramento. As análises de vínculo 

genético ou teste de paternidade ficaram muito mais confiáveis com o advento dos 

marcadores moleculares, especialmente os baseados em PCR, pois possibilitaram acessar o 

polimorfismo diretamente ao nível do DNA, assim, praticamente qualquer caso de 

paternidade pode ser resolvido 11-13,17-19. 

A endogamia é um sistema onde os acasalamentos se dão entre indivíduos 

aparentados, isto é, que tenham pelo menos um ancestral em comum, tendo como principal 

efeito genético o aumento da homozigose e, consequentemente, diminuição da heterozigose, 
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alterando assim, a frequência genotípica, apresentando indivíduos mais uniformes com 

diminuição da variação genética, podendo levar a sérios problemas reprodutivos e 

produtivos, provocados pela “depressão endogâmica” (FALCONER, 1987).  

Entretanto, poucos estudos abordaram os efeitos da seleção na endogamia, na 

fixação de alelos e no limite da seleção. O conhecimento destes impactos é importante, 

visto que a depressão endogâmica na característica sob seleção tem importante efeito sobre 

a resposta à seleção a médio e longo prazo. Como consequências das elevadas taxas de 

endogamia, têm-se perda parcial do ganho genético obtido por seleção e redução do valor 

fenotípico médio, evidenciado, principalmente, pela capacidade reprodutiva ou eficiência 

fisiológica. A redução da endogamia apresenta como vantagens, melhor uso da 

variabilidade genética disponível na população e diminuição na depressão causada pela 

própria endogamia com relação a características consideradas na seleção. Sendo assim, a 

endogamia deve ser monitorada e controlada em programas de melhoramento 20-25. 

Pesquisas que auxiliem na elucidação do perfil de grupos genéticos de codornas, 

podem auxiliar os programas de melhoramento na definição das matrizes a serem 

selecionadas para a melhoria do plantel comercial. Neste contexto, o objetivo deste estudo 

foi utilizar marcadores microssatélites para estimar a diversidade genética e a endogamia, 

bem como realizar análises de vínculo genético em progênies oriundas de um plantel 

comercial de codornas (Coturnix japonica).  

 

 

Material e Métodos 

  

Para o desenvolvimento do estudo foi instalado um experimento na granja da 

Escola de Veterinária e Zootecnia da UFG, com matrizes de codornas japonesas, 

provenientes da Granja Fujikura, Suzano (SP). As matrizes (com 52 semanas de idade) 

estavam alocadas em duas baterias de produção, totalizando 400 aves. Deste plantel da 

granja da UFG, foram selecionadas sete gaiolas cada uma com seis fêmeas e dois machos. 

As gaiolas foram selecionadas com base na maior produção de ovos, a partir do 

acompanhamento da produção de ovos durante 11 dias. 

A produção de ovos foi acompanhada durante o período entre 20/05/2011 e 

15/09/2011. Neste período os ovos foram coletados e identificados, em seguida, foram 

incubados em chocadeira automática digital golden 54x60x29cm em cinco etapas: etapa 1: 
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entre 26/05 e 31/05; etapa 2: entre 18/06 e 23/06; etapa 3: entre 10/07 e 15/07; etapa 4: 

entre 31/07 e 05/08; e etapa 5: entre 08/09 e 13/09.  

Com aproximadamente 14 dias de incubação os ovos foram acondicionados em 

saquinhos de filó, devidamente numerados, para que após o nascimento os filhotes não se 

misturassem, e, portanto, houvesse o controle do neonato com relação à gaiola de origem. 

Após o nascimento, cada indivíduo foi identificado com uma abraçadeira com cor e 

numeração diferentes, obtendo-se em média 96 indivíduos por gaiola (Figura 1). 

 

 

Figura 1. Progênies das codornas da granja experimental da Escola de Veterinária e 
Zootecnia da UFG, com as respectivas identificações experimentais.  

 

A obtenção dos dados genéticos foi realizada no Laboratório de Genética & 

Biodiversidade (Departamento de Biologia Geral, Instituto de Ciências Biológicas) da 

Universidade Federal de Goiás. A extração do DNA das amostras, a partir de sangue ou 

tecido, foi realizada utilizando o protocolo de extração de DNA com alta concentração 

salina, modificado de MILLER et al. 26.  

O DNA de cada indivíduo foi quantificado e diluído para a realização das 

reações em cadeia da polimerase (PCR).  
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Foram selecionados 17 locos microssatélites (GUJ0011, GUJ0021, GUJ0027, 

GUJ0039, GUJ0041, GUJ0059, GUJ0062, GUJ0065, GUJ0068, GUJ0069, GUJ0073, 

GUJ0074, GUJ0083, GUJ0086, GUJ0093, GUJ0097 e GUJ0098) descritos na literatura 27, 

desenvolvidos para Coturnix japonica. Inicialmente, foram padronizados e avaliados em 24 

indivíduos.  As reações de PCR para um sistema com o volume final de 15µl foram 

padronizadas da seguinte forma: 12,5 ng de DNA; 0,06 µM de cada primer; 1 U da enzima 

Taq DNA polimerase (Phoneutria Biotecnologia e Serviços LTDA); 0,21 mM de cada 

d’NTP; 0,21 mg de BSA (Albumina Bovina) e 1,13 X do tampão da enzima (10 mM Tris-

HCl, pH 8.3, 50 mM KCl, 1.5 mM MgCl
2
) e completando o volume com Água Milli-Q. 

Para a termociclagem foi utilizada a condição de amplificação descrita a 

seguir: Primeira etapa: 5’ a 94°C; segunda etapa: 1’ a 94°C; terceira etapa: 1’ com a 

temperatura de cada primer; quarta etapa: 1’ a 72°C; quinta etapa: 30 ciclos (2-4) e Sexta 

etapa: 7’ a 72°C.  

Os fragmentos de DNA produzidos nos diferentes locos foram submetidos à 

eletroforese vertical, em cuba de sequenciamento, contendo gel de poliacrilamida 6%, 

utilizando TBE 1X, durante duas horas com corrente elétrica constante. Em seguida, os 

fragmentos foram corados com nitrato de prata para a visualização dos alelos, seguindo o 

protocolo descrito por CRESTE et al. 28. Após a revelação e secagem das placas, elas 

foram colocadas sobre a luz branca para a obtenção dos genótipos, utilizando, como padrão 

de peso molecular, o marcador 10bp Ladder (base pairs – pares de base) do fabricante 

InvitrogenTM. Após a codificação, essas placas foram escaneadas e os arquivos 

armazenados para posterior conferência.  

Dos 17 locos testados, foram selecionados os 12 locos (GUJ0021, GUJ0039, 

GUJ0059, GUJ0062, GUJ0065, GUJ0068, GUJ0069, GUJ0073, GUJ0083, GUJ0086, 

GUJ0093 e GUJ0098) que apresentaram maior número de alelos, com maiores valores de 

diversidade genética, baixa probabilidade de identidade combinada e alta probabilidade de 

exclusão de paternidade combinada, para os 24 indivíduos analisados. 

Os 12 locos selecionados foram marcados com fluorescência e passaram por 

mais uma etapa de padronização para serem avaliados em sequenciador automático. Os 

produtos de amplificação foram utilizados para a montagem de um sistema multiplex de 

aplicação, injetado em sequenciador automático de DNA (Applied Biosystems 3100). A 
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obtenção dos genótipos para cada loco foi realizada utilizando o programa GeneMapper 

3.5 (Applied Biosystems) gerando uma matriz de genótipos de parentais e progênies. 

Embora a análise dos genótipos tenha sido realizada tomando como base os 

genótipos dos parentais e sua progênie, o programa MICRO-CHECKER 29 foi utilizado na 

tentativa de eliminar possíveis erros de genotipagens, que podem ocorrem em função de 

artefatos da técnica de PCR. Este programa foi utilizado para avaliar a existência de alelos 

nulos, stutter e dropout.  

A matriz de genótipos foi utilizada para realizar uma análise descritiva dos 

locos estimando-se as medidas de variabilidade genética conforme descrito a seguir: 

número de alelos observados (na), número médio de alelos por loco polimórfico, 

frequências alélicas em cada loco, heterozigosidade média observada (Ho) e 

heterozigosidade esperada (He) ou diversidade de NEI 30, conforme sugerido por 

ALFENAS et al. 31 e WEIR 32.  

Com base nas estimativas das heterozigosidades esperadas e observadas (He e 

Ho), foi calculado o índice de fixação ou coeficiente de endogamia (f) para cada plantel, 

como medida da deficiência ou excesso de heterozigotos 32.  

A frequência de alelos nulos foi estimada segundo BROOKFIELD (1996), 

assumindo panmixia e que toda deficiência de heterozigotos relativa às proporções de 

Hardy-Weinberg se deve aos alelos nulos e não à subdivisão de população. 

A partir das frequências alélicas obtidas para todos os locos nos indivíduos 

parentais, foram estimados dois parâmetros importantes para estudos de parentesco e 

paternidade, a fim de conhecer o poder de discriminação dos locos foram estimados a 

probabilidade de identidade genética (I) 33, a probabilidade de exclusão de paternidade (Q) 
32 e o conteúdo de informação polimórfica (PIC – Polymorphism Information Content)  34-

35.  

A matriz de dados com os genótipos das 672 progênies oriundas de 57 

parentais foi utilizada para realizar as análises de atribuição de paternidade e maternidade, 

utilizando o método de alocação categórica 19 através do programa CERVUS 3.0 36-37.   

Os parâmetros usados nas inferências de paternidade e maternidade, 

considerando sexos como conhecidos, utilizando o programa CERVUS foram os seguintes: 

admitiu-se que a proporção de adultos amostrada foi 100%, com 42 fêmeas e 15 machos; 

que a proporção de locos genotipados foi de 50% e que a taxa de erro de genotipagem foi 
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de 0,01. Para determinar os verdadeiros progenitores foram utilizados os níveis de 

confiança restrito de 100% e relaxado de 95%. 

As análises foram realizadas utilizando os softwares FSTAT 38, IDENTITY 1.0 
39 e CERVUS 3.0 36.  

 

 

Resultados e Discussão 

 

Os 12 locos avaliados com base nos genótipos dos parentais e sua progênie 

geraram média de 7,67 alelos nos locos, variando entre cinco e 12, conforme descrito na 

Tabela 1. O tamanho dos alelos encontrados neste estudo (entre 116 e 244 pares de bases), 

seguiram a mesma amplitude de variação descrita por KAYANG et al. 27. A partir da 

comparação das frequências alélicas (Figura 2), nas duas gerações (parental e progênies), 

foi possível observar que todos os alelos existentes na geração parental estão representados 

nas progênies, seguindo a mesma distribuição de frequência. 

Considerando os 12 locos analisados na geração parental a heterozigosidade 

esperada (He), observada (Ho) e conteúdo de informação polimórfica (PIC) foram 0,768, 

0,766 e 0,734, respectivamente. Nas progênies, os valores médios de He, Ho e PIC foram 

0,760, 0,757 e 0,725, respectivamente (Tabela 1). Os valores de diversidade genética 

encontrados neste estudo são considerados altos e foram maiores do que os descritos na 

literatura 21-24,27,40-41. Por outro lado, CHAZARA et al., (2010) avaliaram 35 locos em 

populações selvagens de codorna e encontraram valores maiores de diversidade genética 

(He = 0,815) e AMIRINIA et al. 42 avaliaram 8 locos em quatro populações de codorna 

japonesa também encontraram valores maiores de diversidade genética (PIC = 0,764).  

SANCHEZ-DONOSO et al. 16 avaliaram 11 locos em quatro populações, 

encontraram valores altos, maiores que os encontrados neste estudo em populações de 

fazenda de caça (PIC = 0,80, He = 0,83 e Ho = 0,80), fazenda experimental (PIC = 0,77, 

He = 0,82 e Ho = 0,84) e codornas selvagens (PIC = 0,87, He = 0,90 e Ho = 0,90), no 

entanto, para codornas domésticas, os valores encontrados foram bem mais baixos (PIC = 

0,59, He = 0,66 e Ho = 0,60).  
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Figura 2. Distribuição das frequências alélicas encontradas para Coturnix japonica com 12 locos microssatélites. As barras pretas 
representam as frequências alélicas nos parentais e as brancas nas progênies. 
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Os valores de PIC encontrados neste estudo são considerados altamente 

Informativos, pois de acordo com BOTSTEIN et al. 34 os valores de PIC são classificados 

em três níveis: 1) altamente informativo (PIC > 0,5); 2) moderadamente informativo (0,5 > 

PIC > 0,25) e 3) pouco informativo (PIC < 0,25).  

A frequência estimada de alelos nulos exibiu valores próximos a zero (Tabela 

1), o que aumenta a confiabilidade das estimativas dos parâmetros genéticos populacionais 

encontrados neste estudo. Como a frequência de alelos nulos é estimada a partir da 

deficiência de heterozigotos, estes resultados corroboram com o encontrado neste estudo, 

uma vez que o Ho foi alto e com valores próximos ao de He. 

Considerando apenas a geração parental a probabilidade de exclusão de 

paternidade combinada (PE) foi igual a 0,999956 e probabilidade de identidade combinada 

(PI) foi igual a PI = 1,47x10-13 (Tabela 1). Esses valores permitem concluir que esta bateria 

de 12 locos selecionados para Coturnix japonica é bastante informativa e pode ser utilizada 

para fins de análise de vínculo genético 43.  

Na geração parental o coeficiente de endogamia (f) médio foi igual a 0,009, 

variando entre -0,053 e 0,064. Nas progênies o coeficiente de endogamia foi igual a -0,090, 

variando entre -0,059 e -0,117 (Tabela 2). Estes valores negativos indicam ausência de 

endogamia. No entanto, considerando que nenhum dos coeficientes de endogamia foram 

significativos, pode-se concluir que não há endogamia no material genético avaliado. Isto 

pode estar relacionado com a elevada diversidade genética presente nesse material. De um 

modo geral os valores dos coeficientes de endogamia encontrados para estes locos foram 

um pouco mais baixos, mas semelhantes aos obtidos na literatura 21-23. 

No entanto, EMRANI et al. 24 avaliaram 12 locos em quatro linhagens de 

codorna japonesa e encontraram o coeficiente de endogamia (f) médio a alto para as quatro 

linhagens, indicando que o elevado nível de endogamia poderia ser o resultado de um 

efeito de gargalo, por reduções no tamanho das populações. 
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Tabela 1. Relação dos 12 locos microssatélites analisados em Coturnix japonica, contendo o número de indivíduos (n), número de alelos 
observados (na), heterozigosidade esperada (He) e observada (Ho), estimativa de frequência de alelos nulos (FAN), 
probabilidade de exclusão de paternidade (PE), probabilidade de identidade (PI) e conteúdo de informação polimórfica (PIC) 
para os parentais e progênies, respectivamente. 

