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RESUMO
O objetivo deste estudo foi utilizar marcadoresrassatélites para estimar diversidade
genética e endogamia, realizar andlises de viganético, estimar a herdabilidade para as
variaveis morfomeétricas: peso (PO), comprimento (€Qargura do ovo (LO), peso (P),
comprimento do corpo (CC), comprimento do bico (CBiura do bico (AB), largura do
bico (LB), comprimento da asa (CA), comprimentotaiso (CT) e comprimento do dedo
(CD) e verificar a associacdo genética para estadweis nas progénies e verificar quais
caracteristicas: P, CC, CB, AB, LB, CA, CT e CDaestelacionadas com quantidade de
filhos (QF) nos adultos em familias oriundas deplamtel comercial de codornas. Para o
desenvolvimento do trabalho foi instalado um experito com sete gaiolas contendo seis
fémeas e dois machos, resultando em uma progént 2lendividuos. O gendtipo dos
individuos foi obtido em sequenciador automaticd8&\. Os gendtipos foram utilizados
para realizacdo das andlises de diversidade genétidogamia e vinculo genético nas
duas geracdes e para realizar anélises de compsrdmvariancia, estatisticas descritivas,
correlacbes de Pearson, herdabilidade, testeste tede Mann-Whitney. Considerando a
geracao parental foi encontrada alta probabilidiglexclusdo de paternidade combinada
(PE = 0,999956), baixa probabilidade de identidadenbinada (Pl = 1,47x10) e
frequéncia de alelos nulos préximas a zero. Ogesilde heterozigosidade esperada (He) e
observada (Ho) e contetdo de informacéo polimofii€) foram iguais a 0,768, 0,766 e
0,734 respectivamente, indicando uma elevada di\sels genética. A diversidade
genética foi mantida quando se avaliou apenasog€pies (He = 0,760, Ho = 0,757 e PIC
= 0,725). O coeficiente de endoganfiaf¢i baixo e ndo significativo. A analise de vitecu
genético foi eficiente para atribuir a paternidadmaternidade para 97% das progénies. O
peso das progénies ao nascimento e as variavelisagas nos ovos estdo altamente
correlacionadas e também existe correlacéo sighife entre a maioria das medidas. As
estimativas de herdabilidade encontradas sdo @rasigs de moderada a alta. A média de
filhotes por fémea foi 15,93 e de machos 44,6, &meas, em média, mais pesadas que
os machos. A QF soO foi correlacionada com o CC f@aseas. Houve diferenca
significativa entre o peso dos machos mais pesadoselacdo aos mais leves, mas a
comparacao da QF por categoria de peso nao fafisaiva. Esses resultados permitem
concluir que este painel de 12 marcadores micrélgeat € robusto para a realizacdo de
analises de vinculo genético e para estudos dabvidade genética nesta espécie, com as

variaveis analisadas nos ovos e peso das progétaesente correlacionadas, estimativas
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de herdabilidades moderadas a altas para as variamalisadas. As fémeas sdo mais
pesadas que 0s machos, QF so esta correlacionada C&€ das fémeas, ndo apresentando
diferenca significativa entre o peso dos machos rpasados em relacdo aos mais leves.
Essas informacdes podem ser Uteis em futuros pnagrale melhoramento genético para

Coturnix japonica

Palavras-chave:andlise de variancia, correlacdo de Pearson, ssi&telite, 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 diversibgd inbreeding, perform genetic
relationships analysis, and estimate heritabilityrhorphometric variables in quails using
microsatellite markers. We used the following manpietric measurements: weight (PO),
length (CO), and width (LO) of eggs, weight (P)dipdength (CC), length (CB), height
(AB), and width (LB) of beak, wing length (CA), tars length (CT), and toe length (CD).
We verified the genetic association for the morpawio variables in the progenies. Also,
we checked whether features P, CC, CB, AB, LB, CA, and CD were related to the
amount of offspring (QF) from adults in quail fared from a commercial flock. We used
seven cages containing six females and two matds @dnich resulted in a progeny of 672
individuals. The genotypes of the individuals wetained in an automated DNA
sequencer. Genotypes were used for genetic diyersibreeding, and genetic link
analyzes of two generations, and to perform analgferariance components, descriptive
statistics, Pearson correlations, heritabilityedtf and U-test of Mann-Whitney. In the
parental generation we found high probability ofntined paternity exclusion (PE =
0.999956), low probability of combined identity (PI1.47 x 10-13), and that null alleles
frequency was near zero. The values of expectell §H@ observed (Ho) heterozygosity,
and polymorphism information content (PIC) were aqto 0.768, 0.766 and 0.734,
respectively, indicating a high genetic diversityhen we assessed only the progenies, the
genetic diversity was maintained (He = 0.760, Hd.¥57 and PIC = 0.725). The
inbreeding coefficient (f) was low and not signgiic. The genetic link analysis was
efficient to assign paternity and maternity for 9¥%the progeny. The weight of the
offspring at birth and the variables analyzed igsegre highly correlated. There is also a
significant correlation between most measures aedlyEstimates of heritability values
were considered moderate to high. The average nuofladfspring was 15.93 per female,
and 44.6 for males. Females were, on average, drethan males. The QF was only
correlated with the CC in females. We found sigaifit difference between the weight of
heavier males when compared to lighter males,Hmitbmparison between QF and weight

category was not significant. These results inddahat the 12 microsatellite markers
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used in the study were robust for the geneticicelahips and genetic variability analysis
in this species. We also found that the egg’'s Béegmand progeny’'s weight were highly
correlated, and heritability estimates ranged fromaderate to high in the variables
analyzed. Females were heavier than males, QF araslated only with CC in females,
and there was no significant difference betweervieeanales and lighter males. All these

information may be useful in future breeding progsaor Coturnix japonica.

Key words: analysis of variance, egg measures, microsatellitgrphometric

measurement, paternity assemble, Pearson correlatio



CAPITULO 1 — CONSIDERACOES INICIAIS

No cenario da producdo avicola brasileira, duranteitos anos, a
coturnicultura foi considerada como uma atividatiermativa para pequenos produtores.
Entretanto, em funcdo do potencial dessas aves gpgm@ducdo de ovos e carne, sua
exploracdo comercial cresceu e encontra-se em siphh

A producao de ovos e carne de codornas tem sideideyada uma producao
alternativa e vantajosa, ja que a codorna possyigr® porte, rapido crescimento, boa
adaptabilidade, maturidade sexual precoce, eleta@gGade postura, grande resisténcia a
enfermidades, baixo consumo de racdo e facil mdrédjcAlém disso, destacam-se a alta
qualidade dos produtos finais obtidos na explorag@nercial, sendo uma interessante
fonte de proteina animal para a populat&o

A coturnicultura também se destaca no mercado agudpio brasileiro como
excelente atividade produtiva, principalmente peiso de pequenas areas, baixo
investimento e rapido retorno do capital investido

A producdo de codornas vem aumentando desde angulantacdo como
atividade avicola econ6mica, em virtude do consemdarga escala de carne e ovos por
varios paises do mundo, principalmente na Chinia]aBrasil, Franca e Espania

O Brasil apresenta producdo de codornas predoreimamte voltada para
producdo de ovos e estd se consolidando como iampertsegmento da avicultura
nacional, com grande crescimento nos Ultimos &A% Conforme o Instituto Brasileiro
de Geografia e Estatistica (IBGE) o efetivo de cods teve crescimento de 13,1% em
2010 comparado com 2009, passando de 11.485.08318892.269 animais. A Regido
Centro-Oeste apresentou aumento deste efetivo,d&3Mo Brasil, 0 nimero de ovos de
codorna produzidos, levando em conta os anos d® 202010, também cresceu
consideravelmente, tendo incremento de produca®2846.000 para 232.398.000 duzias
de ovos, aumentando 20,8%. O estado de Goiasresi®®lugar, tanto em producdo de
ovos como em tamanho efetivo da criagdo, com 283dBmais e uma producao de
3.878.000 duzias de ovos ao afo

Embora a producdo em escala industrial tenha aaeh@nios ultimos anos,

observa-se ainda baixa uniformidade nos indicedupiras, com informacdes escassas nas



areas de manejo e nutri¢cao, dificultando a cria&ontribuindo para o0 aumento no custo
de producéo desta espétie®,

Dessa forma, torna-se um grande desafio para mestues e profissionais,
desenvolverem técnicas de producdo e manejo, capaadde programas corretos de
alimentacéo e praticas de manejo e sanidade, sibpilem maior representatividade da
espécie no mercado brasileiro, garantindo futuréengrande sucesso como o obtido na
exploracéo de frangos de coffe1>

Outro problema € a dependéncia do Brasil em relags&woatrizes importadas,
tanto para a producdo de ovos quanto para prodig&arne, pois 0 mesmo ainda néo
possui material genético proprio. Assim, é predesenvolver material genético superior,
por meio de programas de melhoramento genéticopgsguem a formacdo de plantéis
nacionais, a partir da selecdo dos animais geneticge superiores que deverdo ser
multiplicados®'6. A eficiéncia do melhoramento é dependente daigiieaccom que sdo
obtidas as estimativas dos componentes de (c@naais das caracteristicas de producéo e
dos critérios de selecdo. As variancias fenotipigaséticas e ambientais sdo parametros
peculiares da populacdo que se esta estudandondmderiar de populacdo para
populacéo, de acordo com diversos fatores a qa@essubmetiday’.

Assim, para atingir maior produtividade, o setortuomicola necessita
ultrapassar alguns obstaculos, como o desenvolwnulinhagens mais produtivas. Em
outras espécies, como em poedeiras comercias ngofade corte, o melhoramento é
realizado por empresas detentoras das linhagessnAa coturnicultura difere das demais
criacdes avicolas com interesse comercial no tecamtmelhoramento genético, ja que a
producao de codornas em algumas regifes do Bosdimoa ser realizada de forma pouco
criteriosa, sendo que na maioria das vezes o prapiador produz suas reprodutoras
acasalando familias, o que pode levar a endogahta®

Para obter material genético de qualidade, sdossates programas de
melhoramento bem fundamentados, embasados em paréngenéticos acurados e
precisos. Os programas de melhoramento animal deymiar-se em caracteristicas de
importancia econdmica para o desenvolvimento deatiens mais produtivas®18-19
Para que esses programas sejam eficientes é mazegsihaja variabilidade genética nas
populacdes, e parte dessa variabilidade pode s&nante identificada com o auxilio dos

marcadores moleculares.



Até meados da década de 60 os estudos de genéecanelhoramento eram
realizados pela analise de genes associados atetagacmorfolégicos, de facil
identificacdo visual, que contribuiram muito pardesenvolvimento tedrico da analise de
ligacdo génica e para a construcéo das primeiraSe® de mapas genéticos. Entretanto, o
pequeno namero de marcadores em uma mesma espésieid a probabilidade de se
encontrar associagdes significativas entre essesadwes e caracteres de importancia
para programas de melhoramento ou para estudasoeBr?-22

Com o desenvolvimento de novas tecnologias foi ipeks& localizacdo de
pontos de referéncia nos cromossomos, denominaglgsatdcadores moleculares. Esses
marcadores tém se tornado poderosa ferramentatndoede populacées naturais ou
domesticadas, com grande avanco tanto em estu@ogispm a analise da variabilidade
genética entre e dentro de populacbes, quanto laqupie pretendem acessar a
variabilidade genética existente entre ragas, épédn grupos taxondmicos, sendo de
grande utilidade no melhoramento genétict 2

Os diferentes tipos de marcadores moleculares wilgpie apresentam ampla
capacidade de amostragem do genoma, sendo muiizadds para a avaliagcdo da
diversidade genética tanto para aplicactes filaiEase e evolutivas quanto para fins
praticos em programas de melhoramento genético enamautencdo de bancos de
germoplasma!?2¢ Os marcadores baseados em PCR (Reagdo em Cadeddimierase
— Polymerase Chain Reactipmais amplamente utilizados no melhoramento gemétio
0s microssatélites ou STR (RepeticOes curtas emm-sBhort Tandem Repeats os SNPs
(Single nucleotide polymorphisms — polimorfismosbdse Gnicaj!?427-29

Os marcadores microssatélites utilizam - se de&wugas conhecidas que
flanqueiam as regides microssatélites, que saogpagusequéncias nao codificadoras de
DNA, compostas de um a seis nucleotideos repesidosérie. Sdo bastante abundantes e
dispersas ao longo do genoma de eucariotos, senito mtilizados para a analise de
vinculo genético, parentesco e mapeamento genéiimg, apresentam alto nivel de
polimorfismo?1-30-3¢

Existem diversos marcadores de regides microssstétlisponiveis para
codornas e foram utilizados principalmente pararstucao de mapas de ligacdo e QTL’s
(Quantitative Trait Loci Locos de Caracteristicas Quantitativas) em glartta Franca e
Japao®*? e também algumas estudos, utilizando marcadoré® A&kmplified Fragment

Length Polymorphism Polimorfismo de Comprimento de Fragmentos Angaifos)*43-



44 No entanto, no Brasil, ndo foram encontrados,litematura, trabalhos utilizando
marcadores microssatélites para essa espécie.

