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RESUMO

CARNEIRO, Antonio Policarpo Souza, D.S. Universidade Federal de Vicosa,
mar¢co de 2003. Avaliagcdo genética na presenca de heterogeneidade

entre rebanhos, utilizando dados simulados. Orientador: Robledo de
Almeida Torres. Conselheiros: Paulo Savio Lopes e Ricardo Frederico
Euclydes.

Os objetivos deste trabalho foram simular estruturas de dados similares
as condicdes reais observadas em rebanhos bovinos em relagdo a
heterogeneidade; comparar os resultados das andlises que consideram ou nao
a presenca da heterogeneidade; quantificar o real efeito da heterogeneidade
sobre a avaliacdo genética e selecdo de touros, vacas e progénies, além de
verificar a relacdo entre heterogeneidade e conexidade genética dos dados.
Foram simulados varios conjuntos de dados formados por 75 touros, 3750
vacas e 7500 progénies, distribuidos em 15 rebanhos, por intermédio do
programa Genesys (EUCLYDES, 1996). Quatro estruturas de heterogeneidade
foram simuladas: rebanhos com heterogeneidade para todos 0s parametros
tanto genéticos quanto fenotipicos - RHTP; rebanhos com médias genéticas
similares e demais parametros heterogéneos - RMGS; rebanhos com
heterogeneidade fenotipica - RHF e rebanhos sem heterogeneidade - RSH. Os
rebanhos foram agrupados em trés niveis: alta, média e baixa variabilidade.
Foram simulados quatro graus de conexidade genética entre os niveis de
variabilidade: 0%, 20%, 40% e 100% de conexidade genética (CG-0, CG-20,
CG-40 e CG-100). Os arquivos de dados foram utilizados em andlise de

vii



caracteristica Unica que nao considerava a heterogeneidade. Também,
efetuou-se andlise de caracteristicas mdltiplas, onde a producdo em cada nivel
de variabilidade foi analisada como uma caracteristica diferente, considerando-
se, portanto, a heterogeneidade. As estimativas de varidncia genética e
herdabilidades foram subestimadas para a estrutura de dados RHTP, mesmo
nas andlises de caracteristicas multiplas e para conjuntos de dados com alto
grau de conexidade. Para as estruturas de dados que ndo apresentavam
heterogeneidade para médias genéticas (RMGS, RHF e RSH), estas
estimativas foram proximas dos valores simulados. Os valores genéticos
preditos nas diferentes estruturas de dados foram comparados com os valores
genéticos verdadeiros, através das correlacdes de ordem e de Pearson. Para
RHTP, estas correlagdes foram inferiores a 50%, exceto para o0s valores
genéticos de touros com 100% de conexidade entre os niveis de variabilidade.
Para RMGS e RHF, as correlagbes foram altas e proximas as obtidas para
dados sem heterogeneidade (RSH). Valores baixos para as correlacbes de
Pearson indicam baixa acuracia na predicdo dos valores genéticos, enquanto
baixas correlacbes de ordem indicam que a ordem de classificacdo dos
animais com base nos valores genéticos preditos e verdadeiros é diferente.
Conseqlientemente, animais com menor valor genético poderdo ser
classificados, incorretamente, entre 0s animais geneticamente superiores,
prejudicando a eficiéncia da selecdo. A heterogeneidade de média genética
entre rebanhos prejudicou a acurdcia da predicdo dos valores genéticos de
touros e, principalimente de vacas e progénies, mas a heterogeneidade para
outros parametros, ndo influenciou a avaliacdo genética dos animais. A analise
de caracteristicas mdultiplas ndo foi eficiente para eliminar os problemas da
heterogeneidade sobre a avaliagdo genética e o grau de conexidade dos
dados influenciou os resultados das andlises, apenas quando os rebanhos
tinham médias genéticas heterogéneas. Assim, verificou-se que o problema da
heterogeneidade sobre as avaliacbes genéticas € devido, basicamente a

presenca de médias genéticas diferentes entre rebanhos.
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ABSTRACT

CARNEIRO, Antonio Policarpo Souza, D.S. Universidade Federal de Vigosa,
March, 2003. Genetic evaluation with heterogeneity across herds,
using simulation. Adviser: Robledo de Almeida Torres Committee

Members: Paulo Savio Lopes and Ricardo Frederico Euclydes.

The objectives of this study were to simulate data structures similar to
the real conditons observed in bovine herds according to parameters
heterogeneous; to compare the results of the analysis that account or not for
heterogeneity; to quantify the true effect of heterogeneity on the genetic
evaluation and selection of bulls, cows and progenies, and to verify the
relationship between parameters heterogeneous and genetic connectness of
the data. It were simulated several groups of data formed by 75 bulls, 3750
cows and 7500 progenies, distributed in 15 herds, through the program
Genesys (EUCLYDES, 1996). Four parameters heterogeneous structures were
simulated: herds with heterogeneity for all the parameters, genetic and
phenotypic - RHTP; herds with genetic means similar and the other parameters
heterogeneous - RMGS; herds with heterogeneity phenotypic - RHF and herds
without heterogeneity - RSH. Herds were grouped in three levels: high, mean
and low variability. It were simulated four degrees of genetic connectness
between the variability levels: 0%, 20%, 40% and 100% of genetic connectness
(CG0, CG-20, CG40 and CG-100). Data files were used in single-trait analysis
that didn't account for parameters heterogeneous. Also, it was carried out a
multiple-trait analysis in which the production in each variability level was



analyzed as a different trait. The estimates of genetic variance and heritability
were underestimated for the data structure RHTP, even in the multiple-trait
analysis and for groups of data with high connectness degree. For the
structures of data that didn't present heterogeneity for genetic means (RMGS,
RHF and RSH), these estimates were close to the simulate values. The
estimated breeding values in the different structures of data were compared
with the true breeding values, through rank correlatons and Pearson
correlations. For RHTP, these correlations were lower than 50%, except for the
breeding values of bulls with 100% of connectness between the variability
levels. For RMGS and RHF, correlations were high and close to values
obtained for data without heterogeneity (RSH). Low values for Pearson
correlations indicate low accuracy in the prediction of breeding values, while
low rank correlations indicate that the ranking of animals based on estimated
and true breeding values is different. Consequently, animals with smaller
breeding value may be included, incorrectly, among the animals genetically
superiors, harming the efficiency of selection. The heterogeneity of genetic
mean between herds harmed the accuracy of breeding value predictions of
bulls and, mainly of cows and progenies, but the heterogeneity for other
parameters, didn't influence the genetic evaluation of the animals. The multiple-
trait analysis was not efficient to eliminate the problems of parameters
heterogeneous on genetic evaluation. The degree of connectness of the data
influenced the results of the analysis, just when the herds had heterogeneous
genetic means. Like this, it was verified that the problem of parameters
heterogeneous about the genetic evaluations is due, basically to the presence

of different genetic means between herds.



1. INTRODUCAO

O Brasil é um pais com elevada dimensédo territorial e grande
diversidade entre suas regides e sub-regibes quanto as condi¢des climaticas,
topograficas, culturais e tecnolégicas. Assim, os rebanhos de bovinos de leite,
e principalmente de corte, apresentam grande variabilidade de producgéo entre
regides ou mesmo dentro da mesma regido. As condi¢cdes ambientais de cada
localidade s&o citadas como as principais causas desta variabilidade Entre
outros fatores, os rebanhos bovinos diferem quanto a quantidade e qualidade
de alimentacéo fornecida, ao estado sanitario dos animais e também quanto a
qualidade genética dos animais utilizados na reproducéo.

Em gado de leite, a partir de 1990 tem havido aumento na polarizacéo
da producédo, onde muitos produtores produzem pouco e poucos produzem
muito. Segundo GOMES (1997), 50% dos produtores produzem até 50
litros/dia e respondem por 10% da producao nacional. Enquanto, apenas 10%
do total de produtores produzem mais de 200 litros/dia e s&o responsaveis por
50% da producdo nacional. Estes dados reforcam a existéncia da grande
variabilidade quanto ao nivel de producdo entre os rebanhos brasileiros de
bovinos de leite. A situagdo em bovinos de corte € ainda mais contrastante.
Nesta atividade, encontram-se propriedades extremamente tecnificadas,
trabalhando no sistema intensivo e abatendo animais com menos de dois anos

de idade, enquanto ainda tém-se rebanhos com baixissimos indices



produtivos.

Em avaliagbes genéticas de reprodutores, observa-se que as
progénies da maioria dos reprodutores ndo estdo distribuidas uniformemente
em todos os rebanhos ou em todos os niveis de produgdo. Geralmente, as
progénies de um reprodutor estdo concentradas em um unico rebanho ou em
rebanhos que apresentam niveis de producdo e tecnologico semelhantes.
Quando os reprodutores séo utilizados, unicamente, em monta natural, € mais
comum gue eles tenham suas progénies em um unico rebanho e em rebanhos
de menor nivel tecnolégico. Por outro lado, reprodutores mais famosos e
utilizados em inseminacao artificial ttm melhor distribuicdo das progénies entre
os rebanhos. Também, aqueles reprodutores considerados de elite, cujo preco
do sémen é mais elevado, tém suas progénies mais concentradas em
rebanhos com alto nivel tecnolégico.

Varios estudos tém mostrado que a ma distribuicdo das progénies nos
diferentes ambientes envolvidos em uma avaliagdo genética agrava o0s
problemas relativos & heterogeneidade de variancias, conexidade de dados e
interagdo genotipo-ambiente que afetardo a acuracia das avaliagbes genéticas
de reprodutores.

Nos ultimos anos, as estratégias de melhoramento e as técnicas de
producdo tém apresentado grande desenvolvimento. Por outro lado, as
diferencas entre o0s rebanhos tém aumentado consideravelmente. As
diferencas no processo de selecdo e no sistema de manejo podem levar a
diferentes médias de producdo e, também, diferentes variancias entre
rebanhos.

Uma das consequéncias da heterogeneidade de variancias entre
rebanhos, quando esta é atribuida a fatores ambientais, € a presenca da
covariancia ambiental entre o desempenho das progénies de um mesmo
reprodutor dentro do mesmo rebanho, o0 que caracteriza a interagéo

reprodutor-rebanho.



Os objetivos deste trabalho foram: simular conjuntos de dados com
diferentes graus de heterogeneidade de variancias e de conexidade genética
entre rebanhos similares as condi¢cdes reais observadas em rebanhos de
bovinos; estimar os componentes de variancias e 0os parametros genéticos, e
também predizer os valores genéticos em andlises que consideram e que
desconsideram a presenca de heterogeneidade de variancias; quantificar o
efeito da heterogeneidade de variancias entre rebanhos na avaliacdo genética
e selecdo de touros, vacas e tourinhos; além de verificar a relacdo entre
heterogeneidade de variancias e conexidade genética.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Heterogeneidade de variancias

As avaliagbes genéticas de bovinos freqlientemente tém de ser feitas
em ambientes heterogéneos diferentes que podem diferir tanto em média
guanto em variancia. As diferengcas entre rebanhos, na variabilidade de
producdo, geralmente tém sido atribuidas as diferencas nos fatores climaticos
locais ou regionais e nos tipos de manejo de cada rebanho. Se as variancias
ndo sdo as mesmas entre os rebanhos com diferentes niveis tecnoldgicos,
mas sdo assumidas homogéneas, os animais podem ser classificados
erroneamente, visto que as vacas de rebanhos superiores e 0s reprodutores
com a maioria de suas filhas em rebanhos com maiores variancias tenderiam a
ter seus méritos genéticos superestimados. As producbes das filhas, oriundas
de rebanhos mais variaveis, terdo maior influéncia na avaliacdo do reprodutor,
uma vez que a producdo destas filhas € ponderada na proporcdo dos desvios-
padrao dos rebanhos onde elas foram criadas (TORRES, 1998).

Quando a heterogeneidade de varincia é causada por fatores
ambientais, entdo a avaliacdo genética do animal pode refletir mais 0o ambiente
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do que seu potencial genético. Se a heterogeneidade é causada por fatores



genéticos, por exemplo, diferencas genéticas entre o0s rebanhos, este
problema podem nao existir.

A heterogeneidade de varidncia, para caracteristicas de producédo em
gado de leite e de desempenho ponderal em gado de corte, € amplamente
documentada (HILL et al, 1983; LOFGREN et al, 1985, MIRANDE e VAN
VLECK, 1985; DE VEER e VAN VLECK, 1987; WINKELMAN e SCHAFFER,
1988; FAMULA 1989; BOLDMAN e FREEMAN, 1990; DONG e MAO, 1990;
CREWS e FRANKE, 1998; TORRES, 1998; MARION et al., 2001; BALIEIRO et
al. 2002). Na maioria dos estudos observaram-se maiores variancias genética
e ambiental, a medida que a média de producéo do rebanho aumentava.

Estratificar os dados pela variancia dentro de rebanho-ano foi a
maneira mais efetiva de produzir estimativas heterogéneas de componentes de
variancia e de herdabilidade (DONG e MAO, 1990).

LEE e PARK (1994) trabalharam com dados de producdo de leite,
subdivididos em grupos de baixa, média e alta producdo, com base nas
médias de producdo das classes rebanho-ano. Os autores evidenciaram
presenca de heterogeneidade entre os trés niveis de producdo e encontraram
estimativas de herdabilidade para os grupos de baixa, média e alta producao
de 0,19; 0,23 e 0,25; respectivamente. Altas correlacdes genéticas e de
classificacdo entre subgrupos indicaram que a maior parte da heterogeneidade
foi atribuida as diferencas ambientais entre os rebanhos.

Segundo vérios autores, o desvio padrdo fenotipico entre rebanhos
tende a aumentar de acordo com o aumento no nivel de producéao
(CARABANO et al, 1990; STATON et al, 1991 e TORRES, 1998). As
correlacdes entre média de rebanho e variancia fenotipica variam, geralmente,
entre 0,40 e 0,50 (DONG e MAO, 1990 e SHORT et al., 1990). A herdabilidade
parece aumentar, quando o nivel de producdo do rebanho aumenta (VAN
VLECK et al., 1985), mostrando que as mudancas nas varidncias genéticas e
residuais podem n&o ser proporcional.

A transformacdo logaritmica dos dados tem sido aplicada para corrigir
a dependéncia entre meédia e varidncia (EVERETT e KEOWN, 1984).



GARRICK e VAN VLECK (1987) citaram que esta estratégia € adequada para
aproximar as observacfes da normalidade. Porém, quando os ambientes mais
variaveis tém maior herdabilidade e os dados transformados tém maior
herdabilidade em ambientes menos variaveis, o uso de transformacao
logaritmica resultaria em reducéo da eficiéncia de selecao.

KACHMAN e EVERETT (1993) destacaram as Vvarias estratégias
utlizadas na tentativa de corrigir os dados para variancias heterogéneas,
propostas por diferentes autores. Segundo estes autores, a transformacgado
logaritmica € um método computacionalmente simples e adequado para
correcdo dos dados quando a variancia € uma simples funcdo da média de
producdo, o que nem sempre ocorre. A ponderacdo das observacbes pelo
desvio padrdo residual ou fenotipico também tem sido aplicada. Este método é
apropriado quando as variancias residuais e individuais s&o proporcionais
entre os ambientes. Contudo, as estimativas de desvio padrao fenotipico para
cada ambiente podem apresentar baixa acuracia.

