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AVALIAÇÃO DA DIVERGÊNCIA GENÉTICA ENTRE LINHAS DE FRANGO DE CORTE UTILIZANDO TÉCNICAS DE ANÁLISE MULTIVARIADA 
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O crescente desenvolvimento da avicultura de corte no Brasil exige linhagens com potencial produtivo e comercial geneticamente superiores. Os programas de melhoramento genético baseiam-se na variabilidade genética dos indivíduos, através da utilização de progenitores com grande divergência genética e elevados índices de produtividade. A técnica de análise multivariada vem sendo explorada com sucesso na identificação de genótipos divergentes.Um exemplo desta seria a análise de agrupamento, que tem por finalidade reunir, por algum critério de classificação, os progenitores (ou qualquer outro tipo de unidade amostral) em vários grupos, de tal forma que existam homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos. Objetivou-se avaliar a divergência genética entre 3 linhas de matrizes pesadas por meio de análise de agrupamento, usando métodos hierárquicos e de otimização. Os dados foram obtidos de 270 aves do programa de melhoramento de aves da Universidade Federal de Viçosa, sendo 90 de cada linha. Foram utilizadas as seguintes características: dias para o primeiro ovo (DPPO), taxa de postura da 22a a 56a semana (TP), peso médio individual na 32a (PMI1), na 40a (PMI2), na 48a (PMI3), na 56a (PMI4) e na 64a semana (PMI5); peso médio do ovo, obtido pela média da pesagem de 3 ovos na 32a (PMO1), na 40a (PMO2), na 48a (PMO3), na 56a (PMO4) e na 64a semana (PMO5). Pelo método hierárquico do vizinho mais próximo, utilizando a distância de Mahalanobis ao quadrado (D2) como medida de dissimilaridade, foi formado um único grupo. Utilizando o método de otimização de Tocher foram formados dois grupos, mostrando que os dois métodos foram discordantes na avaliação da divergência genética de linhas de aves de corte. As características que apresentaram as contribuições relativas mais expressivas para a divergência foram, respectivamente, PMO1 (25,71%), DDPO (21,76%), PMI4 (17,65%) e PMI2 (13,04%). (CNPq) 