 

Locos na 
Parentais Progênies 

n He Ho FAN PE PI PIC N He Ho FAN PE PI PIC 

GUJ21 8 57 0,765 0,772 -0,004 0,553 0,090 0,730 660 0,772 0,759 0,007 0,558 0,088 0,736 

GUJ39 7 57 0,710 0,807 -0,057 0,460 0,136 0,658 666 0,683 0,686 -0,002 0,416 0,161 0,623 

GUJ59 8 57 0,797 0,754 0,024 0,609 0,068 0,770 654 0,795 0,797 -0,001 0,609 0,068 0,769 

GUJ62 12 57 0,830 0,877 -0,026 0,665 0,050 0,809 666 0,814 0,841 -0,010 0,641 0,058 0,792 

GUJ65 7 57 0,755 0,614 0,080 0,548 0,093 0,722 626 0,754 0,716 0,022 0,543 0,095 0,720 

GUJ68 8 57 0,842 0,719 0,067 0,686 0,044 0,823 587 0,850 0,809 0,022 0,699 0,040 0,833 

GUJ69 6 57 0,767 0,860 -0,053 0,546 0,093 0,728 659 0,750 0,781 -0,018 0,518 0,105 0,708 

GUJ73 8 57 0,751 0,754 -0,002 0,537 0,098 0,715 607 0,756 0,703 0,030 0,542 0,096 0,720 

GUJ83 7 57 0,757 0,772 -0,009 0,543 0,095 0,721 615 0,777 0,823 -0,026 0,575 0,081 0,746 

GUJ86 5 57 0,706 0,614 0,054 0,477 0,127 0,666 637 0,697 0,705 -0,005 0,469 0,132 0,658 

GUJ93 9 57 0,755 0,807 -0,030 0,547 0,094 0,721 661 0,698 0,685 0,007 0,462 0,139 0,650 

GUJ98 7 57 0,779 0,842 -0,036 0,569 0,084 0,744 665 0,776 0,782 -0,003 0,565 0,085 0,741 

Total 92         0,9999559 1,47E-13           0,9999422 2,64E-13   

Média 7,6667   0,7677 0,7661 0,0008     0,7339   0,7602 0,7573 0,0019     0,7246 
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Tabela 2.  Coeficiente de endogamia (f) estimada na geração parental e suas progênies no 
experimento conduzido com Coturnix japonica da granja experimental da 
Escola de Veterinária e Zootecnia da UFG.  

f * Gaiola 1 Gaiola 2 Gaiola 4 Gaiola 5 Gaiola 6 Gaiola 7 Gaiola 8 Média 
Parentais -0,053 0,014 0,036 -0,014 0,067 0,064 -0,051 0,009 
Progênies -0,065 -0,117 -0,115 -0,076 -0,091 -0,059 -0,109 -0,090 

* Nenhum valor foi significativo para P = 0,0006. 

  

Esses resultados contradizem a ideia de produtores de ovos de codornas da 

existência de uma elevada endogamia nos plantéis de codornas japonesas criadas no Brasil, 

uma vez que não existem linhagens comerciais, desenvolvidas a partir de programas de 

melhoramento, como acontece em frangos. No entanto, é possível que a granja onde foram 

adquiridas as aves controle os acasalamentos, evitando, deste modo a endogamia.  

Do total de progênies avaliadas, foi possível atribuir a paternidade e 

maternidade para 96% das progênies, com nível de confiança restrito de 100%, aumentado 

para 97% após assumir um nível de confiança relaxado de 95%. Para um indivíduo não foi 

possível atribuir paternidade e maternidade, uma vez que ocorreu indicativo de alelos nulos 

em alguns locos, restando apenas as informações de 6 locos. Para os 3% restantes não foi 

possível atribuir paternidade ou maternidade com o delta crítico maior ou igual a 6,25 

(para nível de confiança relaxado de 95%). No entanto, uma vez que neste trabalho foi 

utilizado um sistema fechado, os valores de delta crítico positivo e maior que zero para o 

primeiro provável progenitor foi levado em consideração. Assim, apenas três indivíduos 

foram retirados das análises por falta de atribuição correta de paternidade ou maternidade 

(Apêndice 1). 

 

 

Conclusão 

 

Esses resultados permitem concluir que o painel composto por 12 marcadores 

microssatélites é robusto para a realização de análises de vínculo genético e para estudos 

de variabilidade genética em Coturnix japonica. O painel permitiu atribuir a paternidade e 

maternidade com bom nível de confiança para 97% das progênies.  Além disso, a 

diversidade encontrada é bastante elevada e não foi detectada endogamia, informações que 

podem ser úteis em futuros programas de melhoramento genético para a espécie. 
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CAPÍTULO 3 – ESTIMATIVAS DE HERDABILIDADE E CORRELA ÇÕES PARA 

MEDIDAS MORFOMÉTRICAS EM FAMÍLIAS DE CODORNAS ( Coturnix 

japonica) 

  

 

Resumo 

O objetivo deste trabalho foi estimar as herdabilidades para as variáveis 

morfométricas: peso, comprimento e largura do ovo, peso das progênies, comprimento do 

corpo, comprimento do bico, altura do bico, largura do bico, comprimento da asa, 

comprimento do tarso e comprimento do dedo e também verificar a associação genética 

entre essas variáveis em famílias de codornas (Coturnix japonica). Para o desenvolvimento 

do trabalho foi instalado um experimento com sete gaiolas contendo seis fêmeas e dois 

machos, resultando em uma progênie de 672 indivíduos. Os dados obtidos foram utilizados 

em análises de componentes de variância, estatísticas descritivas, correlações de Pearson e 

estimativas de herdabilidade. Algumas variáveis apresentaram muita diferença entre os 

valores mínimo e máximo, com alta variância. O peso das progênies ao nascimento e as 

variáveis analisadas nos ovos estão altamente correlacionadas e também existe correlação 

significativa entre a maioria das medidas. As estimativas de herdabilidade encontradas 

neste trabalho são consideradas de moderadas a altas. A partir desses resultados temos que 

o peso das progênies ao nascimento e as variáveis analisadas nos ovos estão altamente 

correlacionadas e que os valores de herdabilidades estimados para as medidas 

morfométricas em famílias de codornas (Coturnix japonica) variaram de moderados a 

altos. Apenas as estimativas de herdabilidades para as medidas do bico foram moderadas e 

para as outras variáveis foram altas, principalmente para as variáveis analisadas nos ovos e 

peso das progênies. Deste modo, estas informações podem ser úteis em programas de 

melhoramento para esta espécie. 

 

Palavras-chave: análise de variância, componentes de variância, correlação de Pearson, 

medidas dos ovos, morfometria. 
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CHAPTER 3 - HERITABILITY AND MORPHOMETRIC MEASURES 

CORRELATIONS IN FAMILIES OF QUAILS ( Coturnix japonica) 

 

Abstract 

In this chapter we aimed to estimate the heritability for morphometric 

variables: weight, egg’s length and width, progeny weight, body length, beak length, beak 

height, beak width, wing length, tarsus length and toe length. We also checked the genetic 

association for these variables in quail families (Coturnix japonica). We used seven cages 

with six females and two males each, which produced a progeny of 672 individuals. The 

data obtained were used to perform component variance analysis, descriptive statistics, 

Pearson correlations, and heritability analysis. Some of the variables showed a high 

variance between minimum and maximum values. The offspring’s weight at birth and the 

analyzed eggs variables were highly correlated, with significant correlation between most 

of the measures. The estimates of heritability found in this study were considered moderate 

to high. From these results we concluded that the weight of the offspring at birth and the 

variables analyzed in eggs are highly correlated, and that the values of heritability 

estimates for morphometric measures in families of quail (Coturnix japonica) ranged from 

moderate to high. The heritability estimates for beak measures were moderate, while the 

other variables were high, especially for eggs’ variables and the progeny weight. Thus, this 

information may be useful in breeding programs for this species. 

 

Key words: analysis of variance, egg measures, morphometric measures, Pearson 

correlation, variance components. 
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Introdução 

  

Durante muitos anos, no cenário da produção avícola brasileira, a 

coturnicultura foi considerada como uma atividade alternativa para pequenos produtores. 

Entretanto, em função do potencial dessas aves para a produção de ovos e carne, sua 

exploração comercial cresceu e encontra-se em expansão 1-2, se destacando no mercado 

agropecuário como excelente atividade produtiva, principalmente pelo uso de pequenas 

áreas, baixo investimento e rápido retorno do capital investido 3.  

Embora a produção em escala industrial tenha aumentado nos últimos anos, 

observa-se ainda baixa uniformidade nos índices produtivos, com informações escassas nas 

áreas de manejo e nutrição, dificultando a criação e contribuindo para o aumento no custo 

de produção desta espécie 3-5. 

Dessa forma, torna-se grande o desafio para pesquisadores e profissionais 

desenvolverem técnicas de produção e manejo, com adoção de programas adequados de 

melhoramento, alimentação e práticas de manejo e sanidade, que possibilitem maior 

representatividade da espécie no mercado brasileiro, garantindo, desta forma, futuro com 

maior sucesso como o alcançado na exploração de frangos de corte 3-4,6. 

Neste contexto, torna-se necessário o desenvolvimento de material genético 

superior, por meio de programas de melhoramento genético, em que bons plantéis sejam 

formados no cenário nacional, a partir da seleção dos animais geneticamente superiores 

que deverão ser utilizados nos programas de melhoramento. A eficiência do melhoramento 

é dependente da precisão com que são obtidas as estimativas dos componentes de (co) 

variâncias das características e dos critérios de seleção. As variâncias fenotípicas, genéticas 

e ambientais são parâmetros típicos da população que se está estudando, podendo variar de 

população para população, de acordo com diversos fatores a que estejam submetidas 7-9. 

Estas estimativas permitem gerar informações de longo prazo sobre os padrões 

individuais de acasalamento e reprodução, o que limita o alcance e o tipo de populações 

onde o modelo animal pode ser utilizado. Uma maneira de superar essa limitação é a 

utilização de dados de marcadores moleculares para estimar as relações genéticas entre os 

indivíduos em uma população e, em seguida, usar a matriz de parentesco resultante, ao 

invés de uma genealogia conhecida, para construir o modelo animal 10. 

A herdabilidade expressa a proporção da variância total que é atribuída ao 

efeito médio dos genes e este é que determina o grau de semelhança entre parentes. Mas 
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sua função mais importante no estudo genético do caráter métrico é o seu papel preditivo 

expressando a confiança do valor fenotípico como um guia para o valor genético. Somente 

o valor fenotípico do indivíduo pode ser diretamente medido, mas é o valor genético que 

determina sua influência na próxima geração 7-9.  

Para obter material genético de qualidade são necessários programas de 

melhoramento bem fundamentados, embasados em parâmetros genéticos acurados e 

precisos. Os programas de melhoramento animal necessitam também de constante 

acompanhamento das características de importância econômica para o desenvolvimento da 

linhagem 11-12. 

Dentre os diversos fatores que podem influenciar no desempenho de codornas, 

a qualidade e peso dos ovos e o peso ao nascer se destacam. Embora as pesquisas 

demonstrem que o peso do ovo influencia o peso ao nascimento, existem poucas 

informações na literatura para esta espécie. A estimação das características qualitativas do 

ovo é importante para os processos de seleção e melhoramento genético, que podem ser 

conduzidos de forma a atender às necessidades do criador ou do consumidor. Entretanto, 

relatos sobre as correlações genéticas entre essas características, utilizando máxima 

verossimilhança restrita (REML) são escassos 12-16. 

Neste contexto, o objetivo deste trabalho foi estimar a herdabilidade para as 

variáveis morfométricas: peso, comprimento e largura do ovo, peso das progênies, 

comprimento do corpo, comprimento do bico, altura do bico, largura do bico, comprimento 

da asa, comprimento do tarso e comprimento do dedo e também verificar a associação 

genética para estas variáveis em famílias de codornas (Coturnix japonica). 

  

 

Material e Métodos 

 

Para o desenvolvimento do trabalho foi instalado um experimento na granja da 

Escola de Veterinária e Zootecnia da UFG, com matrizes de codornas japonesas, 

provenientes da Granja Fujikura, Suzano (SP), conforme descrito no cap. 2.  

Dos ovos coletados para incubação foram obtidos peso do ovo em balança 

analítica (g) (PO), comprimento (cm) (CO) e largura do ovo (cm) (LO) em paquímetro 

digital. Após incubação obteve-se média de 96 indivíduos por gaiola. Das progênies que 

nasceram foram anotadas a data de nascimento e coletadas as medidas: peso das progênies 



46 
 

(g) (P), comprimento total do corpo sem penas (cm) (CC), comprimento do bico ou do 

cúlmen (mm) (CB), medido da base até a ponta do bico, altura do bico na base (mm) (AB), 

largura do bico na base (mm) (LB), comprimento da asa (cm) (CA), comprimento do tarso 

(mm) (CT) e comprimento do dedo mais comprido, com a unha (mm) (CD) 17 (Figura 1). 

 

Figura 1. Medidas morfométricas coletadas nos parentais e progênies: peso das progênies 

(g) (P), comprimento total do corpo sem penas (cm) (CC), comprimento do bico 

ou do cúlmen (mm) (CB), medido da base até a ponta do bico, altura do bico na 

base (mm) (AB), largura do bico na base (mm) (LB), comprimento da asa (cm) 

(CA), comprimento do tarso (mm) (CT) e comprimento do dedo mais comprido, 

com a unha (mm) (CD).  

 

As famílias foram determinadas a partir de análises de vínculo genético, 

realizadas a partir dos genótipos obtidos com os dados dos marcadores microssatélites, 

conforme descrito no capítulo 2. A partir dessa análise foi construída uma planilha para as 

progênies com seus respectivos progenitores e suas medidas morfométricas, coletadas nos 

ovos e nas próprias progênies. Esta planilha foi utilizada para realizar as análises 

estatísticas. 

P CC CB AB 

LB CA CT CD 
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As análises estatísticas descritivas foram realizadas utilizando o programa 

Systat 12 18 e as correlações de Pearson entre as variáveis foram obtidas no programa 

BioEstat 5.0 19. 

Os componentes de (co)variância foram estimados por máxima 

verossimilhança restrita livre de derivada, usando o software MTDFREML (Multiple Trait 

Derivative-Free Restricted Maximum Likelihood)20, utilizando modelo misto. O programa 

faz uso da inversa da matriz de parentesco e do modelo animal e considera todas as 

informações genealógicas disponíveis. Todas as características foram analisadas aplicando-

se um modelo animal incorporando matriz de parentesco. As estimativas de herdabilidade 

foram obtidas em análises uni-característica. 

No MTDFREML, é utilizado um algoritmo simplex para obtenção do mínimo 

de –2 Log L (em que L = função de verossimilhança) em modelos com múltiplos 

parâmetros. Os valores dos componentes de (co)variância que minimizam a função –2 Log 

L são as estimativas de máxima verossimilhança desses componentes. Como critério de 

convergência, utilizou-se a variância dos valores do simplex (-2 log de verossimilhança), 

menores do que 10-9. Após cada convergência, o programa foi reiniciado, usando as 

estimativas obtidas anteriormente, como valores iniciais. Esse procedimento foi repetido 

até que as diferenças entre as estimativas das duas últimas convergências não diferisse. 

 

 

Resultados e Discussão 

 

Os valores obtidos das estatísticas descritivas (número de progênies, valores 

mínimos e máximos, médias, desvio padrão, variância e coeficiente de variação) estão 

apresentados na Tabela 1, para as variáveis de peso do ovo (PO), Comprimento do ovo 

(CO), Largura do ovo (LO), peso das progênies (P), comprimento total do corpo sem penas 

(CC), comprimento do bico (CB), altura do bico na base (AB), largura do bico na base 

(LB), comprimento da asa (CA), comprimento do tarso (CT) e comprimento do dedo mais 

comprido, com a unha (CD). Algumas variáveis apresentaram muita diferença entre os 

valores mínimo e máximo, apresentando uma alta variância. 
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Tabela 1. Número de progênies (N), mínimo, máximo, média, desvio padrão (DP), 
variância e coeficiente de variação (CV) para as variáveis: peso do ovo (PO), 
comprimento do ovo (CO), largura do ovo (LO), peso das progênies (P), 
comprimento total do corpo (CC), comprimento do bico (CB), altura do bico na 
base (AB), largura do bico na base (LB), comprimento da asa (CA), 
comprimento do tarso (CT) e comprimento do dedo mais comprido, com a 
unha (CD) para Coturnix japonica. 

Variável N Mínimo Máximo Média DP Variância CV (%) 

PO (g) 669 7,56 15,97 11,21 0,96 0,92 8,6 
CO (cm) 669 27,02 38,60 32,17 1,34 1,80 4,2 
LO (cm) 669 22,36 32,85 25,33 0,80 0,63 3,1 

P (g) 578 4,90 10,36 7,74 0,79 0,63 10,2 
CC (cm) 578 5,50 8,30 7,27 0,36 0,13 5,0 
CB (mm) 578 4,91 7,72 6,15 0,48 0,23 7,8 
AB (mm) 578 3,68 5,41 4,47 0,24 0,06 5,5 
LB (cm) 578 5,78 7,96 6,93 0,37 0,14 5,4 
CA (mm) 578 1,00 1,80 1,54 0,13 0,02 8,2 
CT (mm) 578 12,86 16,97 14,99 0,65 0,43 4,4 
CD (mm) 577 11,34 16,12 14,29 0,72 0,52 5,1 

 
As correlações de Pearson entre as medidas morfométricas realizadas nas 

progênies estão descritas na Tabela 2. Estes resultados mostram que o peso das progênies 

ao nascimento e as variáveis analisadas nos ovos estão altamente correlacionadas e 

também que existe correlação significativa entre a maioria das medidas.  