GIANOLA (1986) sugeriu a adogcdo de andlises de caracteristicas
multiplas, em que as producdes em rebanhos com variancias diferentes seriam
consideradas  caracteristicas  distintas, sendo obtidas estimativas de
componentes de varidncia e covariancia para cada ambiente. No entanto, a
obtencdo destas estimativas separadas para cada ambiente com acuracia
suficiente pode ser muito dificil ou impossivel. O uso de procedimentos
Bayesianos pode melhorar a acuracia destas estimativas, porém o custo
computacional para obter tais estimatvas € muito alto (KACHMAN e
EVERETT, 1993).

KACHMAN e EVERETT (1993) propuseram a utilizacdo de um modelo
misto multiplicativo para ajustamento dos dados para variancias heterogéneas.
Neste método tanto os fatores fixos como os aleatdrios sédo ponderados por um
fator multiplicativo que € especifico para cada ambiente. Os fatores
multiplicativos de correcdo entram no modelo misto como efeitos aleatorios e
sdo preditos semelhantemente a outros fatores das equacdes de modelos

mistos. Este procedimento ndo exige que a variancia seja uma funcdo da



média de producdo como no caso da transformacdo logaritmica, usa o
parentesco entre animais de diferentes ambientes para estimar os fatores
multiplicativos de correcdo e apresenta menor custo computacional que 0s
métodos que exigem a obtencdo de componentes de variancia separadamente
para cada ambiente. No entanto, semelhantemente a outros procedimentos de
correcdo para efeito escala, ouso do modelo multiplicativo é adequado quando
a herdabilidade e outras raz0es entre variancias, como a repetibilidade sé&o
constantes, entre os ambientes. Para grandes conjuntos de dados, os autores
concluiram que o grande obstaculo a utilizacdo do modelo multiplicativo seria
obter e armazenar as contribuicbes de cada ambiente para estimar os fatores
multiplicativos de correcdo, isto considerando 0s recursos computacionais
disponiveis naquela época.

A magnitude dos efeitos da heterogeneidade de variancia depende da
intensidade de selecdo. BOLDMAN e FREEMAN (1990) encontraram maiores
alteracOes na classificacdo de 1% das melhores vacas em relagéo aos 5% dos
melhores  reprodutores quando os dados foram  ajustados para
heterogeneidade de variancia.

Varios estudos ndo tém encontrado grandes alteracbes ha
classificacdo dos animais em razdo da heterogeneidade de variancias. A
correlacio média entre os valores genéticos estimados em diferentes
ambientes tem sido, geralmente, igual ou superior a 0,90 (BOLDMAN e
FREEMAN, 1990 e CANAVESI et al, 1993). MEUWISSEN e VAN DER WERF
(1993) encontraram que apoOs corrigir os dados para efeito de rebanho-ano, o
ganho genético ndo reduziu em raz&o da heterogeneidade de variancia.

CANAVESI et al. (1995b) encontraram correlacdo positiva de 0,32
entre varidncias fenotipicas e niveis de produgdo para as diferentes subclasses
de rebanho-ano-estacdo, apesar desta correlacdo ndo ter sido criada na
simulacdo dos dados. Quando foram consideradas apenas as subclasses com
no minimo 20 observacfes, a correlacdo entre variancia e nivel de producdo
tendeu para zero. Estes resultados sugerem que as correlacbes positivas

encontradas neste estudo podem ser atribuidas as estimativas inadequadas



dos componentes de varidncia, em razao do reduzido ndmero de observacbes
dentro de cada subclasse.

Varios autores relataram que quando a heterogeneidade de variancia
ndo € devidamente estudada, pode ocorrer predicdo viesada do valor genético,
reducdo do progresso genético e selecdo desproporcional de animais oriundos
de ambientes com variancias diferentes (RODRIGUEZ-ALMEIDA et al., 1995a
e 1995b; MEUWISSEN et al., 1996).

TORRES (1998) avaliou o efeito da heterogeneidade de variancia na
avaliacdo genética de vacas e touros da raca Holandesa no Brasil. Os
rebanhos foram divididos em trés classes de desvio-padrdo fenotipico. As
médias de producdo e o0s componentes de variancia aumentaram com O
aumento do desvio-padrdo médio da classe, sendo que as herdabilidades nédo
tiveram o mesmo comportamento. As correlagbes entre o0s valores genéticos
obtidos nas analises de caracteristicas mdltiplas para as classes de baixo,
médio e alto desvio-padrdo e os obtidos na analise geral, foram préximos da
unidade, indicando que os reprodutores seriam classificados similarmente nas
trés classes de desvio-padrdo. E importante considerar a variabilidade dentro
dos niveis de producdo, pois, sob selecdo, as classes mais variaveis
contribuiriam com a maior parte dos animais selecionados (65,2% a 68,8% das
vacas selecionadas), e a avaliagcdo genética do animal poderia ser mais em
funcdo do seu ambiente que do seu potencial genético. O autor sugere que
para contornar os problemas da heterogeneidade de variancias, os produtores
com rebanhos de menor producdo deveriam identificar e reduzir as restricbes
ambientais e melhorar suas pratcas de manejo para permitr a maior
expressao do potencial genético dos animais.

ARAUJO (2000), assim como TORRES (1998), também estratificou os
dados de producdo de leite em classes de desvio-padrao fenotipico. A média
dos valores genéticos, as propor¢Bes da variancia fenotipica total da producéo
de leite, atribuida a varidncia da interacdo reprodutor-rebanho e as estimativas
de herdabilidade aumentaram da classe de baixo para alto desvio-padrdo. As

correlagcbes genéticas entre producdo de leite, nas diferentes classes de



desvio-padréo fenotipicos, foram todas proximas da unidade. Como as
estimativas de herdabilidade foram maiores na classe de alto desvio-padréo
fenotipico, o autor concluiu que grande parte da heterogeneidade de variancia
entre os rebanhos foi atribuida a fatores genéticos, o que explica a baixa
efetividade da inclusdo da interacdo reprodutor-rebanho para controle da
heterogeneidade.

VAN VLECK et al. (2000) estimaram parametros genéticos relativos a
peso ao nascer e peso a desmama, com base em dados de duas geracoes
diferentes. Os conjuntos de dados eram formados por progénies F1 de vacas
das racas Angus e Hereford e progénies destas novihas F1. Os autores
concluiram que a heterogeneidade de variancia entre geracdes e o método de
padronizacdo das variancias parecem influenciar as estimativas de
herdabilidade direta e materna e de correlagdo genética direta-materna.

A composicdo genética dos rebanhos também € um dos fatores
responsaveis pela heterogeneidade entre rebanhos. Varidncias heterogéneas
para grupos genéticos tém sido encontradas em gado de corte. RODRIGUEZ-
ALMEIDA et al. (1995a e 1995b) verificaram varidncias heterogéneas para
pesos aos 220 e 365 dias, entre diferentes grupos genéticos formados pelo
cruzamento de touros de 22 racas com vacas Aberdeen Angus e Hereford.
Também NUNEZ-DOMINGUES et al. (1995 encontraram resultados
semelhantes para caracteristicas de crescimento e de carcaca para
cruzamentos entre 12 ragas de touros com vacas Aberdeen angus e Hereford.
CREWS e FRANKE (1998) observaram variancias heterogéneas para animais
com diferentes composigbes raciais do Brahman, em caracteristicas de
carcaca. Resultados semelhantes foram obtidos por OLIVEIRA et al. (2001)
para pesos aos 365 e 550 dias, para trés grupos genéticos formadores da raca
Canchim (animais 2 Charolés-Zebu, % Zebu-Charolés e 5/8 Charolés-Zebu).

Varios trabalhos tém demonstrado a alteragdo na ordem de
classificacdo dos animais quando se considera ou ndo a heterogeneidade de
variancia entre grupos genéticos nos modelos para predicdo dos valores
genéticos. Segundo CREWS e FRANKE (1998), valores de correlagcbes de



ordem menores que 0,70; podem resultar em alteracbes nas classificacbes dos
animais. Estes autores encontraram correlacdes de ordem que variaram de
082 a 0,99, para classificacbes que consideravam ou nao variancias
especificas para cada grupo genético. No trabalho de OLIVEIRA et al. (2001),
estes valores de correlacbes de ordem variaram de 0,86 a 0,95; sendo que
maiores valores foram obtidos para a caracteristica peso aos 365 dias em
relacdo a peso aos 550 dias. Os valores de correlacdo de ordem encontrados
por NUNEZ-DOMINGUES et al. (1995) também indicaram alteracio na
classificacdo dos animais.

OLIVEIRA et al. (2001) concluiram, através do teste da razdo de
verossimilhanga, que o0 modelo tricaracter foi mais adequado quando
comparado ao modelo unicaracter que ignora a presenca de variancias
heterogéneas entre grupos genéticos. No modelo tricaracter, o peso dos
animais de cada um dos trés grupos genéticos € considerado como
caracteristica diferente. As estimativas de componentes de varidncia e de
herdabilidade obtidas pelos modelos uni e tricaracter ndo foram as mesmas.
As estimativas de herdabilidade obtidas entre o0s trés grupos genéticos
considerados variaram de 0,32 a 0,49 e de Q14 a Q46 para pesos aos 365 e
550 dias, respectivamente. Considerando as estimativas de variancias obtidas
para cada grupo genético pelo modelo tricaracter, as maiores diferencas entre
os valores encontrados foram de aproximadamente 440%, 114% e 108% para
varidncias genética, residual e fenotipica, respectivamente. Para peso aos 365
dias, 0s grupos genéticos com maior variancia fenotipica também
apresentaram maiores variancias genética e residual, e menores estimativas
de herdabilidade, mostrando que as mudancas de variancias fenotipica,
genética e residual ndo foram proporcionais. Para peso aos 550 dias, as
variancias apresentaram 0 mesmo comportamento, porém com maiores
diferencas entre as estimativas. Para peso aos 550 dias as estimativas de
herdabilidade para cada grupo genético ndo seguiram nenhum padrao.

BALIEIRO et al. (2002a e 2002b) estudaram diferentes tipos de
transformacdo de dados, visando estabilizar a heterogeneidade de variancias.
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Foi avaliado o impacto da utilizacdo do modelo multicaracter para estimar
componentes de variancia e parametros genéticos para peso a desmama
referentes a animais da raca Nelore pertencentes a trés rebanhos dos estados
de Mato Grosso do Sul e Minas Gerais. Os registros foram agrupados de
acordo com o nivel de Vvariabilidade das subclasses de grupos
contemporaneos. Os autores encontraram heterogeneidade de variancias
dentro das subclasses de grupos contemporaneos tanto para os dados em
escala original, quanto para o0s dados transformados pelas funcdes
logaritmicas e raiz quadrada, indicando que tais transformacBes n&do foram
eficientes em estabilizar a heterogeneidade de variancias. A utilizacdo de
dados padronizados e a divisdo pelo desvio-padrao amostral, eliminou a
heterogeneidade entre as subclasses consideradas (efeito ndo significativo
pelo teste Bartlett)) porém a estimativa de herdabilidade com dados
transformados, desconsiderando a heterogeneidade, diferiu  muito das
estimativas obtidas para os trés niveis de variabilidade em andlise unicaracter,
estas estimativas variaram de 0,26 a 0,33. Tanto na andlise unicaracter quanto
na multicaracter foram estimadas maiores variancias genética e residual para
0S niveis com maior variabilidade (diferencas de 20% a 50% entre 0s niveis).
No entanto, as estimativas de herdabilidade foram homogéneas na analise
unicaracter e variaram bastante no segundo tipo de andlise, sendo obtidas
estimativas de herdabilidade bem maiores. Os autores concluem que a analise
multicaracter, considerando niveis de variabilidade, acarreta grande demanda
computacional, ja as transformacdes pela padronizacdo e divisdo pelo desvio
padrdo amostral sdo de facil aplicacdo e envolvem menores custos
computacionais.

Neste mesmo estudo, o autor também observou aumento da média
fenotipica, das variancias genética e residual, e consequlentemente, da
variancia fenotipica do nivel de baixa para alta variabilidade para as
caracteristicas peso a desmama e ao sobreano e para ganho de peso entre
estes periodos. As estimativas de herdabilidade dentro de cada nivel de

variabilidade n&o apresentaram um comportamento padrdo. Na maioria dos



casos, estas estimativas foram maiores para os niveis com maior variabilidade.
Em algumas situacdes, as estimativas foram constantes ou variaram pouco.
Para ganho de peso em analise multicaracter a herdabilidade no nivel de alta
variabilidade foi menor que no nivel de média variabilidade (BALIEIRO, 2001).
Vale ressaltar que para as trés caracteristicas estudadas, embora ndo tenha
sido possivel evidenciar um comportamento bem definido das estimativas de
herdabilidade em relacdo a \variabilidade das classes de grupos
contemporaneos, a utilizacdo de analises unicaracter ou multicaracter obteve
estimativas de herdabilidades que diferiram das obtidas pela andlise simples
gue desconsiderava a heterogeneidade de variancia entre os grupos.

WEIGEL et al. (2001) estimaram parametros genéticos e valores
genéticos de reprodutores utilizados em varios paises. Nesta avaliacdo
genética internacional, utilizou-se o modelo para caracteristicas multiplas onde
a medida de lactacbes efetuadas em cada pais € considerada como uma
caracteristica diferente.

Os autores encontraram correlacdes genéticas entre 0s paises onde
predomina a produgdo sob pastejo rotacionado (Australia, Nova Zelandia e
Iranda) superiores a 0,91. Resultado semelhante foi encontrado para as
correlacbes genéticas entre paises com alta producdo de leite e manejo mais
intensivo dos rebanhos (Estados Unidos, Canada, Holanda, Itdlia e Bélgica). Ja
as correlagcbes genéticas entre paises dos dois grupos de sistemas de
produgéo (producdo a pasto e sistema de manejo intensivo) variaram de 0,80 a
0,90. Valores mais baixos de correlagdo genética (0,77 a 0,81) foram
estimados entre aqueles paises que apresentavam reduzido nimero de touros
em comum, como foi o caso de EstOnia, Finlandia e Israel. Estas baixas
estimativas podem refletir as diferengcas nos sistemas de produgédo destes
paises, ou simplesmente uma caréncia de informacdo em razdo da pequena
ligacdo genética entre os paises criada pelo uso de touros em comum.

Depois de estimados os valores genéticos em andlise de caracteristica
multipla e considerando a selecdo de 1% e 0,25% dos melhores touros,

WEIGEL et al. (2001) encontraram baixa percentagem de touros selecionados



em comum entre alguns pares de paises, tais como Alemanha e Estonia,
Alemanha e Israel, Austrdlia e Itdlia, Suica e Estbnia, e Suica e Itdlia. A
percentagem de touros selecionados em comum variou de 042 a 0,78 e de
039 a 0,78 para selecdo de 1% e de 0,25% dos melhores touros,
respectivamente. Os valores de percentagens de touros selecionados em
comum sd80 maiores entre paises com sistema de producdo semelhante,
atingido valores superiores a 0,50. Ja entre paises com sistema de producao
diferentes estas percentagens variaram de 0,39 a 0,65.