Os marcadores microssatélites também podem sé&radbk para estimar a
endogamia em uma populacdo. A endogamia é um sistden acasalamento entre
individuos parentes, isto é, que tenham pelo menosncestral em comum, tendo como
principal efeito genético o aumento da homozigosmmsequentemente, diminuicdo da
heterozigose, alterando assim, a frequéncia gecatimpresentando individuos mais
uniformes com diminuicdo da variacdo genética, pddelevar a sérios problemas
reprodutivos e produtivog“®

De acordo com FALCONER (1987), ndo se pode espespostas a selecéo
de forma continua, sendo que, apds determinadorolmheegeracdes sob selecdo, todos os
locos favoraveis tendem a ser fixados. A medidacguecos se aproximam da fixacdo, ha
reducdo na resposta a selecdo, de maneira quessar @ resposta, a populacdo € dita
estar no limite de selegcdo. A endogamia tende ar fatelos favoraveis, assim como
desfavoraveis, em alguns locos. Dessa forma, aegsos seletivos favorecem a reducéo
da variabilidade genética nas popula¢Bes

Entretanto, poucos estudos abordam os efeitos ldgdsena endogamia, na
fixacdo de alelos e no limite da selecdo. O comhexio destes impactos € importante,
visto que a depressdo endogamica na caractessticeelecdo tem importante efeito sobre
a resposta a selecdo a meédio e longo prazo. Conse@oéncias das elevadas taxas de
endogamia, tém-se perda parcial do ganho genéitdoopor selecédo e reducéo do valor
fenotipico médio, evidenciado, principalmente, pepacidade reprodutiva ou eficiéncia
fisiologica. A reducdo da endogamia apresenta corantagens, melhor uso da
variabilidade genética disponivel na populacaoreirdiicdo na depressdo causada pela
propria endogamia com relacdo a caracteristicasidenadas na selecdo. Sendo assim, a
endogamia deve ser monitorada e controlada emamag de melhorament6?6->0

Assim, pesquisas que ajudem a elucidar o perfilgdgos genéticos de
codornas que sao comercializados atualmente nol,Bsadem auxiliar os programas de
melhoramento na definicdo de matrizes adequadasgarelhoria do plantel comercial.
Além disso, h& necessidade de investimentos not@rdbi melhoramento genético em
codornas, pois 0s parametros reprodutivos sdo demasielmente afetados pela
consanguinidade e estes se constituem uma faseedonmilivel em todo processo de

producao.



1 Caracterizacdo da Espécie

As codornas s&o originarias do norte da Africa, Elaopa e da Asia,
pertencendo a ordem ddSalliformes familia dos FasianideosPlfasianidag e da
subfamilia dosPerdicinae sendo, portanto, da mesma familia das galinhassiicas e
perdizegh91251

Existem confusGes e controvérsias sobre o stattedanico de codornas
japonesas que persistem na literatura atual. Cadgaponesas eram consideradas uma
subespécie da codorna européia ou com@otufnix coturniy e foi dada a designacao
cientifica Coturnix coturnix japonica No entanto, evidéncias posteriores sobre as
diferencas de vocaliza¢cbes, simpatria, isolamemiua e inviabilidade de hibrido,
sugerem que codornas comuns e codornas japonesaspsities distintds®>2°% Assim,
ao longo deste trabalho, a designacéo cientifiteatta para a codorna japonesa sera
Coturnix japonica

A codorna japonesa € uma ave terrestre, que hatets gramadas, sendo
originaria da Asia (Japdo, China, Coréia). As esséselvagens (codorna comum e
codornas japonesas) sdao morfologicamente muitoelbemtes, existindo alguns critérios
que permitem a diferenciacdo das duas espécies;daio: comprimento da asa dobrada
em relagdo ao comprimento do tarso, a forma daasp® canto, estrutura dos machos e
maturidade sexual. No entanto, as codornas japsnesdvagens passaram por
domesticacdo e processo de selecdo na Europa, Asiérica do Norte e na India,
originalmente pelo canto no Japao e China e posteente foram selecionadas para a
producdo de ovos e carne, o que levou a acentuswendo de tamanho e pestr?3

No Japao, muitas linhagens de codornas japonesas festabelecidas para
diversas finalidades, incluindo linhagens de latioia, para estudo de transgénicos, de
doencas humanas, para estudos de comportamentofisieldgicos e neuroendécrinds
5,12,52,56—69

A espécieCoturnix japonicaapresenta dimorfismo sexual, com as fémeas de
maiores tamanhos que os machos e também diferingmardo de plumagem. Possuem
grande numero de cromossomos, com cariotipo 2n =+ 78W e ndo apresentam
diferencas entre as formas selvagens e domesticadas da plumagem do tipo selvagem

€ predominantemente escura, as fémeas tém pempastalpalidas com pintas escuras e 0s



machos tém penas escuras uniformes de cor castéhi@ padrdo de tamanho, forma e
cor dos ovos variam consideravelmente entre asdéthe

Existem estudos que mostram que ocorre hibridagéo cativeiro entre
codornas européia e japonédd2 Estudos filogenéticos com uso de DNA mitocondrial
identificaram dois clados principais, correspondeidd duas subespécies e permitiu a
deteccdo de hibridos. Com o0 uso de marcadores seatdites também foram
identificados hibridos, o que sugere que as codocoenuns e japonesas também podem
hibridizar na naturez&%*7 Alguns destes trabalhos sugerem a inviabiliaddde
hibridos. No entanto, estudos em laboratério, destnaram que os hibridos F1, F2 e
retrocruzamentos sao fértéts

A hibridizagdo pode afetar caracteristicas fundmmomo tamanho do corpo,
cores de penas, comportamentos sexuais e migsatokEsim, 0 repovoamento com
codornas de cativeiro ndo deve ocorrer, pois egtagressdo de genes pode ser uma
ameagca as populacdes nativa "t

A sequéncia completa de DNA mitocondrial @eturnix japonicafoi obtida
para determinar a posicao filogenética das codgammesas na ordem Galliformes. A
analise da sequéncia mitocondrial revelou um DNAutar com 16.697 pares de bases
(pb), sendo menor do que o de frangos que é d@3.®F, mas com estrutura gendmica
similar. As homologias de sequéncia de todos osgemntocondriais, incluindo os de 12S
e 16S do RNA ribossomal (rRNA), entre codornas fi@sas e frangos é de 78,0 a 89,9%
72'

Também foram feitas comparagfes de sequéncias dode@Nrangos com 0s
de codornas, pelo alinhamento de dados de micétissate utilizagdo de mapas com
marcadores AFLP Amplified Fragment Length Polymorphism Polimorfismo de
Comprimento de Fragmentos Amplificados). Estes ltados com os marcadores
microssatélites e AFLP, juntamente com trabalhidigando FISH Fluorescence In Situ
Hybridization - Hibridizacao fluorescentein situ), confirmaram nivel elevado de
conservacao entre as duas espécies. A dispondelide um mapa comparativo entre
codornas e frangos podera acelerar o estudo deamapéo em codornas, facilitando

transferéncias de informacdes de frangos para nadtr’3



2. Marcadores genéticos

A maioria dos fenotipos de interesse tanto na agugria como no estudo da
biologia evolutiva séo afetados por um ou mais geBese tipo de fenotipo € muito dificil
de ser analisado usando-se os métodos de heraaceapacteres quantitativos, pois o que
se obtém na verdade s&o alguns poucos dados eyeppaca tentar se entender a acao
individual de cada gerfé?3

Marcadores genéticos sao caracteres atraves dos spi@btém informacéo
sobre a variabilidade biolégica dentro e entre padies’®. Apresentam caracteristicas
qualitativas com heranca mendeliana simples, fatitenreconhecida e cuja expressao nao
é influenciada pelo ambiente, partindo-se do ppsstio da sua neutralidade em relacéo a
selec&o natural, podendo apresentar padrio dechetaminante ou codominarffe?® ">

Os primeiros marcadores genéticos foram os morimég associados a
caracteres de facil identificacdo visual. Com etssestudos de genética e melhoramento
eram realizados a partir da associacdo de carstasi morfolégicas com genotipos de
interesse, contribuindo para o desenvolvimentddeda analise de ligacdo génica e para
a construcdo das primeiras versdes de mapas genéié’> Apesar dos marcadores
morfologicos terem sido um dos precursores dos girgs estudos de genética, eles
apresentavam muitas limitagées quanto a quantidedi&ormacdes obtid&s®

Com a identificacdo e descricdo da molécula de [@NAconsequente avanco
da biologia molecular, surgiram os marcadores nutdees que hoje estdo sendo usados
para diversos estudos em diferentes areas. Marcaalecular é todo e qualquer fenétipo
molecular oriundo de um gene expresso ou de um egggnespecifico de DNA. Sao
caracteristicas de DNA que diferenciam dois ou madividuos e sao herdadas
geneticamenté&,

Os diferentes tipos de marcadores moleculares milgpis apresentam ampla
capacidade de amostragem do genoma, sendo muiiadds para a avaliagdo da
diversidade genética tanto para aplicacdes filogsase e evolutivas quanto para fins
praticos em programas de melhoramento genético enaautencdo de bancos de
germoplasma!?®2¢ Eles apresentam varias vantagens sobre os megsaaiorfologicos
por fornecerem namero ilimitado de polimorfismostidbuidos aleatoriamente ao longo de
todo o genoma e por serem independentes dos efmitbentais e do estadio fisiologico,

permitindo a identificagio precisa e precoce dogtjgos de interessé.



Existem duas grandes classes de marcadores moéssutss baseados em
hibridizacdo com o uso de enzimas de restricaobassados em PCR (Reacdo em Cadeia
da Polimerase Polymerase Chain ReactipriSdo exemplos de marcadores baseados em
hibridizacdo com o uso de enzimas de restricdo bPR{Restriction Fragment Length
Polymorphism e os minissatélites ",

A técnica de PCR foi proposta por Kary Mullis emates da década de 80,
sendo uma metodologia para amplificacdo de fragvses DNA, que consiste na sintese
enzimatica de um segmento de DNA delimitado porpan deprimers de sequéncias
especificas de nucleotideos de fita simpRr$mers sdo sequéncias curtas, que pareiam
com o DNA molde e servem de iniciadores para aeséin vitro de uma nova fita de
DNA. As reacfes ocorrem em ciclos alternados deéeatura, sendo que cada ciclo do
PCR envolve trés etapas: desnaturacdo, anelameettersido enzimatica de pequenas
moléculas de DNA de fita dupla. Na primeira oca@mesnaturacdo da fita dupla de DNA,
posteriormente, 0s primers se pareiam com as se@sétomplementares especificas que
flanqueiam o sitio alvo, e entdo a nova fita de Ddgintetizada a partir das extremidades
3’-OH livres dos primers por meio da enzima DNA ip@rase. Como cada ciclo é
repetido varias vezes, a amplificacdo do DNA-alheoree em progressdo geométrica,
requerendo uma quantidade muito pequena de DNAandlssim a quantidade de DNA
da sequéncia alvo dobra a cada ciclo, de modo qfiea da reacdo é produzido mais de
um milh&o de vezes a quantidade inicial da seqaé&ileo. Isso permite a visualizacdo dos
fragmentos amplificados através da eletroforesegehde agarose ou poliacrilamida. Os
marcadores baseados em PCR incluem o RARIMdom Amplified Polymorphic DNA
Polimorfismo do DNA amplificado ao acaso), os Mgsatélites ou STR (Repeti¢cdes
curtas em série Short Tandem Repeatso AFLP @Amplified Fragment Length
Polymorphism Polimorfismo de Comprimento de Fragmentos Angados), entre outros
21,24,32_

O genoma dos eucariontes abriga grande quantided®MNA repetitivo,
classificados de acordo com o numero de nucleatidesocomplexidade da sequéncia que
compde as repeticdes, se apresentando em difestassss ao longo do DNA, umas mais
complexas e maiores como as que compdem os Miglissat e outras mais simples e
menores denominadas Microssatélites ou SR>3



2.1 Marcadores Microssatélites

Os microssatélites sdo marcadores baseados em RfOR imiciadores
possuem sequéncias conhecidas. As regifes mialitesasao pequenas sequéncias nao
codificadoras de DNA, compostas de um a seis ntidms repetidos em série. Sao
abundantes e dispersas ao longo do genoma deaasacom ocorréncia em diferentes
regides gendmicas, com taxas que variam entreupogrde organismo$?% ocorrendo
com frequéncia cerca de 57 vezes mais baixa ermgende aves do que em mamiféfos
84 sendo que a ocorréncia de regibes microssatéditee a diminuir com o aumento do
tamanho dos motivos que o compd&m

Estudos tem mostrado que a distribuicdo ndo aleadis microssatélites no
genoma dos organismos pode estar relacionada atanpes funcdes no que diz respeito
ao controle da expressado gérfité

Os diferentes alelos de um loco microssatéliteérgjsem-se uns dos outros
pelo nimero de unidades (motivos) de repeticdo @uesentam NOS CromossSOmMos
homélogos?t. Normalmente, os locos microssatélites exibemdgajuantidade de alelos
que faz com que eles sejam especialmente Uteisapaliaes de identificacao individual e
em estudos genético populacionais de modo géfi®® em funcdo da alta taxa de
mutacdo destas regides que variam entrealD0® nucleotideos por loco por geracdo