Alguns trabalhos mostram que maior peso do ovo influi positivamente no peso 

corporal ao nascer 21-25 

Na literatura foi relatada a existência de correlação genética direta elevada 

entre largura do ovo e peso do ovo e correlação genética com efeito materno elevado entre 

peso, comprimento e largura dos ovos e peso ao nascer. Estes resultados demonstram que 

as características de ovos e o peso ao nascer são influenciados por uma combinação de 

genética e ambiente permanente 26.  

As análises de variância e estimativas de herdabilidade das progênies estão 

descritas na Tabela 3 para as variáveis de peso do ovo, comprimento do ovo, largura do 

ovo, peso das progênies, comprimento total do corpo sem penas, comprimento do bico, 

altura do bico na base, largura do bico na base, comprimento da asa, comprimento do tarso 

e comprimento do dedo mais comprido, com a unha. Estas análises foram realizadas 

considerando a matriz de parentesco. 
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Tabela 2. Correlação entre as variáveis: peso do ovo (PO), comprimento do ovo (CO), 
largura do ovo (LO), peso das progênies (P), comprimento total do corpo (CC), 
comprimento do bico (CB), altura do bico na base (AB), largura do bico na 
base (LB), comprimento da asa (CA), comprimento do tarso (CT) e 
comprimento do dedo mais comprido, com a unha (CD) para Coturnix 
japonica. 

  PO TO LO P CC CB AB LB CA CT CD 

PO 1,000                     

TO 0,758* 1,000                   
LO 0,808* 0,432* 1,000                 
P 0,866* 0,664* 0,712* 1,000               

CC 0,285* 0,286* 0,284 0,275* 1,000             
CB 0,121* 0,131* 0,133 0,039* 0,440* 1,000           
AB 0,142* 0,130* 0,139* 0,079* 0,263* 0,461* 1,000         
LB 0,216* 0,137* 0,191* 0,238* 0,242* 0,196* 0,175* 1,000       
CA 0,198* 0,177* 0,232* 0,165* 0,459* 0,137* 0,141* 0,034 1,000     
CT 0,426* 0,322* 0,364* 0,440* 0,278* 0,064 0,101* 0,214* 0,162* 1,000   

CD 0,343* 0,242* 0,285* 0,373* 0,274* 0,017 0,106* 0,163* 0,271* 0,623* 1,000 
 

Tabela 3. Estimativas dos componentes de variância genética aditiva (σa
2), residual (σe

2) e 
fenotípica (σp

2) e de herdabilidade (h²) para as variáveis peso do ovo (PO), 
comprimento do ovo (CO), largura do ovo (LO), peso das progênies (P), 
comprimento total do corpo (CC), comprimento do bico (CB), altura do bico na 
base (AB), largura do bico na base (LB), comprimento da asa (CA), 
comprimento do tarso (CT) e comprimento do dedo mais comprido, com a 
unha (CD), a partir das análises unicaráter para Coturnix japonica. 

Variáveis σ²a σ²e σ²p h² 

PO 0,76991 0,09953 0,86945 0,89 
CO 1,63239 0,17695 1,80934 0,90 
LO 0,57922 0,09331 0,67253 0,86 
P 0,53466 0,12442 0,65908 0,81 

CC 0,08246 0,07484 0,15730 0,52 
CB 0,08132 0,15991 0,24123 0,34 
AB 0,02348 0,04617 0,06965 0,34 
LB 0,04948 0,09729 0,14676 0,34 
CA 0,01130 0,01025 0,02155 0,52 
CT 0,20564 0,26957 0,47521 0,43 
CD 0,26364 0,34560 0,60924 0,43 

 

As estimativas de herdabilidade encontradas neste trabalho são consideradas de 

moderadas a altas. Em geral a herdabilidade pode ser considerada baixa quando for menor 

que 0,2, moderada entre 0,2 e 0,4 e alta quando for maior que 0,4 9. As estimativas de 
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herdabilidade para as medidas do bico foram moderadas e para as outras variáveis foram 

altas, principalmente para as variáveis analisadas nos ovos e peso das progênies. 

Trabalhos com estimativas de herdabilidade, também estimadas por máxima 

verossimilhança restrita livre de derivada, mostraram diferentes valores de herdabilidade. 

Essas diferenças nas estimativas de herdabilidade podem ser atribuídas ao método de 

estimativa utilizado, aos efeitos ambientais ou ao erro de amostragem, em função do 

pequeno conjunto de dados ou tamanho da amostra utilizada. No entanto, os valores de 

variância fenotípica obtidos neste trabalho por dois diferentes métodos de análise (análises 

estatísticas descritivas e componentes de (co)variância estimados por máxima 

verossimilhança restrita) foram bem parecidos, dando uma confiabilidade para os cálculos 

de herdabilidade. Em codornas só foram encontrados trabalhos com estimativas de 

herdabilidade para as variáveis analisadas nos ovos e peso das progênies (Tabela 4).  

 

Tabela 4. Estimativas de herdabilidade para as variáveis analisadas nos ovos: peso do ovo 
(PO), comprimento do ovo (CO), largura do ovo (LO) e peso das progênies 
(P), encontradas na literatura para a espécie Coturnix. 

Variáveis Estimativa Autores 

PO 

0,83 SEZER, 2007 
0,32 KHALDARI et al., 2010 

0,66, 0,52, 0,51, 0,45, 0,59 e 0,56 GEORG et al., 2009 
0,25 SAATCI et al., 2006 

0,31, 0,14, 0,70 e 0,73 HIDALGO et al., 2011 

CO 

0,24 e 0,27 TEIXEIRA et al., 2012 
0,72 SEZER, 2007 
0,18 SAATCI et al., 2006 

0,17, 0,24, 0,47, 0,27, 0,25, 0,50, 0,49 TEIXEIRA et al., 2013 

LO 

0,38, 0,43 e 0,49 TEIXEIRA et al., 2012 
0,68 SEZER, 2007 
0,22 SAATCI et al., 2006 

0,10, 038, 0,57, 0,15, 0,29, 0,34, 0,32 TEIXEIRA et al., 2013 

P 

0,34 TEIXEIRA et al., 2012 
0,07 SAATCI et al., 2006 
0,33 RESENDE et al., 2005 
0,51 SAATCI et al., 2003 

0,74 e 0,82 MAGDA et al., 2010 
0,01 DIONELLO et al., 2008 
0,53 SOHRABI et al., 2012 

0,64 e 0,68 TEIXEIRA et al., 2013 
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Para comprimento e largura dos ovos foram estimadas herdabilidade de média 

a alta, porém mais baixas que as encontradas neste estudo 12. Também foram encontradas 

herdabilidades para peso, comprimento e largura dos ovos, mais altas que as deste estudo 
13, herdabilidade moderada para peso de ovos 27, herdabilidade alta para peso de ovos 14, 

herdabilidade baixa a moderada para peso, comprimento e largura dos ovos e peso ao 

nascer 26, moderada para peso ao nascer 28 e alta para peso ao nascer 29-30.  

DIONELLO et al. 11 estudando dois grupos genéticos de codornas de corte 

encontraram herdabilidade baixa para peso ao nascimento. SOHRABI et al. 31 encontraram 

herdabilidade materna de média a alta, porém bem mais baixa que a encontrada neste 

estudo, para peso ao nascer, utilizando populações F2 de codornas japonesas. 

HIDALGO et al. 15, utilizando quatro linhagens de codornas, encontraram 

estimativas de herdabilidade para peso do ovo de baixa a moderada para as linhagens 

amarela e azul e estimativa de herdabilidade altas para as linhagens vermelha e de corte, 

mostrando muita variação nas estimativas das herdabilidades, que devem estar 

relacionados com os dados e métodos de análise utilizados.  

TEIXEIRA et al. 16, avaliando dois grupos genéticos, de origens distintas de 

codorna de corte, obtiveram valores de herdabilidade de baixa a alta, para peso, largura e 

comprimento dos ovos para diferentes idades de postura. Também foi encontrada 

herdabilidade alta para peso ao nascer, porém mais baixa que a encontrada neste estudo. 

 

 

Conclusão 

 

A partir desses resultados é possível concluir que o peso das progênies ao 

nascimento e as variáveis analisadas nos ovos estão altamente correlacionadas e que os 

valores de herdabilidades estimados para as medidas morfométricas: peso, comprimento e 

largura do ovo, peso das progênies, comprimento do corpo, comprimento do bico, altura do 

bico, largura do bico, comprimento da asa, comprimento do tarso e comprimento do dedo 

em famílias de codornas (Coturnix japonica) apresentaram valores que variaram de 

moderados a altos. Apenas as estimativas de herdabilidades para as medidas do bico foram 

moderadas e para as outras variáveis foram altas, principalmente para as variáveis 

analisadas nos ovos e peso das progênies, mostrando que estas variáveis são passíveis de 
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ganhos genéticos, informações que podem ser úteis em programas de melhoramento para 

esta espécie. 
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CAPÍTULO 4 – CORRELAÇÃO ENTRE NÚMERO DE FILHOTES E 

CARACTERÍSTICAS FENOTÍPICAS EM CODORNAS ( Coturnix japonica) 

 

Resumo 

O objetivo deste trabalho foi verificar quais características: peso (P), comprimento do 

corpo (CC), comprimento do bico (CB), altura do bico (AB), largura do bico (LB), 

comprimento da asa (CA), comprimento do tarso (CT) e comprimento do dedo (CD) estão 

relacionadas com quantidade de filhos (QF) em famílias oriundas de um plantel comercial 

de codornas. Para o desenvolvimento do trabalho foi instalado um experimento com sete 

gaiolas contendo seis fêmeas e dois machos, resultando em uma progênie de 669 

indivíduos. Os dados obtidos foram utilizados para realizar estatísticas descritivas, 

correlações de Pearson, teste t e teste U de Mann-Whitney. A média de filhotes por fêmea 

foi 15,93 e de machos 44,6. Em média, as fêmeas apresentaram mais pesadas que os 

machos. A QF só foi correlacionada com o CC das fêmeas. Nas fêmeas o P está 

correlacionada com CC, CB com AB, LB com CD e CT com CD e nos machos o P com 

CC e LB com CT. Houve diferença significativa entre o peso dos machos mais pesados em 

relação aos mais leves, mas a comparação da QF por categoria de peso não foi 

significativa. A partir desses resultados foi possível concluir que as fêmeas são mais 

pesadas que os machos e que a QF só está correlacionada com o CC das fêmeas e que 

houve diferença significativa entre o peso dos machos mais pesados em relação aos mais 

leves. 

 

Palavras-chave: codorna japonesa, correlação de Pearson, medidas morfometricas, 

seleção sexual. 
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CHAPTER 4 – CORRELATION BETWEEN THE NUMBER OF OFFSP RING AND 

PHENOTYPIC TRAITS IN QUAILS ( Coturnix japonica) 

 

Abstract  

This study aimed to determine which of the following traits: Weight (P), body length (CC), 

beak length (CB), beak height (AB), beak width (LB), wing length (CA), tarsus length 

(CT), and toe length (CD), are related to the amount of offspring (QF) in quail families 

from a commercial breeding. It was used seven cages containing six females and two 

males, which produced a progeny of 669 individuals. The data obtained were used to 

perform descriptive statistics, Pearson correlations, t-test and U-test of Mann-Whitney. The 

average number of offspring was 15.93 per female and 44.6 per males. In average, females 

were heavier than males. QF was correlated only with CC in females. It was found 

correlations between P and CC, CB and AB, LB and CD, CT and CD in females. In males, 

P was correlated to CC, and LB was correlated to CT. There was significant difference in 

weight when compared heavier males with lighter ones, but the comparison of QF in 

weight categories was not significant. Considering these results, could be concluded that 

females are heavier than males, and that QF is only correlated with CC in females. A 

significant difference was found between heavier males when compared to lighter ones. 

 

 

Key words: Japanese quail, morphometric measures, Pearson correlation, sexual selection. 
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Introdução 

  

As codornas são originárias do norte da África, da Europa e da Ásia, 

pertencendo à ordem dos Galliformes, família dos Fasianídeos (Phasianidae) e da 

subfamília dos Perdicinae. Pertencem a mesma família das galinhas domésticas e perdizes 
1-4. As espécies selvagens (codorna comum e codornas japonesas) são morfologicamente 

muito  semelhantes, existem alguns critérios que permitem a diferenciação das duas 

espécies, tais como: comprimento da asa dobrada em relação ao comprimento do  tarso, a 

forma das penas, o canto, estrutura dos machos e maturidade sexual 4-7. 

A espécie Coturnix japonica apresenta dimorfismo sexual, com as fêmeas 

apresentando tamanhos maiores que os machos e também diferindo no padrão de 

plumagem. Apresentam grande número de cromossomos, com cariótipo 2n = 76 + Z/W e 

não apresentam diferenças entre as formas selvagens e domesticadas. A cor da plumagem 

do tipo selvagem é predominantemente escura, as fêmeas têm penas do peito pálidas com 

pintas escuras e os machos têm penas escuras uniformes de cor castanha 4,7. 

A seleção sexual é o processo no qual a seleção natural promove a manutenção 

de características que asseguram a sobrevivência e fecundidade dos indivíduos, sugerindo 

que estas características podem evoluir quando resultam em vantagens reprodutivas a um 

indivíduo quando competindo contra outros do mesmo sexo, ou quando aumentam as 

chances de serem selecionados por indivíduos de outro sexo para o acasalamento. Desse 

modo, certas particularidades aparecem em um dos sexos e são hereditárias nesse sexo, 

sendo mais visíveis em machos de espécies poligâmicas, assegurando aos machos mais 

vigorosos e melhor adaptado, o maior número de descendentes. A seleção sexual 

desenvolve nos machos caracteres que são importantes nas rivalidades ou lutas com outros 

machos, caracteres que podem ser transmitidos somente a um sexo ou aos dois, seguindo a 

forma de herança predominante na espécie 8. 

A produção de ovos e carne de codornas tem sido considerada uma produção 

alternativa e vantajosa, já que a codorna possui pequeno porte, rápido crescimento, boa 

adaptabilidade, maturidade sexual precoce, elevada taxa de postura, grande resistência a 

enfermidades, baixo consumo de ração e fácil manejo 1,4,6,9-12.  

A produção de codornas vem aumentando de maneira considerável, desde a sua 

implantação como atividade avícola econômica, em virtude do consumo em larga escala de 

carne e ovos por vários países do mundo, principalmente na China, Japão, Brasil, França e 
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Espanha 2.  O Brasil apresenta produção de codornas predominantemente voltada para 

produção de ovos 2,9,13.  

Neste contexto, o objetivo deste trabalho foi verificar quais das características 

morfométricas (peso, comprimento do corpo, comprimento do bico, altura do bico, largura 

do bico, comprimento da asa, comprimento do tarso e comprimento do dedo) estão 

relacionadas com a quantidade de filhos em famílias oriundas de um plantel comercial de 

codornas (Coturnix japonica). 

 

 

Material e Métodos 

 

 Para o desenvolvimento do trabalho foi instalado um experimento na granja 

da Escola de Veterinária e Zootecnia da UFG, com matrizes de codornas japonesas, 

provenientes da Granja Fujikura, Suzano (SP), conforme descrito no cap. 2. 

Destes animais foram obtidas amostras de sangue com o auxílio de um capilar 

de vidro e as variáveis morfométricas: peso (g), comprimento total do corpo sem penas 

(cm), comprimento do bico ou do cúlmen (mm), medido da base até a ponta do bico, altura 

do bico na base (mm), largura do bico na base (mm), comprimento da asa (cm), 

comprimento do tarso (mm) e comprimento do dedo mais comprido, com a unha (mm) 14, 

além de acompanhamento da produção de ovos durante quatro meses.  