Segundo WEIGEL et al. (2001), algumas questbes devem ser
resolvidas para que uma avaliagdo genética internacional de animais seja
vidvel. Em primeiro lugar, o nimero de touros comuns entre alguns paises &
muito reduzido levando a estimativas de correlacbes pouco precisas, portanto
€ preciso aumentar as ligacdes genéticas entre 0s varios paises participantes
das avaliacbes. Em segundo lugar, a inclusdo de pequenos paises ou de
paises com poucas informagBes contribui para elevar o custo computacional
das avaliacbes uma vez que cada pais incluido representa uma nova
caracteristica e um conjunto de parametros a serem estimados. Uma
alternativa citada pelos autores é o agrupamento dos paises de acordo com o
sistema de producédo predominante.

WEIGEL e REKAYA (2000) propuseram agrupar os rebanhos de
diferentes paises com base em variaveis descritvas que forneciam
informacbes relativas a clima, manejo e composicdo genética de cada
rebanho. Por intermédio da andlise de agrupamento, utiizando treze variaveis
descritivas, os autores agruparam 0s rebanhos de treze paises diferentes em
cinco grupos, onde cada grupo corresponde a uma variavel. Nesta
metodologia, os rebanhos sdo agrupados independente das fronteiras dos
paises, uma vez que rebanhos localizados em paises pequenos e vizinhos séo
muito mais semelhantes que rebanhos localizados em um mesmo pais, mas
gue estao distante um do outro, localizados em regides muito diferentes.

MARION et al. (2001) encontraram relacdes positivas e crescentes

entre 0s componentes de variancia genética, residual e fenotipica, com o nivel



de producdo e com a classe de desvio-padrdo. No entanto, as herdabilidades
ndo apresentaram a mesma tendéncia tendo as estimativas mais altas ocorrido
no nivel baixo de producdo e na classe de desvio-padrdo médio. A
heterogeneidade nos coeficientes de herdabilidade nos diferentes niveis de
producdo e classes de desvio-padrao revela que as respostas esperadas pela
selecdo também serdo diferentes, o que deve ser considerado nos programas
de melhoramento.

DE MATTOS et al. (2000b) encontraram que a média e a variancia
fenotipica do peso ao desmame de animais da raca Hereford foram diferentes
entre paises. Canada e Estados Unidos apresentaram maiores estimativas de
média e variancia fenotipica para peso ao desmame que o Uruguai. Relacéo
similar entre variancia fenotipica e média, também foi relatada por MEYER
(1995) para populagbes de Angus na Australia e Nova Zelandia. Apesar da
diferenca de média e variancia fenotipica entre 0s paises, 0s parametros
genéticos entre Estados Unidos, Canada e Uruguai foram similares (DE
MATTOS et al., 2000b).

Segundo DE MATTOS et al. (2000a), para determinar se 0s
parametros genéticos para peso ao desmame em gado de corte, entre paises,
sdo homogéneos, deve-se utilizar o modelo animal e grandes conjuntos de
dados com informacdo completa de pedigree. Na literatura, constam varios
estudos sobre homogeneidade de parametros genéticos entre paises que
utilizaram o modelo reprodutor ou modelo avd materno. No entanto, estes
modelos ndo consideram a énfase da selecdo diferenciada entre machos e
fémeas, bem como o acasalamento preferencial.

FREITAS (2000) estimou variancias, covariancias e herdabilidades
para as caracteristicas peso ao nascimento, a desmama, aos 12, 18 e 24
meses de idade e circunferéncia escrotal aos 12 meses para dados de animais
da ragca Canchim. O autor concluiu que houve heterogeneidade de variancias
para os efeitos fixos de sexo, ano e época de nascimento, idade da vaca ao
parto, geracdo do animal e efeito aleatério de touro, o que inviabiliza o uso de

meétodos tradicionais de andlise de varidncia para estimar parametros
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genéticos. Também o método de estimacao, o tipo de analise: unicaracteristica
ou multicaracteristica, as amostras e tipos de transformacdes de dados, nesta
ordem, foram os fatores que mais afetaram as estimativas de herdabilidade.

Varios trabalhos tém discutido os enormes problemas decorrentes da
heterogeneidade de variancias sobre as propriedades dos testes t e F da
ANOVA (BROWNIE et al., 1990).

Como relatado em varios trabalhos, a hipotese de homogeneidade de
variancias assumida na maioria dos modelos utilizados nas andlises de dados,
na maioria das vezes, ndo € atendida. Segundo GIANOLA et al. (1990),
assumir esta hipotese na estrutura de dispersdo dos dados, quando esta ndo é
atendida, leva a prejuizos na resposta a selecao.

Geralmente, a presenca de variancias heterogéneas implica também
em covaridncias heterogéneas. Desta forma, em analises de caracteristicas
multiplas, o impacto da heterogeneidade de varidncias sobre o0 progresso
genético é mais importante que em analises de caracteristica Unica (WEIGEL e
GIANOLA, 1992).

MARTINS (2002) destacou as principais informacdes bibliograficas a
respeito da avaliacdo genética e heterogeneidade de varidncia. O autor cita
trés situacbes de ocorréncia de heterogeneidade com seus respectivos efeitos:
alteracdo apenas na varidncia residual; apenas na varidncia genética e
alteracdo nestes dois componentes de variancia. Qualquer que seja a situacéao,
0s animais serdo avaliados de forma incorreta em razdo da ponderacdo dos
dados por herdabilidades que ndo correspondem aos valores reais de cada
classe de variabilidade.

Segundo o autor, poucos sdo os trabalhos que buscam explicar as
razdes pelas quais a heterogeneidade ocorre. Foram citadas como causas da
heterogeneidade: diferencas de padronizacdo de manejo ou diferencas na
precisio de coleta de dados; diferencas na composicdo genética da
populacéo, causada por selecéo, pela composicao racial, por diferencas na

intensidade de selecéo ou pela interacdo gendtipo-ambiente.



Geralmente, duas linhas béasicas de abordagem sobre avaliacdo
genética na presenca de heterogeneidade de varidncias tém sido seguidas.
Uma propbe o uso de transformacdes dos dados ou fatores de ajustamento
gue visam eliminar a heterogeneidade e outra o0 uso de modelos que
consideram a heterogeneidade. De acordo com MARTINS (2002), os métodos
gue visam eliminar a heterogeneidade s&o efetivos apenas nas situacdes em
gue as classes de heterogeneidade de variancia residual sejam idénticas as de
variancia genética e com 0 mesmo comportamento e, ainda, que as
correlagbes genéticas entre as classes sejam iguais a unidade, o que nao
acontece quando a causa da heterogeneidade € a interacdo genotipo-
ambiente. A consideracdo da heterogeneidade de varidncia na avaliacéo
genética tem sido feita pelo uso de modelos multicaracter, buscando ponderar
adequadamente as observagbes de acordo com as diferentes variancias em
cada classe de heterogeneidade e considerando a estrutura de covariancias
entre estas classes. Neste caso, também é necessario que as classes de
heterogeneidade de variancia residual sejam idénticas as de variancia genética
e que o numero de observacBes por classe e a conexdo genética entre elas
seja suficiente para garantir a precisdo das estimativas de correlacdo genética,
garantindo a confiabilidade das predicdes dos valores genéticos. Na presenca
de interacdo genoOtipo-ambiente, o0 uso de modelos multicaracter permite
identificar os gendtipos superiores para cada ambiente, uma vez que, Sdo
preditos valores genéticos dos individuos para cada uma das classes de

heterogeneidade.

2.2. Conexidade genética

Se a avaliacdo genética € feita entre animais criados em diferentes
rebanhos ou com base na informagdo de parentes criados em diferentes
rebanhos, entdo a acurdcia desta avaliacdo genética pode ser influenciada
pelo grau de conexidade dos dados. A conexidade genética entre dois
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rebanhos € estabelecida pelo parentesco entre 0s animais pertencentes a
estes rebanhos, conexidade direta, ou pela utlizagdo de material genético
desses rebanhos em outros, conexidade indireta. Se existe pouca ou nenhuma
troca de material genético entre os rebanhos ou grupos contemporaneos, as
comparacdes dos valores genéticos preditos dos animais de diferentes
rebanhos ndo podem ser feitas com preciséo.

A conexidade de dados na avaliacdo genética faz parte de um
problema mais geral de ajustamento para efeito de rebanho, rebanho-ano-
estacdo, etc. e de estimacdo de médias genéticas das populacbes, ou seja, de
estimacao dos efeitos de grupo genético (FOULLEY et al., 1987).

A baixa conexidade genética € um problema da estrutura dos dados.
Este problema ocorre quando as populacbes sado isoladas ou semi-isoladas
geneticamente em razdo de pequena troca de material genético entre estas
populagbes. O uso de rebanhos fechados, a pequena troca de animais entre
rebanhos, a baixa intensidade do uso de inseminagcdo artificial e o uso de
matrizes de parentesco esparsas sao algumas das principais causas da baixa
conexidade de dados.

A conexidade entre os dados, juntamente com a ocorréncia de
selecdo e da interacdo gendtipo-ambiente, € uma das limitacbes ao uso das
equacbes de modelo misto para a obtencdo do BLUP dos valores genéticos
dos animais (MARTINS, 1994).

O grau de conexidade dos dados influencia a acuracia das avaliagdes
genéticas que envolvem diferentes rebanhos, regides ou paises. A baixa
conexidade reduz a acuricia das estimativas dos efeitos fixos, afetando as
comparacoes entre valores genéticos de animais pertencentes a diferentes
niveis de efeitos fixos, uma vez que estas comparagdes envolvem as
estimativas das diferencas entre os efeitos fixos. Enfim, o problema basico da
baixa conexidade dos dados é que as fungdes lineares de efeitos fixos ndo séo
estimaveis, ou sdo viesadas, e a predicdo de efeitos aleatérios € de baixa

acuracia.
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Segundo KENNEDY e TRUS (1993), na selecdo de animais criados
em diferentes unidades de manejo (UM), ou baseada em informacdes de
parentes criados em diferentes UM, teste de progénie, por exemplo, a acuracia
da avaliacdo genética e, portanto, 0 sucesso da selecdo podem ser
influenciados pela conexidade entre as UM. Os erros na selecdo sao extremos
guando as UM sé&o pouco conectadas ou completamente desconectadas.

CANAVESI et al. (1995a) comentaram que quando os reprodutores
tém muitas progénies, as informacdes destas progénies, provavelmente, foram
obtidas em diferentes rebanhos. Neste caso, € esperado que o viés atribuido a
heterogeneidade de varidncia ndo seja significativo a menos que as progénies
estejam mal distribuidas entre os diferentes niveis de produgao.

CARNEIRO (1999) simulou diferentes arranjos de dados, variando o
nimero de rebanhos em que cada reprodutor tinha progénies e obteve
conjuntos de dados com: 0, 15, 30, 60, 90 e 100% de conexidade. O uso de
dados com baixa conexidade, principalmente dados com 0% de conexidade,
afetou a média fenotipica dos animais selecionados, a varidncia genética
adiva e a acuracia das avaliacbes genéticas. Sendo a avaliagdo genética
mais afetada pelo grau de conexidade dos dados, nos casos de baixa
herdabilidade e numero reduzido de progénies por reprodutor. Apesar de ter
sido observado efeito da conexidade, a herdabilidade da caracteristca e o
namero de progénies por reprodutor tiveram maior influéncia na avaliacdo
genética dos animais.

Segundo o0 autor, pode-se considerar que o valor minimo de
conexidade para a execucdo de uma avaliagdo genética seja de 15% para
caracteristicas de média e alta herdabilidades e de 30% para caracteristicas de
baixa herdabilidade. A importancia da conexidade € maior nas avaliagcbes
genéticas de animais com numero reduzido de informacbes de parentes
descendentes ou colaterais e para caracteristicas de baixa herdabilidade.
Assim, nestes casos, deve-se tomar medidas que aumentem a conexidade dos
dados, tais como aumentar a troca de material genético entre 0s rebanhos

e/ou, analisar separadamente os conjuntos de dados desconectados.



2.3. Interacdo gendtipo-ambiente

A interacdo gendtipo-ambiente ocorre quando ambientes distintos
exercem efeitos diferenciados sobre o0s genétipos. Varios procedimentos
podem demonstrar a ocorréncia de interacdo genotipo-ambiente, tais como: a
mudangca na classificacdo dos gendtipos de um ambiente para outro ou
mudancas no valor relativo dos gendtipos (NORTHCUTT et al., 1990 e SOTO
MURILO et al, 1993); a baixa correlagdo genética entre o mesmo material
genético exposto a dois ambientes diferentes (FALCONER, 1996; MEYER,
1995 e HOURI NETO, 1996); o percentual da varidncia fenotipica devido ao
efeito da interacdo (NOTTER et al, 1992) e a resposta correlacionada que
seria 0 estudo do efeito da selecdo direta em uma caracteristica em diferentes
ambientes (HOURI NETO, 1996).

A expressao fenotipica de determinado animal € consequéncia dos
genes responsaveis pela expressdo da caracteristica, bem como da acédo dos
genes relacionados com a adaptacdo do animal as condicbes de meio. Desta
forma, a expressdo fenotipica de determinado gendtipo poderia ficar
comprometida em funcdo de alteracbes ocorridas nas condicbes ambientais
(PACKER, 1985). Esta resposta diferenciada de um mesmo gendtipo a
diferentes ambientes caracteriza a interagdo genotipo-ambiente.

No Brasil, frente a grande diversidade de ambientes e a difusdo do
emprego da inseminagéo artificial em alguns rebanhos, maior importancia deve
ser dada a influéncia ambiental na producdo. Em bovinos de corte no Brasil,
utilizam-se touros ou sémen de touros selecionados em condicbes ambientais
gue muitas vezes ndo sdo as mesmas encontradas nos rebanhos comerciais
de producéo.

Quando os animais sao criados em diferentes locais, a ocorréncia de
interacbes entre gendtipo e ambiente € mais um fator que influenciard na
precisdo das avaliagbes genéticas, principalmente se n&o houver boa

distribuicdo dos dados.



Varios fatores podem promover condicbes diferentes de ambientes.
Em bovino de corte véarios autores tém demonstrado a interacdo entre
gendtipos e ambientes contrastantes quanto a qualidade de pastagens (SOTO
MURILO et al., 1993), niveis nutricionais ou regimes alimentares (NUGENT et
al., 1995) e quanto a regido onde estdo estabelecidas as operacdes pecuarias
(MORRIS et al., 1993).

A semelhanca entre as progénies de um touro dentro de um mesmo
rebanho reflete tanto a interagdo gendtipo-ambiente como a covariancia
ambiental entre o desempenho deste grupo de progénies (MEYER, 1987,
BANOS e SHOOK, 1990 e COSTA, 1999). MEYER (1987) considerou os
conceitos de interagdo reprodutor-rebanho e de covariancia ambiental entre as
progénies de um reprodutor em um mesmo rebanho, como estatisticamente
equivalentes.

TEIXEIRA et al. (1992) encontraram estimativas de correlacéo
ambiental entre meio-irmas paternas que variaram de - 089 a 048 e
concluiram que essa correlacdo deveria ser considerada na avaliagcdo genética
de reprodutores.