Existem varios modelos que procuram explicar osamemos de mutacao em
regides microssatélites, dentre os quais se podam ¢ modelo de alelos infinitos, em
gue qualquer alelo pode surgir aleatoriamente, rér e outro preexistente, e com a
mesma taxa de mutacéo; o modgkepwiseem que um alelo surge pelo ganho ou perda de
um motivo, sendo que estes alelos sédo tanto megsigas quanto mais parecidos forem
seus tamanhos; o moddlwo phaseque surgiu como uma extensdo do mod&pwisee
prediz que a maioria dos eventos mutacionais eesldtaumento ou diminuicdo de um
Gnico motivo e que as alteracdes envolvendo muitosvos de uma s6 vez sdo muito
raras; o modeldk-allelesque assume que existem exatamente k alelos pisssiveum
dado loco e que a probabilidade de um alelo muti@dé por p/(k-1), em que 1 é a taxa de
mutacdo®”% A aplicacdo ou adequacido de cada um destes rsoplata estudos com
marcadores microssatélites tem uma relagdo commpazicdo do motivo de repeticéo (di,

tri, tetra etc) e com o tamanho das repeticdeséein®s.
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O polimorfismo de um determinado loco STR depende ndmero de
sequéncias repetidas. Assim, os diferentes al&asmdloco distinguem-se pela diferenca
no nimero de unidades de repeti¢& 33 Como a diferenca entre os alelos, geralmente é
pequena, sua deteccdo é feita por eletroforeseetmegnaturante de poliacrilamida ou
agarose de alta resolugd®-39323392 Szo tipicamente codominantes, altamente
multialélicos, apresentando o maior conteudo infdivo de polimorfismo por loco entre
todas as classes de marcadores molecufares

Em relacédo a estrutura, eles podem ser agrupaddeesrtipos principais, de
acordo com o numero de nucleotideos repetidos.if@sldotideos representam a grande
maioria dos STR utilizados, e sua densidade van@laanente entre as espécies animais e
vegetais. As unidades repetidas mais comuns no esimal para este tipo sdo CA. Os
trinucleotideos também sdo comuns em plantas e a@jinmas o tamanho e o
polimorfismo destas repeticbes sdo semelhantes diosicleotideos. Para o0s
tetranucleotideos, um grande numero de repeticGRTSAGACA pode ocorrer em
organismos superiores e mesmo apresentando ungralto de polimorfismo, eles séo
raramente usados em estudos de popul&tse

Os marcadores microssatélites sao classificado® querfeitos, imperfeitos,
interrompidos ou compostos de acordo o tipo deé&exa repetida que os compde. Nos
microssatélites perfeitos a sequéncia de repeti@@oé interrompida por nenhuma base
diferente das que compdem seu motivo (por exemplaTATATATATATATA)
enguanto que nos imperfeitos verifica- se uma Hdseente entre os motivos de repeticéo
(por exemplo, TATATATACTATATA). Nos microssatélitesterruptos sdo verificadas
uma pequena sequéncia dentro da sequéncia repetifarente da do seu motivo (por
exemplo, TATATACGTGTATATATATA), enquanto que os missatélites compostos
sao formados por sequéncias repetitivas adjaceatesliferentes composi¢cdes de motivos
(por exemplo, TATATATATAGTGTGTGTGT§"%

O maior problema da utilizacdo destes marcado@dereno fato de que os
primers utilizados apresentam diferentes compriogert composicdo de nucleotideos, o
que gera a necessidade de otimizar programas depR@Rada loc?’.

Outra caracteristica deste marcador é a presengdeltes nulos, que pode
resultar em um falso resultado de homozigose. Rardirmar esta hipbétese seria

necessario checar as progénies dos animais araljgzata detectar se esta alta quantidade
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de homozigotos esta ocorrendo pela presenca aes @elos ou se realmente estes animais
sdo homozigotos para este I5¢8°

Os alelos nulos podem acontecer em qualquer faséchbode vida, devido a
substituicdes, insercdes ou dele¢des de nuclestielearegides que flanqueiam as regides
microssatélites. Quando isso ocorre, ndo ha ligalgAgrimer, consequentemente esta
regido ndo é amplificada, ndo podendo ser detegmdBCR. Se ocorrer na fase adulta do
individuo, s6 sera transmitido aos descendentestser em células sexudfs®

E dificil de descobrir a existéncia de alelos nujosndo sua frequéncia na
populacdo € baixa ou quando ndo tem informacaoraetp genealogia. Nos casos de
verificacdo de paternidades, pode-se suspeitared@mca de alelos nulo em um marcador
quando todos os outros marcadores apontarem urerptoge este marcador homozigoto
excluir este progenitor. Alelos nulos podem levamterpretacdes erroneas e excluir
animais como possiveis progenitores em uma anéesepaternidade, mudando as
estimativas de frequéncias alélicas nas popula€iigso modo de descobrir a presenca de
alelos nulos é a partir do calculo do déficit deehmzigotos pelo equilibrio Hardy-
Weinberg®

O fator limitante para o emprego da técnica de ®TR disponibilidade de
informacéo a respeito das regifes que se repetegemmma da espécie de interesse. Isso
porgue a obtencdo das sequénciaspdiosersque flanqueiam a regido microssatélite pode
ser gerada pelo sequenciamento do genoma da espéxise pretende estudar. Outra
opcado € a obtencdo de sequéncias depositadas ema bBandados publicos, como o
GenBank Se a sequéncia da regido e/ou parte do genomegdaismo de interesse nao
estiver disponivel, deve-se construir uma bibliatgenémica para isolar e caracterizar
estas regides repetitivas desta esp@cte

A obtencéo das regides microssatélites envolveséria de passos, sendo que
o0 primeiro deles consiste na identificacdo das &egas, que podem ser obtidas
diretamente de bibliotecas gendmicas, biblioteeca<@NA ou bibliotecas enriquecidas
para sequéncias microssatélitéd®”. Depois que as regides microssatélites s&o
identificadas, o préximo passo é o desenho e sirtesprimers especificos, construidos
com base na sequéncia de pares de bases que #an@seregides das SSR. Existem
outras estratégias que permitem a obtencao de dadsejuéncias de forma mais eficiente
e rapida, como por exemplo, a transferibilidadepdees de primers ja disponiveis de

algumas espécies para espécies proxfimis?8
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Estudos de transferibilidade de marcadores mictéies de frangos para
codornas japonesas mostraram que a maioria dosdwaes de frango ndo sao Uteis para
estudos de codornas, sugerindo o desenvolvimentanaeadores especificos para
codornas, em vez de tentar transferir marcadorésdgos®® 1% De quarenta e oito pares
de primers testados, vinte oito amplificaram. Destkezessete produziram amplificacao
nao especifica e onze geraram produtos especifs@gjo oito polimoérficos e trés
monomorficos em quatro populagdes de codornas ¢mast. INOUE-MURAYAMA et
al. 19 testaram cento e vinte marcadores microssatélitestes, 26% apresentaram
amplificacédo e 65% apresentaram polimorfismo.

Além dos marcadores transferidos, foram desenwmdvidm total de 100
marcadores microssatélites para codorna japoRe¥a Eles foram avaliados numa
populacdo de vinte codornas né&o relacionados entemve oito marcadores foram

polimorficoso,

3. Aplicagbes dos marcadores moleculares no melhonanto animal

Os marcadores genéticos sao ferramentas com inpetsocial para pesquisa
bésica ou aplicada, tendo sido utilizados paractaiaacdo de populacdes naturais e
domésticas, diagnostico e controle de doencgas igasgtsinalizacdo de genes de
resisténcia a doencas, insetos e pragas, testatémigade, identificacdo e protecao de
espécies, associacdo com regibes gendmicas gaenadeteterose, certificacdo de pureza
genética, monitoramento de cruzamentos, selecagenitores, estudos de diversidade e
distdncia genética, reconstituicdo de pedigreelec@®e de resisténcia a patdgenos,
construcdo de mapas genéticos, mapeamento dededusranca simples, mapeamento de
caracteristicas de heranca quantitativa, melhoraomgenético assistido por marcadores,
clonagem de genes baseada em mapeamento, prof@sstes, entre outrgs:2326:33-
36,102—104.1

A utilizacdo de teste de paternidade, determinamdainculo genético de
filiacdo, € de fundamental importancia para o nraimento. As analises de vinculo
genético ou testes de paternidade ficaram muitcs manfidveis com o advento dos

marcadores moleculares, especialmente os baseade€R, pois possibilitaram acessar o
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polimorfismo diretamente ao nivel do DNA. Assimafiramente qualquer caso de
paternidade pode ser resolvitg3-3°102-103

Os marcadores moleculares podem ser usados conlar@sxpara pesquisas
em diferentes campos, para conservacao de espesii@sar os niveis de heterozigosidade
e relaciona-los com parametros importantes na gwrecia das espécies, como eficiéncia
reprodutiva e resisténcia a doencas, analisartesisufamiliares e identificar a origem de
produtos industrializados para controlar a combreigdo fraudulenta de espécies de
venda proibida ou restrit&>.

A caracterizacdo molecular de bancos de germoplasieagrande importancia
como subsidio para coleta, preservacdo e uso dabWalade genética. Conhecer
geneticamente o0 material coletado e principalmeunt#iza-lo em programas de
melhoramento €, sem ddvida, um desafio tdo impiartqnanto a propria tarefa de coleta-
lo e manté-lo. O proprio conceito de colecdo soskatido pelo uso atual ou futuro do
material colecionado, sendo sua importancia maiantp maior e mais rica for a colegéo
21'

Os marcadores moleculares sdo de grande imporidacaa caracterizacao de
populacdes naturais, pois estabelecem relacOegeffiéticas entre os diferentes niveis
hierarquicos (género, espécies, racas) a fim déareser a historia evolutiva das
populacdes e estabelecer critérios adequados pmara preservacio e/ou utilizac&d®
Na caracterizacdo de populacbes de animais domestistabelecem a influéncia do
ambiente e processos de selecdo artificial sobaecsmposicdo genética, bem como
determinam as respectivas distancias genéticagpardatir a otimizacdo dos processos de
cruzamento baseados na exploragdo da hetérdse

A gquantificacdo da variabilidade genética podalieersas aplicacdes praticas,
principalmente no melhoramento genético animal egetal. Uma vez caracterizado o
germoplasma disponivel, o melhorista pode escalerogenitores para um cruzamento
tanto com o objetivo de maximizar a segregacaoethegyde importancia como restringir
esta segregacéao a poucos genes. Além da escolpaodesitores, é possivel identificar os
recombinantes desejad®s'® Isto pode ser feito com o uso de marcadores Higmsc
para se realizar o monitoramento da recuperacdogelftoma do pai doador nos
cruzamentos podendo diminuir o tempo e a quantidbddérabalho necessario para a

introgress&o de um a poucos geties
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O principal objetivo do melhoramento animal é idfesatr os individuos que
possuam genotipos considerados superiores paraladaacaracteristica, multiplicando e
distribuindo-os em populacdes diversas. Contudo,maioria das caracteristicas
economicamente importantes em animais de prodegadéranca quantitativa e € afetada
por fatores ambientais, apresentando baixas hdictkat®s, sendo de dificil selegdo por
métodos tradicionais. Para a maioria dessas cdsditias quantitativas, poucas
informacfes existem sobre o ndamero, posicdo craingsa, magnitude do efeito e
interacdo dos locos que controlam a sua expredsdon, com a utilizacdo de marcadores
moleculares, juntamente com o0s métodos tradicipnass genotipos considerados
superiores podem ser identificadds

Os marcadores moleculares podem auxiliar os meliagrie criadores na
selecédo de reprodutores e em estratégias de anasabacom o objetivo de maximizar o
ganho genético, no curto prazo, e preservar asidegte genética da populacdo, no longo
prazo, permitindo a determinacao do potencial geméle um animal com maior preciséo,
podendo aumentar ainda mais 0 progresso genétieovgm sendo observado, pois
independem da influéncia do ambiente, podendotgados precocemente, inclusive na
fase embrionéarid. Eles podem, ainda, ser relacionados as carstatas de interesse, que
geralmente sdo oriundas da expressdo de varioss ggmemesmo tempo (QTL -
Quantitative Trait Loci- Locos de Caracteristicas Quantitativas). Se g@fetando uma
caracteristica quantitativa (QTL) ou qualitativaivesem num segmento cromossdmico
proximo aquele marcador, o monitoramento da segéegdo polimorfismo pode permitir
inferéncia indireta da presenca do QTL e o valorofippico a ser esperado para a
caracteristica quantitativa

Com o desenvolvimento de técnicas de sequenciamgmt@enoma, foi
possivel estudar com mais precisdo os efeitos dossgenvolvidos nas caracteristicas
guantitativas nos organismos, demonstrando a pldade de mapeamento de QTL, uma
regido do genoma onde podem estar inseridos um ai$ menes associados a
caracteristicas de interesse econdmico. Assim,asanores e 0s mapas de ligacado tém
permitido que locos que afetam caracteristicastgaavas e qualitativas (QTL ou genes
de efeito maior), sejam mapeadas

No caso do melhoramento animal, as duas abordagensipais sdo a
identificacdo de QTL por meio de estudos de asségci@nvolvendo genes candidatos e

por mapas de ligagdo com marcadores. O uso de map&ade QTL conduz a resultados
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diretamente aplichveis na selecdo assistida porcadares (SAMM), tornando o
mapeamento por ligacéo tdo atrativo quanto a agerdale gene candidatd

Esse grande desenvolvimento de técnicas moleculagssatisticas e
computacionais possibilitou grande avanco das seglgenéticas populacionais e em
estudos de ligac#3®3

Os microssatélites sdo importantes no estudo dacteaisticas de cunho
econdbmico, pois aparentemente nao exercem nenheito efobre a caracteristica.
Todavia, se ele estiver localizado perto de um deneional importante, ele tende a ser
herdado conjuntamente. Assim, por meio da ideajio dos microssatélites teremos boa
chance de inferir quais individuos possuem o g@&sejdvel. Esses marcadores tém sido
avaliados em diversas espécies, incluindo as deesge zootécnicd2

No Brasil, os programas de melhoramento genéticacatikorna sao ainda
incipientes, sendo que, a préatica corrente tem aideproducdo do material genético
disponivel. Entre os programas de melhoramentadernas, no Brasil, pode-se citar o da
Universidade Estadual de Maringd, em que foi comduzim estudo de diversidade
genética entre trés linhagens de codorna sele@snpara producdo de ovos, utilizando
marcadores RAPD Random Amplified Polymorphic DNA Polimorfismo do DNA
amplificado ao acaso). Os resultados sugerem gliveesidade genética dentro e entre as
linhagens de codornas sdo promissoras para usoogmamas de melhoramerib.

