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RESUM O - Este trabalho foi realizado com o objetivo de avaliar a divergéncia genética de trés linhagens de matrizes de
corte do Programa de M elhoramento Genético daUFV. Foram avaliados dados de 270 aves, 90 de cada linhagem, para estudo
das caracteristicas dias para o primeiro ovo (DPPO), taxa de postura da 222 a 562 semana (TP), peso médio individual na
328(PM11), 4028(PM12), 482(PM13), 562(PMI4) e 642 semanas deidade (PMI5); e peso médio do ovo, obtido pelamédia
da pesagem de trés ovos na 322 (PMO1), 402 (PM02), 482 (PM03), 562 (PM04) e 642 semanas de idade (PMO5). Para
avaliar a divergéncia, foram utilizados dois métodos: hierarquico do vizinho mais préximo e otimizagéo de Tocher. Pelo
método hierarquico do vizinho mais préximo, utilizando-se a distancia de Mahalanobis ao quadrado (D?) como medida de
dissimilaridade, formou-se um Unico grupo. Pelo método de otimizagdo de Tocher, foram formados dois grupos,
comprovando que os dois métodos foram discordantes na avaliagéo da divergéncia genética de linhas de aves de corte. As
caracteristicas que apresentaram as contribuig¢ées relativas mais expressivas para a divergéncia foram, respectivamente,
PMO1 (25,71%), DDPO (21,76%), PMI14 (17,65%) e PMI2 (13,04%).

Palavras-chave: distanciade Mahalanobis, frango de corte, método de otimizagdo de Toucher, método do vizinho mais
préximo

Genetic divergence in meat-type hens using cluster analysis

ABSTRACT - Genetic divergence among three lineages of meat-type hens from the Genetic Breeding Program
of the Universidade Federal de Vigosawas evaluated for the following traits: days at first egg (DPPO), egg production
rate (TP) from 22 to 56 week, body weight on the 32" (PM11), on 40th (PM12), at 48t (PM13), at 56" (PM14)
and at the 64" week (PMI15), egg weight on the 32" (PMO1), on 40t (PM0O2), at 48t (PM03), at 56t (PM04)
and at the 64t week (PMO5). Traits were measured on 270 hens (90 of each lineage) and two different methods were
used to eval uate genetic divergence. For the single linkage hierarchical method, using the squared M ahal anobis distance
(D2) as the dissimilarity measure, only one single group was formed. When using Tocher’ s optimization method, two
groups were formed, thus indicating a disagreement between the results of the two methods. PMO1 (25.71%), DDPO
(21.76%), PM14 (17.65%) e PM12 (13.04%) werethetraitswith themost expressiverelative contributionsto genetic
divergence among the lineages.
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Introducéo

A diversidade genéticaentreum grupo deprogenitores
tem sido avaliadacom o objetivo deidentificar ascombina-
¢cOeshibridasdemaior efeito heter6tico emai or heterozigose,
de forma que, em suas geragdes segregantes, seja obtida
mai or possi bilidadederecuperacgéo degendti possuperiores
(Cruz et al., 2004).

Este artigo foi recebido em 20/11/2006 e aprovado em 29/10/2007.
Correspondéncias devem ser enviadas para marcosyamaki@hotmail.com

A partir do estudo de divergéncia genética, pode-se
avaliar: o grau de divergénciaentre grupos de genétipos;
0 comportamento de gendti pos em diferentes ambientes; e
a superioridade de alguns gendtipos sobre outros, com
base nacombinacao linear decaracteristicasdeimportancia
econdmica; identificar gendtipos divergentes que possam
ser utilizados como progenitores em programas de
hibridacdo; e relacionar a divergéncia genética com a
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heterose e/ou diversidade de origem geogréfica (Piassi,
1995).

Com o objetivo de melhorar o aproveitamento das
vantagens fornecidas pela heterose, a identificacdo de
gendtipos divergentestem sido satisfatoriamente explora-
da por técnicas de andlise multivariada, como aanalise de
agrupamento, que tem por finalidade reunir, por algum
critériodeclassificagdo, osprogenitores(ou qual quer outro
tipo de unidade amostral) em vérios grupos, de modo que
haja homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade
entregrupos. Essatécnicavisadividir umgrupooriginal de
observag8es em varios grupos segundo algum critério de
similaridade ou dissimilaridade.

O processo de agrupamento envolve basicamente
duas etapas: a primeira é a estimacao de uma medida de
similaridade (ou dissimilaridade) entre osprogenitoresea
segunda, a adogdo de uma técnica de agrupamento para
formacdo dos grupos. Ainda na segunda etapa, ha um
processo de estimacdo de umamedidade similaridade, ou
dissimilaridade, entre os progenitores e outra de adocéo
deumatécnicadeagrupamento paraformacgédo dosgrupos
(Cruz et a., 2004).