A covariancia ambiental entre as progénies de um mesmo reprodutor
tem origem em fatores bioldgicos, de manejo e estatisticos (BERESKIN e
LUSH, 1965; NORMAN, 1974 e MEYER, 1987). Falhas na remocdo do efeito
de rebanho, de ano-estacdo de parto ou de algum outro fator fixo podem
resultar em modelos inadequados a avaliagdo genéticaa O tratamento
preferencial dado a progénies de determinado reprodutor também € uma das
causas mais comuns de correlagdo ambiental entre meio-irmaos paternos, o
gue pode provocar superestimacdo dos valores genéticos dos reprodutores.

Estudos utilizando o modelo reprodutor tém mostrado que a interacdo
reprodutor-rebanho  pode ser inflacionada devido a heterogeneidade de
variancia, principalmente quanto aos componentes de varidncia genética
(MEYER, 1987).

Dados de producdo de leite evidenciam claramente a interacao

gendtipo-ambiente. Em rebanhos com melhores condicdes de manejo, 0s



animais que possuem maior proporcdo de genes da raca Holandesa
apresentam maior producdo de leite que animais de ragas Zebuinas, porém,
em condicbes de baixo manejo a expressdo fenotipica destes genoétipos é
alterada (RAMALHO et al., 1990).

VAN TASSEL e BERGER (1994) simularam dados com diferentes
estruturas quanto a distribuicdo das progénies de 20 reprodutores em 50
rebanhos e quanto ao grau de parentesco entre o0s reprodutores. Os autores
encontraram que quando O parentesco entre 0s reprodutores era ignorado, as
variancias de reprodutor e da interacdo reprodutor-rebanho tendiam a ser
subestimadas, e o viés médio das estimativas foi maior para os conjuntos de
dados onde os reprodutores apresentavam maior grau de parentesco. Quando
o efeito de interacdo reprodutor-rebanho era removido do modelo, o viés das
estimativas de variancia e de herdabilidade aumentavam, consideravelmente.
Estes resultados indicam que a interacdo deve ser incluida no modelo para
estimar componentes de variancia, mesmo que o0s dados sejam
moderadamente desbalanceados e o nivel de interacéo seja pequeno.

ARAUJO et al. (2000) encontraram que a proporcdo da variancia
fenotipica da producdo de leite, atribuida a variancia da interacdo reprodutor-
rebanho oscilou de 22% a 4,4%. Neste estudo, ndo houve alteracdo de
importancia no ordenamento dos valores genéticos dos reprodutores, quando
se ignorou a interagdo reprodutor-rebanho no modelo. O uso de modelo sem a
interacdo gerou aumento da variancia genética aditiva, resultando em menores
valores para a variancia do erro de predicdo e, conseqlentemente, pequena
superestimacdo na acuracia dos valores genéticos preditos dos reprodutores.
Esta pequena superestimacdo se deveu a boa distribuicdo das progénies dos
reprodutores em varios rebanhos. Os autores concluiram que a distribuicdo
dos reprodutores nos rebanhos, bem como o numero de progénies nestes
rebanhos, definrho a necessidade de incorporar ao modelo interacdo
reprodutor-rebanho.

MORGAN et al. (1992) encontraram interacdo entre o0 tipo de
cruzamento (Angus x Hereford e Friesian x Hereford) e a taxa de lotagdo das



pastagens. O ganho de peso diario individual na pds-desmama e a producao
total de carne por hectare foram influenciados significativamente pela interacéo
do grupo racial de novihas com a carga animal. MEZZADRA et al. (1992)
demonstraram que € mais eficiente produzir carne com animais de menor
porte, em condicbes onde a alimentacdo € limitante, mostrando assim a
importancia da selecdo de gendtipos adequados a cada tipo de ambiente.

NOTTER et al. (1992), avaliando a interagcdo de touros com rebanhos,
trabalhando com a ragca Aberdeen Angus encontraram interacdes que
representavam 3,3% da variancia fenotipica. Os autores concluiram que o
conhecimento da interacdo touro-rebanho pode ser necessario ao processo de
avaliacdo genética, porém ndo se justificaria desenvolver predicdes de valores
genéticos especificos para cada rebanho. BITTENCOURT (1993), utilizando a
idade ao primeiro parto de novilhas Nelore em trés fazendas brasileiras,
encontrou que a interagcdo touro-fazenda foi responsavel por 8,49% da
variacao fenotipica.

DICKERSON (1962) sugeriu que pelo menos parte do efeito de
interacdo reprodutor-rebanho deve-se a heterogeneidade de varidncia entre
rebanhos. O que pode ser atribuido ao uso de pequeno numero de
reprodutores, acasalamentos direcionados e tratamentos preferenciais em
cada rebanho.

FERREIRA (1999) avaliou o efeito da interacdo gendtipo-ambiente,
em duas fazendas de regibes distintas de Minas Gerais, para caracteristicas
de crescimento em Nelore. Até a desmama nao houve mudanca na ordem de
classificacdo dos animais entre as fazendas e as correlagbes genéticas entre
0os pesos foram altas. Na poOs-desmama, a alteracdo da classificacdo dos
animais entre as fazendas e a baixa correlagdo entre elas, indicou que a
diferenca de ambiente entre as fazendas propicia aos mesmos genétipos,
expressoes diferentes. Assim, nota-se que a magnitude do efeito da interacéo
gendtipo-ambiente dependera da caracteristica considerada e dos objetivos da

atividade, venda de bezerros ou de animais para o abate.



Varios autores relataram a existéncia de efeito significativo da
interacdo gendtipo-ambiente para caracteristicas de producdo de leite, de
forma que um fator relativo a interacdo deve ser incluido nos modelos de
avaliacdo genética (BASU e CHATTARAJI, 1988; PAREKH e BAGHEL, 1991;
MRODE et al., 1994 e CANAVESI et al., 1995a).

TONG et al. (1977) avaliaram a importancia da interagdo reprodutor-
ambiente para caracteristicas relacionadas a producdo de leite. A interacdo
gendtipo-ambiente respondeu por 4,1%; 1,1%; 0,3%; 2,6% e 5,6% da variacdo
total da producdo de leite, de gordura, de proteina, percentagem de gordura e
de proteina, respectivamente. Em varios trabalhos, tem sido observado que a
estimativa da variancia devido a interagdo reprodutor-ambiente tem
representado de 1% a 4% da variacdo total da producdo de leite (COSTA,
1999).

SANDELIN et al. (2000) estimaram peso e taxa de maturidade em
vacas da raga Angus, Brahman e vacas cruzadas em diferentes pastagens
para avaliar a interacdo gendtipo-forragem. Foi encontrado efeito significativo
para a interagdo gendtipo-forragem para as caracteristicas consideradas.
Estes resultados sugerem que em programas de cruzamento, € importante a
escolha das racas, visto que peso e taxa de maturidade sdo pontos criticos
para adequar as exigéncias dos animais aos recursos de producdo
disponiveis.

DEVILLIER et al. (2000) encontraram efeito significativo da interacéo
entre raca do touro e sexo do bezerro para as caracteristicas data Juliana de
nascimento, peso ao nascer, ganho de peso médio e peso ao desmame. As
diferencas entre progénies, machos e fémeas, filhas de touros Brahman foram
maiores do que as encontradas para outras ragas de touros (Angus, Charolés
e Hereford).

Em gado de corte, a interacdo genotipo-ambiente pode impedir o
sucesso das avaliacbes genéticas entre paises. Na presenca de interacdo o
ordenamento dos reprodutores pode alterar entre paises ou regides.
BERTRAND et al. (1985 e NOTTER et al. (1992) encontraram interacoes



reprodutor-rebanho consideraveis, e BERTRAND et al. (1985 e 1987) e DE
MATTOS (1996) relataram que a interacdo reprodutor-regidao dentro do pais foi
grande o suficiente para causar mudancas na classificacdo dos reprodutores
entre regides. Entretanto, TESS et al. (1979) e HERRING et al. (1995)
relataram que as interacdes reprodutor-regido e reprodutor-pais foram
pequenas e sem importancia.

Estes resultados contraditorios foram obtidos utiizando modelo
reprodutor ou modelo avd materno. Portanto, acredita-se que o modelo animal
seja mais adequado para avaliar a interacdo gendtipo-ambiente usando dados
de campo. MEYER (1995) usou modelo animal e ndo encontrou interacéo
gendtipo-pais para a ragca Angus na Australia e Nova Zelandia.

FERREIRA et al. (1999) encontraram diferencas consideraveis na
predicdo dos valores genéticos ao utilizar modelo animal e modelo reprodutor.
Os estudos de interacdo genodtipo-ambiente sdo, geralmente, feitos com base
na alteragdo do ordenamento dos animais entre ambientes diferentes. Assim, é
possivel que muitas das evidéncias de interacdo gendtipo-ambiente relatadas
em estudos anteriores ndo seja atribuida a fenbmenos biolégicos e sim ao uso
de modelos inadequados.

DE MATTOS et al. (2000a e 2000b) utilizaram modelo animal e grande
volume de dados de animais Hereford para investigar a importancia da
interacdo  gendtipo-pais entre Estados Unidos, Canadd e Uruguai. As
estimativas de correlacdo genética para efeito genético direto entre Estados
Unidos-Canada, Estados Unidos-Uruguai e Canada-Uruguai foram 0,86; 0,90 e
0,88; respectivamente. As estimativas de correlagdo genética para efeito
materno também foram altas. MEYER (1995) também encontrou valores altos
para estimativas de correlacdo genética direta e materna para peso ao
desmame em animais da raca Angus na Austraia e Nova Zelandia.
ROBERTSON (1959) considerou que correlagbes genéticas de desempenho
em diferentes ambientes superiores a 0,80 indicam que as interagdes

gendtipo-ambiente ndo tém importancia biologica.
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Os resultados encontrados por DE MATTOS et al. (2000a e 2000b)
sugerem que os dados de peso ao desmame de animais Hereford do Canadd,
Estados Unidos e Uruguai podem ser combinados em uma analise conjunta.
Porém, torna-se necessario investigar a importancia da heterogeneidade de
parametros entre 0s paises e da interacdo gendtipo-pais para outras
caracteristicas como peso pos desmame e caracteristicas de carcaca. Além do
mais, os resultados obtidos por DE MATTOS et al. (2000a e 2000b) podem ser
atribuidos as fortes restricdes impostas ao conjunto de dados aaliados. Foram
utilizados dados de rebanhos com mais de 500 registros de peso ao desmame,
com grupos contemporaneos de tamanho médio superior a nove animais e
com progénie de touros utilizados entre os paises, além disso, grande numero
dos reprodutores avaliados tinha progénies nos trés paises. Desta forma, estas
restricbes garantram uma boa distribuicdo das progénies dos reprodutores
entre os diferentes ambientes, reduzindo os problemas de heterogeneidade de
variancias e de interacdo genotipo-ambiente.

CANAVESI et al. (1995a), trabalhando com dados simulados,
encontraram que quando as varidncias sdo heterogéneas, as acuracias das
avaliacbes geneéticas ficam reduzidas. Em todas as estruturas de variancias
simuladas, até mesmo quando foi simulado efeito de interacdo reprodutor-
rebanho, o0 modelo com interacdo apresentou menor acuracia do que o modelo
sem interacdo. Portanto, a inclusdo da interacdo reprodutor-rebanho nao foi

eficiente para corrigir os problemas de heterogeneidade de variancia.



3. MATERIAL E METODOS

3.1. Simulac¢é&o dos dados

O processo de simulacdo tem sido freqlentemente uilizado por varios
autores em estudos de conexidade de dados, interacdo gendtipo-ambiente,
comparagbes de metodologias de avaliagdo genética e estudos de
heterogeneidade, sobretudo pela sua faclidade em gerar varios tipos de
estruturas de dados, com baixo custo e alta confiabilidade.

Os dados utilizados neste trabalho foram simulados utilizando-se o
sistema computacional Genesys (EUCLYDES, 1996). O programa Genesys
permite a criacio do genoma dos animais, sendo possivel definir para
determinada caracteristica, 0 nUmero de locos e alelos envolvidos, nUmero de
efeitos fixos, bem como a herdabilidade, a média e a varidncia genética, além
da média e variancia dos efeitos fixos. Depois de simulado o genoma com as
especificacbes desejadas, sdo gerados os animais da populacédo-base por
meio da combinacdo aleatéria dos cromossomos e dos alelos simulados.
Entdo, os animais da populacdo-base sdo acasalados para gerar a populacao-
inicial, que pode ser multiplicada por varias geracdes sob diferentes métodos
de selecdo ou acasalamento ao acaso, permitindo os mais diversos tipos de
estudo.



s

No programa Genesys, o0 valor fenotipico dos animais € resultado da
soma dos efeitos aditivos dos genes, dos efeitos fixos considerados mais o
efeito aleatorio relatvo ao ambiente. Durante o0s acasalamentos, todas as
fases do processo reprodutivo sdo consideradas, incluindo a gametogénese, a
zigotogénese e a recombinagcdo génica. Todas estas caracteristicas do
Genesys tornam os dados simulados muito proximos dos dados obtidos em
populacdes reais.

3.2. Simulacao do genoma

Neste trabalho foi simulado um genoma de 2000 centimorgans de
comprimento, para uma caracteristica de alta herdabilidade, cuja expresséo
era determinada por 200 locos com dois alelos por loco. As frequéncias iniciais
dos alelos foram simuladas com base na distribuicdo uniforme e tiveram valor
inicial médio de 0,50.

Os locos foram distribuidos ao acaso em quinze pares de
cromossomos autossdmicos de tamanhos aleatérios. Os alelos possuiam
apenas efeitos aditivos, sendo desconsiderados os desvios de dominancia e as
interacbes epstaticas. Além do efeito de sexo, foi simulado o efeito de
ambiente relativo a quinze rebanhos. Os efeitos ndo controlados de ambiente

foram simulados conforme a distribuicdo normal.

3.3. Populagdes simuladas e estruturas de heterogeneidade

Foram simulados os genomas de 4500 fémeas e de 4500 machos que
formaram a populagéo-base.

A partir da populagéo-base, foram tomados aleatoriamente 75 machos
e 3750 fémeas, sendo acasalado um macho com 50 fémeas, dando origem a

populacédo inicial com 16500 progénies. Estes animais estavam distribuidos em
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15 rebanhos com parametros genéticos e fenotipicos heterogéneos ou ndo de
acordo com a estrutura de dados desejada.

Na populacdo inicial, cada rebanho tinha 2500 progénies. Porém, este
namero foi reduzido para 500 progénies por rebanho, totalizando 7500
progénies no arquivo de dados disponivel para analise. Esta reducdo no
volume de dados ocorreu em razédo da filtragem nos dados com o objetivo de
se obter a estrutura de heterogeneidade desejada para as variancias
genéticas.

Com o objetivo de avaliar o efeito da heterogeneidade entre rebanhos
sobre a avaliacdo genética dos animais, foram simuladas quatro estruturas de
dados que diferiam quanto ao tipo de heterogeneidade genética e fenotipica
entre 0s rebanhos. Para cada estrutura de dados foram simuladas uma
populacdo-base e uma populacdo-inicial com a heterogeneidade desejada
entre rebanhos.