A determinação da paternidade e maternidade dos filhotes foi realizada a partir 

dos genótipos obtidos a partir de marcadores microssatélites, de acordo com a metodologia 

descrita no capítulo 2. A partir desta análise foi montada uma matriz de dados com os 

parentais e o número de filhotes de cada um. Esta matriz dos parentais com suas variáveis 

morfométricas e o número de filhotes foi utilizada para realizar as correlações de Pearson 

entre as variáveis: quantidade de filhos, peso, comprimento do corpo, comprimento do 

bico, altura do bico, largura do bico, comprimento da asa, comprimento do tarso e 

comprimento do dedo. Elas foram estimadas utilizando o programa BioEstat 5.0 15. 

As análises estatísticas descritivas foram obtidas utilizando o programa Systat 

12 16. Para a comparação das médias das variáveis analisadas entre fêmeas e machos foi 

utilizado o teste t, para amostras independentes.  Os machos foram separados em duas 

categorias: leves e pesados para cada gaiola, a fim de verificar se os machos maiores 
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tinham mais filhos que os menores, utilizado o teste U de Mann-Whitney no programa 

BioEstat 5.0 15. 

 

 

Resultados e Discussão 

 
A partir da análise de vínculo genético, realizada no capítulo 2, foi verificada a 

quantidade de filhos para cada fêmea (Tabela 1) e para cada macho (Tabela 2). A média de 

filhotes por fêmea foi 15,93, variando entre 1 e 27. Para os machos, a média de filhos foi 

igual a 44,6, variando entre 2 e 77. Alguns animais morreram ao longo do experimento, 

consequentemente algumas gaiolas ficaram com menos animais. As fêmeas que morreram 

no decorrer do experimento foram: G1-M2, G1-M3, G6-M2, G7-M1, G7-M4, G7-M5 e 

G8-M1. Dos machos, apenas um, o G4-P1, morreu no começo do experimento e foi 

substituído. Sendo assim, foram considerados 15 machos.   

 

Tabela 1. Quantidade de filhos (QF) por fêmea de Coturnix japonica, obtidos a partir do 

teste de paternidade realizado com marcadores microssatélites em progênies 

oriundas do experimento. 

Fêmeas QF Fêmeas QF Fêmeas QF 

G1-M1 19 G4-M3 10 G6-M5 23 
G1-M2 12 G4-M4 23 G6-M6 17 
G1-M3 05 G4-M5 07 G7-M1 01 
G1-M4 25 G4-M6 12 G7-M2 20 
G1-M5 14 G5-M1 20 G7-M3 20 
G1-M6 20 G5-M2 20 G7-M4 17 
G2-M1 19 G5-M3 08 G7-M5 18 
G2-M2 15 G5-M4 15 G7-M6 20 
G2-M3 10 G5-M5 18 G8-M1 05 
G2-M4 16 G5-M6 15 G8-M2 12 
G2-M5 18 G6-M1 27 G8-M3 25 
G2-M6 18 G6-M2 01 G8-M4 14 
G4-M1 22 G6-M3 14 G8-M5 24 
G4-M2 21 G6-M4 14 G8-M6 15 

 

 



59 
 

Tabela 2. Quantidade de filhos (QF) por macho de Coturnix japonica, obtidos a partir do 

teste de paternidade realizado com marcadores microssatélites em progênies 

oriundas do experimento. 

Machos QF Machos QF Machos QF 

G1-P1 68 G4-P2 51 G6-P2 57 
G1-P2 27 G4-P3 42 G7-P1 27 
G2-P1 77 G5-P1 51 G7-P2 69 
G2-P2 19 G5-P2 45 G8-P1 64 
G4-P1 2 G6-P1 39 G8-P2 31 

 

Os valores obtidos das estatísticas descritivas (número de indivíduos, valores 

mínimos e máximos, médias, desvio padrão, variância e coeficiente de variação) para as 

fêmeas (Tabela 3) e para os machos (Tabela 4) para as variáveis: quantidade de filhos, 

peso, comprimento do corpo, comprimento do bico, altura do bico, largura do bico, 

comprimento da asa, comprimento do tarso e comprimento do dedo, apresentaram muita 

diferença entre os valores mínimo e máximo, com alta variância. Essas diferenças foram 

maiores para a quantidade de filhos, provavelmente em função da morte de alguns animais, 

no decorrer do experimento. Os testes de significância para as variáveis analisadas estão 

apresentados na tabela 5. 

 

Tabela 3. Número de indivíduos (N), mínimo, máximo, média, desvio padrão (DP), 

variância e coeficiente de variação (CV) para as variáveis: quantidade de filhos 

(QF), peso (P), comprimento do corpo (CC), comprimento do bico (CB), altura 

do bico (AB), largura do bico (LB), comprimento da asa (CA), comprimento 

do tarso (CT) e comprimento do dedo (CD), para as fêmeas de Coturnix 

japonica. 

Variável N Mínimo Máximo Média ±DP Variância CV 

QF 42 1,00 27,00 15,93 6,28 39,39 39,4 
P 42 154,10 237,40 186,33 16,03 256,90 8,6 

CC 42 16,00 19,50 17,75 0,88 0,77 4,9 
CB 42 9,29 16,86 12,94 1,68 2,81 13,0 
AB 42 6,68 9,31 7,74 0,61 0,37 7,9 
LB 42 10,21 14,56 12,64 1,12 1,25 8,8 
CA 42 8,00 10,50 9,08 0,62 0,39 6,9 
CT 42 23,23 36,37 28,69 2,75 7,55 9,6 
CD 42 31,63 40,17 36,48 2,00 3,99 5,5 
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Tabela 4. Número de indivíduos (N), mínimo, máximo, média, desvio padrão (DP), 

variância e coeficiente de variação (CV) para as variáveis: quantidade de filhos 

(QF), peso (P), comprimento do corpo (CC), comprimento do bico (CB), altura 

do bico (AB), largura do bico (LB), comprimento da asa (CA), comprimento 

do tarso (CT) e comprimento do dedo (CD), para os machos de Coturnix 

japonica. 

Variável N Mínimo Máximo Média ±DP Variância CV 

QF 15 2,00 77,00 44,60 20,90 436,97 46,9 
P 15 130,90 188,20 159,95 16,20 262,36 10,1 

CC 15 16,50 19,00 17,40 0,66 0,44 3,8 
CB 15 10,08 16,03 13,09 1,50 2,26 11,5 
AB 15 6,41 9,34 7,84 0,77 0,60 9,9 
LB 15 10,11 14,79 13,25 1,26 1,59 9,5 
CA 15 7,50 10,50 8,90 0,74 0,54 8,3 
CT 15 23,83 31,75 27,86 2,48 6,14 8,9 
CD 15 32,90 37,29 35,02 1,31 1,72 3,7 

 
 

Tabela 5. Teste de significância para as variáveis: quantidade de filhos (QF), peso (P), 

comprimento do corpo (CC), comprimento do bico (CB), altura do bico (AB), 

largura do bico (LB), comprimento da asa (CA), comprimento do tarso (CT) e 

comprimento do dedo (CD), entre machos e fêmeas de Coturnix japonica. 

Variável 
Médias 

t  p (bilateral) 
Machos Fêmeas 

QF 44,60 15,93 5,2286 0,0001 
P 159,95 186,33 -5,4569 < 0,0001 

CC 17,40 17,75 -1,4050 0,1656 
CB 13,09 12,94 0,3222 0,7485 
AB 7,84 7,74 0,4691 0,6408 
LB 13,25 12,64 1,7579 0,0842 
CA 8,90 9,08 -0,9313 0,3557 
CT 27,86 28,69 -1,0284 0,3082 
CD 35,02 36,48 -3,1812 0,0029 

 

Em média, as fêmeas apresentaram mais pesadas e maiores que os machos, mas 

apenas a diferença para peso foi significativa. Dimorfismo sexual é comum entre os 

vertebrados, os machos costumam serem maiores que as fêmeas, explicado pela seleção 
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sexual favorecendo os machos maiores. Mas em algumas espécies as fêmeas podem ser 

maiores, tendo vantagem tais como produção maior de ovos, maior tamanhos e incubação 

mais eficiente. O maior tamanho permite a ela melhor proteção da prole contra predadores 

de ninhos 17. 

Diferentemente desse estudo, comparando as fêmeas e os machos, 

TSACHALIDIS et al. 18 utilizando as variáveis: peso, comprimento do corpo, bico, asa e 

tarso em Coturnix coturnix coturnix, encontraram que apenas para comprimento do tarso 

não houve diferença significativa entre os sexos (p < 0,001). 

As correlações de Pearson entre as nove variáveis estão descritas nas Tabelas 6 

e 7, para as fêmeas e machos, respectivamente.  

 

Tabela 6. Correlações entre as variáveis: quantidade de filhos (QF), peso (P), 

comprimento do corpo (CC), comprimento do bico (CB), altura do bico (AB), 

largura do bico (LB), comprimento da asa (CA), comprimento do tarso (CT) e 

comprimento do dedo mais comprido, com a unha (CD) para as fêmeas de 

Coturnix japonica. 

  QF P CC CB AB LB CA CT CD 

QF 1,000                 
P 0,183 1,000               

CC 0,309* 0,372* 1,000             
CB 0,163 0,027 0,077 1,000           
AB -0,033 -0,258 -0,222 0,354* 1,000         
LB -0,031 0,160 -0,172 -0,111 -0,263 1,000       
CA 0,179 0,191 0,106 0,109 -0,056 0,219 1,000     
CT -0,132 0,228 -0,034 0,056 -0,155 0,255 -0,038 1,000   

CD -0,045 0,222 0,204 -0,151 -0,276 0,389* 0,191 0,314* 1,000 
 

Esses resultados mostram que a quantidade de filhos só foi correlacionado com 

o comprimento do corpo das fêmeas (p < 0,05), não sendo correlacionada com nenhuma 

das medidas realizadas nos machos. Nas fêmeas o peso está correlacionada com o 

comprimento do corpo, o comprimento do bico está correlacionado com a altura do bico, a 

largura do bico está correlacionada com o comprimento do dedo e o comprimento do tarso 

correlacionado com o comprimento do dedo. Para os machos as variáveis correlacionadas 

foram peso com o comprimento do corpo e largura do bico com o comprimento do tarso. 
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Tabela 7. Correlações entre as variáveis: quantidade de filhos (QF), peso (P), 

comprimento do corpo (CC), comprimento do bico (CB), altura do bico (AB), 

largura do bico (LB), comprimento da asa (CA), comprimento do tarso (CT) e 

comprimento do dedo mais comprido, com a unha (CD) para os machos de 

Coturnix japonica. 

  QF P CC CB AB LB CA CT CD 

QF 1,000                 
P -0,058 1,000               

CC 0,028 0,579* 1,000             
CB -0,422 0,251 0,192 1,000           
AB -0,413 0,031 -0,257 0,181 1,000         
LB -0,495 0,058 -0,106 0,058 -0,090 1,000       
CA -0,165 -0,232 -0,096 -0,340 0,108 0,152 1,000     

CT -0,025 -0,088 -0,291 -0,269 0,084 0,592* 0,251 1,000   

CD -0,328 0,347 0,263 0,169 -0,065 0,193 -0,059 0,150 1,000 
 

Houve diferença significativa entre o peso dos machos mais pesados em 

relação aos mais leves, mas a compraração da quantidade de filhos por categoria de peso 

dos machos não foi significativa pelo teste U de Mann-Whitney, sugerindo mais uma vez 

que o tamanho do macho não afeta a quantidade de filhos. Muitos trabalhos com aves 

relacionam o tamanho de corpo como uma das características que influenciam diretamente 

a escolha do macho pela fêmea 19-22, consequentemente machos maiores teriam mais filhos 

que os menores, mas isto não foi comprovado neste estudo, com Coturnix japonica.  

O padrão de dimorfismo sexual no tamanho do corpo, medido pelo 

comprimento do tarso e no comprimento da cauda, em espécies de passáros norte-

americano, com sistemas de acasalamento monogâmicos e poligâmicos, sugere que o 

sistema de acasalamento afeta diretamente a escolha do macho pela fêmea para estas 

características, em animais que apresentam sistema de acasalamento poligâmico, no 

entanto, o sistema de acasalamento e o dimorfismo sexual foram fracamente 

correlacionados 19.  

Em codornas de outra espécie, o tamanho do macho foi favorecido para 

competição entre machos e pela escolha da fêmea. O grau de dimorfismo (comprimento do 

tarso) foi importante na escolha da fêmea, pois elas preferem os machos grandes e 

dominantes. O tamanho do corpo é muitas vezes atribuída à seleção intrasexual pois os 

machos maiores têm maior probabilidade de dominar concorrentes menores. O tamanho 
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está correlacionado negativamente com a taxa de agressão nestas codornas, o que sugere 

que os machos maiores não tem que fazer valer da agressão tão frequentemente quanto os 

menores. Diferenças interespecíficas na seleção sexual foram consistentes com os padrões 

de dimorfismo de tamanho de corpo. No entanto, padrões de comportamento, como a 

correlação entre a escolha do sexo feminino e competição entre machos, exigem um estudo 

mais aprofundado. Alguns enfeites de plumagem, como plumas, também desempenham 

um papel importante na seleção sexual 20.  

Preferências das fêmeas por sinais indicativos de qualidade masculina é um 

tema notável dentro da ordem Galliforme. HAGELIN & LIGON 21 realizaram trabalho 

com duas outras espécies de codornas Callipepla gambelii e squamata, utilizando algumas 

medidas morfométricas (comprimento de asa, de tarso, cauda, cúlmen e peso)  e 

características de plumagem relacionadas a escolha das fêmeas. Para C. squamata a 

escolha da fêmea não está correlacionada com quaisquer medidas morfométricas ou 

características de plumagem. Para C. gambelii, a escolha do sexo feminino está 

correlacionada com machos de maior tamanho.  

SARDÀ-PALOMERA et al. 22 sugeriram que a condição corporal é um fator 

importante na escolha das fêmeas e que machos com melhor estado corporal tendem a se 

agregar, enquanto que machos em pior situação esperam por oportunidades para copular.  

Em população selvagem de codornas comuns, utilizando algumas medidas 

(índice de condição corporal, comprimento de asa, de tarso, cúlmen e peso), verificaram-se 

que o novo parceiro sempre teve um maior peso e comprimento de tarso comparado com o 

parceiro velho. Os machos não diferiram nas outras medições. Interações físicas entre os 

machos também contribuem para o estabelecimento da hierarquia do sexo masculino e, 

portanto, para o sucesso do acasalamento 23.  

Também em população selvagem de codornas comuns, verificaram-se que 

alguns indivíduos são poligâmicos e outros formam casais, mas quando um macho novo 

está em melhores condições do que o outro, a fêmea estabelece um vínculo com o novo 

parceiro para a reprodução 24.  

Estes resultados podem ser explicados pela formação das gaiolas, pois a 

maioria dos trabalhos encontrados foram realizados com aves selvagens e fora de gaiolas. 

Neste estudo os animais estavam em gaiolas e não tinham muita opção de escolha dos 

companheiros para acasalamento. 
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Conclusão 

 

A partir desses resultados é possível concluir que as fêmeas são mais pesadas 

que os machos e que a quantidade de filhos só está correlacionada com o comprimento do 

corpo das fêmeas, não sendo correlacionada com nenhuma das medidas realizadas nos 

machos e que houve diferença significativa entre o peso dos machos mais pesados em 

relação aos mais leves, mas a comparação da quantidade de filhos por categoria de peso 

não foi significativa, sugerindo mais uma vez que o tamanho do macho não afeta a 

quantidade de filhos. 
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CAPÍTULO 5 – CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

Estes resultados permitem concluir que o painel composto por 12 marcadores 

microssatélites é robusto para a realização de análises de vínculo genético e para estudos 

de variabilidade genética na espécie Coturnix japonica. Este painel permitiu atribuir a 

paternidade e maternidade com bom nível de confiança para 97% das progênies.   

Além disso, a diversidade encontrada é bastante elevada e não foi detectada 

endogamia nos indivíduos analisados, resultado que contradiz a ideia de produtores de 

ovos de codornas da existência de uma elevada endogamia nos plantéis de codornas 

japonesas criadas no Brasil.  

Com os resultados da análise de vínculo genético foi possível identificar as 

famílias e a partir dessas famílias realizar as análises dos componentes de (co)variância e 

identificar a quantidade de filhos para cada genitor.  