Estudos de divergéncia genética sdo geralmente reali-
zadosutilizando-seadistanciageneralizadade M ahalanobis
ao quadrado (D?) eo método de otimizac&o de Tocher (Rao,
1952) como técnicade agrupamento. Neste método, é esta-
belecido o critério de manter a distancia média intragrupo
sempreinferior aqualquer distanciaintergrupo (Cruzetal.,
2004).

Este trabalho foi realizado com o objetivo de avaliar a
divergénciagenéticaentretréslinhagensde matrizes pesa-
das por meio de analise de agrupamento utilizando-se
métodos hierarquicos e de otimizacéo.

M aterial e M étodos

Osdadosutilizadosnestetrabal ho foram provenientes
de trés linhagens de matrizes de corte desenvolvidas pela
Universidade Federal de Vigosa, obtidas por inseminacéo
artificial, em galpado aberto com gaiolas. Foram avaliadas
270 aves, 90 de cadalinhagem, paraanalise das caracteris-
ticas: dias parao primeiro ovo (DPPO); taxa de postura da
2233 562semana(TP); pesomédioindividual na322(PMI1),
408 (PM12), 482 (PM13), 562 (PM14) e 642 semanas (PM15);
epeso médio do ovo, obtido pelamédiadapesagem detrés
ovosna322(PMO1), 40 (PM0O2), 482 (PMO3), 562 (PM O4)
e 642 semanas (PM O5).

Asanalisesde agrupamento foram conduzidas adotan-
do-seadistanciageneralizadade M ahal anobisao quadrado
(D2) como medidadedi ssimilaridade e empregando-sedois

métodos de agrupamento: o hierarquico do vizinho mais
préximo e o de otimizacgéo de Tocher.

A distanciageneralizadade M ahal anobis ao quadrado
(D?) entre as linhagens i e i’ é determinada por
D, =(X;- X.)R'(X;- X.),emqueR éamatrizdeco-variancia
residual; e X;- X. vetores p-dimensionais de médias das
linhagensi ei’, respectivamente (M ahalanobis, 1936; Cruz
et al., 2004).

No método hierarquico do vizinho mais préximo, as
linhagens(linhasde matrizesde corte) foram agrupadas, por
meio das menores distancias D2, por um processo que se
repete em varios niveis até que seja estabelecido o
dendrogramaou diagramade arvore. Neste caso, ndo houve
preocupagéo com o nimero 6timo de grupos, umavez que o
interesse esta na “arvore”’ e nas ramificacdes obtidas. As
delimitacGespoderiam ser estabel ecidaspor umexamevisual
dodendrograma, noqual seavaliariam pontosdealtamudancga
de nivel, tornando-os em geral delimitadores do nimero de
linhagens para determinado grupo (Cruz et al., 2004).

No método de Tocher, citado por Rao (1952), adota-se 0
critériodequeamédiadasmedidasdedissimilaridadedentro
de cadagrupo deve ser menor queasdistanciasmédiasentre
quaisquer grupos. A decisédo deincluir umalinhagem emum
grupofoi tomadaapds ascomparacesentreoacréscimono
valor médio dadistanciadentro do grupo eo val or maximo
(g) da distancia encontrada no conjunto das menores
distancias envolvendo cada linhagem.

Identificou-se, inicialmente, o par de linhagens com
menor valor de distancia Di? paraformar o primeiro grupo
guando essadistancianéo superavao limite estabel ecido.
Nasequéncia, deacordo comocritério adotado, avaliou-se
apossibilidade deincluséo daoutralinhagem no grupo ou
se haveria necessidade de formag&o de outro grupo,
seguindo o mesmo critério. O acréscimo médio no valor da
distanciaintragrupo foi obtido pelarazao entre adistancia
entrealinhagem aser inseridae o grupo que poderiarecebé-la
e 0 numero de linhagens do grupo.

Esquematicamente, mostra-se o critério paraformacao
do agrupamento:

D{ =D +Dj ou D{y, =D +Dg

D2(Grupo)

Se £9P inclui-se alinhagem no grupo;