Para todos os rebanhos de um mesmo nivel de variabilidade foram
atribuidos os mesmos valores de média e variancia de efeito fixo para garantir
a heterogeneidade desejada em termos de média e variancia fenotipica. As
fémeas foram distribuidas nos rebanhos de acordo com os seus valores
genéticos. Assim, os rebanhos com maior média fenotipica receberam as
fémeas com maiores valores genéticos, 0 que gerou também as diferencas
entre niveis de variabilidade em relacdo a média genética das progénies. A
heterogeneidade entre rebanhos para varidncia genética foi obtida por meio da
classificacdo dos animais pelos valores genéticos e da eliminacdo sequencial e
estratégica da informacdo de alguns animais, 0 que gerou uma reducdo no
volume de dados de 2500 progénies para 500 progénies por rebanho.

Na primeira estrutura de dados simulados, os rebanhos apresentavam
heterogeneidade para todos os parametros considerados (RHTP). Foram
simulados trés diferentes niveis de rebanhos em termos de variancia
fenotipica: rebanhos de alta, média e baixa varidncia, cada nivel com cinco

rebanhos. Os rebanhos com maiores variancias fenotipicas também possuiam



maiores meédias genéticas e fenotipicas, e maiores variancias genéticas
(Quadro 1).

Quadro 1 — Valores minimos (MIN) e maximos (MAX) dos parametros
genéticos e fenotipicos para o0s 15 rebanhos com

heterogeneidade em todos os parametros (RHTP) reunidos em
trés niveis de variabilidade

Nivel de variabilidade dos rebanhos

Alta Média Baixa

Reb.delab Reb.de 6a 10 Reb.de 11a 15

Parametros MIN MAX MIN MAX MIN MAX
Hp 269,70 301,64 210,62 225,65 134,57 166,40
0% 585,73 687,53 326,94 357,39 194,83 213,00
Hg 193,42 226,29 173,91 189,38 137,90 169,86

0% 173,63 219,23 72,08 79,38 39,12 46,17

h2 0,28 0,34 0,21 0,24 0,20 0,22

Hp -zMédia fenotipica, g - Média genetica, sz - Variancia fenotipica, ng - Variancia genética
e h® - Herdabilidade.

Na segunda estrutura de dados (Quadro 2), os rebanhos
apresentavam 0 mesmo padrdo de heterogeneidade da primeira estrutura
simulada. No entanto, as médias genéticas eram similares entre 0s niveis de
variabilidade, ou seja, todos os rebanhos tinham animais com potencial
genético semelhante (rebanhos com médias genéticas similares — RMGS).

Uma terceira estrutura de dados foi simulada, semelhante & primeira,
porém neste caso a heterogeneidade entre os rebanhos ocorria apenas para
os parametros fenotipicos (rebanhos com heterogeneidade fenotipica - RHF).

Nesta estrutura, 0 aumento de variancia fenotipica entre rebanhos era



acompanhado por aumento na média fenotipica, porém a média e variancia
genética entre os diferentes niveis de variabilidade eram similares (Quadro 3).

Na quarta estrutura de dados (rebanhos sem heterogeneidade - RSH),
0s rebanhos ndo apresentavam heterogeneidade para nenhum parametro. As
médias fenotipicas e genéticas, bem como as variancias genéticas e
fenotipicas dos rebanhos eram similares. Os 15 rebanhos foram reunidos em
trés grupos, ndo havendo grande diferengca entre 0s grupos quanto aos
parametros genéticos e fenotipicos (Quadro 4). A divisdo dos rebanhos em
grupos teve como objetivo permitir as comparagOes desta estrutura de dados

com as descritas anteriormente.

Quadro 2 - Valores minimos (MIN) e méaximos (MAX) dos parametros
genéticos e fenotipicos para os 15 rebanhos com médias
genéticas similares (RMGS) reunidos em trés niveis de

variabilidade
Nivel de variabilidade dos rebanhos
Alta Média Baixa

Reb.dela5 Reb.de 6a 10 Reb.de 11a15

Parametros MIN MAX MIN MAX MIN MAX
Up 261,75 268,74 227,17 237,72 189,56 196,94
0% 875,92 991,37 521,12 652,29 333,79 404,41

Hg 184,95 190,12 181,59 192,01 185,39 192,40
0% 435,56 528,91 282,11 332,33 186,76 225,90

h? 0,49 0,58 0,51 0,56 0,54 0,58

Hp —ZMédia fenotipica, Llg - Média genetica, sz - Variancia fenotipica, ng - Variancia genética
e h” - Herdabilidade.



Quadro 3 — Valores minimos (MIN) e maximos (MAX) dos parametros
genéticos e fenotipicos para o0s 15 rebanhos com
heterogeneidade fenotipica (RHF) reunidos em trés niveis de

variabilidade
Nivel de variabilidade dos rebanhos
Alta Média Baixa

Reb.delab Reb. de 6 a 10 Reb. de 11 a 15

Parametros MIN MAX MIN MAX MIN MAX
Hp 256,20 269,60 229,46 243,51 188,45 198,05
sz 815,10 908,42 686,23 773,40 596,63 731,49
Hg 180,00 190,72 183,69 197,24 184,16 193,28
ng 431,39 503,87 447,32 530,84 446,69 529,00

h? 0,51 0,55 0,61 0,69 0,72 0,81

Hp -zMédia fenotipica, Llg - Média genética, sz - Variancia fenotipica, ng - Variancia genética
e h” - Herdabilidade.

Quadro 4 — Valores minimos (MIN) e maximos (MAX) dos parametros
genéticos e fenotipicos para o0s 15 rebanhos sem
heterogeneidade (RSH) reunidos em trés grupos

Nivel de variabilidade dos rebanhos

Alta Média Baixa

Reb.dela5 Reb. de 6a 10 Reb. de 11 a 15

Parametros MIN MAX MIN MAX MIN MAX
Hp 223,59 230,54 216,27 229,24 221,05 225,80
0%, 686,23 764,52 681,00 747,48 679,12 774,23
Ug 187,23 193,32 179,77 193,11 184,68 188,90
0% 410,87 502,66 421,07 463,11 438,48 499,28

h2 0,60 0,67 0,62 0,66 0,62 0,69

Hp -ZMédia fenotipica, g - Média genetica, sz - Variancia fenotipica, ng - Variancia genética
e h” - Herdabilidade.
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3.4. Conexidade genética dos dados

Foram simulados quatro conjuntos de dados em relacdo a conexidade
ou ligacdo genética entre os niveis de variabilidade para verificar qual a
relacdo entre heterogeneidade e conexidade dos dados. A conexidade
genética entre os niveis de variabilidade foi criada pelos touros com progénies
em mais de um nivel.

No primeiro conjunto de dados, ndo havia conexidade genética entre
0s niveis de alta, média e baixa variabilidade (CG-0). Os touros utilizados em
determinado nivel de variabilidade ndo tinham progénies nos outros niveis.

Foi simulado um segundo conjunto de dados com 100% de
conexidade genética (CG-100), onde todos os 75 touros tinham progénies nos
trés niveis de variabilidade.

Além dos conjuntos de dados com 0% e 100% de conexidade
genética, foram simulados mais dois conjuntos de dados com 20% e 40% de
conexidade genética (CG-20 e CG-40). Foi utilizada uma medida indireta do
grau de conexidade dos dados (MATHUR et al., 1999), com base no numero
de progénies filhas de touros comuns. A conexidade média para cada conjunto
de dados foi calculada como a média da proporcdo de progénies filhas de
touros comuns a dois niveis de variabilidade (Quadro 5 e 6).

A combinacdo das quatro estruturas de dados para heterogeneidade
(RHTP, RMGS, RHF e RSH) e dos quatro conjunto de dados com diferentes
graus de conexidade genética (CG-0, CG-20, CG40 e CG-100) gerou 16
arquivos de dados disponiveis para avaliacdo genética.



Quadro 5 — Conjunto de dados com 20% de conexidade genética média entre
0s niveis de variabilidade. Numero de touros comuns (acima da
diagonal) e percentagem de progénies de touros comuns (abaixo
da diagonal) entre os niveis de variabilidade

Nivel de variabilidade dos rebanhos - NV

NV Alta Média Baixa
Alta _ 12 14
Média 21,46 _ 8
Baixa 27,04 12,26 B

Quadro 6 — Conjunto de dados com 40% de conexidade genética média entre
0s niveis de variabilidade. NUmero de touros comuns (acima da
diagonal) e percentagem de progénies de touros comuns (abaixo
da diagonal) entre os niveis de variabilidade

Nivel de variabilidade dos rebanhos - NV

NV Alta Média Baixa
Alta _ 18 22
Média 27,08 _ 27
Baixa 49,82 42,32 _

3.5. Andlises dos dados e modelos utilizados

Os dados simulados nos 16 arquivos, com diferentes graus de
conexidade genética e de heterogeneidade entre rebanhos, foram utilizados
para obter as estimativas de componentes de varidncia e herdabilidades, e
para predizer os valores genéticos de touros, vacas e progénies. Cada arquivo
continha 7500 progénies, distribuidas em 15 rebanhos, filhas de 75 touros e de

aproximadamente, 3300 vacas.



As estimativas dos componentes de variancia e dos parametros
genéticos foram obtidas pelo programa MTDFREML (Estimacédo pelo Método
da Méaxima Verossimilhanca Restrita adotando-se o procedimento Livre de
Derivadas), descrito por BOLDMAN et al. (1995). Os valores genéticos dos
animais foram preditos a partir das estimativas dos componentes de
(co)variancia, utilizando-se a Metodologia de Modelo Mistos.

Foram efetuados dois tipos de analise em cada arquivo de dados: Na
primeira andlise, desconsiderou-se a presenca de heterogeneidade genética
ou fenotipica entre os rebanhos e efetuou-se andlise de caracteristica Unica,

utilizando-se o Modelo Animd, descrito a seguir na forma matricial:

y=Xb+Zg+e

em que,
y = vetor das observacdes da caracteristica medida nos animais;
X = matriz de incidéncia de efeitos fixos;

b = vetor de efeitos fixos (sexo, geracao e rebanho);

Z = matriz de incidéncia dos efeitos aleatorios;

g = vetor de efeitos aleatorios (valores genéticos dos animais);

e = vetor de erros aleatorios.

Na segunda andlise, considerou-se o nivel de variabiidade a que cada
animal pertencia. A partir dos dados originais gerou-se um novo arquivo com
trés caracteristicas: producdo no nivel de alta, média e baixa variabilidade (P-
ALTA, P-MEDIA e P-BAIXA). Os animais de um determinado nivel de
variabilidade n&o tinham informacéo para a caracteristica producdo nos outros
niveis, recebendo zero para estas observacfes. A mesma caracteristica foi
avaliada, em andlise de -caracteristicas mdltiplas, como se fosse uma
caracteristica distinta em cada nivel de variabilidade. Assim, nesta andlise,

para cada animal foram preditos trés valores genéticos, um valor genético para



cada nivel de variabilidade. O modelo para andlise de caracteristicas multiplas

pode ser representado na forma matricial:

y=Xb+Zg+e

em que,

&

1

=

N
oo my e ey g
@ D> (D>

0

M > > N
@ RO
o

u éb, U &, 0 Ou €, u ée,u
U -6, U0 -, _¢ u.,_€ 0 _._¢€& u
@’b'éb“}’z_é‘o Z, Ol}’g_égz@’e_éezl)’
B 8H e0 0 Z;g  H.H @ &.H

yi = caracteristica no nivel de variabilidade i;
X = matriz de incidéncia de efeitos fixos no nivel de variabilidade i;

b = vetor de efeito fixo (sexo, geracdo e rebanho) no nivel de
variabilidade i;
Z = matriz de incidéncia dos efeitos aleatorios no nivel de

variabilidade i;

g, = vetor dos valores genéticos para o nivel de variabilidade i;

e = vetor de erros aleatdrios no nivel de variabilidade i;

i=1,2e3.



A estimacdo dos efeitos fixos e a predicdo dos valores genéticos para
as caracteristicas, conforme os modelos propostos, foi obtida pela solucdo das

equacdes de modelos mistos (EMM):

KRX - XR'Z ugys XRyU
ZR'X ZRZ+GhEE EZRY Y

ou seja,

XR'X- XR'Z[zZ&RZ+c)'ZR X"

[XRy- XRZZRZ+6)ZR Y]

e

-2z +G.1)-12¢R-1(y_ X b°)
em que,
G=AAG,;

A =matriz dos numeradores dos coeficiente de parentesco de Wright
entre os individuos;

G, =matriz de variancias e covariancias genéticas aditivas entre
caracteristicas;

R=I1AR,;

| = matriz identidade;

R, =matriz de variancias e  covariancias residuais  entre

caracteristicas;
A =operador produto direto (SEARLE, 1966).
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3.6. Correlacdes entre os valores genéticos

ApOGs a obtencdo dos valores genéticos preditos nas analises de
caracteristica Unica (VG-UNI) e analises de caracteristicas mudltiplas (VG-
ALTA, VG-MEDIA e VG-BAIXA), calculou-se a correlacdo de ordem, ou seja,
correlagdo de ordem, entre valores genéticos preditos e valores genéticos
verdadeiros que sdo conhecidos quando se utilizam dados simulados pelo
programa Genesys. Também foi calculada a correlacdo de Pearson entre
valores genéticos preditos e verdadeiros para verificar a acuracia da avaliagdo
genética. As correlacbes de ordem e de Pearson foram calculadas,
separadamente, para touros, vacas e progénies.

Para verificar o efeito da heterogeneidade sobre a selecdo dos
animais, foram classificados os 5%, 10%, e 20% dos touros e vacas
geneticamente superiores, e 0s 1 % e 5% melhores tourinhos, com base nos
valores genéticos preditos na andlise de caracteristica Unica (VG-UNI). Estas
mesmas percentagens foram utilizadas para selecdo de touros, vacas e
tourinhos com base nos valores genéticos verdadeiros. Para as diferentes
estruturas de dados, calculou-se a percentagem de animais comuns que
seriam selecionados a partir dos valores genéticos verdadeiros e dos valores
genéticos preditos. A categoria tourinhos se refere a machos jovens que ainda
nao tiveram progénies. Neste procedimento, ndo foram considerados o0s
valores genéticos preditos nas andlises de caracteristicas mudltiplas, uma vez
gue os resultados iniciais indicaram que este tipo de analise ndo foi mais
eficiente que a analise de caracteristica Unica para avaliagdo genética na
presenca de heterogeneidade.

As correlacbes de ordem e de Pearson entre valores genéticos
preditos e verdadeiros, os parametros genéticos e fenotipicos para dados
simulados e as percentagens de animais comuns entre grupos de classificacao

foram obtidos pelo pacote estatistico Statistical Analisys System (SAS, 1990).
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1. Heterogeneidade em conjunto de dados reais

O comportamento das médias fenotipicas, das variancias genéticas,
das variancias fenotipicas e das herdabilidades entre o0s niveis de
variabilidades, obtidas para os dados simulados nas diferentes estruturas
(Quadros 1 a 4), estd proximo da situacdo real observada por varios autores
em rebanhos bovinos de corte e leite, como se pode verificar pelos resultados
relatados por TORRES (1998), MARION et al. (2001) e BALIEIRO (2001) que

séo apresentados a seguir nos Quadros 7, 8,9, 10 e 11.