As variáveis analisadas nos ovos e o peso das progênies ao nascimento foram 

altamente correlacionadas. Os valores de herdabilidades estimados para as medidas 

morfométricas: peso, comprimento e largura do ovo, peso das progênies, comprimento do 

corpo, comprimento do bico, altura do bico, largura do bico, comprimento da asa, 

comprimento do tarso e comprimento do dedo assumiram valores que variaram de 

moderados a altos, mostrando que estas variáveis são passíveis de ganhos genéticos. 

As fêmeas, em média foram mais pesadas que os machos e a quantidade de 

filhos por genitor está correlacionada apenas com o comprimento do corpo nas fêmeas. 

Houve diferença significativa entre a média do peso dos machos mais pesados em relação 

aos mais leves, mas a comparação da quantidade de filhos por categoria de peso não foi 

significativa, sugerindo mais uma vez que o tamanho do macho não afeta a quantidade de 

filhos. 

Os resultados encontrados neste estudo fornecem informações que podem ser 

úteis para futuros programas de melhoramento genético para a espécie Coturnix japonica. 
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APÊNDICES 

 

Apêndice 1. Resultado do teste de paternidade realizado com as famílias de Coturnix 

japonica. 

Progênies Locos 
Candidata 

mãe 
Candidato 

pai 
Trio LOD 

score 
Trio 
Delta 

Nível de 
Confiança 

G1-F1 12 G1-M3 G1-P1 1,30E+01 9,28E+00 * 
G1-F2 12 G1-M4 G1-P2 1,90E+01 1,67E+01 * 
G1-F3 11 G1-M2 G1-P2 1,28E+01 1,02E+01 * 
G1-F4 12 G2-M5 G5-P1 -4,44E-01 0,00E+00 excluído 
G1-F5 12 G1-M5 G1-P1 1,84E+01 1,84E+01 * 
G1-F6 12 G1-M3 G1-P2 2,24E+01 1,63E+01 * 
G1-F7 12 G1-M4 G1-P2 1,44E+01 9,06E+00 * 
G1-F8 11 G1-M2 G1-P2 1,40E+01 1,40E+01 * 
G1-F9 11 G1-M1 G1-P1 1,46E+01 1,21E+01 * 
G1-F10 12 G1-M4 G1-P1 1,87E+01 1,87E+01 * 
G1-F11 11 G1-M2 G1-P1 1,74E+01 1,74E+01 * 
G1-F12 12 G1-M3 G1-P1 2,41E+01 2,04E+01 * 
G1-F13 10 G1-M1 G1-P1 1,27E+01 9,53E+00 * 
G1-F14 12 G1-M4 G1-P1 1,86E+01 1,86E+01 * 
G1-F15 11 G1-M2 G1-P2 1,70E+01 1,70E+01 * 
G1-F16 12 G1-M6 G1-P2 1,65E+01 1,52E+01 * 
G1-F17 11 G1-M6 G1-P2 1,84E+01 1,46E+01 * 
G1-F18 12 G1-M5 G1-P1 1,59E+01 1,53E+01 * 
G1-F19 12 G1-M3 G1-P1 1,31E+01 9,32E+00 * 
G1-F20 12 G1-M1 G1-P1 1,52E+01 1,50E+01 * 
G1-F21 12 G1-M2 G1-P2 1,86E+01 1,86E+01 * 
G1-F22 11 G1-M6 G1-P2 1,70E+01 1,53E+01 * 
G1-F23 12 G1-M5 G1-P1 1,68E+01 1,68E+01 * 
G1-F24 11 G1-M3 G1-P2 2,50E+01 2,20E+01 * 
G1-F25 12 G1-M2 G1-P1 1,63E+01 1,47E+01 * 
G1-F26 12 G1-M4 G1-P1 1,56E+01 1,53E+01 * 
G1-F27 12 G1-M1 G1-P2 1,84E+01 1,25E+01 * 
G1-F1-2 12 G1-M1 G1-P1 1,37E+01 9,11E+00 * 
G1-F2-2 11 G1-M6 G1-P2 1,87E+01 1,87E+01 * 
G1-F3-2 12 G1-M4 G1-P1 1,31E+01 8,98E+00 * 
G1-F4-2 12 G1-M5 G1-P2 1,94E+01 1,94E+01 * 
G1-F5-2 11 G1-M2 G1-P2 1,65E+01 1,12E+01 * 
G1-F6-2 12 G1-M6 G1-P1 1,72E+01 1,72E+01 * 
G1-F7-2 11 G1-M2 G1-P1 1,56E+01 1,56E+01 * 
G1-F8-2 12 G1-M1 G1-P1 1,65E+01 1,04E+01 * 
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G1-F9-2 12 G1-M4 G1-P1 1,70E+01 1,45E+01 * 
G1-F10-2 12 G1-M4 G1-P2 2,01E+01 1,87E+01 * 
G1-F11-2 12 G1-M1 G1-P1 1,87E+01 1,52E+01 * 
G1-F12-2 12 G1-M6 G1-P1 1,96E+01 1,24E+01 * 
G1-F14-2 12 G1-M2 G1-P2 1,76E+01 1,76E+01 * 
G1-F15-2 11 G1-M6 G1-P2 1,78E+01 1,20E+01 * 
G1-F16-2 12 G1-M5 G1-P1 1,73E+01 1,73E+01 * 
G1-F17-2 12 G1-M2 G1-P1 1,64E+01 1,26E+01 * 
G1-F19-2 12 G1-M1 G1-P2 1,84E+01 1,14E+01 * 
G1-F20-2 12 G1-M6 G1-P1 1,61E+01 1,61E+01 * 
G1-F21-2 11 G1-M2 G1-P1 1,34E+01 9,96E+00 * 
G1-F22-2 12 G1-M4 G1-P1 1,68E+01 1,61E+01 * 
G1-F25-2 11 G1-M2 G1-P2 1,40E+01 1,40E+01 * 
G1-F1-3 12 G1-M1 G1-P1 1,44E+01 1,28E+01 * 
G1-F2-3 12 G1-M5 G1-P2 2,22E+01 2,22E+01 * 
G1-F3-3 12 G1-M4 G1-P1 1,58E+01 1,38E+01 * 
G1-F4-3 11 G1-M6 G1-P1 1,47E+01 1,47E+01 * 
G1-F6-3 10 G1-M6 G1-P2 2,15E+01 1,99E+01 * 
G1-F7-3 12 G1-M4 G1-P1 1,64E+01 1,64E+01 * 
G1-F10-3 12 G1-M4 G1-P1 1,87E+01 1,87E+01 * 
G1-F11-3 12 G1-M4 G1-P1 1,54E+01 1,54E+01 * 
G1-F16-3 12 G1-M5 G1-P1 1,65E+01 1,65E+01 * 
G1-F17-3 12 G1-M5 G1-P2 1,98E+01 1,81E+01 * 
G1-F18-3 10 G1-M6 G1-P1 1,33E+01 1,03E+01 * 
G1-F1-4 11 G1-M6 G1-P1 1,53E+01 1,47E+01 * 
G1-F2-4 12 G1-M4 G1-P1 1,89E+01 1,87E+01 * 
G1-F3-4 12 G1-M1 G1-P1 1,78E+01 1,64E+01 * 
G1-F4-4 12 G1-M5 G1-P1 1,83E+01 1,59E+01 * 
G1-F5-4 12 G1-M1 G1-P1 1,37E+01 1,13E+01 * 
G1-F6-4 12 G1-M4 G1-P1 1,80E+01 1,26E+01 * 
G1-F7-4 11 G1-M6 G1-P1 1,67E+01 1,67E+01 * 
G1-F9-4 11 G1-M1 G1-P1 1,27E+01 1,04E+01 * 
G1-F10-4 12 G1-M6 G1-P1 1,60E+01 1,60E+01 * 
G1-F11-4 12 G1-M4 G1-P1 1,58E+01 1,45E+01 * 
G1-F12-4 12 G1-M4 G1-P1 1,52E+01 1,31E+01 * 
G1-F13-4 12 G1-M1 G1-P1 1,53E+01 1,53E+01 * 
G1-F14-4 12 G1-M4 G1-P1 1,68E+01 1,67E+01 * 
G1-F15-4 12 G1-M1 G1-P1 1,79E+01 1,79E+01 * 
G1-F16-4 11 G1-M6 G1-P1 1,58E+01 1,58E+01 * 
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G1-F17-4 12 G1-M5 G1-P1 1,99E+01 1,99E+01 * 
G1-F19-4 12 G1-M4 G1-P1 1,85E+01 1,85E+01 * 
G1-F1-5 12 G1-M5 G1-P1 1,67E+01 1,67E+01 * 
G1-F2-5 11 G1-M1 G1-P1 1,59E+01 1,48E+01 * 
G1-F3-5 9 G1-M6 G1-P1 1,57E+01 1,30E+01 * 
G1-F4-5 12 G1-M4 G1-P1 1,73E+01 1,70E+01 * 
G1-F5-5 12 G1-M1 G1-P1 1,69E+01 1,50E+01 * 
G1-F7-5 12 G1-M4 G1-P1 1,46E+01 1,46E+01 * 
G1-F8-5 11 G1-M6 G1-P2 1,83E+01 1,47E+01 * 
G1-F9-5 12 G1-M5 G1-P1 2,00E+01 2,00E+01 * 
G1-F10-5 11 G1-M1 G1-P1 1,33E+01 6,68E+00 + 
G1-F11-5 12 G1-M4 G1-P1 1,47E+01 1,47E+01 * 
G1-F12-5 11 G1-M6 G1-P2 2,03E+01 1,70E+01 * 
G1-F13-5 12 G1-M6 G1-P1 1,58E+01 1,58E+01 * 
G1-F14-5 12 G1-M5 G1-P2 2,10E+01 2,10E+01 * 
G1-F15-5 12 G1-M1 G1-P1 1,81E+01 1,81E+01 * 
G1-F16-5 12 G1-M4 G1-P1 1,68E+01 1,68E+01 * 
G1-F17-5 11 G1-M6 G1-P1 1,30E+01 1,08E+01 * 
G1-F18-5 12 G1-M4 G1-P1 1,83E+01 1,50E+01 * 
G1-F19-5 12 G1-M5 G1-P2 2,12E+01 2,12E+01 * 
G1-F20-5 12 G1-M4 G1-P1 1,43E+01 1,43E+01 * 
G1-F21-5 12 G1-M1 G1-P1 1,68E+01 1,58E+01 * 
G2-F1 12 G2-M4 G2-P1 2,17E+01 2,06E+01 * 
G2-F2 11 G2-M2 G2-P1 2,00E+01 2,00E+01 * 
G2-F3 12 G2-M6 G2-P1 1,75E+01 1,59E+01 * 
G2-F4 12 G2-M1 G2-P1 1,87E+01 1,87E+01 * 
G2-F5 11 G2-M5 G2-P1 1,49E+01 1,45E+01 * 
G2-F6 11 G2-M1 G2-P2 2,36E+01 1,72E+01 * 
G2-F7 11 G2-M6 G2-P1 1,25E+01 8,86E+00 * 
G2-F8 12 G2-M2 G2-P1 2,37E+01 2,37E+01 * 
G2-F9 11 G2-M3 G2-P1 1,60E+01 1,11E+01 * 
G2-F10 12 G2-M5 G2-P1 1,66E+01 1,39E+01 * 
G2-F12 12 G2-M4 G2-P1 2,49E+01 2,49E+01 * 
G2-F14 12 G2-M3 G2-P1 1,47E+01 1,36E+01 * 
G2-F16 11 G2-M5 G2-P2 1,96E+01 1,61E+01 * 
G2-F17 12 G2-M6 G2-P1 1,73E+01 1,51E+01 * 
G2-F18 12 G2-M4 G2-P1 2,35E+01 2,02E+01 * 
G2-F19 12 G2-M2 G2-P1 2,21E+01 1,57E+01 * 
G2-F21 12 G2-M3 G2-P1 1,59E+01 1,55E+01 * 
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G2-F22 10 G2-M2 G2-P1 2,25E+01 2,18E+01 * 
G2-F23 12 G2-M5 G2-P1 1,81E+01 1,05E+01 * 
G2-F25 12 G2-M4 G2-P1 2,50E+01 2,50E+01 * 
G2-F26 12 G2-M6 G2-P1 1,58E+01 1,39E+01 * 
G2-F27 12 G2-M1 G2-P1 1,60E+01 1,59E+01 * 
G2-F29 12 G2-M2 G2-P1 1,99E+01 1,99E+01 * 
G2-F30 10 G2-M1 G2-P2 1,62E+01 1,38E+01 * 
G2-F31 12 G2-M3 G2-P1 1,79E+01 1,61E+01 * 
G2-F32 12 G2-M4 G2-P1 2,95E+01 2,95E+01 * 
G2-F1-2 12 G2-M4 G2-P1 1,82E+01 1,82E+01 * 
G2-F3-2 12 G2-M1 G2-P2 2,14E+01 2,14E+01 * 
G2-F4-2 12 G2-M2 G2-P1 2,49E+01 2,28E+01 * 
G2-F5-2 12 G2-M6 G2-P1 1,71E+01 1,39E+01 * 
G2-F6-2 11 G2-M4 G2-P1 2,03E+01 2,03E+01 * 
G2-F7-2 12 G2-M1 G2-P1 2,39E+01 2,39E+01 * 
G2-F8-2 8 G2-M5 G2-P1 1,16E+01 5,23E+00 - 
G2-F9-2 12 G2-M1 G2-P2 2,67E+01 2,30E+01 * 
G2-F10-2 12 G2-M4 G2-P1 2,69E+01 2,68E+01 * 
G2-F12-2 12 G2-M6 G2-P1 1,74E+01 8,97E+00 * 
G2-F13-2 12 G2-M5 G2-P1 1,67E+01 1,46E+01 * 
G2-F15-2 12 G2-M1 G2-P2 2,43E+01 1,13E+01 * 
G2-F16-2 12 G2-M2 G2-P1 1,93E+01 1,93E+01 * 
G2-F19-2 12 G2-M6 G2-P1 1,62E+01 1,62E+01 * 
G2-F20-2 12 G2-M2 G2-P1 1,82E+01 1,82E+01 * 
G2-F21-2 12 G2-M5 G2-P1 1,85E+01 1,85E+01 * 
G2-F23-2 10 G2-M1 G2-P2 1,96E+01 1,45E+01 * 
G2-F24-2 12 G2-M5 G2-P1 1,84E+01 1,54E+01 * 
G2-F25-2 12 G2-M4 G2-P1 1,98E+01 1,98E+01 * 
G2-F26-2 11 G2-M2 G2-P1 2,44E+01 2,44E+01 * 
G2-F27-2 12 G2-M6 G2-P1 1,83E+01 1,48E+01 * 
G2-F1-3 12 G2-M6 G2-P1 1,97E+01 1,80E+01 * 
G2-F2-3 12 G2-M4 G2-P1 2,52E+01 2,52E+01 * 
G2-F3-3 12 G2-M1 G2-P1 1,67E+01 1,67E+01 * 
G2-F4-3 12 G2-M5 G2-P1 1,78E+01 1,42E+01 * 
G2-F5-3 11 G2-M2 G2-P1 2,25E+01 2,10E+01 * 
G2-F7-3 12 G2-M2 G2-P2 2,29E+01 2,29E+01 * 
G2-F8-3 12 G2-M6 G2-P1 2,19E+01 2,19E+01 * 
G2-F9-3 12 G2-M4 G2-P1 2,31E+01 2,31E+01 * 
G2-F10-3 10 G2-M1 G2-P2 2,54E+01 1,95E+01 * 
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G2-F11-3 12 G2-M6 G2-P1 1,71E+01 1,33E+01 * 
G2-F12-3 12 G2-M2 G2-P2 2,47E+01 2,32E+01 * 
G2-F13-3 12 G2-M1 G2-P1 2,31E+01 2,31E+01 * 
G2-F14-3 12 G2-M5 G2-P1 1,54E+01 9,27E+00 * 
G2-F15-3 8 G2-M4 G2-P1 1,32E+01 1,13E+01 * 
G2-F17-3 11 G2-M2 G2-P1 2,18E+01 1,58E+01 * 
G2-F18-3 12 G2-M4 G2-P1 2,49E+01 2,49E+01 * 
G2-F20-3 11 G2-M5 G2-P1 1,49E+01 1,49E+01 * 
G2-F21-3 12 G2-M5 G2-P1 1,59E+01 8,62E+00 * 
G2-F22-3 11 G2-M2 G2-P1 1,99E+01 1,86E+01 * 
G2-F23-3 12 G2-M6 G2-P1 1,51E+01 1,02E+01 * 
G2-F27-3 11 G2-M1 G2-P2 2,72E+01 2,34E+01 * 
G2-F28-3 12 G2-M4 G2-P1 2,20E+01 2,02E+01 * 
G2-F1-4 12 G2-M4 G2-P1 2,72E+01 2,49E+01 * 
G2-F2-4 12 G2-M5 G2-P1 1,60E+01 1,60E+01 * 
G2-F3-4 12 G2-M3 G2-P1 1,88E+01 1,63E+01 * 
G2-F4-4 12 G2-M6 G2-P1 1,77E+01 1,53E+01 * 
G2-F5-4 11 G2-M1 G2-P2 2,28E+01 1,78E+01 * 
G2-F7-4 12 G2-M5 G2-P1 1,79E+01 1,42E+01 * 
G2-F8-4 12 G2-M3 G2-P1 1,57E+01 1,47E+01 * 
G2-F9-4 12 G2-M4 G2-P1 2,67E+01 2,67E+01 * 
G2-F10-4 12 G2-M1 G2-P1 1,81E+01 1,24E+01 * 