Diversos estudos tém sido conduzidos com o objefi¥cassociacdo entre
polimorfismos genéticos e caracteristicas de indpora econdmica. Atualmente existem
diversos marcadores de regides microssatélitesomiigpis para codornas que foram
utilizados principalmente para a construcdo de sagaligacdo e QTL's em plantéis da
Franca e Japat“21%7 Além de estudos com mapas e QTL’s utilizando adores AFLP
41,43-44,10§

ESMAILIZADEH et al. 1% utilizaram oito marcadores microssatélites em trés
familias de meios-irméaos de uma linhagem comedgatodornas e encontraram QTL’s
altamente significativos no cromossomo 1, afetamndeescimento.

Oito QTL’s foram encontrados em cinco cromossomomssOmicos, seis
estavam associados com caracteristicas de prodegawos''®. Foram construidos alguns
mapas de ligacdo de codorna japonesa, um com 432adomes de AFLP, com
comprimento total de 1.516 cm e comprimento geaétiédio de 7,6 cM?, outro com 72

marcadores microssatélites, com comprimento taabd cm e comprimento genético



16

médio de 10 cM®® outro para a doenca genética distrofia muscinatyindo 1.735
marcadores AFLP e nove marcadores microssatékitgaiihhas, sendo esse 0 mais denso,
com um comprimento total de 2.816 ¢M

Foram encontrados genes portadores de mutacOesicauea cores de
plumagem, como TYRP1 para a plumagem rdiaASIP para a plumagem amarétae
para plumagens recessivas negtdsOs mapas de codorna existentes foram integrados e
alinhados com a sequéncias de franfpsissim confirmando alto grau de conservagcao,
devido ao nivel elevado de homologia observad@®astiduas espéci€s4

Foi desenvolvido um painel de SNPSingle nucleotide polymorphisms
polimorfismos de base Unica), no cromossomo 1, re@ementos Fde codornas, a fim de
mapear QTL para a duracdo da imobilidade tbnice, &uaonsiderado como uma medida
de medo, representando um comportamento anti-ggedgqe interfere nas caracteristicas
de desempenho. Este estudo levou a um gene camdidato sendo, em parte responséavel
pela variabilidade de imobilidade ténica em codgapanesa®.
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CAPITULO 2 - DIVERSIDADE GENETICA, ENDOGAMIA E VINC ULO
GENETICO EM PROGENIES DE CODORNAS (Coturnix japonica)

Resumo

O objetivo deste estudo foi utilizar marcadoresrasisatélites para estimar diversidade
genética, endogamia e realizar analises de vingeloético em codornas. Para o
desenvolvimento do trabalho foi instalado um experito com sete gaiolas contendo seis
fémeas e dois machos, obtendo-se aproximadamentgr@®@§enies por gaiola. A
genotipagem dos individuos foi realizada em sedadac automatico de DNA. Os
gendtipos foram utilizados para realizacdo dasisesilde diversidade genética, vinculo
genético e calculo do coeficiente de endogamiadnas geragcdes. Considerando a geracao
parental foi encontrada alta probabilidade de es&dude paternidade combinada (PE =
0,999956), baixa probabilidade de identidade coadan(Pl = 1,47x1®) e frequéncia de
alelos nulos proximas a zero. Os valores de hatgrsidade esperada (He) e observada
(Ho) e conteudo de informacgéo polimorfica (PIC)aforiguais a 0,768, 0,766 e 0,734
respectivamente, indicando uma elevada diversigadética. A diversidade genética foi
mantida quando se avaliaram apenas as progénies QH®0, Ho = 0,757 e PIC = 0,725).
O coeficiente de endogamia médi) foi baixo e ndo significativo, assumindo valores
iguais a 0,009 e -0,090 na geracado parental enogémies, respectivamente. A andlise de
vinculo genético foi eficiente para atribuir a paidade e maternidade para 97% das
progénies. Esses resultados permitem concluir queamel de 12 marcadores
microssatélites utilizado nesse estudo € robusta paealizacdo de andlises de vinculo
genético e para estudos de variabilidade genééistarespécie. Essas informacdes podem

ser uteis em programas de melhoramento genétiadQoaurnix japonica

Palavras—chave:Microssatelite, SSR, STR, variabilidade genétiedernidade.
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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 markersdimete genetic diversity, inbreeding,
and to perform analyzes of genetic links in qudilsvas used seven cages containing six
females, two males, and their progeny, approxime®él per cage. Each individual was
genotyped in an automated DNA sequencer. Genotymee used to analyze genetic
diversity, inbreeding and genetic link between tia® generations. Considering the
parental generation, it was found a high probabditcombined paternity exclusion (PE =
0.999956), a low probability of combined identi®l & 1.47 x10-13), and a frequency of
null alleles near to zero. The values of expectatl@served heterozygosity (He and Ho)
and polymorphism information content (PIC) were a&qto 0.768, 0.766 and 0.734
respectively, which indicates a high genetic divgrsGenetic diversity was maintained
when only the progenies were assessed (He = OH®@; 0.757 and PIC = 0.725). The
inbreeding coefficient (f) was low and not sigréfint, with values of 0.009 and -0.090 for
parental generation and progeny, respectively.artadysis of genetic link was efficient to
assign paternity and maternity to 97% of the prggdimese results indicate that this 12
microsatellite markers used are robust for theyasiglbf genetic relationships and genetic
variability in this species. This information mag bseful in future breeding programs for

Coturnix japonica

Key words: genetic variability, Microsatellite, pathood, SSR, STR
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Introducgéao

As codornas s&o originarias do norte da Africa, Elaopa e da Asia,
pertencendo a familia dos Fasianideos (Phasianglat) subfamilia dos Perdicinidae,
sendo, portanto, da mesma familia das galinhas stwas e perdize's®.

Durante muitos anos, no cendario da producdo avidmasileira, a
coturnicultura foi considerada como atividade al#iva para pequenos produtores.
Entretanto, em funcdo do potencial, sua exploragioercial cresceu e encontra-se em
expansdo®’. No entanto, para atingir maior produtividade #ese necessario obter
material genético de qualidade e, para isso, séessérios programas de melhoramento
bem fundamentados®. Para que esses programas sejam eficientes ésasoegue haja
variabilidade genética na espécie, e parte dessbii@ade pode ser identificada com o
auxilio dos marcadores moleculares.

Os marcadores moleculares baseados em PCR (ReagédcCaeleia da
Polimerase -Polymerase Chain Reactipmais amplamente utilizados nos programas de
melhoramento genético sdo os microssatélites ou (REReticbes curtas em séri&hort
Tandem Repedte os SNPs (Single nucleotide polymorphisms —npaifismos de base
Unica)*°.

Os marcadores microssatélites utilizam - se de &wuias conhecidas que
flanqueiam as regides microssatélites. Estas se@ssao abundantes e dispersas ao longo
do genoma de eucariotos, e normalmente apresertanmmigel de polimorfismo, sendo
considerados bons marcadores. Por estas caracts;ists marcadores microssatélites vem
sendo utilizado nos ultimos anos para a analisdrarilo genético, parentesco, endogamia,
diversidade genética, introgresséo e mapeamentgigett °

A utilizacdo de teste de paternidade, determinamdainculo genético de
filiacdo, € de fundamental importancia para o nraimento. As analises de vinculo
genético ou teste de paternidade ficaram muito maigidveis com o advento dos
marcadores moleculares, especialmente os baseade€R, pois possibilitaram acessar o
polimorfismo diretamente ao nivel do DNA, assimatmamente qualquer caso de
paternidade pode ser resolvitdd>17-1°

A endogamia é um sistema onde os acasalamentofosendre individuos
aparentados, isto é, que tenham pelo menos umteai@s comum, tendo como principal

efeito genético o aumento da homozigose e, conatguente, diminuicdo da heterozigose,
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alterando assim, a frequéncia genotipica, aprasgmtindividuos mais uniformes com
diminuicdo da variagdo genética, podendo levar @osséproblemas reprodutivos e
produtivos, provocados pela “depressédo endogani@d”CONER, 1987).

Entretanto, poucos estudos abordaram os efeitegldgdo na endogamia, na
fixacdo de alelos e no limite da selecdo. O comhexio destes impactos € importante,
visto que a depressdo endogamica na caractessticeelecdo tem importante efeito sobre
a resposta a selecdo a meédio e longo prazo. Conseqoéncias das elevadas taxas de
endogamia, tém-se perda parcial do ganho genéitdoopor selecédo e reducéo do valor
fenotipico médio, evidenciado, principalmente, pepacidade reprodutiva ou eficiéncia
fisiologica. A reducdo da endogamia apresenta corantagens, melhor uso da
variabilidade genética disponivel na populacaoreirdiicdo na depressdo causada pela
propria endogamia com relacdo a caracteristicasidenadas na selecdo. Sendo assim, a
endogamia deve ser monitorada e controlada emamag de melhorament®?®.

Pesquisas que auxiliem na elucidacéo do perfirdpag genéticos de codornas,
podem auxiliar os programas de melhoramento nanidéé das matrizes a serem
selecionadas para a melhoria do plantel comemdigdte contexto, o objetivo deste estudo
foi utilizar marcadores microssatélites para estimaliversidade genética e a endogamia,
bem como realizar analises de vinculo genético engémies oriundas de um plantel
comercial de codorna€6turnix japonica.

Material e Métodos

Para o desenvolvimento do estudo foi instalado ywpe®mento na granja da
Escola de Veterinaria e Zootecnia da UFG, com wmedride codornas japonesas,
provenientes da Granja Fujikura, Suzano (SP). Asizea (com 52 semanas de idade)
estavam alocadas em duas baterias de producélizaioti® 400 aves. Deste plantel da
granja da UFG, foram selecionadas sete gaiolaswadacom seis fémeas e dois machos.
As gaiolas foram selecionadas com base na maiocdupé® de ovos, a partir do
acompanhamento da producao de ovos durante 11 dias.

A producdo de ovos foi acompanhada durante o peréodre 20/05/2011 e
15/09/2011. Neste periodo os ovos foram coletadmemrtificados, em seguida, foram

incubados em chocadeira automatica digital goldke®Gx29cm em cinco etapas: etapa 1:
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entre 26/05 e 31/05; etapa 2: entre 18/06 e 2¥fa 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 incubacéo os ovas facondicionados em
saquinhos de fil6, devidamente numerados, paraag@s o nascimento os filhotes nao se
misturassem, e, portanto, houvesse o controle doat@ com relacédo a gaiola de origem.
ApoOs o nascimento, cada individuo foi identificadom uma abragadeira com cor e

numeracao diferentes, obtendo-se em média 96 ¢hdigipor gaiola (Figura 1).

Figura 1. Progénies das codornas da granja experimentdisdala de Veterinéria e
Zootecnia da UFG, com as respectivas identificag&psrimentais.

A obtencdo dos dados genéticos foi realizada noratafrio de Genética &
Biodiversidade (Departamento de Biologia Geraltitu® de Ciéncias Bioldgicas) da
Universidade Federal de Goias. A extracdo do DN# ataostras, a partir de sangue ou
tecido, foi realizada utilizando o protocolo deragfio de DNA com alta concentracéo
salina, modificado de MILLER et &®.