Quadro 7 — Parametros genéticos e fenotipicos estimados a partir de dados
reais para a caracteristica peso ao desmame em rebanhos da

raca Nelore, agrupados em niveis de variabilidade

Nivel de variabilidade dos rebanhos

Parametros Alta Média Baixa
Hp 190,75 185,21 177,47
0% 495,19 339,74 225,56
0% 143,19 98,97 64,42
h? 0,29 0,29 0,29

Fonte: Balieiro (2001). Hp - Média fenotipica, sz - Variancia fenotipica e ng - Variancia

genética e h? - herdabilidade.

Quadro 8 — Parametros genéticos e fenotipicos estimados a partir de dados
reais para a caracteristica peso ao sobreano em rebanhos da

raca Nelore, agrupados em niveis de variabilidade

Nivel de variabilidade dos rebanhos

Parametros Alta Média Baixa
Hp 322,20 291,80 282,05
0%, 747,73 425,81 279,81
0% 305,39 149,07 61,79
h? 0,41 0,35 0,22

Fonte: Balieiro (2001). Hp - Média fenotipica, sz - Variancia fenotipica e ng - Variancia

genética e h? - herdabilidade.



Quadro 9 — Parametros genéticos e fenotipicos estimados a partir de dados
reais para a caracteristca ganho de peso da desmama ao
sobreano em rebanhos da raca Nelore, agrupados em niveis de

variabilidade
Nivel de variabilidade rebanhos
Parametros Alta Média Baixa
Hp 117,99 111,55 105,37
0% 396,56 234,83 146,23
0% 107,39 65,83 32,17
h? 0,27 0,28 0,22

Fonte: Balieiro (2001). Hp - Média fenotipica, sz - Variancia fenotipica e ng - Variancia

genética e h? - herdabilidade.

Quadro 10 — Parametros genéticos e fenotipicos estimados a partir de dados
reais para a caracteristica produgéo de leite (kg) em rebanhos da
raca Holandesa, agrupados em niveis de variabilidade

Nivel de variabilidade rebanhos

Parametros Alta Média Baixa
Hp 6988 6640 5760
0%, 3516722 2299603 1241056
0% 924077 653900 411565
h? 0,26 0,28 0,25
0%, - Variancia fenotipica e % - Variancia

Fonte: Torres (1998). Hp - Média fenotipica,
genética e h? - herdabilidade.



Quadro 11 — Parametros genéticos e fenotipicos estimados a partir de dados
reais para a caracteristica producdo de leite (kg) em rebanhos da
raca Holandesa, agrupados em niveis de variabilidade

Nivel de variabilidade rebanhos

Parametros Alta Média Baixa
Hp 6618 5489 4578
0% 2715904 2262016 1138489
0% 308213 273925 189641
h? 0,17 0,16 0,23

Fonte: Marion et al. (2001). U, - Média fenotipica, sz - Variancia fenotipica e ng - Variancia
genética e h? - herdabilidade.

4.2. Andlises de caracteristica Unica

As estimativas dos componentes de variancia e herdabilidades obtidas
em andlises de caracteristica Unica, desconsiderando-se a presenca de
heterogeneidade de varidncias entre o0s rebanhos, s&o apresentadas nos
Quadros 12 e 13.

Para os dados com heterogeneidade em todos os parametros (RHTP),
tanto para CG-0 como para CG-100, as estimativas de variancia fenotipica
estdo de acordo com os valores calculados para dados simulados. Porém, as
estimativas de varidncia genética foram subestimadas em relacdo aos dados
simulados, principalmente para 0% de conexidade genética. Quando os dados
apresentam 100% de conexidade genética (Quadro 12), as estimativas de
variancia genética e, consequentemente, das herdabilidades para RHTP,
assumiram valores pouco maiores, porém, estes ainda foram menores que
aqueles obtidos para dados simulados. As estimativas de variancia genética e
herdabilidade foram, respectivamente, 46,28 e 0,10 para CG-100 e 1,11 e
0,003 para CG-0.
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Quadro 12 - Estimativas dos componentes de variancia genética (ng),

residual (%) e fenotipica (0%), e de herdabilidades () obtidas
em andlise de caracteristica Unica para diferentes estruturas de
heterogeneidade e 100% de conexidade genética

Parametros estimados

Estruturas ng Dze sz h2
46,28 443,46 0,10
RHTP 397,18
(39,12 — 219,23) (194,83 — 687,53) (0,20 — 0,34)
308,34 636,58 0,48
RMGS 328,24
(186,76 — 528,91) (333,79 — 991,37) (0,49 — 0,58)
507,86 769,71 0,66
RHF 261,85
(431,39 - 530,84) (596,63 —908,42) (0,51-0,81)
453,42 715,31 0,63
RSH 261,89
(410,87 — 502,66) (679,12 -774,23) (0,60 — 0,69)

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros; RMGS — Rebanhos com médias
genéticas similares; RHF — Rebanhos com heterogeneidade fenotipica e RSH — Rebanhos sem
heterogeneidade. Entre parénteses: valores minimos e maximos dos parametros genéticos e fenotipicos
calculados para dados simulados.

Quadro 13 - Estimativas dos componentes de varidncia genética (ng),

residual (0%) e fenotipica (0%), e de herdabilidades (h?) obtidas
em analise de caracteristica Unica para diferentes estruturas de
heterogeneidade e 0% de conexidade genética

Parametros estimados

Estruturas ng Dze sz h2
1,11 393,39 0,003
RHTP 392,29
(39,12 — 219,23) (194,83 — 687,53) (0,20 — 0,34)
300,21 628,61 0,48
RMGS 328,41
(186,76 — 528,91) (333,79 — 991,37) (0,49 —0,58)
533,77 785,61 0,68
RHF 251,83
(431,39 — 530,84) (596,63 — 908,42) (0,51-0,81)
474,66 741,00 0,64
RSH 266,34
(410,87 — 502,66) (679,12 — 774,23) (0,60 —0,69)

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros; RMGS — Rebanhos com médias
genéticas similares; RHF — Rebanhos com heterogeneidade fenotipica e RSH — Rebanhos sem
heterogeneidade. Entre parénteses: valores minimos e maximos dos parametros genéticos e fenotipicos
calculados para dados simulados.
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As andlises para 0s conjuntos de dados com graus intermediarios de
conexidade genética (CG-20 e CG40) produziram estimativas similares as
apresentadas nos Quadros 12 e 13. O incremento no grau de conexidade dos
dados resultou em pequeno aumento nas estimativas de variancia genética e
de herdabilidades, para a estrutura de dados RHTP.

As estimativas de varidncia genética para RMGS, RHF e RSH foram,
respectivamente, 308,34; 507,86 e 453,42 para CG-100 e 300,21; 533,77 e
474,66 para CG-0, enquanto as estimativas de herdabilidades foram 0,48; 0,66
e 0,63 para CG-100 e 0,48; 0,68 e 0,64 para CG-0 (Quadros 12 e 13). Nestas
trés estruturas de dados onde o0s rebanhos possuiam médias genéticas
similares, as estimativas de varidncia genética e de herdabilidade obtidas nas
andlises estdo proximas dos valores calculados com base nos dados
simulados (Quadros 12 e 13).

Estes resultados sugerem que a heterogeneidade entre rebanhos, em
relacdo a média genética, levou a obtencdo de estimativas de componentes de
variancia genética e, conseqientemente de estimativas de herdabilidades
subestimadas. Enquanto, a heterogeneidade para o0s demais parametros,
variancia genética, média fenotipica e variancia fenotipica, teve pequeno efeito
sobre a acurdcia das estimativas de componentes de variancia obtidas em
analise de caracteristica Unica.

Na tentativa de eliminar os efeitos da heterogeneidade entre rebanhos
sobre a estimacdo de componentes de varidncia, foi realizada analise de
caracteristica Unica especifica para cada nivel de variabilidade (Quadro 14).
Neste procedimento, os dados de cada nivel de variabilidade foram analisados
separadamente.

As estimativas de variancia genética para RHTP obtidas em andlise de
caracteristica Unica especifica para os niveis de alta, média e baixa
variabilidade foram, respectivamente, 1,12; 1,96 e 0,32 para CG-0 e 138,12;
51,21 e 3,45 para CG-100, enquanto as estimativas de herdabilidades foram
0,002; 0,01 e 0,001 para CG-0 e 0,20; 0,13 e 0,02 para CG-100 (Quadro 14).



As estimativas de variancia genética e de herdabilidades dentro de
cada nivel de variabilidade continuaram sendo subestimadas em relacdo aos
valores calculados para os dados simulados (Quadro 14). Portanto, a andlise
dos dados dentro de cada nivel de variabilidade n&o seria eficiente para

eliminar os problemas da heterogeneidade sobre a estimacdo dos

componentes de variancia.

Quadro 14 — Estimativas dos componentes de varidncia genética (0%),
residual (%) e fenotipica (0%), e de herdabilidades () obtidas
em analise de caracteristica Unica especifica para cada nivel de
variabilidade (NV) para estruturas de dados RHTP, com 0% e
100% de conexidade genética

Parametros estimados

ng Dze sz h2
NV RHTP-CGO
ALTA 1,12 62477 625,89 0,002
(173,63 — 219,23) (585,73 -687,53) (0,28 — 0,34)

MEDIA 1,96 344 58 346,54 0,01
(72,08 — 79,38) (326,94 —357,39) (0,21 -0,24)

BAIXA 0,32 206,66 206,98 0,001
(39,12 — 46,17) (194,83 -213,00) (0,20 — 0,22)

NV RHTP-CG100

ALTA 138,12 563,12 701,24 0,20

MEDIA 51,21 328,48 379,69 0,13

BAIXA 3,45 191,61 195,06 0,02

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros e CG — Conexidade
genética. Entre parénteses: valores minimos e maximos dos parametros genéticos e
fenotipicos calculados a partir dos dados simulados para RHTP.



4.3. Andlises de caracteristicas multiplas

Na andlise de caracteristicas mudltiplas, considerou-se a presenca de
heterogeneidade de variancia entre o0s rebanhos. Foram estimados o0s
componentes de variancias e as herdabilidades para trés caracteristicas:
producdo no nivel de alta, média e baixa variabilidade (P-ALTA, P-MEDIA e P-
BAIXA). Os resultados das analises de caracteristicas mdltiplas para as varias
estruturas de dados simuladas estéo presentes nos Quadros 15, 16 e 17.

Na andlise de caracteristicas mudltiplas, considerando a estrutura de
dados RHTP, as estimativas de variancias fenotipicas nos diferentes niveis de
variabilidade foram préximas dos valores simulados apresentados no Quadro
1. As estimativas de variancias genéticas para producdo nos niveis de alta,
média e baixa variabilidade foram, respectivamente, para os diferentes graus
de conexidade genética: 11,71; 56,65 e 41,74 (CG-0); 30,59; 41,71 e 36,43
(CG-20); 65,22;1516 e 1396 (CG40); 120,96; 4291 e 2,71 (CG-100).
Enquanto, os valores de varidncia genética para dados simulados nos niveis
de alta, média e baixa variabilidade estavam entre 173,63 e 219,23; 72,08 e
7938; e 39,12 e 46,17 para cada nivel, respectivamente (Quadro 15).
Portanto, entre as variancias genéticas estimadas, apenas as estimativas
obtidas para producdo no nivel de baixa variabiidade para CG-0 e CG-20
estdo proximas dos valores simulados. As demais estimativas de variancia
genética foram subestimadas em relacdo aos valores simulados. Estes erros
na estimacdo das variancias genéticas levaram a estimativas de
herdabilidades muito pequenas, variando de 0,01 a 0,20; quando os rebanhos
apresentavam heterogeneidade para todos os parametros (Quadros 15, 16 e
17).



Quadro 15 - Estimativas dos componentes de variancia genética (ng),
residual (%) e fenotipica (0%), e de herdabilidades () obtidas
em andlise de caracteristicas mdltiplas para as varias estruturas
de heterogeneidade simuladas e 100% de conexidade genética

Parametros estimados

2 2 2 2
0% 0% 0%, h
Caracteristica RHTP
120,96 692,47 0,17
P-ALTA 571.51
(173,63 — 219,23) (585,73 -687,53) (0,28 —0,34)
i 42,91 374,76 0,11
P-MEDIA 331.84
(72,08 — 79,38) (326,94 —357,39) (0,21 -0,24)
2,71 194,85 0,01
P-BAIXA 192.14
(39,12 — 46,17) (194,83 -213,00) (0,20 - 0,22)
Caracteristica RMGS
471.16 919.96 0.51
P-ALTA 448.80
(435.56 — 528.91) (875.92-991.37)  (0.49 — 0.58)
i 221.87 560.08 0.40
P-MEDIA 338.21
(282.11 — 332.33) (521.12 - 652.29)  (0.51 — 0.56)
118.67 372.76 0.32
P-BAIXA 254.08
(186.76 — 225.90) (333.79-404.41)  (0.54 —0.58)
Caracteristica RHF
532.65 915.83 0.58
P-ALTA 383.17
(431.39 — 503.87) (815.10 - 908.42)  (0.51 — 0.55)
, 514.12 762.28 0.67
P-MEDIA 248.16
(447.32 — 530.84) (686.23 - 773.40)  (0.61 - 0.69)
494.55 638.44 0.77
P-BAIXA 143.90
(446.69 — 529.00) (596.63 — 731.49)  (0.72-0.81)

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros; RMGS — Rebanhos com
médias genéticas similares; RHF — Rebanhos com heterogeneidade fenotipica e RSH —
Rebanhos sem heterogeneidade. Entre parénteses: valores minimos e maximos dos
parametros genéticos e fenotipicos calculados a partir dos dados simulados.



Quadro 15 — Continuacao ...

Parametros estimados

2 2 2 2
0% 0% 0% h
Caracteristica RSH
438.64 710,81 0.62
P-ALTA 272,17
(410.87 — 502.66) (686,23 — 764,52) (0,60 — 0,67)
i 452.16 720,83 0.63
P-MEDIA 268,66
(421.07 — 463.11) (681,00 — 747,48) (0,62 — 0,66)
443.11 705,45 0.63
P-BAIXA 262,34
(438.48 — 499.28) (679,12 — 774,23) (0,62 — 0,69)

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros; RMGS — Rebanhos com
médias genéticas similares; RHF — Rebanhos com heterogeneidade fenotipica e RSH —
Rebanhos sem heterogeneidade. Entre parénteses: valores minimos e méaximos dos
parametros genéticos e fenotipicos calculados a partir dos dados simulados.