G2-F11-4 12 G2-M6 G2-P1 1,95E+01 1,80E+01 * 
G2-F12-4 11 G2-M1 G2-P2 2,56E+01 2,53E+01 * 
G2-F13-4 12 G2-M3 G2-P1 1,59E+01 1,36E+01 * 
G2-F14-4 11 G2-M5 G2-P2 2,10E+01 1,44E+01 * 
G2-F15-4 12 G2-M1 G2-P2 2,23E+01 1,88E+01 * 
G2-F16-4 12 G2-M6 G2-P1 1,62E+01 1,62E+01 * 
G2-F17-4 11 G2-M3 G2-P1 1,44E+01 1,00E+01 * 
G2-F19-4 12 G2-M1 G2-P1 1,66E+01 1,66E+01 * 
G2-F20-4 12 G2-M3 G2-P1 1,70E+01 1,45E+01 * 
G2-F21-4 12 G2-M1 G2-P2 2,37E+01 2,19E+01 * 
G2-F22-4 12 G2-M5 G2-P1 1,84E+01 1,66E+01 * 
G2-F23-4 11 G2-M6 G2-P1 1,59E+01 1,06E+01 * 
G2-F24-4 11 G2-M3 G2-P2 2,01E+01 1,79E+01 * 
G2-F3-5 11 G2-M6 G2-P2 2,33E+01 1,76E+01 * 
G2-F4-5 12 G2-M5 G2-P1 1,88E+01 1,60E+01 * 
G2-F8-5 11 G2-M5 G2-P2 1,91E+01 1,66E+01 * 
G2-F9-5 12 G2-M6 G2-P1 2,02E+01 1,12E+01 * 
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G2-F10-5 12 G2-M2 G2-P1 2,41E+01 2,41E+01 * 
G4-F1 11 G4-M6 G4-P2 1,99E+01 1,27E+01 * 
G4-F2 12 G4-M5 G4-P1 1,92E+01 1,92E+01 * 
G4-F4 8 G4-M4 G4-P2 1,45E+01 1,17E+01 * 
G4-F5 12 G4-M4 G4-P1 1,67E+01 8,84E+00 * 
G4-F8 11 G4-M1 G4-P2 1,70E+01 1,50E+01 * 
G4-F9 11 G4-M3 G4-P2 1,52E+01 2,47E+00 - 
G4-F12 11 G4-M1 G4-P2 1,61E+01 1,45E+01 * 
G4-F13 11 G4-M6 G4-P3 1,82E+01 1,74E+01 * 
G4-F14 11 G4-M5 G4-P2 1,96E+01 1,80E+01 * 
G4-F16 11 G4-M4 G4-P2 2,14E+01 2,14E+01 * 
G4-F17 12 G4-M1 G4-P3 1,84E+01 1,84E+01 * 
G4-F19 11 G4-M1 G4-P2 1,94E+01 1,94E+01 * 
G4-F21 10 G4-M6 G4-P3 1,23E+01 6,62E+00 + 
G4-F22 12 G4-M4 G4-P3 2,09E+01 2,09E+01 * 
G4-F23 7 G4-M1 G4-P2 7,78E+00 6,75E-01 - 
G4-F24 11 G4-M2 G4-P2 1,50E+01 1,21E+01 * 
G4-F25 11 G4-M5 G4-P3 1,69E+01 1,34E+01 * 
G4-F1-2 12 G4-M4 G4-P3 1,86E+01 1,76E+01 * 
G4-F2-2 12 G4-M3 G4-P3 2,03E+01 1,05E+01 * 
G4-F3-2 12 G4-M1 G4-P2 1,70E+01 1,39E+01 * 
G4-F5-2 12 G4-M2 G4-P2 1,92E+01 1,92E+01 * 
G4-F6-2 11 G4-M6 G4-P3 1,61E+01 1,20E+01 * 
G4-F7-2 12 G4-M2 G4-P2 2,56E+01 2,56E+01 * 
G4-F8-2 10 G4-M3 G4-P2 1,29E+01 1,29E+01 * 
G4-F9-2 12 G4-M1 G4-P2 1,61E+01 1,59E+01 * 
G4-F12-2 11 G4-M1 G4-P2 1,62E+01 1,62E+01 * 
G4-F13-2 11 G4-M4 G4-P3 1,58E+01 1,58E+01 * 
G4-F16-2 11 G4-M6 G4-P2 1,91E+01 1,69E+01 * 
G4-F17-2 11 G4-M3 G4-P2 1,67E+01 8,71E+00 * 
G4-F18-2 11 G4-M2 G4-P3 1,55E+01 1,10E+01 * 
G4-F19-2 11 G4-M1 G4-P2 1,81E+01 1,81E+01 * 
G4-F20-2 12 G4-M4 G4-P3 2,23E+01 2,04E+01 * 
G4-F22-2 12 G4-M2 G4-P2 2,07E+01 1,53E+01 * 
G4-F24-2 11 G4-M6 G4-P3 1,81E+01 4,96E+00 - 
G4-F25-2 12 G4-M6 G4-P3 2,12E+01 1,24E+01 * 
G4-F26-2 11 G4-M3 G4-P3 1,31E+01 5,24E+00 - 
G4-F27-2 11 G4-M4 G4-P2 1,73E+01 9,90E+00 * 
G4-F28-2 11 G4-M2 G4-P2 1,65E+01 1,18E+01 * 
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G4-F1-3 7 G4-M1 G4-P3 7,87E+00 4,37E+00 - 
G4-F2-3 11 G4-M5 G4-P2 2,28E+01 1,31E+01 * 
G4-F3-3 12 G4-M4 G4-P3 2,30E+01 1,66E+01 * 
G4-F4-3 12 G4-M2 G4-P2 1,78E+01 1,06E+01 * 
G4-F6-3 11 G4-M3 G4-P2 1,88E+01 8,94E+00 * 
G4-F7-3 12 G4-M2 G4-P2 1,95E+01 1,93E+01 * 
G4-F8-3 11 G4-M4 G4-P3 2,06E+01 1,70E+01 * 
G4-F9-3 12 G4-M5 G4-P3 1,85E+01 1,52E+01 * 
G4-F11-3 11 G4-M6 G4-P3 1,66E+01 1,49E+01 * 
G4-F13-3 12 G4-M2 G4-P2 2,28E+01 2,28E+01 * 
G4-F15-3 11 G4-M4 G4-P2 1,71E+01 1,59E+01 * 
G4-F17-3 12 G4-M1 G4-P2 1,72E+01 1,72E+01 * 
G4-F18-3 11 G4-M1 G4-P3 1,52E+01 1,43E+01 * 
G4-F20-3 12 G4-M2 G4-P2 2,00E+01 1,79E+01 * 
G4-F21-3 11 G4-M6 G4-P3 1,88E+01 7,97E+00 * 
G4-F22-3 11 G4-M4 G4-P2 2,18E+01 1,79E+01 * 
G4-F23-3 12 G4-M5 G4-P3 2,02E+01 1,54E+01 * 
G4-F25-3 11 G4-M2 G4-P3 1,34E+01 5,41E+00 - 
G4-F26-3 11 G4-M5 G4-P3 1,89E+01 1,20E+01 * 
G4-F28-3 11 G4-M4 G4-P2 2,21E+01 1,93E+01 * 
G4-F29-3 10 G4-M6 G4-P3 1,77E+01 6,33E+00 + 
G4-F1-4 11 G4-M4 G4-P2 2,11E+01 2,09E+01 * 
G4-F2-4 11 G4-M4 G4-P2 1,78E+01 1,78E+01 * 
G4-F4-4 12 G4-M2 G4-P2 2,06E+01 1,54E+01 * 
G4-F5-4 12 G4-M1 G4-P2 1,45E+01 1,41E+01 * 
G4-F7-4 11 G4-M4 G4-P3 1,98E+01 1,77E+01 * 
G4-F8-4 11 G4-M6 G4-P3 2,05E+01 2,01E+01 * 
G4-F10-4 12 G4-M2 G4-P2 2,08E+01 2,03E+01 * 
G4-F11-4 12 G4-M1 G4-P3 1,67E+01 1,52E+01 * 
G4-F12-4 12 G4-M1 G4-P2 1,79E+01 1,79E+01 * 
G4-F13-4 9 G4-M3 G4-P2 1,11E+01 6,84E-01 - 
G4-F14-4 11 G4-M6 G4-P3 2,22E+01 2,15E+01 * 
G4-F15-4 12 G4-M2 G4-P2 2,23E+01 1,88E+01 * 
G4-F16-4 11 G4-M4 G4-P2 1,76E+01 1,65E+01 * 
G4-F20-4 12 G4-M2 G4-P2 1,71E+01 1,20E+01 * 
G4-F21-4 12 G4-M4 G4-P3 2,09E+01 2,09E+01 * 
G4-F24-4 11 G4-M1 G4-P2 1,83E+01 1,83E+01 * 
G4-F26-4 11 G4-M3 G4-P3 1,85E+01 1,76E+01 * 
G4-F1-5 12 G4-M1 G4-P2 1,73E+01 1,50E+01 * 
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G4-F2-5 11 G4-M4 G4-P3 1,87E+01 1,61E+01 * 
G4-F3-5 12 G4-M2 G4-P2 1,94E+01 1,47E+01 * 
G4-F5-5 10 G4-M3 G4-P3 1,23E+01 9,16E+00 * 
G4-F6-5 12 G4-M1 G4-P2 1,82E+01 1,82E+01 * 
G4-F7-5 12 G4-M2 G4-P2 1,83E+01 1,46E+01 * 
G4-F9-5 12 G4-M4 G4-P3 2,24E+01 2,14E+01 * 
G4-F10-5 12 G4-M3 G4-P3 2,18E+01 1,85E+01 * 
G4-F11-5 12 G4-M4 G4-P3 2,16E+01 1,57E+01 * 
G4-F12-5 12 G4-M1 G4-P2 1,59E+01 1,45E+01 * 
G4-F13-5 12 G4-M2 G4-P2 2,18E+01 1,53E+01 * 
G4-F15-5 12 G4-M2 G4-P3 1,95E+01 1,86E+01 * 
G4-F16-5 11 G4-M1 G4-P3 1,50E+01 1,21E+01 * 
G4-F17-5 0         excluído  
G4-F18-5 12 G4-M4 G4-P3 1,96E+01 1,96E+01 * 
G4-F19-5 11 G4-M1 G4-P3 1,43E+01 1,37E+01 * 
G4-F20-5 12 G4-M2 G4-P2 1,96E+01 1,31E+01 * 
G4-F22-5 12 G4-M4 G4-P3 1,77E+01 1,76E+01 * 
G4-F23-5 12 G4-M2 G4-P2 2,00E+01 1,31E+01 * 
G4-F24-5 11 G4-M1 G4-P3 1,68E+01 1,57E+01 * 
G5-F2 10 G5-M1 G5-P1 1,63E+01 1,63E+01 * 
G5-F4 11 G5-M3 G5-P2 1,30E+01 1,30E+01 * 
G5-F5 12 G5-M6 G5-P1 1,85E+01 1,85E+01 * 
G5-F6 11 G5-M3 G5-P2 1,63E+01 1,09E+01 * 
G5-F7 12 G5-M4 G5-P1 1,65E+01 1,65E+01 * 
G5-F8 11 G5-M1 G5-P1 2,01E+01 2,01E+01 * 
G5-F9 12 G5-M6 G5-P1 1,88E+01 1,88E+01 * 
G5-F10 12 G5-M5 G5-P1 1,79E+01 1,79E+01 * 
G5-F11 12 G5-M2 G5-P2 1,82E+01 1,82E+01 * 
G5-F12 11 G5-M1 G5-P1 1,90E+01 1,90E+01 * 
G5-F13 11 G5-M6 G5-P2 1,41E+01 5,47E+00 - 
G5-F15 10 G5-M2 G5-P2 1,14E+01 8,65E+00 * 
G5-F16 12 G5-M6 G5-P2 1,39E+01 9,50E+00 * 
G5-F18 11 G5-M2 G5-P2 1,99E+01 1,33E+01 * 
G5-F19 12 G5-M4 G5-P2 1,69E+01 1,60E+01 * 
G5-F20 11 G5-M1 G5-P1 1,88E+01 1,88E+01 * 
G5-F21 12 G5-M5 G5-P1 2,37E+01 2,37E+01 * 
G5-F22 12 G5-M5 G5-P1 2,10E+01 2,10E+01 * 
G5-F24 12 G5-M1 G5-P2 2,43E+01 1,67E+01 * 
G5-F26 12 G5-M6 G5-P1 1,60E+01 1,60E+01 * 
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G5-F27 12 G5-M1 G5-P1 1,73E+01 1,68E+01 * 
G5-F28 11 G5-M2 G5-P2 1,83E+01 1,72E+01 * 
G5-F29 11 G5-M4 G5-P2 1,78E+01 1,18E+01 * 
G5-F31 11 G5-M5 G5-P1 1,45E+01 1,27E+01 * 
G5-F2-2 11 G5-M2 G5-P2 1,91E+01 1,73E+01 * 
G5-F3-2 12 G5-M6 G5-P1 1,97E+01 1,90E+01 * 
G5-F4-2 11 G5-M1 G5-P1 1,63E+01 1,18E+01 * 
G5-F5-2 12 G5-M5 G5-P1 1,75E+01 1,57E+01 * 
G5-F7-2 12 G5-M1 G5-P1 2,07E+01 1,87E+01 * 
G5-F8-2 11 G5-M2 G5-P2 2,12E+01 2,12E+01 * 
G5-F9-2 12 G5-M6 G5-P1 1,60E+01 1,40E+01 * 
G5-F10-2 12 G5-M4 G5-P2 1,98E+01 1,17E+01 * 
G5-F11-2 12 G5-M5 G5-P1 2,01E+01 2,01E+01 * 
G6-F29-2 12 G5-M2 G5-P2 1,61E+01 1,20E+01 * 
G5-F17-2 12 G5-M5 G5-P1 2,24E+01 2,24E+01 * 
G5-F18-2 11 G5-M2 G5-P2 1,49E+01 9,66E+00 * 
G5-F19-2 12 G5-M5 G5-P1 2,15E+01 2,15E+01 * 
G5-F20-2 11 G5-M1 G5-P2 1,88E+01 1,39E+01 * 
G5-F21-2 11 G5-M3 G5-P2 1,88E+01 1,88E+01 * 
G5-F22-2 11 G5-M1 G5-P1 1,91E+01 1,91E+01 * 
G5-F23-2 11 G5-M2 G5-P2 1,70E+01 1,70E+01 * 
G5-F24-2 12 G5-M5 G5-P1 2,07E+01 2,07E+01 * 
G5-F28-2 12 G5-M5 G5-P1 1,90E+01 1,42E+01 * 
G5-F30-2 11 G5-M6 G5-P2 1,75E+01 1,21E+01 * 
G5-F32-2 11 G5-M1 G5-P1 1,71E+01 1,50E+01 * 
G5-F1-3 12 G5-M6 G5-P1 1,98E+01 1,71E+01 * 
G5-F3-3 12 G5-M5 G5-P1 2,28E+01 2,12E+01 * 
G5-F4-3 12 G5-M2 G5-P2 1,86E+01 1,67E+01 * 
G5-F5-3 11 G5-M1 G5-P2 1,66E+01 1,14E+01 * 
G5-F9-3 12 G5-M6 G5-P1 1,45E+01 1,29E+01 * 
G5-F10-3 12 G5-M5 G5-P1 2,21E+01 2,11E+01 * 
G5-F11-3 11 G5-M1 G5-P1 1,61E+01 1,16E+01 * 
G5-F13-3 11 G5-M2 G5-P2 1,44E+01 8,65E+00 * 
G5-F14-3 12 G5-M4 G5-P2 1,97E+01 1,75E+01 * 
G5-F16-3 12 G5-M5 G5-P1 2,28E+01 2,28E+01 * 
G5-F18-3 12 G5-M6 G5-P1 1,92E+01 1,92E+01 * 
G5-F19-3 11 G5-M2 G5-P1 2,00E+01 2,00E+01 * 
G5-F20-3 12 G5-M4 G5-P2 2,19E+01 2,08E+01 * 
G5-F21-3 11 G5-M4 G5-P2 2,16E+01 1,86E+01 * 
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G5-F22-3 12 G5-M5 G5-P1 2,37E+01 2,37E+01 * 
G5-F24-3 12 G5-M1 G5-P2 2,31E+01 1,85E+01 * 
G5-F25-3 10 G5-M2 G5-P2 1,42E+01 6,23E+00 - 
G5-F26-3 12 G5-M4 G5-P1 2,24E+01 1,99E+01 * 
G5-F27-3 12 G5-M5 G5-P1 1,85E+01 1,80E+01 * 
G5-F28-3 12 G5-M6 G5-P1 1,89E+01 1,80E+01 * 
G5-F1-4 12 G5-M4 G5-P1 1,88E+01 1,88E+01 * 
G5-F2-4 11 G5-M2 G5-P2 1,86E+01 1,27E+01 * 
G5-F6-4 10 G5-M2 G5-P2 1,63E+01 7,61E+00 * 
G5-F7-4 11 G5-M4 G5-P2 2,31E+01 2,23E+01 * 
G5-F9-4 11 G5-M3 G5-P1 1,86E+01 1,81E+01 * 
G5-F10-4 10 G5-M1 G5-P2 1,64E+01 1,04E+01 * 
G5-F11-4 11 G5-M4 G5-P2 1,45E+01 1,11E+01 * 
G5-F13-4 9 G5-M2 G5-P2 1,59E+01 1,10E+01 * 
G5-F14-4 11 G5-M3 G5-P2 1,98E+01 1,62E+01 * 
G5-F15-4 12 G5-M4 G5-P1 2,14E+01 2,14E+01 * 
G5-F16-4 11 G5-M1 G5-P1 1,58E+01 1,58E+01 * 
G5-F17-4 12 G5-M2 G5-P1 1,84E+01 1,84E+01 * 
G5-F19-4 12 G5-M3 G5-P2 1,63E+01 8,68E+00 * 
G5-F21-4 11 G5-M1 G5-P1 1,66E+01 1,66E+01 * 
G5-F23-4 11 G5-M1 G5-P1 1,45E+01 1,45E+01 * 
G5-F24-4 12 G5-M6 G5-P1 1,79E+01 1,79E+01 * 
G5-F28-4 12 G5-M4 G5-P2 2,33E+01 1,92E+01 * 
G5-F29-4 10 G5-M2 G5-P2 1,90E+01 1,90E+01 * 
G5-F30-4 12 G5-M5 G5-P1 2,39E+01 2,39E+01 * 
G5-F1-5 10 G5-M3 G5-P2 1,41E+01 5,96E+00 - 
G5-F2-5 11 G5-M1 G5-P2 1,85E+01 4,61E+00 - 
G5-F3-5 12 G5-M5 G5-P1 1,98E+01 1,98E+01 * 
G5-F4-5 12 G5-M2 G5-P1 2,22E+01 1,78E+01 * 
G5-F5-5 11 G5-M6 G5-P2 1,57E+01 1,21E+01 * 
G5-F6-5 12 G5-M4 G5-P2 2,22E+01 2,22E+01 * 