O DNA de cada individuo foi quantificado e diluipara a realizacdo das
reacdes em cadeia da polimerase (PCR).
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Foram selecionados 17 locos microssatélites (GUWJ0BLJ0021, GUJ0027,
GUJ0039, GUJ0041, GUJ0059, GUJ0062, GUJOD65, GBJO@JJI0069, GUJI0073,
GUJ0074, GUJ0083, GUJ0086, GUJ0093, GUJ0097 e @8YQiescritos na literaturd,
desenvolvidos par@oturnix japonica Inicialmente, foram padronizados e avaliados ém 2
individuos. As reac¢fes de PCR para um sistema @orolume final de 13 foram
padronizadas da seguinte forma: 12,5 ng de DNA QM de cada primer; 1 U da enzima
Taq DNA polimerase (Phoneutria Biotecnologia e ®ess LTDA); 0,21 mM de cada
d’'NTP; 0,21 mg de BSA (Albumina Bovina) e 1,13 Xt@mnpéao da enzima (10 mM Tris-
HCI, pH 8.3, 50 mM KCl, 1.5 mM MgCJ e completando o volume com Agua Milli-Q.

Para a termociclagem foi utilizada a condicdo depldicacdo descrita a
seguir: Primeira etapa: 5 a 94, segunda etapa: 1' a WUl terceira etapa: 1’ com a
temperatura de caqaimer, quarta etapa: 1’ a 7€; quinta etapa: 30 ciclos (2-4) e Sexta
etapa: 7' a 7.

Os fragmentos de DNA produzidos nos diferentessdooam submetidos a
eletroforese vertical, em cuba de sequenciamemiatecdo gel de poliacrilamida 6%,
utilizando TBE 1X, durante duas horas com corraiétrica constante. Em seguida, os
fragmentos foram corados com nitrato de prata parigualizagéo dos alelos, seguindo o
protocolo descrito por CRESTE et &. Apos a revelagdo e secagem das placas, elas
foram colocadas sobre a luz branca para a obteluggenotipos, utilizando, como padrao
de peso molecular, o marcador 1Qgdder (base pairs— pares de base) do fabricante
Invitrogen™. Apdés a codificacdo, essas placas foram escaneadas arquivos
armazenados para posterior conferéncia.

Dos 17 locos testados, foram selecionados os 185 [BUJ0021, GUJ0039,
GUJ0059, GUJ0062, GUJ0065, GUJ0068, GUJO069, GL3JOGUJI0083, GUJI0086,
GUJ0093 e GUJ0098) que apresentaram maior nimeatelbs, com maiores valores de
diversidade genética, baixa probabilidade de idadg combinada alta probabilidade de
exclusao de paternidade combinada, para os 24idudis analisados.

Os 12 locos selecionados foram marcados com floénesa e passaram por
mais uma etapa de padronizacdo para serem avakswlasequenciador automético. Os
produtos de amplificacdo foram utilizados para antagem de um sistema multiplex de

aplicacao, injetado em sequenciador automatico A [Applied Biosystems 3100). A
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obtencdo dos gendtipos para cada loco foi realiméitiaando o programa GeneMapper
3.5 Applied Biosystemgerando uma matriz de gendtipos de parentaisgépies.

Embora a analise dos genotipos tenha sido realimadando como base os
genotipos dos parentais e sua progénie, o progkéiiRO-CHECKER?® foi utilizado na
tentativa de eliminar possiveis erros de genotipeiggue podem ocorrem em funcéo de
artefatos da técnica de PCR. Este programa fazadib para avaliar a existéncia de alelos
nulos,stuttere dropout

A matriz de gendtipos foi utilizada para realizanauanalise descritiva dos
locos estimando-se as medidas de variabilidadetiganéonforme descrito a seguir:
namero de alelos observados (na), nimero médio lelesapor loco polimorfico,
frequéncias alélicas em cada loco, heterozigosidadédia observada @H e
heterozigosidade esperadac)Hou diversidade de NEP®, conforme sugerido por
ALFENAS et al.3' e WEIR®,

Com base nas estimativas das heterozigosidadesagapes observadas{H
Ho), foi calculado o indice de fixagdo ou coeficiedee endogamiaf) para cada plantel,
como medida da deficiéncia ou excesso de hetertozitfo

A frequéncia de alelos nulos foi estimada segun&ODBKFIELD (1996),
assumindo panmixia e que toda deficiéncia de hagotos relativa as proporgbes de
Hardy-Weinberg se deve aos alelos nulos e ndodivisdio de populagéo.

A partir das frequéncias alélicas obtidas para oo locos nos individuos
parentais, foram estimados dois parametros impedapara estudos de parentesco e
paternidade, a fim de conhecer o poder de discagdio dos locos foram estimados a
probabilidade de identidade genética®f))a probabilidade de exclusdo de paternidade (Q)
32 @ 0 contetdo de informag&o polimorfica (RI®olymorphism Information Contgnt*
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A matriz de dados com os genoétipos das 672 progéoirindas de 57
parentais foi utilizada para realizar as analiseatdbuicdo de paternidade e maternidade,
utilizando o método de alocacéo categotfcatravés do programa CERVUS 3%G".

Os parametros usados nas inferéncias de paternigad@aternidade,
considerando sexos como conhecidos, utilizand@ograma CERVUS foram os seguintes:
admitiu-se que a propor¢cao de adultos amostraddOfdfto, com 42 fémeas e 15 machos;

que a proporcédo de locos genotipados foi de 50#Ueeadaxa de erro de genotipagem foi
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de 0,01. Para determinar os verdadeiros progesittoeam utilizados os niveis de
confianca restrito de 100% e relaxado de 95%.
As andlises foram realizadas utilizando os soft&®TAT=S, IDENTITY 1.0

%9 e CERVUS 3.6°

Resultados e Discussao

Os 12 locos avaliados com base nos gendtipos destpes e sua progénie
geraram média de 7,67 alelos nos locos, variantte emco e 12, conforme descrito na
Tabela 1. O tamanho dos alelos encontrados ndsidog®&ntre 116 e 244 pares de bases),
seguiram a mesma amplitude de variacdo descritsKpMANG et al. /. A partir da
comparacao das frequéncias alélicas (Figura 2)dnas geracdes (parental e progénies),
foi possivel observar que todos os alelos existemegeracdo parental estdo representados
nas progénies, seguindo a mesma distribuicéo daeédneia.

Considerando os 12 locos analisados na geracaatalaee heterozigosidade
esperada (He), observada (Ho) e contetdo de inf@wonpolimérfica (PICYoram 0,768,
0,766 e 0,734, respectivamente. Nas progéniesaloseg médios de He, Ho e PIC foram
0,760, 0,757 e 0,725, respectivamente (Tabela %)v&ores de diversidade genética
encontrados neste estudo sdo considerados altrare maiores do que os descritos na
literatura 21-2427:40-41 por outro lado, CHAZARA et al., (2010) avaliaré86 locos em
populacdes selvagens de codorna e encontraranesaitmiores de diversidade genética
(He = 0,815) e AMIRINIA et al*? avaliaram 8 locos em quatro populacées de codorna
japonesa também encontraram valores maiores desidiade genética (PIC = 0,764).

SANCHEZ-DONOSO et al!® avaliaram 11 locos em quatro populagdes,
encontraram valores altos, maiores que os encastradste estudo em populagdes de
fazenda de caca (PIC = 0,80, He = 0,83 e Ho = Qf82¢nda experimental (PIC = 0,77,
He = 0,82 e Ho = 0,84) e codornas selvagens (P0C8%, He = 0,90 e Ho = 0,90), no
entanto, para codornas domesticas, os valores gadosa foram bem mais baixos (PIC =
0,59, He = 0,66 e Ho = 0,60).
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Figura 2. Distribuicdo das frequéncias alélicas encontradas @oturnix japonicacom 12 locos microssatélites. As barras pretas

representam as frequéncias alélicas nos parerdgi®mancas nas progénies.
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Os valores de PIC encontrados neste estudo saode@uos altamente
Informativos, pois de acordo com BOTSTEIN et34los valores de PIC séo classificados
em trés niveis: 1) altamente informativo (PIC >0 moderadamente informativo (0,5 >
PIC > 0,25) e 3) pouco informativo (PIC < 0,25).

A frequéncia estimada de alelos nulos exibiu valgn&ximos a zero (Tabela
1), o que aumenta a confiabilidade das estimatieasparametros genéticos populacionais
encontrados neste estudo. Como a frequéncia desatellos € estimada a partir da
deficiéncia de heterozigotos, estes resultado®looram com o encontrado neste estudo,
uma vez que o Ho foi alto e com valores proximodaéle.

Considerando apenas a geracao parental a prolaaelide exclusdo de
paternidade combinada (PE) foi igual a 0,9999560babilidade de identidade combinada
(PI) foi igual a Pl = 1,47xI& (Tabela 1). Esses valores permitem concluir qtselesteria
de 12 locos selecionados p&aturnix japonicaé bastante informativa e pode ser utilizada
para fins de andlise de vinculo genéfito

Na geracdo parental o coeficiente de endogafpimédio foi igual a 0,009,
variando entre -0,053 e 0,064. Nas progénies aaieefe de endogamia foi igual a -0,090,
variando entre -0,059 e -0,117 (Tabela 2). Estdésres negativos indicam auséncia de
endogamia. No entanto, considerando que nenhuntakdfgientes de endogamia foram
significativos, pode-se concluir que ndo ha endaogara material genético avaliado. Isto
pode estar relacionado com a elevada diversidauétiga presente nesse material. De um
modo geral os valores dos coeficientes de endoganuantrados para estes locos foram
um pouco mais baixos, mas semelhantes aos obtiditematura’l-23

No entanto, EMRANI et al?* avaliaram 12 locos em quatro linhagens de
codorna japonesa e encontraram o coeficiente deganda f) médio a alto para as quatro
linhagens, indicando que o elevado nivel de end@@nderia ser o resultado de um

efeito de gargalo, por redugcdes no tamanho dadggjms.
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Tabela 1.Relacéo dos 12 locos microssatélites analisado€@mnmrnix japonica contendo o niumero de individuos (n), nimero d®osl
observados (na), heterozigosidade esperada (Hepservada (Ho), estimativa de frequéncia de alelolwsn (FAN),
probabilidade de exclusdo de paternidade (PE),apitbade de identidade (PI) e conteddo de infodnggolimorfica (PIC)
para os parentais e progénies, respectivamente.

Parentais Progénies
Locos na
n He Ho FAN PE PI PIC N He Ho FAN PE PI PIC

GuUJ21 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 endogamif estimada na geracao parental e suas progénies no
experimento conduzido cor@oturnix japonicada granja experimental da
Escola de Veterinaria e Zootecnia da UFG.

fr Gaiolal Gaiola2 Gaiola4 Gaiola5 Gaiola6 Gaiola7 Gaiola8 Média

Parentais -0,053 0,014 0,036 -0,014 0,067 0,064 -0,051 0,009
Progénies  -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 produttgesvos de codornas da
existéncia de uma elevada endogamia nos plant@sdignas japonesas criadas no Brasil,
uma vez que nao existem linhagens comerciais, delsgas a partir de programas de
melhoramento, como acontece em frangos. No entamtossivel que a granja onde foram
adquiridas as aves controle os acasalamentospdejtdeste modo a endogamia.

Do total de progénies avaliadas, foi possivel airiba paternidade e
maternidade para 96% das progénies, com nivel mfeanga restrito de 100%, aumentado
para 97% apos assumir um nivel de confianca retada®5%. Para um individuo néo foi
possivel atribuir paternidade e maternidade, uraajue ocorreu indicativo de alelos nulos
em alguns locos, restando apenas as informac¢tédades. Para os 3% restantes nao foi
possivel atribuir paternidade ou maternidade codelta critico maior ou igual a 6,25
(para nivel de confianca relaxado de 95%). No eéntauma vez que neste trabalho foi
utilizado um sistema fechado, os valores de deite@ positivo e maior que zero para o
primeiro provavel progenitor foi levado em consagio. Assim, apenas trés individuos
foram retirados das andlises por falta de atrilbugg#ireta de paternidade ou maternidade
(Apéndice 1).

Conclusao

Esses resultados permitem concluir que o paineposto por 12 marcadores
microssatélites é robusto para a realizacdo desaséle vinculo genético e para estudos
de variabilidade genética e@oturnix japonica O painel permitiu atribuir a paternidade e
maternidade com bom nivel de confianca para 97% pagénies. Além disso, a
diversidade encontrada é bastante elevada e néetixtada endogamia, informacdes que

podem ser Uteis em futuros programas de melhorangeniético para a espécie.
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CAPITULO 3 — ESTIMATIVAS DE HERDABILIDADE E CORRELA COES PARA
MEDIDAS MORFOMETRICAS EM FAMILIAS DE CODORNAS ( Coturnix

japonica

Resumo

O objetivo deste trabalho foi estimar as herdahides para as variaveis
morfométricas: peso, comprimento e largura do pesp das progénies, comprimento do
corpo, comprimento do bico, altura do bico, largu@ bico, comprimento da asa,
comprimento do tarso e comprimento do dedo e tamiEnificar a associagdo genética
entre essas variaveis em familias de codoi@agu(nix japonica. Para o desenvolvimento
do trabalho foi instalado um experimento com setelgs contendo seis fémeas e dois
machos, resultando em uma progénie de 672 indigidde dados obtidos foram utilizados
em analises de componentes de variancia, estasistescritivas, correlacbes de Pearson e
estimativas de herdabilidade. Algumas variaveiesgrtaram muita diferenca entre os
valores minimo e maximo, com alta variancia. O p#@® progénies ao nascimento e as
variaveis analisadas nos ovos estao altamentelacioeadas e também existe correlagdo
significativa entre a maioria das medidas. As estivas de herdabilidade encontradas
neste trabalho sé@o consideradas de moderadas.afajartir desses resultados temos que
0 peso das progénies ao nascimento e as variavalisamlas nos ovos estdo altamente
correlacionadas e que os valores de herdabilidasktgnados para as medidas
morfométricas em familias de codorn&o{urnix japonica variaram de moderados a
altos. Apenas as estimativas de herdabilidadesgsanaedidas do bico foram moderadas e
para as outras variaveis foram altas, principalmpata as variaveis analisadas nos ovos e
peso das progénies. Deste modo, estas informagibsmnpser Uteis em programas de

melhoramento para esta espécie.