Nas demais estruturas de dados (RMGS, RHF e RSH), as estimativas
de varidncia genética e fenotipica para producdo nos diferentes niveis de
variabilidade, obtidos pela andlise de caracteristicas multiplas, foram proximas
aos valores calculados para dados simulados (Quadro 15). Com excecdo das
estimativas de varidncia genética nos niveis de média e baixa variabilidade
para a estrutura RMGS que foram menores que o0s valores simulados e,

conseqgientemente, com pequenas redugbes nos valores de herdabilidades
nestes niveis de variabilidade.
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Quadro 16 - Estimativas dos componentes de variancia genética (ng),
residual (%) e fenotipica (0%), e de herdabilidades () obtidas
em andlise de caracteristicas mdltiplas para as varias estruturas
de heterogeneidade simuladas e 0% de conexidade genética

Parametros estimados

ng 02, sz h2
Caracteristica RHTP
P-ALTA 11.71 615.00 626.71 0.02
P-MEDIA 56.65 305.79 362.45 0.16
P-BAIXA 41.74 184.04 214.85 0.14
Caracteristica RMGS
P-ALTA 485.65 430.38 916.02 0.53
P-MEDIA 271.25 318.80 590.05 0.46
P-BAIXA 137.20 240.29 377.49 0.36
Caracteristica RHF
P-ALTA 515.65 395.98 911.62 0.57
P-MEDIA 554.95 214.53 769.48 0.72
P-BAIXA 530.01 146.36 676.37 0.78
Caracteristica RSH
P-ALTA 496.37 255.93 752.30 0.66
P-MEDIA 469.98 274.03 744.02 0.63
P-BAIXA 451.25 277.73 728.98 0.62

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros; RMGS — Rebanhos com
médias genéticas similares; RHF — Rebanhos com heterogeneidade fenotipica e RSH —
Rebanhos sem heterogeneidade.



Quadro 17 - Estimativas dos componentes de variancia genética (ng),
residual (%) e fenotipica (0%), e de herdabilidades () obtidas
em analise de caracteristicas multiplas para a estrutura RHTP e
graus intermediarios de conexidade (CG-20 e CG-40)

Parametros estimados

ng 02, sz h2
Caracteristica CG-20

P-ALTA 30.59 573.29 603.88 0.05
P-MEDIA 41.71 305.97 347.68 0.12
P-BAIXA 36.43 149.06 185.49 0.20
Caracteristica CG-40

P-ALTA 65.22 584.43 649.65 0.10
P-MEDIA 15.16 321.35 336.51 0.05
P-BAIXA 13.96 190.00 203.95 0.07

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros;
CG - Conexidade genética.

Comparando-se o quadro 15 com os quadros 16 e 17, observa-se que
0 aumento do grau de conexidade genética entre os niveis de variabilidade néo
resultou em estimativas mais acuradas dos componentes de variancia, quando
os dados apresentam heterogeneidade para todos os parametros (RHTP). Nas
demais estruturas de dados, o grau de conexidade genética também nao
afetou as estimativas de componentes de variancia.

Do nivel de baixa para alta variabilidade, as estimativas de
herdabilidades aumentaram para a estrutura RMGS e foram similares para a
estrutura RSH, uma vez que nesta Ultima estrutura de dados as estimativas de
variancias genética e fenotipica ndo sofreram grandes alteracdes entre o0s
niveis. Para a estrutura RHF, as estimativas de herdabilidades foram maiores
nos niveis com menor variabilidade fenotipica, pois nesta estrutura, as

variancias genéticas eram similares entre os niveis.
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Em dados reais, também néo tem sido observado um comportamento
padrdo para as estimativas de herdabilidade em cada nivel de variabilidade
obtidas em andlise de caracteristicas mdltiplas. Para dados reais de producéo
de leite e caracteristicas ponderais em gado de corte, alguns autores
encontraram que as estimativas de herdabilidades assumiram comportamento
semelhante ao apresentado neste trabalho. VAN VLECK et al. (1985),
BOLDMAN e FREEMAN (1990), DONG e MAO (1990) e ARAUJO (2000)
encontraram aumentos nas estimativas de herdabilidades com o incremento
nos niveis de variabilidade para producdo em bovino de leite. Resultados
semelhantes foram encontrados por BALIEIRO (2001) para peso ao sobreano
em gado de corte, enquanto as estimativas de herdabilidade foram
homogéneas entre os niveis de variabilidade para peso a desmama. Por outro
lado, TORRES (1998) e MARION et al. (2001), para producdo de leite e
BALIEIRO (2001), para ganho de peso, relataram que as estimativas de
herdabilidade ndo foram homogéneas entre os niveis de variabilidade, porém,
nao foi verificado padrdo de comportamento na variagcdo das herdabilidades
entre os niveis.

MARTINS (2002) citou que em avaliacdes genéticas na presenca de
heterogeneidade entre rebanhos, os animais serdo avaliados de forma
incorreta devido a ponderacdo dos dados por herdabilidades que néo
correspondem aos valores reais de cada classe de variabilidade.

De acordo com os resultados apresentados anteriormente, verificou-se
gue as estimativas de variancias genéticas para producdo nos diferentes niveis
de variabilidade foram subestimadas, quando o0s rebanhos possuiam
heterogeneidade para todos os parametros (RHTP), mesmo quando os niveis
apresentavam alto grau de conexidade genética. Este mesmo erro de
estimacao foi verificado nas andlises de caracteristica Unica geral e especifica
para cada nivel de variabilidade. Portanto, a utlizacdo da analise de
caracteristicas mudltiplas que considerou a presenca de heterogeneidade entre
rebanhos ndo foi eficiente para melhorar as estimativas de componentes de

variancia genética e de herdabilidades em cada nivel de variabilidade.



Resultado diferente foi encontrado por OLIVEIRA et al. (2001) que
concluiram, por intermédio do teste da razdo de verossimilhanca, que o
modelo com trés caracteristicas foi mais adequado quando comparado ao
modelo com uma caracteristica que ignora a presenca de variancias

heterogéneas entre grupos genéticos.

4.4. Correlac@es entre valores genéticos preditos e verdadeiros

Como citado anteriormente, uma das grandes vantagens da simulacdo
de dados pelo programa Genesys é que o valor genético verdadeiro de cada
animal € conhecido. Assim, foi possivel comparar a classificacdo dos animais
com base nos valores genéticos verdadeiros e valores genéticos preditos na
presenca de heterogeneidade, utilizando a correlagcdo de ordem. A acuracia da
avaliacdo genética foi calculada pela correlacdo de Pearson entre valores
genéticos verdadeiros e preditos (Quadros 18 a 21).

Segundo CREWS e FRANKE (1998) e PUJOL et al. (1998), valores de
correlacbes de ordem inferiores a 70%, podem resultar em alteracOes
importantes na classificacdo dos animais, e estas alteracbes comprometerdo a

selecdo e o progresso genético.
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Quadro 18 — Correlacdo de ordem (fora dos parénteses) e de Pearson (dentro
dos parénteses) entre valores genéticos verdadeiros e preditos
para touros, vacas e progénies, obtdos em andlise de
caracteristica Unica (VG-UNI) e andlise de caracteristicas
multiplas  (VG-ALTA, VG-MEDIA e VG-BAIXA) para RHTP e
varios graus de conexidade genética

Caracteristicas

VG-UNI VG-ALTA VG-MEDIA VG-BAIXA
Categorias CG-0
Touros 2,54 (2,54) 2,32 (3,67) 2,13 (3,48) 2,03 (3,44)
Vacas 1,23 (4,09) -0,12 (3,68) -0,14 (3,67) -0,14 (3,67)
Progénies 10,16 (11,01) 15,31 (15,75) 15,17 (15,55) 15,13 (15,51)
Categorias CG-20
Touros 19,51 (32,40) 21,90 (33,17)  -1,84(-5,02)  -2,59 (-5,94)
Vacas 0,20 (2,15) -0,18 (-0,46) 0,50 (2,82) 0,49 (2,81)
Progénies 24,44 (33,56) 16,15 (28,98) 4,77 (3,18) 4,28 (2,55)
Categorias CG-40
Touros 14,41 (32,56) 28,40 (43,30) 28,40 (43,30) 28,40 (43,30)
Vacas 1,01 (4,74) 0,23 (4,78) 0,23 (4,78) 0,23 (4,78)
Progénies 22,52 (31,73) 32,94 (40,54) 32,94 (40,59) 32,94 (40,54)
Categorias CG-100
Touros 93,87 (94,22) 95,81 (95,35) 95,78 (95,28) 90,99 (91,64)
Vacas 17,14 (19,78) 3,22 (5,24) 3,26 (5,32) 3,43 (6,04)
Progénies 42,40 (47,08) 43,64 (47,49) 43,63 (47,47) 42,07 (45,63)

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros;
CG - Conexidade genética.



Quadro 19 — Correlacdo de ordem (fora dos parénteses) e de Pearson (dentro
dos parénteses) entre valores genéticos verdadeiros e preditos
para touros, vacas e progénies, obtidos em andlise de
caracteristica Unica (VG-UNI) e andlise de caracteristicas
multiplas (VG-ALTA, VG-MEDIA e VG-BAIXA) para RMGS e
varios graus de conexidade genética

Caracteristicas

VG-UNI VG-ALTA VG-MEDIA VG-BAIXA

Categorias CG-0

Touros 89,63 (89,96) 86,45 (83,19) 87,44 (85,94) 90,05 (91,89)
Vacas 79,68 (80,29) 76,54 (75,28) 77,77 (75,31) 79,34 (79,97)
Progénies 72,93 (76,54) 69,42 (72,78) 68,80 (6,41) 71,22 (72,66)
Categorias CG-20

Touros 90,12 (89,98) 81,94 (79,66) 44,10 (50,01) 66,58 (73,03)
Vacas 80,90 (81,21) 74,03 (70,44) 36,52 (47,33) 51,29 (63,65)
Progénies 75,09 (76,72) 65,95 (66,72) 40,45 (43,29) 51,36 (60,88)
Categorias CG-40

Touros 94,27 (93,15) 91,11 (93,25) 88,86 (91,71) 93,82 (93,57)
Vacas 79,11 (80,26) 78,90 (80,07) 77,81 (78,09) 78,34 (78,46)
Progénies 74,65 (78,49) 73,57 (77,44) 73,03 (77,28) 71,42 (72,94)
Categorias CG-100

Touros 93,46 (94,33) 91,02 93,49 () 93,38 (94,23)
Vacas 79,63 (80,55) 79,66 79,76 () 79,77 (80,93)
Progénies 73,37 (75,86) 71,57 72,11 () 72,22 (73,14)

RMGS — Rebanhos com médias genéticas similares;
CG - Conexidade genética.



Quadro 20 — Correlacdo de ordem (fora dos parénteses) e de Pearson (dentro

dos parénteses) entre valores genéticos verdadeiros e preditos
para touros, vacas e progénies, obtidos em andlise de
caracteristica Unica (VG-UNI) e andlise de caracteristicas
multiplas (VG-ALTA, VG-MEDIA e VG-BAIXA) para RHF e varios
graus de conexidade genética

Caracteristicas

VG-UNI VG-ALTA VG-MEDIA VG-BAIXA

Categorias CG-0

Touros 97.05(97.68)  91.03 (77.12) 87.31(73.99) 87.38(70.88)
Vacas 82.50 (83.45) 76.70 (6.43)  74.06 (61.33)  75.29 (62.86)
Progénies 82.93 (84.50)  77.45(67.27) 74.86 (62.23) 76.28 (63.54)
Categorias CG-20

Touros 97.22 (97.78) 73.63(78.88) 61.79 (65.30)  89.50 (86.88)
Vvacas 82.02 (83.52)  49.04 (63.35)  36.03 (46.91)  74.06 (70.99)
Progénies 83.72 (84.79)  57.73(65.91)  42.40 (50.21)  74.84 (73.44)
Categorias CG-40

Touros 97.01 (97.30)  94.08 (93.55)  82.36 (79.28)  90.81 (90.42)
Vacas 81.64 (82.95)  79.46 (79.12)  77.40(70.32)  76.60 (74.94)
Progénies 82.40 (83.63)  79.70 (79.89) 72.36 (70.11)  76.53 (76.26)
Categorias CG-100

Touros 97.77 (98.06)  96.08 (97.05)  97.06 (97.82)  94.50 (94.58)
Vacas 82.62 (83.62)  80.87 (80.23) 82.33(82.95) 82.02 (81.23)
Progénies 83.71 (84.68)  81.45(82.20) 83.04 (84.03) 80.75 (81.62)

RHF — Rebanhos com heterogeneidade fenotipica;
CG - Conexidade genética.



Quadro 21 — Correlacdo de ordem (fora dos parénteses) e de Pearson (dentro

dos parénteses) entre valores genéticos verdadeiros e preditos
para touros, vacas e progénies, obtidos em andlise de
caracteristica Unica (VG-UNI) e andlise de caracteristicas
multiplas (VG-ALTA, VG-MEDIA e VG-BAIXA) para RSH e varios
graus de conexidade genética

Caracteristicas

VG-UNI VG-ALTA VG-MEDIA VG-BAIXA

Categorias CG-0

Touros 95,77 (95,48) 95,62 (95,00) 95,64 (95,13) 95,54 (94,91)
Vacas 81,65 (83,16) 81,67 (83,15) 81,66 (83,13) 81,66 (83,14)
Progénies 82,24 (83,47) 82,20 (83,41) 82,21(83,42) 82,19 (83,39)
Categorias CG-20

Touros 96,91 (97,32) 88,92 (91,42) 92,55(94,12) 90,52 (83,75)
Vacas 82,96 (84,48) 78,59 (76,64) 81,12 (80,84) 78,88 (73,89)
Progénies 82,93 (83,92) 76,70 (76,02) 80,08 (79,91) 76,01 (73,24)
Categorias CG-40

Touros 96,98 (97,28) 94,98 (94,67) 95,86 (95,79) 93,07 (94,28)
Vacas 81,99 (83,73) 81,30 (82,58) 81,70 (83,29) 81,48 (82,23)
Progénies 83,75 (85,07) 82,82 (83,58) 83,28 (84,35) 82,07 (82,95)
Categorias CG-100

Touros 97,76 (98,05) 97,84 (98,07) 97,72 (98,00) 97,73 (98,04)
Vacas 82,01 (83,35) 82,01 (83,33) 82,00(83,32) 82,00 (83,32)
Progénies 83,11 (84,60) 83,07 (84,57) 83,05 (84,55) 83,06 (84,56)

RSF — Rebanhos sem heterogeneidade;
CG - Conexidade genética.



Varios autores relataram que quando a heterogeneidade de variancia
ndo é devidamente estudada, pode ocorrer predicdo viesada do valor genético
e reducdo do progresso genético (RODRIGUEZ-ALMEIDA et al., 1995a e
1995b e MEUWISSEN et al., 1996).

Neste trabalho, os valores mais baixos de correlagbes de ordem e de
Pearson entre valores genéticos verdadeiros e preditos foram obtidos para a
estrutura de dados RHTP. Estes valores foram bem menores que os obtidos
para a estrutura de dados RSH (Quadro 18 e 21). Para RHTP, com excec¢do da
classificagdo de touros com 100% de conexidade genética entre rebanhos, o0s
demais valores de correlacdo de ordem e de Pearson foram menores que
50%, indicando grandes alteracbes na classificacdo dos animais e baixa
acuracia na predicao dos valores genéticos (Quadro 18).

Utilizou-se a analise de caracteristicas multiplas com o objetivo de
melhorar a acuracia da predicdo dos valores genéticos dos animais para dados
com heterogeneidade entre rebanhos. Porém, as estimativas das correlactes
de ordem e de Pearson para os valores genéticos preditos em analise de
caracteristicas muditiplas ndo foram melhores que as estimativas obtidas para
andlise de caracteristica Unica. Em alguns casos, como na classificacdo de
vacas para estrutura RHTP, as correlacbes de ordem obtidas para os valores
genéticos preditos para cada nivel de variabilidade foram até menores que os
valores obtidos pela andlise de caracteristica Unica (Quadro 18).

