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INTRODUÇÃO 
 

O consumo de carne de aves aumentou drasticamente nos últimos anos e 
considerando a crescente demanda por esse produto, foi necessário levar em conta 
melhorias no processo de seleção de frangos, tais como maior eficiência no 
crescimento corporal, conversão alimentar e rendimento de carcaça (LEDUR et al., 
2011; USDA, 2015). 

O ganho de peso depende da genética e do aproveitamento dos nutrientes ingeridos 
assim como do quanto a ave consome e quanto esta consegue converter nutrientes em tecido 

muscular (MOREIRA et al., 2003). Assim, a avaliação de características de interesse 
econômico em frangos de corte se torna importante, devido à variabilidade encontrada 
nas diferentes linhagens, resultante do processo de seleção para características de 
desempenho (AGGREY et al., 2010). Neste contexto, as análises de agrupamento 
podem ser utilizadas para explorar a estrutura de conjuntos de dados e definir grupos 
homogêneos de animais com valores genéticos próximos para diferentes 
características dentro de uma população, a fim de poder auxiliar o processo de seleção 
destas características (WARD, 1963). 

 
OBJETIVO 

 
O presente trabalho objetivou utilizar análises multivariadas de agrupamento 

hierárquico e não hierárquico para explorar o perfil dos valores genéticos para 
características de desempenho em uma linha paterna de frangos de corte. 

 
METERIAL E MÉTODOS 

 
Para este estudo foram utilizados dados fenotípicos de 1.453 frangos de uma 

linha paterna pura de corte provenientes da população referência TT desenvolvida pela 
Embrapa Suínos e Aves. O conjunto de pedigree era composto por 1.567 animais, e as 
características de desempenho analisadas neste trabalho foram: conversão alimentar 
(CA3541), consumo de ração (CR3541) e ganho de peso (GP3541) obtidos dos 35 aos 
41 dias de idade e peso aos 41 dias de idade (P41). 

Para a preparação do arquivo de dados o programa SAS (SAS 9.1, SAS 
Institute, Cary, NC, USA) foi utilizado. Os efeitos fixos de sexo e incubação testados 
foram significativos (P<0,05) para todas as características estudadas. Os valores 
genéticos preditos foram obtidos por modelo animal multicaracterística, utilizando 
método de máxima verossimilhança restrita (REML) no programa WOMBAT (MEYER, 
2007). Para a análise multivariada de agrupamento hierárquico e não hierárquico 
utilizou-se o programa R, e para isso foram utilizados os valores genéticos preditos 
para as características. 

A análise de agrupamento hierárquico evidencia a homogeneidade dentro do 
grupo e a heterogeneidade entre os grupos. A distância euclidiana foi utilizada para 
medir a dissimilaridade entre os indivíduos e o algoritmo de agrupamento foi pelo 
método de Ward (WILKS, 2006). Neste método, a mínima soma de quadrados dentro 
dos grupos é usada como medida de homogeneidade. A análise de agrupamento não 
hierárquico foi utilizada para explorar o perfil dos valores genéticos para as 



 

 

características nos agrupamentos utilizando o número de grupos definidos pelo 
agrupamento hierárquico. Neste agrupamento foi utilizado o método K-means, que 
busca agrupar os animais segundo a semelhança entre eles. Este método estabelece 
os grupos pela distância euclidiana entre os dados e os centróides (WILKS, 2006). Para 
as análises de agrupamento foram utilizados os valores padronizados.  

 
RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
Por meio da análise de agrupamento hierárquico foi possível dividir a 

população em quatro agrupamentos (Figura 1). Estes foram então caracterizados por 
meio da análise não hierárquica (Figura 2). Nesta segunda análise, 460 animais foram 
classificados no Grupo um, 329 no Grupo dois, 309 no Grupo três e 458 no Grupo 
quatro, totalizando 1556 registros. 

 
Figura 1 - Dendograma representando os agrupamentos dos animais obtidos pela análise de 

agrupamento hierárquico. 

 
Figura 2 – Médias de valores genéticos preditos para Conversão Alimentar (CA3541), Consumo de 

Ração (CR3541), Ganho de Peso (GP3541) e Peso aos 41 dias (P41) para os quatro 
grupos formados pela análise de agrupamento não hierárquico. 

Pela análise de agrupamento não hierárquico (Figura 2) verificou-se a 
existência de variabilidade genética entre os indivíduos da população avaliada. Pode-
se identificar também que para a característica Conversão Alimentar (CA3541), os 
animais que apresentaram a menor média de valor genético foram os pertencentes ao 
Grupo três, seguidos pelo Grupo dois. No entanto, para as demais características o 
Grupo três apresentou valores inferiores (GP3541) e até negativos (P41). O Grupo dois 
ainda destacou-se por apresentar a maior média de valor genético para P41, 
característica esta que possui alto valor de herdabilidade (h²=0,46±0,07) e é de grande 
importância para a produção avícola. 
 

CONCLUSÃO 
 

A população de estudo é uma população heterogênea e pode ser subdividida 
em quatro grandes grupos de indivíduos com valores genéticos semelhantes. Os 
animais do Grupo dois seriam os mais indicados para serem selecionados para as 
características estudadas, pois apresentaram melhores médias de valores genéticos 
para CA3541, GP3541 e P41. 



 

 

 
Auxílio Financeiro: Bolsa de estudos de Marchesi concedida pelo programa Capes-
Embrapa (Edital 15/2014), bolsa de estudos de Bernardes concedida pela CAPES 
(PPGGMA), bolsa de produtividade de Munari concedida pelo CNPq. 
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