Palavras-chave:analise de variancia, componentes de varianciaglegdo 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 heritgbifor morphometric
variables: weight, egg’s length and width, progermgight, body length, beak length, beak
height, beak width, wing length, tarsus length toellength. We also checked the genetic
association for these variables in quail famili€sturnix japonicd. We used seven cages
with six females and two males each, which producguiogeny of 672 individuals. The
data obtained were used to perform component \@i@malysis, descriptive statistics,
Pearson correlations, and heritability analysism&oof the variables showed a high
variance between minimum and maximum values. Thepohg's weight at birth and the
analyzed eggs variables were highly correlated) wiginificant correlation between most
of the measures. The estimates of heritability ébumthis study were considered moderate
to high. From these results we concluded that teight of the offspring at birth and the
variables analyzed in eggs are highly correlated] that the values of heritability
estimates for morphometric measures in familieguail (Coturnix japonica ranged from
moderate to high. The heritability estimates foalkbeneasures were moderate, while the
other variables were high, especially for eggsiatdes and the progeny weight. Thus, this

information may be useful in breeding programstiiis species.

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

correlation, variance components.



44

Introducgéao

Durante muitos anos, no cenario da producdo avidwiasileira, a
coturnicultura foi considerada como uma atividallermativa para pequenos produtores.
Entretanto, em funcdo do potencial dessas aves gpgmaducdo de ovos e carne, sua
exploracdo comercial cresceu e encontra-se em sXp4R se destacando no mercado
agropecuario como excelente atividade produtivanciralmente pelo uso de pequenas
areas, baixo investimento e rapido retorno do abjpivestido®.

Embora a producdo em escala industrial tenha aaeh@nios ultimos anos,
observa-se ainda baixa uniformidade nos indicedupiras, com informacdes escassas nas
areas de manejo e nutri¢cao, dificultando a cria&ontribuindo para o0 aumento no custo
de producio desta espétie

Dessa forma, torna-se grande o desafio para pesigues e profissionais
desenvolverem técnicas de produgcdo e manejo, cogadle programas adequados de
melhoramento, alimentacdo e praticas de manejoni&laske, que possibilitem maior
representatividade da espécie no mercado brasigrantindo, desta forma, futuro com
maior sucesso como o alcancado na exploracéo migoale corté*®,

Neste contexto, torna-se necessario o desenvoltindad material genético
superior, por meio de programas de melhoramentétigen em que bons plantéis sejam
formados no cenario nacional, a partir da seleg@ ahimais geneticamente superiores
que deverdao ser utilizados nos programas de mefienta. A eficiéncia do melhoramento
€ dependente da precisdo com que sdo obtidasiemtesis dos componentes de (co)
variancias das caracteristicas e dos critériogl@e®0. As variancias fenotipicas, genéticas
e ambientais sdo parametros tipicos da populagésejasta estudando, podendo variar de
populacéo para populacdo, de acordo com diversm®e$aa que estejam submetiéds

Estas estimativas permitem gerar informagdes dgol@nazo sobre os padroes
individuais de acasalamento e reproducédo, o quiéalimmalcance e o tipo de populacdes
onde o modelo animal pode ser utilizado. Uma mande superar essa limitacdo é a
utilizacdo de dados de marcadores molecularesgséiraar as relacdes genéticas entre os
individuos em uma populacdo e, em seguida, usaateznue parentesco resultante, ao
invés de uma genealogia conhecida, para constraaelo animat®.

A herdabilidade expressa a proporcdo da variarutal tjue é atribuida ao

efeito médio dos genes e este é que determinavodgraemelhanca entre parentes. Mas
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sua funcdo mais importante no estudo genético dideramétrico é o seu papel preditivo
expressando a confian¢a do valor fenotipico coma@uia para o valor genético. Somente
o valor fenotipico do individuo pode ser diretareemiedido, mas € o valor genético que
determina sua influéncia na préxima gerag4o

Para obter material genético de qualidade sdo sédes programas de
melhoramento bem fundamentados, embasados em paréngenéticos acurados e
precisos. Os programas de melhoramento animal sitres também de constante
acompanhamento das caracteristicas de importacmimmica para o desenvolvimento da
linhagem!t12

Dentre os diversos fatores que podem influenciadesempenho de codornas,
a qualidade e peso dos ovos e 0 peso ao nasceestmcain. Embora as pesquisas
demonstrem que o peso do ovo influencia o peso asTimento, existem poucas
informacgdes na literatura para esta espécie. Magho das caracteristicas qualitativas do
ovo é importante para os processos de selecdol®nmalento genético, que podem ser
conduzidos de forma a atender as necessidadesadiorcou do consumidor. Entretanto,
relatos sobre as correlacdes genéticas entre essasteristicas, utilizando maxima
verossimilhanca restrita (REML) s&o escas$os

Neste contexto, o objetivo deste trabalho foi estim herdabilidade para as
variaveis morfométricas: peso, comprimento e largdo ovo, peso das progénies,
comprimento do corpo, comprimento do bico, altwaito, largura do bico, comprimento
da asa, comprimento do tarso e comprimento do @etembém verificar a associacéo

genética para estas variaveis em familias de cadd@oturnix japonica.

Material e Métodos

Para o desenvolvimento do trabalho foi instaladoedperimento na granja da
Escola de Veterinaria e Zootecnia da UFG, com wmedride codornas japonesas,
provenientes da Granja Fujikura, Suzano (SP), cordalescrito no cap. 2.

Dos ovos coletados para incubagdo foram obtidos desovo em balanca
analitica (g) (PO), comprimento (cm) (CO) e largdmovo (cm) (LO) em paquimetro
digital. Apos incubacdo obteve-se média de 96 iddivs por gaiola. Das progénies que

nasceram foram anotadas a data de nascimentotadaseas medidas: peso das progénies
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(g9) (P), comprimento total do corpo sem penas ((0§), comprimento do bico ou do
culmen (mm) (CB), medido da base até a ponta dn bltura do bico na base (mm) (AB),
largura do bico na base (mm) (LB), comprimento sk @&m) (CA), comprimento do tarso
(mm) (CT) e comprimento do dedo mais comprido, eoamha (mm) (CD}’ (Figura 1).

Figura 1. Medidas morfométricas coletadas nos parentaisgépies: peso das progénies
(9) (P), comprimento total do corpo sem penas (€1), comprimento do bico
ou do culmen (mm) (CB), medido da base até a mmtzco, altura do bico na
base (mm) (AB), largura do bico na base (mm) (Id8nprimento da asa (cm)
(CA), comprimento do tarso (mm) (CT) e comprimetidodedo mais comprido,

com a unha (mm) (CD).

As familias foram determinadas a partir de analidesvinculo genético,
realizadas a partir dos genétipos obtidos com a®glaos marcadores microssatélites,
conforme descrito no capitulo 2. A partir dessdisedoi construida uma planilha para as
progénies com seus respectivos progenitores ensedislas morfométricas, coletadas nos
0ovoSs e nas proprias progénies. Esta planilha fdizada para realizar as analises

estatisticas.
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As anadlises estatisticas descritivas foram reaizadtilizando o programa
Systat 128 e as correlacdes de Pearson entre as variaveis: fobtidas no programa
BioEstat 5.0'.

Os componentes de (co)variancia foram estimados mpoaxima
verossimilhancga restrita livre de derivada, usamdoftware MTDFREML Multiple Trait
Derivative-Free Restricted Maximum Likelihg&t utilizando modelo misto. O programa
faz uso da inversa da matriz de parentesco e delmahimal e considera todas as
informacdes genealdgicas disponiveis. Todas asteaisticas foram analisadas aplicando-
se um modelo animal incorporando matriz de pareatess estimativas de herdabilidade
foram obtidas em analises uni-caracteristica.

No MTDFREML, é utilizado um algoritmo simplex pawvhtencdo do minimo
de -2 Log L (em que L = funcdo de verossimilhanga) modelos com multiplos
parametros. Os valores dos componentes de (ca)eaxigue minimizam a fungao —2 Log
L sdo as estimativas de maxima verossimilhancaedessmponentes. Como critério de
convergéncia, utilizou-se a variancia dos valoesitplex (-2 log de verossimilhanca),
menores do que 0 ApOs cada convergéncia, o programa foi reinigiagkando as
estimativas obtidas anteriormente, como valoresaisi. Esse procedimento foi repetido

até que as diferencas entre as estimativas dasitfiurags convergéncias nao diferisse.

Resultados e Discussao

Os valores obtidos das estatisticas descritivasiéntl de progénies, valores
minimos e maximos, medias, desvio padrdo, variaectmeficiente de variagcdo) estao
apresentados na Tabela 1, para as variaveis dedpeswo (PO), Comprimento do ovo
(CO), Largura do ovo (LO), peso das progéniesd®)primento total do corpo sem penas
(CC), comprimento do bico (CB), altura do bico resd (AB), largura do bico na base
(LB), comprimento da asa (CA), comprimento do tgdf8®) e comprimento do dedo mais
comprido, com a unha (CD). Algumas variaveis apresam muita diferenca entre os

valores minimo e maximo, apresentando uma altanaa.
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Tabela 1 Numero de progénies (N), minimo, maximo, médiasvib padrédo (DP),
variancia e coeficiente de variacdo (CV) para agveis: peso do ovo (PO),
comprimento do ovo (CO), largura do ovo (LO), peks progénies (P),
comprimento total do corpo (CC), comprimento d@i{iCB), altura do bico na
base (AB), largura do bico na base (LB), comprimenfa asa (CA),
comprimento do tarso (CT) e comprimento do dedosncamprido, com a
unha (CD) par&oturnix japonica

Variavel N Minimo Maximo Média DP Variancia CV (%)

PO(g) 669 7,56 1597 1121 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 2533 0,80 0,63 3,1

P(@ 578 4,90 10,36 7,74 0,79 0,63 10,2
CC(cm) 578 550 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 5,41 447 0,24 0,06 5,5
LB (cm) 578 5,78 7,96 6,93 037 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 1429 0,72 0,52 5,1

As correlagbes de Pearson entre as medidas morfoasétrealizadas nas
progénies estdo descritas na Tabela 2. Estesadssiitnostram que o peso das progénies
ao nascimento e as variaveis analisadas nos owée effamente correlacionadas e
também que existe correlacdo significativa entreagria das medidas.

Alguns trabalhos mostram que maior peso do ovaiipfbsitivamente no peso
corporal ao nascét2®

Na literatura foi relatada a existéncia de cor@bagenética direta elevada
entre largura do ovo e peso do ovo e correlacaétigancom efeito materno elevado entre
peso, comprimento e largura dos ovos e peso aemdssies resultados demonstram que
as caracteristicas de ovos e 0 peso ao nascenfid@nciados por uma combinacdo de
genética e ambiente permanefite

As analises de variancia e estimativas de herdabidi das progénies estédo
descritas na Tabela 3 para as variaveis de peswaocomprimento do ovo, largura do
ovo, peso das progénies, comprimento total do cegmo penas, comprimento do bico,
altura do bico na base, largura do bico na basepomento da asa, comprimento do tarso
e comprimento do dedo mais comprido, com a unhtasEanalises foram realizadas

considerando a matriz de parentesco.
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Tabela 2 Correlacdo entre as variaveis: peso do ovo (B@yprimento do ovo (CO),
largura do ovo (LO), peso das progénies (P), camgnto total do corpo (CC),
comprimento do bico (CB), altura do bico na basB)(Aargura do bico na
base (LB), comprimento da asa (CA), comprimento tdeso (CT) e
comprimento do dedo mais comprido, com a unha (@Ba 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

¢B 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 varidncia gengdtitara ©22), residual ¢¢?) e
fenotipica ¢p?) e de herdabilidade (h2) para as variaveis pesowibo(PO),
comprimento do ovo (CO), largura do ovo (LO), peks progénies (P),
comprimento total do corpo (CC), comprimento d@i{iCB), altura do bico na
base (AB), largura do bico na base (LB), comprimenfa asa (CA),
comprimento do tarso (CT) e comprimento do dedosncamprido, com a
unha (CD), a partir das analises unicarater @atarnix japonica

Variaveis 0% 0% 0% h?
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
CcC 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 nedialbho sdo consideradas de
moderadas a altas. Em geral a herdabilidade padmssiderada baixa quando for menor
que 0,2, moderada entre 0,2 e 0,4 e alta quandmdar que 0,£. As estimativas de
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herdabilidade para as medidas do bico foram modsradhara as outras variaveis foram
altas, principalmente para as variaveis analisada®vos e peso das progénies.
Trabalhos com estimativas de herdabilidade, tamésgtimadas por maxima

verossimilhanca restrita livre de derivada, moatradiferentes valores de herdabilidade.
Essas diferencas nas estimativas de herdabilidadenp ser atribuidas ao método de
estimativa utilizado, aos efeitos ambientais ouea@ de amostragem, em funcéo do
pequeno conjunto de dados ou tamanho da amosliadd. No entanto, os valores de
variancia fenotipica obtidos neste trabalho pos differentes métodos de analise (analises
estatisticas descritivas e componentes de (cohaia estimados por méaxima
verossimilhanca restrita) foram bem parecidos, damda confiabilidade para os célculos
de herdabilidade. Em codornas s6 foram encontraddsmlhos com estimativas de

herdabilidade para as variaveis analisadas noseopeso das progénies (Tabela 4).