D?(Grupoli

Se >9P n3pseinclui alinhagem no grupo;

emque: q =limitedeacréscimoadotado; j, kel =linhagensdo
grupo; i =linhagemaser incluida, ou ndo, no grupo; g=ndmero
de linhagens que formam o grupo que esta sendo formado.
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Esse método difere dos hierarquicos porque nele os
grupos sdo formados mutuamente exclusivos ou, sob con-
texto de teoria de conjuntos, porque subdivide o grupo
original em subgruposnado-vazios, cujaintersecdo énulae
aunido reconstitui o conjuntototal (Cruz, 1990). Realizou-se
a adequagdo da particdo dos grupos por meio da analise
discriminante de Anderson. Ao considerarem n popula-
¢des ou gruposO,,...,0,,n3 2,emqueestaassociadaacada
grupo o, uma distribui¢do normal multivariada e, ainda,
supondo-se a igualdade das matrizes de co-variancias, as
fungdes discriminantes sdo obtidas de acordo com a
expressdo (Anderson, 1958):

t t

0[c)=Ga "1X; - 20a X, 2K +irp)
e ~ 9 e ~ 9

em que; Di@ = escore de classificagéo do grupoi; &' =
inversadamatriz de co-variancias; ¢ = vetor demediasdo
grupo i; C = vetor de observac;ﬁéé da linhagem que se
desejaclassificar; e Pi = probabilidade a priori de que
uma linhagem pertenca ao grupoi.

Osvaloresde P, empregadosforamp; =p,=1/2,0que
significa a mesma probabilidade de classificacdo de uma
linhagem em qual quer um dos dois grupos.

A novalinhagem éclassificadaao grupo paraoqual tem
maior escore de classificacdo, ou seja, alinhagem desco-

nhecida ((}) seraclassificadano grupo O, se, somentese,
D, (c): max[D1 c,D,C,..,D, c]_

A importanciarelativa das caracteristicas paraadiver-
géncia genética foi feita conforme metodologia de Singh
(1981).

As andlises descritas foram realizadas utilizando-se o
programa computacional GENES (Cruz, 2001).

Resultados e Discussao

Entreaslinhagens 1 e 2 (D2 = 0,015819), o valor de D2
€ maximo e o valor minimo € observado entre as linhagens
1 e3(D? = 0,010844), comprovando que as linhagens 1 e 3
sdo as mais similares e que aslinhagens 1 e 2 sdo asmais
divergentes (Tabela 1).

Segundo SilveiraNeto (1986), extrapol agdes de estudos
dessa natureza néo séo validas, umavez que valores das
medidas de dissimilaridade séo especificos para o estudo
em questdo e ndo podem ser comparados a amostras e
populacgdes que ndo foram envolvidas nas analises.

A andlisededendrogramapermiteaverificagdo dograu
de similaridade entre progenitores, entre progenitores e
grupos similares ou entre dois grupos distintos. Neste

Tabela 1 - Distancias generalizadas de Mahalanobis ao quadrado
(D?) entre as linhagens

Linhagem 1 2 3
1 0 0,015819 0,010844
2 0 0,012381
3 0

caso, 0 estabel ecimento dos grupos é feito de forma subje-
tiva com base nas mudancas acentuadas de niveis associa-
das ao conhecimento prévio do pesquisador acerca dos
progenitores(linhagensdeavesdecorte) avaliados.Desse
modo, pode ser formado um Unico grupo, visto o alto nivel
de similaridade (proximo de 90%) pelo método do vizinho
mais proximo (Figura 1).

Naetapafinal do processodeagrupamento, énecessario
julgar a adequagdo dos resultados, pois, na formagao do
dendrograma, pode ocorrer consideravel simplificacdo das
informacdes originais e podem ser geradas algumas
distor¢bessobre o padréo desimilaridade entre osgendtipos
estudados. Assim, o uso de dendrogramas necessitariade
avaliagdo maiscautel 0sa, poisainferénciaquantoao nimero
degruposétimospode ser dedificil visualizagéo, emboraos
resultados sejam usual mente representados por diagramas
de“é&rvore”, facilmente interpretéveis.

Segundo Cruz et al. (2004), comumente sdo utilizados
vériosnimerosdegrupose, por algum critério deotimizaco,
seleciona-se 0 mais conveniente; um método amplamente
utilizado no melhoramento genético e com boa freqiiéncia
naliteraturaéo método de Tocher. Neste estudo, observou-se
aformacgé&o dedoisgrupos(Tabela2): ogrupol foi composto
pelaslinhagensle3, eogrupoll pelalinhagem 2, enquanto,
pelo método do vizinho mai s préximo, formou-se apenasum
grupo, como descrito anteriormente.

Um reexame € necessério para os resultados obtidos
pelos métodos de agrupamento da matriz de dados para
avaliagdo da adequacéo da parti¢ao; neste caso, utiliza-se
comumenteaandlisediscriminante. A consisténciado padréo
doagrupamento obtido pel o método de oti mizagdo podeser
avaliada aplicando-se andlise discriminante aos dados
obtidos, geralmente baseadanametodol ogiade Anderson.
Neste estudo, esta metodologia confirmou a parti¢cdo em
dois grupos, o grupo | formado pelaslinhagens1e3eo
grupo Il formado pela linhagem 2.