G5-F7-5 11 G5-M2 G5-P2 1,69E+01 1,11E+01 * 
G5-F8-5 10 G5-M3 G5-P1 1,54E+01 1,39E+01 * 
G5-F9-5 12 G5-M4 G5-P2 1,92E+01 1,45E+01 * 
G5-F10-5 11 G5-M5 G5-P1 1,62E+01 1,62E+01 * 
G5-F11-5 11 G5-M1 G5-P2 1,91E+01 1,17E+01 * 
G5-F12-5 12 G5-M6 G5-P1 2,02E+01 1,77E+01 * 
G6-F1 11 G6-M3 G6-P1 1,85E+01 1,28E+01 * 
G6-F4 12 G6-M5 G6-P1 1,94E+01 1,15E+01 * 
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G6-F5 12 G6-M1 G6-P2 2,22E+01 2,22E+01 * 
G6-F6 11 G6-M1 G6-P2 2,38E+01 2,38E+01 * 
G6-F7 11 G6-M4 G6-P2 1,66E+01 1,38E+01 * 
G6-F8 11 G6-M5 G6-P1 1,52E+01 1,08E+01 * 
G6-F9 12 G6-M3 G6-P2 2,02E+01 1,66E+01 * 
G6-F12 12 G6-M1 G6-P2 2,06E+01 1,65E+01 * 
G6-F13 12 G6-M3 G6-P2 2,20E+01 1,58E+01 * 
G6-F14 11 G6-M5 G6-P1 1,44E+01 1,12E+01 * 
G6-F17 11 G6-M1 G6-P2 1,89E+01 1,59E+01 * 
G6-F18 10 G6-M6 G6-P2 1,79E+01 1,79E+01 * 
G6-F21 11 G6-M3 G6-P1 1,73E+01 7,53E+00 * 
G6-F22 12 G6-M3 G6-P1 2,12E+01 2,12E+01 * 
G6-F24 11 G6-M6 G6-P2 1,88E+01 1,23E+01 * 
G6-F25 12 G6-M5 G6-P1 1,79E+01 1,79E+01 * 
G6-F26 11 G6-M1 G6-P1 1,58E+01 1,58E+01 * 
G6-F27 12 G6-M5 G6-P1 1,85E+01 1,85E+01 * 
G6-F28 11 G6-M4 G6-P2 1,53E+01 1,53E+01 * 
G6-F30 9 G6-M6 G6-P2 1,37E+01 1,07E+01 * 
G6-F31 11 G6-M1 G6-P1 1,49E+01 1,49E+01 * 
G6-F1-2 10 G6-M6 G6-P2 1,93E+01 1,78E+01 * 
G6-F3-2 11 G6-M4 G6-P2 1,80E+01 1,80E+01 * 
G6-F4-2 12 G6-M1 G6-P1 1,98E+01 1,76E+01 * 
G6-F5-2 11 G6-M3 G6-P1 1,57E+01 9,68E+00 * 
G6-F8-2 12 G6-M3 G6-P1 2,27E+01 1,32E+01 * 
G6-F9-2 12 G6-M1 G6-P2 2,21E+01 2,21E+01 * 
G6-F12-2 11 G6-M5 G6-P2 1,42E+01 1,41E+01 * 
G6-F16-2 12 G6-M5 G6-P1 1,93E+01 1,54E+01 * 
G6-F20-2 11 G6-M2 G6-P2 1,43E+01 8,34E+00 * 
G6-F21-2 12 G6-M1 G6-P2 2,56E+01 2,35E+01 * 
G6-F22-2 12 G6-M5 G6-P2 2,11E+01 1,64E+01 * 
G6-F24-2 12 G6-M1 G6-P2 1,79E+01 1,79E+01 * 
G6-F26-2 11 G6-M3 G6-P2 2,23E+01 1,26E+01 * 
G6-F28-2 12 G6-M5 G6-P1 1,74E+01 1,09E+01 * 
G6-F30-2 11 G6-M1 G6-P1 1,76E+01 1,21E+01 * 
G6-F31-2 12 G6-M5 G6-P2 2,10E+01 1,03E+01 * 
G6-F32-2 11 G6-M6 G6-P2 2,27E+01 2,08E+01 * 
G6-F33-2 10 G6-M4 G6-P2 1,55E+01 1,32E+01 * 
G6-F1-3 12 G6-M5 G6-P2 1,85E+01 1,85E+01 * 
G6-F3-3 11 G6-M3 G6-P2 1,73E+01 1,31E+01 * 
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G6-F4-3 11 G6-M1 G6-P1 1,68E+01 1,59E+01 * 
G6-F5-3 10 G6-M6 G6-P2 1,68E+01 1,03E+01 * 
G6-F7-3 11 G6-M1 G6-P2 1,81E+01 1,72E+01 * 
G6-F9-3 12 G6-M6 G6-P2 2,61E+01 2,57E+01 * 
G6-F14-3 11 G6-M1 G6-P2 1,96E+01 1,55E+01 * 
G6-F15-3 12 G6-M5 G6-P2 2,02E+01 2,02E+01 * 
G6-F16-3 11 G6-M4 G6-P2 2,00E+01 1,74E+01 * 
G6-F17-3 10 G6-M6 G6-P2 1,66E+01 1,66E+01 * 
G6-F18-3 12 G6-M5 G6-P1 1,76E+01 1,76E+01 * 
G6-F20-3 12 G6-M1 G6-P2 2,41E+01 2,41E+01 * 
G6-F24-3 11 G6-M4 G6-P2 1,49E+01 9,19E+00 * 
G6-F25-3 12 G6-M4 G6-P2 2,30E+01 1,61E+01 * 
G6-F26-3 12 G6-M5 G6-P2 1,83E+01 1,83E+01 * 
G6-F27-3 12 G6-M1 G6-P2 1,82E+01 1,51E+01 * 
G6-F1-4 12 G6-M4 G6-P1 1,89E+01 1,32E+01 * 
G6-F2-4 11 G6-M3 G6-P2 2,34E+01 1,79E+01 * 
G6-F3-4 12 G6-M1 G6-P1 2,08E+01 1,65E+01 * 
G6-F5-4 10 G6-M6 G6-P2 1,90E+01 1,68E+01 * 
G6-F6-4 12 G6-M5 G6-P1 1,51E+01 1,49E+01 * 
G6-F7-4 12 G6-M1 G6-P2 1,99E+01 1,99E+01 * 
G6-F8-4 11 G6-M1 G6-P2 2,27E+01 2,27E+01 * 
G6-F11-4 10 G6-M6 G6-P2 2,01E+01 1,75E+01 * 
G6-F12-4 12 G6-M5 G6-P2 1,61E+01 1,48E+01 * 
G6-F13-4 12 G6-M1 G6-P2 2,69E+01 2,69E+01 * 
G6-F14-4 11 G6-M5 G6-P1 1,33E+01 7,19E+00 * 
G6-F15-4 11 G6-M3 G6-P1 1,86E+01 8,97E+00 * 
G6-F17-4 11 G6-M6 G6-P2 2,76E+01 2,76E+01 * 
G6-F18-4 11 G6-M4 G6-P2 1,88E+01 1,88E+01 * 
G6-F20-4 11 G6-M5 G6-P1 1,54E+01 1,43E+01 * 
G6-F21-4 12 G6-M5 G6-P1 1,79E+01 1,79E+01 * 
G6-F23-4 12 G6-M1 G6-P2 2,09E+01 2,09E+01 * 
G6-F25-4 11 G6-M3 G6-P2 2,19E+01 2,19E+01 * 
G6-F26-4 12 G6-M1 G6-P2 2,02E+01 2,02E+01 * 
G6-F1-5 11 G6-M4 G6-P1 1,72E+01 1,72E+01 * 
G6-F2-5 10 G6-M6 G6-P2 2,11E+01 1,71E+01 * 
G6-F4-5 12 G6-M1 G6-P1 1,76E+01 1,52E+01 * 
G6-F5-5 12 G6-M1 G6-P1 2,04E+01 1,70E+01 * 
G6-F6-5 12 G6-M5 G6-P2 1,85E+01 1,85E+01 * 
G6-F7-5 10 G6-M4 G6-P2 1,54E+01 1,32E+01 * 
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G6-F8-5 11 G6-M3 G6-P1 1,44E+01 1,15E+01 * 
G6-F9-5 11 G6-M6 G6-P2 2,11E+01 2,11E+01 * 
G6-F10-5 12 G6-M5 G6-P1 1,91E+01 1,91E+01 * 
G6-F12-5 11 G6-M1 G6-P1 1,82E+01 1,60E+01 * 
G6-F13-5 11 G6-M6 G6-P2 2,31E+01 2,31E+01 * 
G6-F14-5 11 G6-M3 G6-P1 2,10E+01 2,02E+01 * 
G6-F15-5 12 G6-M4 G6-P1 1,79E+01 1,33E+01 * 
G6-F16-5 11 G6-M1 G6-P1 2,06E+01 2,06E+01 * 
G6-F18-5 11 G6-M6 G6-P2 2,66E+01 2,66E+01 * 
G6-F19-5 10 G6-M6 G6-P2 2,04E+01 2,04E+01 * 
G6-F20-5 12 G6-M5 G6-P1 1,68E+01 1,17E+01 * 
G6-F21-5 11 G6-M4 G6-P1 1,64E+01 1,12E+01 * 
G6-F22-5 11 G6-M1 G6-P1 1,91E+01 1,03E+01 * 
G6-F23-5 11 G6-M5 G6-P1 1,54E+01 1,54E+01 * 
G6-F24-5 12 G6-M4 G6-P1 1,47E+01 1,47E+01 * 
G6-F25-5 10 G6-M6 G6-P2 1,70E+01 1,00E+01 * 
G7-F1 11 G7-M4 G7-P1 1,34E+01 1,23E+01 * 
G7-F3 12 G7-M2 G7-P1 1,75E+01 1,34E+01 * 
G7-F4 11 G7-M3 G7-P2 2,25E+01 1,33E+01 * 
G7-F5 12 G7-M6 G7-P2 1,97E+01 1,97E+01 * 
G7-F7 11 G7-M6 G7-P2 1,49E+01 1,39E+01 * 
G7-F9 11 G7-M5 G7-P2 2,49E+01 2,49E+01 * 
G7-F12 11 G7-M5 G7-P1 1,76E+01 1,31E+01 * 
G7-F13 12 G7-M4 G7-P1 2,44E+01 2,44E+01 * 
G7-F15 12 G7-M3 G7-P2 2,43E+01 1,99E+01 * 
G7-F16 12 G7-M4 G7-P1 1,84E+01 1,84E+01 * 
G7-F17 12 G7-M5 G7-P1 2,15E+01 2,15E+01 * 
G7-F18 12 G7-M6 G7-P2 1,85E+01 1,69E+01 * 
G7-F19 12 G7-M3 G7-P1 2,30E+01 1,72E+01 * 
G7-F20 12 G7-M6 G7-P2 1,82E+01 1,71E+01 * 
G7-F24 12 G7-M2 G7-P1 1,85E+01 1,85E+01 * 
G7-F25 12 G7-M3 G7-P1 2,61E+01 2,61E+01 * 
G7-F27 10 G7-M4 G7-P1 1,31E+01 1,05E+01 * 
G7-F28 12 G7-M5 G7-P2 2,46E+01 1,72E+01 * 
G7-F1-2 12 G7-M4 G7-P1 1,82E+01 1,82E+01 * 
G7-F2-2 12 G7-M5 G7-P2 2,98E+01 2,90E+01 * 
G7-F4-2 12 G7-M2 G7-P2 2,04E+01 1,43E+01 * 
G7-F5-2 12 G7-M3 G7-P2 2,55E+01 1,62E+01 * 
G7-F6-2 12 G7-M6 G7-P2 2,02E+01 1,77E+01 * 
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G7-F7-2 11 G7-M3 G7-P2 2,14E+01 2,14E+01 * 
G7-F11-2 12 G7-M5 G7-P2 2,49E+01 2,49E+01 * 
G7-F13-2 12 G7-M2 G7-P2 1,46E+01 4,94E+00 - 
G7-F14-2 12 G7-M5 G7-P2 2,72E+01 2,35E+01 * 
G7-F15-2 11 G7-M6 G7-P2 1,82E+01 1,82E+01 * 
G7-F16-2 12 G7-M2 G7-P2 1,30E+01 4,94E+00 - 
G7-F17-2 12 G7-M4 G7-P1 1,86E+01 1,66E+01 * 
G7-F18-2 12 G7-M5 G7-P1 1,57E+01 1,57E+01 * 
G7-F21-2 12 G7-M2 G7-P2 1,88E+01 1,55E+01 * 
G7-F23-2 12 G7-M5 G7-P2 2,61E+01 2,24E+01 * 
G7-F25-2 12 G7-M6 G7-P2 1,71E+01 1,71E+01 * 
G7-F26-2 12 G7-M5 G7-P1 1,82E+01 1,82E+01 * 
G7-F28-2 12 G7-M1 G7-P1 1,61E+01 7,93E+00 * 
G7-F29-2 12 G7-M2 G7-P2 1,58E+01 1,58E+01 * 
G7-F1-3 11 G7-M4 G7-P1 1,58E+01 1,55E+01 * 
G7-F2-3 12 G7-M2 G7-P2 2,04E+01 1,66E+01 * 
G7-F3-3 11 G7-M3 G7-P2 2,05E+01 1,20E+01 * 
G7-F4-3 12 G7-M5 G7-P2 1,93E+01 1,58E+01 * 
G7-F6-3 12 G7-M4 G7-P2 2,31E+01 2,31E+01 * 
G7-F8-3 11 G7-M3 G7-P2 2,21E+01 1,90E+01 * 
G7-F9-3 12 G7-M3 G7-P2 2,56E+01 2,56E+01 * 
G7-F10-3 12 G7-M2 G7-P2 1,96E+01 1,83E+01 * 
G7-F11-3 12 G7-M5 G7-P2 2,42E+01 2,19E+01 * 
G7-F12-3 12 G7-M4 G7-P1 1,75E+01 1,42E+01 * 
G7-F13-3 12 G7-M2 G7-P2 2,25E+01 1,53E+01 * 
G7-F14-3 11 G7-M4 G7-P1 1,54E+01 2,98E+00 - 
G7-F15-3 12 G7-M6 G7-P2 2,09E+01 2,09E+01 * 
G7-F16-3 11 G7-M3 G7-P2 2,38E+01 1,89E+01 * 
G7-F17-3 11 G7-M4 G7-P1 1,50E+01 1,48E+01 * 
G7-F18-3 12 G7-M5 G7-P2 2,61E+01 2,34E+01 * 
G7-F20-3 12 G7-M5 G7-P2 2,45E+01 2,27E+01 * 
G7-F21-3 11 G7-M4 G7-P1 1,93E+01 1,54E+01 * 
G7-F22-3 11 G7-M3 G7-P1 2,38E+01 1,77E+01 * 
G7-F23-3 11 G7-M6 G7-P2 1,98E+01 1,98E+01 * 
G7-F2-4 11 G7-M6 G7-P2 1,68E+01 1,68E+01 * 
G7-F3-4 12 G7-M2 G7-P2 1,75E+01 9,42E+00 * 
G7-F4-4 12 G7-M4 G7-P2 1,81E+01 1,48E+01 * 
G7-F5-4 10 G7-M3 G7-P2 1,42E+01 3,85E+00 - 
G7-F6-4 12 G7-M2 G7-P2 1,72E+01 1,66E+01 * 
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G7-F7-4 12 G7-M4 G7-P2 2,23E+01 2,23E+01 * 
G7-F9-4 12 G7-M5 G7-P2 2,34E+01 2,34E+01 * 
G7-F10-4 12 G7-M6 G7-P2 1,77E+01 1,64E+01 * 
G7-F11-4 11 G7-M3 G7-P2 2,50E+01 2,31E+01 * 
G7-F12-4 12 G7-M4 G7-P2 1,93E+01 1,93E+01 * 
G7-F14-4 12 G7-M6 G7-P2 1,78E+01 1,78E+01 * 
G7-F15-4 12 G7-M2 G7-P2 1,89E+01 1,45E+01 * 
G7-F17-4 12 G7-M2 G7-P2 2,02E+01 1,62E+01 * 
G7-F18-4 12 G7-M3 G7-P2 2,46E+01 2,45E+01 * 
G7-F19-4 12 G7-M5 G7-P2 2,27E+01 2,27E+01 * 
G7-F20-4 12 G7-M4 G7-P2 2,33E+01 2,00E+01 * 
G7-F21-4 12 G7-M6 G7-P2 1,83E+01 1,55E+01 * 
G7-F22-4 12 G7-M2 G7-P1 1,60E+01 1,51E+01 * 
G7-F23-4 11 G7-M6 G7-P2 1,97E+01 1,15E+01 * 
G7-F24-4 12 G7-M4 G7-P1 1,90E+01 1,90E+01 * 
G7-F26-4 12 G7-M5 G7-P2 2,28E+01 2,12E+01 * 
G7-F29-4 12 G7-M6 G7-P2 1,94E+01 1,94E+01 * 
G7-F30-4 12 G7-M5 G7-P2 2,22E+01 2,22E+01 * 
G7-F3-5 12 G7-M6 G7-P2 1,89E+01 1,68E+01 * 
G7-F4-5 10 G7-M3 G7-P2 1,79E+01 5,84E+00 - 
G7-F6-5 11 G7-M3 G7-P2 2,20E+01 1,48E+01 * 
G7-F7-5 12 G7-M6 G7-P2 2,00E+01 2,00E+01 * 
G7-F8-5 12 G7-M2 G7-P2 1,58E+01 1,48E+01 * 
G7-F9-5 11 G7-M3 G7-P2 2,50E+01 2,02E+01 * 
G7-F10-5 12 G7-M2 G7-P1 1,69E+01 1,55E+01 * 
G7-F11-5 12 G7-M6 G7-P2 2,00E+01 1,63E+01 * 
G7-F12-5 12 G7-M2 G7-P1 2,06E+01 1,51E+01 * 
G7-F15-5 11 G7-M3 G7-P2 2,11E+01 1,04E+01 * 
G7-F16-5 11 G7-M3 G7-P2 1,89E+01 1,19E+01 * 
G7-F18-5 11 G7-M6 G7-P2 1,86E+01 1,86E+01 * 
G7-F19-5 12 G7-M2 G7-P1 2,11E+01 1,27E+01 * 
G7-F20-5 12 G7-M2 G7-P2 1,68E+01 1,68E+01 * 
G7-F21-5 12 G7-M3 G7-P1 1,96E+01 1,51E+01 * 
G7-F22-5 12 G7-M6 G7-P2 1,93E+01 1,86E+01 * 
G8-F2 12 G8-M3 G8-P2 1,97E+01 1,79E+01 * 
G8-F3 11 G8-M5 G8-P1 1,80E+01 1,80E+01 * 
G8-F4 12 G8-M6 G8-P1 1,69E+01 1,32E+01 * 
G8-F5 12 G8-M1 G8-P2 1,62E+01 9,23E+00 * 
G8-F7 12 G8-M5 G8-P1 1,68E+01 1,68E+01 * 
Continua... 