Tabela 4.Estimativas de herdabilidade para as variaveigsats nos ovos: peso do ovo
(PO), comprimento do ovo (CO), largura do ovo (lgOpeso das progénies
(P), encontradas na literatura para a esgeaiarnix.

Variaveis Estimativa Autores
0,83 SEZER, 2007
0,32 KHALDARI et al., 2010
PO 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
0,24 e 0,27 TEIXEIRA et al., 2012
co 0,72 SEZER, 2007
0,18 SAATCI et al., 2006
0,17, 0,24, 0,47, 0,27, 0,25, 0,50, 0,4¢ TEIXEIRA et al., 2013
0,38, 0,43 e 0,49 TEIXEIRA et al., 2012
LO 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
0,34 TEIXEIRA et al., 2012
0,07 SAATCI et al., 2006
0,33 RESENDE et al., 2005
0,51 SAATCI et al., 2003
P 0,74 € 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 estimaeiaiabilidade de média
a alta, porém mais baixas que as encontradas estsigo'>. Também foram encontradas
herdabilidades para peso, comprimento e larguraodos, mais altas que as deste estudo
13 herdabilidade moderada para peso de 6Ydserdabilidade alta para peso de otfhs
herdabilidade baixa a moderada para peso, compiomedargura dos ovos e peso ao
nascer®, moderada para peso ao nagferalta para peso ao nastei

DIONELLO et al.'! estudando dois grupos genéticos de codornas de cor
encontraram herdabilidade baixa para peso ao nastmSOHRABI et af! encontraram
herdabilidade materna de média a alta, porém bem baxa que a encontrada neste
estudo, para peso ao nascer, utilizando populdgdds codornas japonesas.

HIDALGO et al. 15 utilizando quatro linhagens de codornas, encoamra
estimativas de herdabilidade para peso do ovo da lzamoderada para as linhagens
amarela e azul e estimativa de herdabilidade phias as linhagens vermelha e de corte,
mostrando muita variagdo nas estimativas das héddales, que devem estar
relacionados com os dados e métodos de analismadask.

TEIXEIRA et al. 1, avaliando dois grupos genéticos, de origensndistide
codorna de corte, obtiveram valores de herdab#idsel baixa a alta, para peso, largura e
comprimento dos ovos para diferentes idades deumosfTambém foi encontrada
herdabilidade alta para peso ao nascer, porémbaaia que a encontrada neste estudo.

Conclusao

A partir desses resultados € possivel concluir queseso das progénies ao
nascimento e as variaveis analisadas nos ovos aktinente correlacionadas e que os
valores de herdabilidades estimados para as medideemétricas: peso, comprimento e
largura do ovo, peso das progénies, comprimenimodmo, comprimento do bico, altura do
bico, largura do bico, comprimento da asa, comprtmelo tarso e comprimento do dedo
em familias de codornagCéturnix japonicd apresentaram valores que variaram de
moderados a altos. Apenas as estimativas de hkddaleis para as medidas do bico foram
moderadas e para as outras varidveis foram altéscigalmente para as variaveis

analisadas nos ovos e peso das progénies, mosigardestas variavesio passiveis de
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ganhos genéticosnformacdes que podem ser Uteis em programas deoraelento para

esta espécie.
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CAPITULO 4 — CORRELACAO ENTRE NUMERO DE FILHOTES E
CARACTERISTICAS FENOTIPICAS EM CODORNAS ( Coturnix japonicg

Resumo

O objetivo deste trabalho foi verificar quais caéesisticas: peso (P), comprimento do
corpo (CC), comprimento do bico (CB), altura doobi®AB), largura do bico (LB),
comprimento da asa (CA), comprimento do tarso €¢dmprimento do dedo (CD) estao
relacionadas com quantidade de filhos (QF) em fasdriundas de um plantel comercial
de codornas. Para o desenvolvimento do trabalhms$talado um experimento com sete
gaiolas contendo seis fémeas e dois machos, medaltam uma progénie de 669
individuos. Os dados obtidos foram utilizados pegalizar estatisticas descritivas,
correlacbes de Pearson, teste t e teste U de Mdnim&y. A média de filhotes por fémea
foi 15,93 e de machos 44,6. Em média, as fémeassamaram mais pesadas que 0S
machos. A QF sO foi correlacionada com o CC dasefinNas fémeas o P esta
correlacionada com CC, CB com AB, LB com CD e CmdoD e nos machos o P com
CC e LB com CT. Houve diferenca significativa erdrpeso dos machos mais pesados em
relacdo aos mais leves, mas a comparacdo da QFcgtegoria de peso nao foi
significativa. A partir desses resultados foi pesisiconcluir que as fémeas sdo mais
pesadas que os machos e que a QF sO esta comatixcioom o CC das fémeas e que
houve diferenca significativa entre o peso dos mschais pesados em relacdo aos mais

leves.

Palavras-chave: codorna japonesa, correlacdo de Pearson, medidatometricas,

selecéo 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 follogvinaits: Weight (P), body length (CC),
beak length (CB), beak height (AB), beak width (LB)ng length (CA), tarsus length
(CT), and toe length (CD), are related to the amaifiroffspring (QF) in quail families
from a commercial breeding. It was used seven cagefaining six females and two
males, which produced a progeny of 669 individudlse data obtained were used to
perform descriptive statistics, Pearson correlatioitest and U-test of Mann-Whitney. The
average number of offspring was 15.93 per fematk4ah6 per males. In average, females
were heavier than males. QF was correlated only WIC in females. It was found
correlations between P and CC, CB and AB, LB and CDand CD in females. In males,
P was correlated to CC, and LB was correlated to TCiEre was significant difference in
weight when compared heavier males with lighterspri®it the comparison of QF in
weight categories was not significant. Considetimgse results, could be concluded that
females are heavier than males, and that QF is cmiselated with CC in females. A

significant difference was found between heavielesiwhen compared to lighter ones.

Key words: Japanese quail, morphometric measures, Pearsaiatimm, sexual selection.
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Introducgéao

As codornas s&o originarias do norte da Africa, Elaopa e da Asia,
pertencendo a ordem ddSalliformes familia dos FasianideosPlfasianidag e da
subfamilia dos?erdicinae Pertencem a mesma familia das galinhas doméstipasdizes
14 As espécies selvagens (codorna comum e codampasgsas) sdo morfologicamente
muito semelhantes, existem alguns critérios quenipem a diferenciagcdo das duas
espécies, tais como: comprimento da asa dobrad&lagéio ao comprimento do tarso, a
forma das penas, o canto, estrutura dos machosugidaale sexudt’.

A espécieCoturnix japonicaapresenta dimorfismo sexual, com as fémeas
apresentando tamanhos maiores que 0s machos e ntamiifi€rindo no padrdo de
plumagem. Apresentam grande namero de cromoss@owscariotipo 2n = 76 + Z/W e
nao apresentam diferencas entre as formas selvagdm®esticadas. A cor da plumagem
do tipo selvagem é predominantemente escura, asat@m penas do peito palidas com
pintas escuras e os machos tém penas escuragnesfde cor castanid

A selecdo sexual € o processo no qual a selec@mhptomove a manutencao
de caracteristicas que asseguram a sobrevivérie@edidade dos individuos, sugerindo
que estas caracteristicas podem evoluir quandttassem vantagens reprodutivas a um
individuo quando competindo contra outros do mesexo, ou quando aumentam as
chances de serem selecionados por individuos de sexo para o acasalamento. Desse
modo, certas particularidades aparecem em um dms € sd0 hereditarias nesse sexo,
sendo mais visiveis em machos de espécies poliggmassegurando aos machos mais
vigorosos e melhor adaptado, o maior niumero deeddsntes. A selecdo sexual
desenvolve nos machos caracteres que sao impartzedeaivalidades ou lutas com outros
machos, caracteres que podem ser transmitidos $em@em sexo ou aos dois, seguindo a
forma de heranca predominante na esgécie

A producao de ovos e carne de codornas tem sideideyada uma producéo
alternativa e vantajosa, ja que a codorna possyigr® porte, rapido crescimento, boa
adaptabilidade, maturidade sexual precoce, eleta@Gade postura, grande resisténcia a
enfermidades, baixo consumo de racao e facil mariéji'2

A producao de codornas vem aumentando de maneisaddenavel, desde a sua
implantagéo como atividade avicola econémica, etnde do consumo em larga escala de
carne e ovos por varios paises do mundo, princgrakenna China, Japéo, Brasil, Franca e
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Espanha. O Brasil apresenta produgdo de codornas predmt@mente voltada para
producéo de ovos®3

Neste contexto, o objetivo deste trabalho foi veaif quais das caracteristicas
morfométricas (peso, comprimento do corpo, compnimelo bico, altura do bico, largura
do bico, comprimento da asa, comprimento do tarsmraprimento do dedo) estéo
relacionadas com a quantidade de filhos em familimsidas de um plantel comercial de

codornas Coturnix japonica.

Material e Métodos

Para o desenvolvimento do trabalho foi instalagioexperimento na granja
da Escola de Veterinaria e Zootecnia da UFG, corrizea de codornas japonesas,
provenientes da Granja Fujikura, Suzano (SP), coréalescrito no cap. 2.

Destes animais foram obtidas amostras de sangue @milio de um capilar
de vidro e as variaveis morfométricas: peso (ghgramento total do corpo sem penas
(cm), comprimento do bico ou do culmen (mm), mediddase até a ponta do bico, altura
do bico na base (mm), largura do bico na base (numpprimento da asa (cm),
comprimento do tarso (mm) e comprimento do ded mamprido, com a unha (mrf)
além de acompanhamento da producéo de ovos duyzetr® meses.

A determinacao da paternidade e maternidade duxdd foi realizada a partir
dos gendtipos obtidos a partir de marcadores nsatéktes, de acordo com a metodologia
descrita no capitulo 2. A partir desta andlisenfimntada uma matriz de dados com o0s
parentais e o numero de filhotes de cada um. Estazndos parentais com suas variaveis
morfométricas e o numero de filhotes foi utilizguaa realizar as correlacoes de Pearson
entre as variaveis: quantidade de filhos, peso,pcomento do corpo, comprimento do
bico, altura do bico, largura do bico, comprimemt® asa, comprimento do tarso e
comprimento do dedo. Elas foram estimadas utiliaangrograma BioEstat 5%

As analises estatisticas descritivas foram obtidéigando o programa Systat
12 1% Para a comparagdo das médias das variaveisataientre fémeas e machos foi
utilizado o teste t, para amostras independent@s. machos foram separados em duas

categorias: leves e pesados para cada gaiola, @dimwerificar se os machos maiores
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tinham mais filhos que os menores, utilizado oeté$tde Mann-Whitney no programa
BioEstat 5.0'.

Resultados e Discussao

A partir da andlise de vinculo genético, realizadaapitulo 2, foi verificada a
guantidade de filhos para cada fémea (Tabela dyeegada macho (Tabela 2). A média de
filhotes por fémea foi 15,93, variando entre 1 eR4ara os machos, a média de filhos foi
igual a 44,6, variando entre 2 e 77. Alguns animaisreram ao longo do experimento,
consequentemente algumas gaiolas ficaram com naemosis. As fémeas que morreram
no decorrer do experimento foram: G1-M2, G1-M3, \@5- G7-M1, G7-M4, G7-M5 e
G8-M1. Dos machos, apenas um, o G4-P1, morreu nee@o do experimento e foi

substituido. Sendo assim, foram considerados 1bhasac

Tabela 1 Quantidade de filhos (QF) por fémea@eturnix japonica obtidos a partir do
teste de paternidade realizado com marcadores saatdéites em progénies

oriundas do experimento.

Fémeas QF Fémeas QF Fémeas 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
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Tabela 2 Quantidade de filhos (QF) por macho@eturnix japonica obtidos a partir do
teste de paternidade realizado com marcadores saatélites em progénies

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 estatisticas descritivasiéntl de individuos, valores
minimos e maximos, médias, desvio padrédo, varigaaaeficiente de variacdo) para as
fémeas (Tabela 3) e para os machos (Tabela 4)gsavariaveis: quantidade de filhos,
peso, comprimento do corpo, comprimento do bictyraldo bico, largura do bico,
comprimento da asa, comprimento do tarso e comptongo dedo, apresentaram muita
diferenca entre os valores minimo e maximo, com \afriancia. Essas diferencas foram
maiores para a quantidade de filhos, provavelmemtéuncdo da morte de alguns animais,
no decorrer do experimento. Os testes de signifiagpara as variaveis analisadas estéo
apresentados na tabela 5.