Considerando as caracteristicas relacionadas direta-
mente a produtividade das aves, aquelas do grupo Il
(linhagem?2) apresentaram maior peso médio individual em
todos os periodos, caracteristicaaltamente desejavel para
frangos de corte. Entretanto, apresentaram menor taxa de
postura e menor peso médio do ovo, apesar de terem sido
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Figura 1 - Dendrograma obtido pelo método do vizinho mais préximo, com a distancia D? (expressa em porcentagem), entre as linhagens

avaliadas.

Tabela 2 - Médias das caracteristicas, em cada grupo: grupo |
formado pelas linhagens 1 e 3 e grupo |l formado pela
linhagem 2 pelo método de otimizacdo de Tocher

Tabela 3 - Importancia relativa das caracteristicas (%) para o
estudo da divergéncia genética em trés linhagens de
matrizes de corte

Caracterfsticat Grupo | Grupo 11
TP (%) 74,27 71,15
DDPO (dias) 172,40 165,51
PMOL (9) 56,45 54,24
PMO2 (g) 61,07 60,83
PMO3 (g) 63,69 62,49
PMO4 (9) 65,21 64,14
PMOS5 (g) 68,58 67,62
PMI1 (kg) 2,294 2,377
PMI12 (kg) 3,804 4,042
PMI13 (kg) 4,169 4,341
PMI14 (kg) 4,067 4,327
PMI15 (kg) 4,034 4,182

Variavell § §%
TP (%) 0,000675 1,53
DDPO (dias) 0,009606 21,76
PMOL (g) 0,011352 25,71
PMO2 (g) 0,001205 2,73
PMO3 (g) 0,001957 4,43
PMO4 (g) 0,000952 2,16
PMOS5 (g) 0,000600 1,36
PMI1 (kg) 0,000585 1,32
PMI2 (kg) 0,005757 13,04
PMI3 (kg) 0,001703 3,86
PMI4 (kg) 0,007792 17,65
PMI5 (kg) 0,001970 4,46

1TP - taxa de postura da 222 & 562 semana, DPPO - dias para o primeiro
ovo, PMO1 - peso médio do ovo na 322 semana, PMO2 - peso médio do
ovo na 402 semana, PMO3 - peso médio do ovo na 482 semana, PMO4
- peso médio do ovo na 562 semana e PMOS5 - peso médio do ovo na 642
semana, PMI1 - peso médio individual na 322 semana, PMI2 - peso médio
individual na 402 semana, PMI3 - peso médio individual na 482 semana,
PMI4 - peso médio individual na 562 semana, PMI5 - peso médio individual
na 642 semana.

mai s precoce em detrimento ao maior peso médioindividual
(Tabela 2), em comparagéo ao grupo | (linhagens 1 e 3).

O método de otimizac&o de Tocher e 0 método hierar-
quico do vizinho mais préximo foram discordantes na par-
tic8o dos grupos, o que esta de acordo com osresultados
encontrados por Sakaguti et al. (1996).

As caracteristicas que apresentaram as contribuicdes
relativasmaisexpressivasparaadivergénciaforam, respec-
tivamente, DDPO (21,76%), PMO1(25,71%), PM12(13,04%)
e PMI14 (17,65%) (Tabela 3). O nimero de caracteristicas
avaliadas na selecé@o de gendtipos superiores é de grande
relevanciaem um programade melhoramento genético, uma
vez que esta diretamente relacionado aeficiénciae aviabi-
lidade deste programa. Quanto maior o nimero de caracte-
risticasenvolvidasem umaavaliacéo, menor aeficiénciade
ganhoemaioreso custoeotempodeexecucdodo programa
de melhoramento. Portanto, caracteristicas com pouca
variagao entre osgendti poscontribuem pouco paraadiver-
géncia genética e podem ser eliminadas.

1 TP - taxa de postura da 222 & 562 semana, DPPO - dias para o primeiro
ovo, PMO1 - peso médio do ovo na 322 semana, PMO2 - peso médio do
ovo na 402 semana, PMO3 - peso médio do ovo na 482 semana, PMO4
- peso médio do ovo na 562 semana e PMOS5 - peso médio do ovo na 642
semana, PMI1 - peso médio individual na 322 semana, PMI2 - peso médio
individual na 402 semana, PMI3 - peso médio individual na 482 semana,
PMI4 - peso médio individual na 562 semana, PMI5 - peso médio individual
na 642 semana.

Conclusodes

Apesar de discordantes na formag&o de grupos da
avaliacdo dadivergénciade linhagens de corte, 0 método
hierarquico do vizinho mais proximo e o de otimizagéo de
Tocher contribuem para ainterpretacéo da divergéncia de
grupos genéticos. A partir da obtencéo dos grupos gené-
ticosformadospel o método deotimizagdo de Tocher, estra-
tégiasdecruzamentosentreaslinhagenspodem ser tragadas
para maximizacdo da heterose e da complementaridade das
caracteristicas desejéveis em frangos de corte.
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