82 
 

Apêndice 1. Continuação 

Progênies Locos 
Candidata 

mãe 
Candidato 

pai 
Trio LOD 

score 
Trio 
Delta 

Nível de 
Confiança 

G8-F8 12 G8-M6 G8-P1 1,68E+01 1,46E+01 * 
G8-F9 11 G8-M1 G8-P1 1,89E+01 1,48E+01 * 
G8-F11 12 G8-M3 G8-P2 1,68E+01 9,80E+00 * 
G8-F13 12 G8-M1 G8-P1 1,75E+01 1,42E+01 * 
G8-F14 12 G8-M3 G8-P1 1,70E+01 1,43E+01 * 
G8-F15 12 G8-M6 G8-P1 1,82E+01 1,54E+01 * 
G8-F16 12 G8-M5 G8-P1 2,28E+01 2,28E+01 * 
G8-F18 12 G8-M6 G8-P1 1,62E+01 1,49E+01 * 
G8-F19 12 G8-M1 G8-P2 1,54E+01 1,15E+01 * 
G8-F20 12 G8-M5 G8-P1 2,21E+01 2,21E+01 * 
G8-F22 12 G8-M3 G8-P2 1,70E+01 1,00E+01 * 
G8-F24 12 G8-M1 G8-P1 1,53E+01 1,01E+01 * 
G8-F25 12 G8-M3 G8-P1 1,72E+01 1,21E+01 * 
G8-F27 12 G8-M6 G8-P2 1,89E+01 1,84E+01 * 
G8-F29 12 G8-M6 G8-P1 2,01E+01 2,01E+01 * 
G8-F31 12 G8-M3 G8-P1 2,28E+01 2,05E+01 * 
G8-F1-2 12 G8-M5 G8-P1 2,12E+01 2,12E+01 * 
G8-F2-2 12 G8-M2 G8-P2 2,65E+01 2,09E+01 * 
G8-F4-2 12 G8-M4 G8-P2 2,15E+01 2,11E+01 * 
G8-F5-2 12 G8-M4 G8-P2 2,04E+01 1,77E+01 * 
G8-F6-2 12 G8-M6 G8-P2 1,56E+01 1,56E+01 * 
G8-F9-2 9 G8-M3 G8-P1 1,13E+01 5,41E+00 - 
G8-F10-2 11 G8-M3 G8-P1 1,99E+01 1,91E+01 * 
G8-F11-2 11 G8-M2 G8-P2 2,16E+01 1,55E+01 * 
G8-F12-2 12 G8-M4 G8-P2 2,29E+01 2,29E+01 * 
G8-F13-2 12 G8-M5 G8-P1 2,00E+01 1,57E+01 * 
G8-F14-2 12 G8-M5 G8-P2 2,45E+01 2,08E+01 * 
G8-F15-2 12 G8-M2 G8-P2 2,27E+01 1,92E+01 * 
G8-F16-2 11 G8-M6 G8-P1 1,58E+01 1,53E+01 * 
G8-F17-2 12 G8-M3 G8-P2 1,64E+01 1,64E+01 * 
G8-F20-2 12 G8-M5 G8-P2 1,97E+01 1,97E+01 * 
G8-F21-2 11 G8-M2 G8-P2 2,30E+01 1,44E+01 * 
G8-F22-2 12 G8-M2 G8-P1 1,87E+01 1,36E+01 * 
G8-F23-2 11 G8-M4 G8-P1 1,97E+01 1,60E+01 * 
G8-F24-2 12 G8-M6 G8-P2 1,74E+01 1,43E+01 * 
G8-F25-2 12 G8-M3 G8-P2 1,88E+01 1,88E+01 * 
G8-F26-2 12 G8-M5 G8-P2 2,63E+01 2,63E+01 * 
G8-F1-3 11 G8-M3 G8-P1 1,90E+01 1,53E+01 * 
G8-F2-3 12 G8-M2 G8-P2 2,52E+01 2,08E+01 * 
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G8-F5-3 12 G8-M2 G8-P2 2,32E+01 1,05E+01 * 
G8-F6-3 12 G8-M3 G8-P1 1,83E+01 1,73E+01 * 
G8-F8-3 12 G8-M4 G8-P1 2,21E+01 2,02E+01 * 
G8-F9-3 12 G8-M3 G8-P1 1,90E+01 1,77E+01 * 
G8-F11-3 12 G8-M2 G8-P2 2,55E+01 2,55E+01 * 
G8-F12-3 12 G8-M5 G8-P1 2,24E+01 2,19E+01 * 
G8-F13-3 12 G8-M6 G8-P1 1,94E+01 1,88E+01 * 
G8-F14-3 12 G8-M5 G8-P1 2,29E+01 1,85E+01 * 
G8-F16-3 9 G8-M3 G8-P1 1,45E+01 1,08E+01 * 
G8-F17-3 11 G8-M4 G8-P1 1,84E+01 1,56E+01 * 
G8-F18- 3 12 G8-M6 G8-P2 1,71E+01 1,10E+01 * 
G8-F19-3 12 G8-M2 G8-P2 2,29E+01 2,25E+01 * 
G8-F20-3 12 G8-M5 G8-P1 2,34E+01 2,34E+01 * 
G8-F21-3 10 G8-M4 G8-P1 1,80E+01 1,80E+01 * 
G8-F22-3 12 G8-M5 G8-P1 1,97E+01 1,97E+01 * 
G8-F23-3 11 G8-M4 G8-P1 1,50E+01 6,08E+00 - 
G8-F1-4 12 G8-M5 G8-P1 2,40E+01 2,40E+01 * 
G8-F2-4 8 G8-M3 G8-P1 1,04E+01 3,42E+00 - 
G8-F4-4 11 G8-M4 G8-P2 2,00E+01 1,34E+01 * 
G8-F5-4 12 G8-M4 G8-P2 1,94E+01 1,81E+01 * 
G8-F6-4 12 G8-M5 G8-P1 2,16E+01 1,92E+01 * 
G8-F7-4 12 G8-M3 G8-P1 1,70E+01 1,35E+01 * 
G8-F9-4 10 G8-M3 G8-P1 1,54E+01 1,54E+01 * 
G8-F10-4 12 G8-M4 G8-P2 1,62E+01 1,28E+01 * 
G8-F11-4 12 G8-M5 G8-P1 2,25E+01 2,04E+01 * 
G8-F13-4 12 G8-M4 G8-P2 1,89E+01 1,14E+01 * 
G8-F15-4 12 G8-M3 G8-P1 2,08E+01 1,89E+01 * 
G8-F16-4 11 G8-M5 G8-P1 1,29E+01 8,99E+00 * 
G8-F17-4 11 G8-M5 G8-P1 1,71E+01 1,44E+01 * 
G8-F19-4 11 G8-M3 G8-P1 1,48E+01 1,21E+01 * 
G8-F20-4 11 G8-M4 G8-P2 1,61E+01 1,60E+01 * 
G8-F21-4 11 G8-M3 G8-P1 2,01E+01 1,75E+01 * 
G8-F22-4 12 G8-M5 G8-P1 1,85E+01 1,83E+01 * 
G8-F23-4 12 G1-M5 G8-P2 1,03E+01 0,00E+00 excluído 
G8-F24-4 12 G8-M2 G8-P2 2,19E+01 1,49E+01 * 
G8-F3-5 11 G8-M6 G8-P1 1,46E+01 1,46E+01 * 
G8-F4-5 12 G8-M3 G8-P1 1,84E+01 1,68E+01 * 
G8-F5-5 12 G8-M5 G8-P1 1,78E+01 1,78E+01 * 
G8-F7-5 9 G8-M4 G8-P1 1,55E+01 1,53E+01 * 
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G8-F9-5 12 G8-M6 G8-P1 1,44E+01 1,06E+01 * 
G8-F10-5 12 G8-M5 G8-P1 2,32E+01 1,58E+01 * 
G8-F12-5 12 G8-M2 G8-P1 2,53E+01 1,04E+01 * 
G8-F15-5 12 G8-M3 G8-P1 1,82E+01 6,70E+00 + 
G8-F17-5 12 G8-M5 G8-P1 2,40E+01 1,55E+01 * 
G8-F18-5 12 G8-M6 G8-P1 1,68E+01 1,51E+01 * 
G8-F19-5 12 G8-M3 G8-P1 1,77E+01 1,21E+01 * 
G8-F20-5 12 G8-M2 G8-P1 2,02E+01 2,02E+01 * 
G8-F21-5 12 G8-M6 G8-P1 1,76E+01 1,05E+01 * 
G8-F22-5 9 G8-M5 G8-P1 1,35E+01 5,38E+00 - 
G8-F23-5 12 G8-M3 G8-P1 2,05E+01 1,50E+01 * 
G8-F27-5 12 G8-M3 G8-P1 1,96E+01 1,71E+01 * 
G8-F28-5 12 G8-M5 G8-P1 2,13E+01 2,08E+01 * 
 

 