Tabela 3 Numero de individuos (N), minimo, maximo, médiesvio padrdo (DP),
variancia e coeficiente de variagdo (CV) para agvais: quantidade de filhos
(QF), peso (P), comprimento do corpo (CC), compnitm&lo bico (CB), altura
do bico (AB), largura do bico (LB), comprimento dsa (CA), comprimento
do tarso (CT) e comprimento do dedo (CD), para é@sehs deCoturnix

japonica

Variavel N Minimo Méaximo Média +DP Variancia CvV

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
CcC 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 Numero de individuos (N), minimo, maximo, médigsvio padrdo (DP),
variancia e coeficiente de variacédo (CV) para amvais: quantidade de filhos
(QF), peso (P), comprimento do corpo (CC), compnitm&lo bico (CB), altura
do bico (AB), largura do bico (LB), comprimento dsa (CA), comprimento
do tarso (CT) e comprimento do dedo (CD), para eshwos deCoturnix

japonica

Variavel N Minimo Méaximo Média +DP Variancia CvV

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
CcC 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 significancia para as variaveis: quadédde filhos (QF), peso (P),
comprimento do corpo (CC), comprimento do bico (CBjura do bico (AB),
largura do bico (LB), comprimento da asa (CA), campnto do tarso (CT) e

comprimento do dedo (CD), entre machos e féme&voteanix japonica

Variavel Medias t p (bilateral)
Machos Fémeas
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 fémeas apresentaram mais pesadasresmgie os machos, mas
apenas a diferenca para peso foi significativa. ddilsmo sexual é comum entre o0s

vertebrados, os machos costumam serem maioressgi@anaas, explicado pela selecao
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sexual favorecendo os machos maiores. Mas em afgesécies as fémeas podem ser
maiores, tendo vantagem tais como producao maia@vds, maior tamanhos e incubagao
mais eficiente. O maior tamanho permite a ela nrghhotecéo da prole contra predadores
de ninhos"’.

Diferentemente desse estudo, comparando as fémeass emachos,
TSACHALIDIS et al.!® utilizando as variaveis: peso, comprimento do @ptpco, asa e
tarso emCoturnix coturnix coturnixencontraram que apenas para comprimento do tarso
nao houve diferenca significativa entre os sexos @01).

As correlacdes de Pearson entre as nove variégstéis descritas nas Tabelas 6

e 7, para as fémeas e machos, respectivamente.

Tabela 6 Correlagbes entre as variaveis: quantidade dwosfil(QF), peso (P),
comprimento do corpo (CC), comprimento do bico (CBjura do bico (AB),
largura do bico (LB), comprimento da asa (CA), campnto do tarso (CT) e
comprimento do dedo mais comprido, com a unha (f&a as fémeas 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 01179 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 0204 -0,151 -0,276 0,389* 0,191 0,314* 1,000

Esses resultados mostram que a quantidade de $ithfus correlacionado com
o comprimento do corpo das fémeas (p < 0,05), eada correlacionada com nenhuma
das medidas realizadas nos machos. Nas fémeas oo egés correlacionada com o
comprimento do corpo, o comprimento do bico estéetacionado com a altura do bico, a
largura do bico esta correlacionada com o comptionéa dedo e o0 comprimento do tarso
correlacionado com o comprimento do dedo. Paraashas as variaveis correlacionadas
foram peso com o comprimento do corpo e largurbicm com o comprimento do tarso.
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Tabela 7. Correlacdes entre as variaveis: quantidade deosfil(QF), peso (P),
comprimento do corpo (CC), comprimento do bico (CBjura do bico (AB),
largura do bico (LB), comprimento da asa (CA), campnto do tarso (CT) e
comprimento do dedo mais comprido, com a unha (@&a os machos de

Coturnix japonica

QF P CcC CB AB LB CA CT CD
QF 1,000
P -0,058 1,000
CcC 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
cb -0,328 0,347 0,263 0,169 -0,065 0,193 -0,059 0,150 1,000

Houve diferenca significativa entre o peso dos rachais pesados em
relacdo aos mais leves, mas a compraracdo da da@detde filhos por categoria de peso
dos machos néo foi significativa pelo teste U denM#/hitney, sugerindo mais uma vez
gue o tamanho do macho nao afeta a quantidaddhds.fiMuitos trabalhos com aves
relacionam o tamanho de corpo como uma das casditas que influenciam diretamente
a escolha do macho pela fént&d? consequentemente machos maiores teriam mais filho
gue 0s menores, mas isto ndo foi comprovado nstidae conCoturnix japonica

O padrao de dimorfismo sexual no tamanho do compedido pelo
comprimento do tarso e no comprimento da cauda,especies de passaros norte-
americano, com sistemas de acasalamento monogamigadigamicos, sugere que o0
sistema de acasalamento afeta diretamente a esdollmacho pela fémea para estas
caracteristicas, em animais que apresentam sistEmacasalamento poligdmico, no
entanto, o sistema de acasalamento e o dimorfiseauak foram fracamente
correlacionado’.

Em codornas de outra espécie, o tamanho do macdhtavorecido para
competicdo entre machos e pela escolha da fémg@auQle dimorfismo (comprimento do
tarso) foi importante na escolha da fémea, pois el@ferem os machos grandes e
dominantes. O tamanho do corpo é muitas vezesumtaba selecédo intrasexual pois 0s

machos maiores tém maior probabilidade de domioacarrentes menores. O tamanho
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esta correlacionado negativamente com a taxa @ssfy nestas codornas, 0 que sugere
gue os machos maiores nado tem que fazer valerrdasa® tao frequentemente quanto os
menores. Diferencas interespecificas na selecambkiram consistentes com os padrdes
de dimorfismo de tamanho de corpo. No entanto, emdde comportamento, como a
correlagédo entre a escolha do sexo feminino e cobgapeentre machos, exigem um estudo
mais aprofundado. Alguns enfeites de plumagem, cplamas, também desempenham
um papel importante na selecéo sexfal

Preferéncias das fémeas por sinais indicativosuddidade masculina é um
tema notavel dentro da ordem Galliforme. HAGELINL&GON 2! realizaram trabalho
com duas outras espécies de codofPatipepla gambelie squamatautilizando algumas
medidas morfométricas (comprimento de asa, de ,taraada, culmen e peso) e
caracteristicas de plumagem relacionadas a esdabafémeas. Par&. squamataa
escolha da fémea ndo esta correlacionada com qeaisgedidas morfométricas ou
caracteristicas de plumagem. Pda gambelii, a escolha do sexo feminino esta
correlacionada com machos de maior tamanho.

SARDA-PALOMERA et al.?? sugeriram que a condi¢do corporal € um fator
importante na escolha das fémeas e que machos etimmestado corporal tendem a se
agregar, enquanto que machos em pior situacaoaesper oportunidades para copular.

Em populagdo selvagem de codornas comuns, utilzadgumas medidas
(indice de condicao corporal, comprimento de asdabso, culmen e peso), verificaram-se
gue 0 NOVO parceiro sempre teve um maior peso @rm@nto de tarso comparado com o
parceiro velho. Os machos nédo diferiram nas outredicdes. Interacdes fisicas entre os
machos também contribuem para o estabelecimentuedarquia do sexo masculino e,
portanto, para o sucesso do acasalanténto

Também em populacdo selvagem de codornas comuriScaram-se que
alguns individuos séo poligamicos e outros formasais, mas quando um macho novo
esta em melhores condigBes do que o outro, a féstahelece um vinculo com o0 novo
parceiro para a reproducib

Estes resultados podem ser explicados pela formde&ogaiolas, pois a
maioria dos trabalhos encontrados foram realizadas aves selvagens e fora de gaiolas.
Neste estudo 0s animais estavam em gaiolas e midanti muita opcdo de escolha dos

companheiros para acasalamento.
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Conclusao

A partir desses resultados € possivel concluiragumeas sdo mais pesadas
gue os machos e que a quantidade de filhos se¢é@stlacionada com o comprimento do
corpo das fémeas, ndo sendo correlacionada conumenkdas medidas realizadas nos
machos e que houve diferenca significativa entpeeso dos machos mais pesados em
relacdo aos mais leves, mas a comparacdo da caatitk filhos por categoria de peso
nao foi significativa, sugerindo mais uma vez quéamanho do macho n&o afeta a

guantidade de filhos.
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CAPITULO 5 — CONSIDERACOES FINAIS

Estes resultados permitem concluir que o painelposto por 12 marcadores
microssateélites é robusto para a realizacdo desasale vinculo genético e para estudos
de variabilidade genética na espé€eturnix japonica Este painel permitiu atribuir a
paternidade e maternidade com bom nivel de cordipaga 97% das progénies.

Além disso, a diversidade encontrada € bastantaddee néo foi detectada
endogamia nos individuos analisados, resultadocguéradiz a ideia de produtores de
ovos de codornas da existéncia de uma elevada amitognos plantéis de codornas
japonesas criadas no Brasil.

Com os resultados da andlise de vinculo genéticpdssivel identificar as
familias e a partir dessas familias realizar aisssados componentes de (co)variancia e
identificar a quantidade de filhos para cada genito

As variaveis analisadas nos ovos e 0 peso dasrpesg@o nascimento foram
altamente correlacionadas. Os valores de herdatldgl estimados para as medidas
morfométricas: peso, comprimento e largura do @eso das progénies, comprimento do
corpo, comprimento do bico, altura do bico, largw@ bico, comprimento da asa,
comprimento do tarso e comprimento do dedo assomivalores que variaram de
moderados a altos, mostrando que estas variawegasaiveis de ganhos genéticos.

As fémeas, em média foram mais pesadas que os machoguantidade de
filhos por genitor esta correlacionada apenas cotoemprimento do corpo nas fémeas.
Houve diferenca significativa entre a média do ps® machos mais pesados em relagéo
aos mais leves, mas a comparacédo da quantidadiate gor categoria de peso nao foi
significativa, sugerindo mais uma vez que o tamaitthmacho ndo afeta a quantidade de
filhos.

Os resultados encontrados neste estudo fornecenmafbes que podem ser

Uteis para futuros programas de melhoramento gengéira a espécfeoturnix japonica
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APENDICES

Apéndice 1 Resultado do teste de paternidade realizado orfarailias deCoturnix

japonica
Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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 excluido
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 Gil-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 Gi-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 Gi-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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Apéndice 1 Continuacéo

Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
G1-F9-2 12 G1-M4 G1l-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 G1l-M1 G1-P1 1,87E+01 1,52E+01
G1-F12-2 12 G1-M6 G1l-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 G1l-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
G1l-F21-2 11 G1-M2 G1-P1 1,34E+01 9,96E+00
G1-F22-2 12 G1-M4 G1l-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 G1l-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 G1l-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 G1l-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 G1l-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 G1l-P1 1,53E+01 1,47E+01
G1l-F2-4 12 G1-M4 G1-P1 1,89E+01 1,87E+01
G1-F3-4 12 G1l-M1 G1-P1 1,78E+01 1,64E+01
G1-F4-4 12 G1-M5 G1l-P1 1,83E+01 1,59E+01
G1-F5-4 12 G1l-M1 G1-P1 1,37E+01 1,13E+01
G1-F6-4 12 G1-M4 G1l-P1 1,80E+01 1,26E+01
G1-F7-4 11 G1-M6 G1l-P1 1,67E+01 1,67E+01
G1-F9-4 11 G1l-M1 G1-P1 1,27E+01 1,04E+01
G1-F10-4 12 G1-M6 G1l-P1 1,60E+01 1,60E+01
G1l-F11-4 12 G1-M4 G1-P1 1,58E+01 1,45E+01
G1l-F12-4 12 G1-M4 G1-P1 1,52E+01 1,31E+01
G1-F13-4 12 G1-M1 G1l-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 G1l-P1 1,79e+01 1,79E+01
G1-F16-4 11 G1-M6 G1l-P1 1,58E+01 1,58E+01
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Apéndice 1 Continuacéo

Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
G1-F17-4 12 G1-M5 G1l-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 G1l-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 G1l-P1 1,73E+01 1,70E+01
G1-F5-5 12 G1-M1 G1l-P1 1,69+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 G1l-M1 G1-P1 1,33E+01 6,68E+00
G1-F11-5 12 G1-M4 G1l-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 G1l-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 G1l-M1 G1-P1 1,81E+01 1,81E+01
G1-F16-5 12 G1-M4 G1l-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 G1l-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 2,37TE+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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Apéndice 1 Continuacéo

Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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 2,67TE+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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Apéndice 1 Continuacéo

Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
G2-F11-3 12 G2-M6 G2-P1 1,71E+01 1,33E+01
G2-F12-3 12 G2-M2 G2-P2 2,47TE+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 2,67TE+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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Apéndice 1 Continuacéo

Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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 191E+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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Apéndice 1 Continuacéo

Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
G4-F1-3 7 G4-M1 G4-P3 7,87TE+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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Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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 excluido
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 2,37TE+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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Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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 1,45+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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Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
G5-F22-3 12 G5-M5 G5-P1 2,37TE+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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Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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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Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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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Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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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Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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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Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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 1,69+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
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Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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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Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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 excluido
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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Candidata Candidato Trio LOD Trio Nivel de
Progénies Locos mae pai score Delta Confianca
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