Estes resultados revelam que a andlise de caracteristicas multiplas
ndo foi adequada para eliminar os problemas de heterogeneidade entre
rebanhos sobre a acuracia da predigdo dos valores genéticos dos animais.

Quando os rebanhos apresentavam heterogeneidade para todos os
parametros (RHTP), a conexidade genética dos dados influenciou as
correlacdbes de ordem e de pearson entre os valores genéticos preditos e
verdadeiros. Para o0 conjunto de dados sem conexidade genética entre
rebanhos (CG-0), foram observadas as menores estimativas de correlagbes de

ordem. Estas estimativas variaram de 2,03% a 2,54%, de -0,14% a 1,23% e de



10,16% a 15,31%, para as classificacbes de touros, vacas e progénies,
respectivamente (Quadro 18).

Na maioria das classificacbes, 0 aumento do grau de conexidade dos
dados resultou em aumento nas correlacdes de ordem e de Pearson. Quando
0s reprodutores tinham progénies em todos os rebanhos (CG-100), as
correlacbes de ordem e de Pearson entre valores genéticos verdadeiros e
preditos dos touros foram superiores a 90%, revelando que o efeito da
heterogeneidade entre rebanhos sobre a avaliagdo genética de touros €
pequeno, deste que os dados apresentem alta conexidade genética. Porém,
esta alta conexidade ndo foi suficiente para elimnar os efeitos da
heterogeneidade sobre a avaliagdo genética das progénies e, principalmente,
das vacas. Os valores das correlacbes de ordem e de Pearson entre valores
genéticos verdadeiros e preditos de progénies e de vacas foram muito baixos.
Mesmo para 100% de conexidade genética entre os niveis de variabilidade
estas correlacbes foram menores que 50%. MEUWISSEN e VAN DER WERF
(1993), BOLDMAN e FREEMAN (1990), TORRES (1998) e BALIEIRO (2001)
também encontraram que o efeito da heterogeneidade entre rebanhos foi
maior sobre a avaliacao genética de vacas.

Para as demais estruturas de dados (RMGS, RHF e RSH) e para
alguns casos da estrutura RHTP, foram obtidas predicbes dos valores
genéticos com maior acuracia em analise de caracteristica Unica do que em
andlise de caracteristicas mudltiplas, como se observa pelas correlacbes de
Pearson apresentadas nos Quadros 18, 19, 20 e 21. Em alguns casos, para a
estrutura RHTP, as correlacbes de Pearson para valores genéticos preditos em
andlise de caracteristicas multiplas foram superiores as correlacdes obtidas em
anadlise de caracteristica Unica, porém, a magnitude destas diferencas foi
peguena (Quadro 18).

Considerando a andlise de caracteristica Unica, as correlacbes de
ordem e de Pearson obtidas para as estruturas de dados RSH e RHF foram
similares. Estas correlacbes foram superiores a 95% para touros e superiores

a 80% para vacas e progénies (Quadros 20 e 21). Estes valores foram
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ligeiramente maiores que o0s obtidos para a estrutura de dados RMGS. Para
esta Ultima estrutura de dados, as correlacbes de ordem variaram de 89,63% a
94,27%; de 79,11% a 80,90% e de 72,93% a 74,65%; para a classificacdo de
touros, vacas e progénies, respectivamente (Quadro 19).

As correlagcbes de ordem e de Pearson para as estruturas de dados
sem heterogeneidade para média genética (RMGS, RHF e RSH) nado sofreram
influencias do grau de conexidade genética dos dados. O aumento no grau de
conexidade dos dados de 0% para 100%, ndo gerou aumento importante nas
correlagdes dos valores genéticos preditos e verdadeiros (Quadros 19, 20 e
21).

A analise de caracteristica Unica especifica para cada nivel de
variabilidade ndo melhorou as estimativas de correlacio de ordem e de
Pearson entre valores genéticos verdadeiros e preditos para dados com
heterogeneidade entre rebanhos (Quadro 22). Por exemplo, para as predicdes
dos valores genéticos de touros e progénies dentro do nivel de baixa
variabilidade para dados com 100% de conexidade genética, as correlacbes de
ordem e de Pearson foram até menores que as obtidas na andlise de
caracteristica Unica geral. Assim, a utilizacdo de andlises separadas para cada
nivel de variabilidade, da mesma forma que a analise de caracteristicas
multiplas, ndo eliminou os efeitos da heterogeneidade sobre a acuracia da
predicdo dos valores genéticos, para 0 caso de heterogeneidade em todos os
parametros.

Estes resultados indicam que quando as predicbes dos valores
genéticos utilizam dados com heterogeneidade apenas para 0s parametros
fenotipicos ou com heterogeneidade de variancia genética, porém com médias
genéticas similares entre rebanhos (RMGS), a ordem de classificacdo dos
animais e a acuracia das avaliacdes genéticas sera proxima a obtida a partir
de dados sem heterogeneidade. Porém, quando ocorre heterogeneidade para
todos os parametros, inclusive para média genética (RHTP), a ordem de
classificacdo dos animais e a acuracia das avaliacdes, principalmente para

vacas e progénies, serao muito afetadas.



Quadro 22 — Correlacdo de ordem (fora dos parénteses) e de Pearson (dentro
dos parénteses) entre valores genéticos verdadeiros e preditos

para touros,

vacas e progénies,

obtidos em andlise de

caracteristica Unica geral (VG-UNI) e especifica para cada nivel
de variabilidade (VG-ALTA, VG-MEDIA e VG-BAIXA) para RHTP

Caracteristicas

VG-UNI VG-ALTA VG-MEDIA VG-BAIXA
Categorias CG-0
Touros 2,54 (2,54) 31.69 (32.31) 0.46 (0.05) 6.46 (5.95)
Vvacas 1,23 (4,09) 0.87 (8.24) 1.54 (1.68) 2.60 (12.73)
Progénies 10,16 (11,01)  30.18 (31.88) 16.61 (16.14)  12.73(9.61)
Categorias CG-100
Touros 93,87 (94,22)  94.31(93.80) 83.27 (80.05)  31.02 (31.25)
Vacas 17,14 (19,78)  10.40 (14.37) 4.79 (4.58) 11.78 (17.69)
Progénies 42,40 (47,08)  66.10 (68.27)  55.74 (54.99) 8.63 (8.63)

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade para todos os parametros;
CG - Conexidade genética.

4.5, Classificacdo dos animais geneticamente superiores

Para verificar o efeito da heterogeneidade sobre a selecdo de touros,

calculou-se a percentagem de animais comuns entre dois grupos de

classificacdo para 5%, 10% e 20% dos melhores touros. No primeiro grupo os

touros foram classificados com base nos valores genéticos preditos na analise

de caracteristica Unica geral e no segundo grupo a classificacdo ocorreu com

base nos valores genéticos verdadeiros dos animais (Quadro 23).



Quadro 23 — Percentagens de animais em comum entre 0s grupos de
classificagdo com base no valor genético verdadeiro e valor
genético predito obtido em analise de caracteristica Unica geral,
para selecdo de 5%, 10% e 20% dos melhores touros

Estrutura dos dados

RHTP RMGS RHF RSH

Selecao (%) CG-0

5 25 50 75 75

10 25 50 88 88

20 33 73 93 73
Selecao (%) CG-100

5 100 100 75 100

10 88 88 88 88

20 80 73 93 87

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros; RMGS — Rebanhos com
médias genéticas similares; RHF — Rebanhos com heterogeneidade fenotipica; RSH -
Rebanhos sem heterogeneidade e CG — Conexidade genética.

Compararam-se 0s valores genéticos verdadeiros com os preditos em
andlise de caracteristica Unica geral, pois, de acordo com os resultados
apresentados anteriormente, a andlise de caracteristica Unica especifica para
cada nivel de variabilidade, bem como a andlise de caracteristicas mudltiplas
nao foi eficiente para eliminar os problemas gerados pela heterogeneidade
sobre a avaliacdo genética dos animais.

Considerando a estrutura de dados RHTP e CG-0, as percentagens
de animais comuns aos dois grupos de classificacdo foram baixas. Para 5%,
10% e 20% dos melhores touros, as percentagens de touros comuns aos dois
grupos foram de 25%, 25% e 33%, respectivamente. Estes resultados revelam
gue na presenca de heterogeneidade para todos 0s parametros e auséncia de

conexidade genética dos dados, pequena percentagem dos melhores touros
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seria corretamente identificada pela avaliacdo genética o que comprometera a
eficiéncia da selecdo e, consequientemente, o progresso genético. Estes erros
na classificacdo dos melhores touros podem levar a grande prejuizo nos
programas de melhoramento, principalmente em gado de corte, nos quais
touros que assumem as primeiras posicoes nas avaliagbes genéticas, tendem
a deixar grande numero de descendentes.

Para a estrutura de dados RMGS, quando se consideraram 5%, 10%
e 20% dos melhores touros, as percentagens de touros comuns aos dois
grupos foram, respectivamente, de 50%, 50% e 73% para CGO. As
correlacbes de ordem entre os valores genéticos verdadeiros e preditos para
os touros avaliados para as estruturas CG-0 e CG-100 foram préximas,
89,63% e 93,46%, respectivamente (Quadro 19). No entanto, o efeito deste
tipo de heterogeneidade e da falta de conexidade entre os rebanhos foi grande
sobre a percentagem de animais comuns entre o0s dois grupos de
classificacéo, principalmente quando a intensidade de selecé&o foi alta.

Quando os rebanhos possuiam 100% de conexidade genética,
independente do tipo de heterogeneidade presente nos dados, as
percentagens de touros comuns nos dois grupos de classificacdo foram altas,
variando de 73% a 100% (Quadro 23). Portanto, a avaliacdo genética de
touros foi pouco influenciada pela presenca de heterogeneidade entre o0s
rebanhos, quando os dados apresentavam alta conexidade genética entre o0s
niveis de variabilidade.

Considerando dados com graus intermediarios de conexidade (CG-20
e CG-40), as percentagens de touros comuns entre grupos de classificacdo
variaram de 25% a 63%. Porém, a estrutura de dados com maior grau de
conexidade ndo apresentou 0 maior niUmero de animais comuns entre grupos
de classificacdo como era esperado. Mas este resultado estd de acordo com
os valores de correlacdo de ordem apresentados anteriormente.

WEIGEL et al. (2001) estimaram parametros genéticos e valores
genéticos para producdo de leite de reprodutores utilizados em varios paises.

Estes autores encontraram grandes alteracbes na ordem de classificacdo dos
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touros geneticamente superiores com base nos valores genéticos preditos para
cada pais. Segundo os autores, estes resultados podem refletir as diferencas
nos sistemas de producdo destes paises, ou simplesmente uma caréncia de
informacdo devido a pequena ligacdo genética entre os paises criada pelo uso
de poucos touros em comum.

A posicao real de classificacdo dos 15 melhores touros efetuada com
base nos valores genéticos preditos na andlise de caracteristica Unica para as
estruturas RHTP e RSH é apresentada no Quadro 24. Os resultados para as
estruturas RMGS e RHF foram similares aos apresentados para RSH.

Considerando os valores genéticos preditos, na estrutura de dados
RHTP e CG-0, muitos touros com menor potencial genético foram classificados
entre 0s animais geneticamente superiores. Com base nos valores genéticos
preditos, 10 animais cuja posicdo real é bem superior a 152 colocacédo foram
classificados, incorretamente, entre os 15 melhores touros (Quadro 24).

No entanto, quando os dados apresentavam 100% de conexidade
(CG-100) ou nao havia heterogeneidade entre rebanhos (RSH), os erros de
classificagcdo dos touros foram menores. Nestes casos, embora continuem
ocorrendo pequenas alteracdbes na ordem de classificacdo, apenas alguns
animais com posicédo real superior a 152 colocagdo foram classificados entre os
15 melhores (Quadro 24).



Quadro 24 - Posicdo real de classificacdo dos 15 melhores touros
classificados com base nos valores genéticos preditos na
andlise de caracteristica Unica nas diferentes estruturas de

dados simuladas

RHTP RSH
Ordem CG-0 CG-100 CG-0 CG-100
12 12 12 22 12
28 28% 28 32 28
32 69% 32 8 32
42 447 42 42 42
52 13% 62 12 62
62 16° 82 52 52
78 72 52 62 78
8? 46° 10? 112 16%
9? 502 72 142 10?
102 62 20% 13% 132
112 172 142 28* 152
128 52 112 20% 128
132 212 182 212 112
142 51° 33° 172 20°
152 23% 13% 152 8?2

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros; RSH — Rebanhos sem
heterogeneidade e CG — Conexidade genética; Negrito — Maiores alteracdes na ordem de

classificagcéo dos touros.

Para verificar o efeito da heterogeneidade sobre a selecdo de vacas, 0
mesmo procedimento realizado para os touros foi adotado. Calculou-se a
percentagem de vacas comuns entre os dois grupos de animais classificados
com base nos valores genéticos preditos na analise de caracteristica Unica e
com base nos valores genéticos verdadeiros para 5%, 10% e 20% das

melhores vacas (Quadro 25).



Quadro 25 — Percentagens de animais em comum entre 0s grupos de
classificagdo com base no valor genético verdadeiro e valor
genético predito obtido em andlise de caracteristica Unica geral,
para selecao de 5%, 10% e 20% das melhores vacas

Estrutura dos dados

RHTP RMGS RHF RSH
Selecao (%) CG-0
5 14 51 52 55
10 19 59 59 63
20 26 64 67 65
Selecao (%) CG-100
5 16 45 52 53
10 22 56 61 61
20 32 64 67 67

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros; RMGS — Rebanhos com
médias genéticas similares; RHF — Rebanhos com heterogeneidade fenotipica; RSH -
Rebanhos sem heterogeneidade e CG — Conexidade genética

Considerando a estrutura de dados RHTP e CG-0, as percentagens
de vacas comuns entre 0os grupos de classificacdo foram muito baixas e
variaram de 14% a 26%. Com o aumento da conexidade genética entre o0s
rebanhos, estas percentagens tiveram pequeno aumento, mas ainda
continuaram baixas ndo ultrapassando 32% de animais comuns para 20% das
melhores vacas e CG-100 (Quadro 25). Portanto, mesmo para dados com
100% de conexidade genética entre os niveis de variabilidade, a predicdo dos
valores genéticos das vacas foi muito afetada pela presenca da
heterogeneidade entre os rebanhos para parametros genéticos e fenotipicos.
Nestas condigcbes, apenas pequena percentagem das vacas geneticamente

superiores sera identificada corretamente pela avaliacdo genética.



Para a maioria das estruturas de dados, o aumento na conexidade
genética entre os niveis ndo melhorou as predicdes dos valores genéticos das
vacas. As percentagens de animais comuns entre os grupos de classificacdo
foram similares para as estruturas de dados com 0% e 100% de conexidade
genética.

Para as estruturas de dados RMGS, RHF e RSH, os resultados foram
semelhantes. As percentagens de vacas comuns, entre 0S grupos de
classificacdo, variaram de 45% a 67%. Para estas estruturas de dados, maior
percentagem das melhores vacas sera corretamente identificada pela
avaliacdo genética em relacdo aos dados com heterogeneidade para todos os
parametros. O aumento na conexidade genética entre o0s niveis de
variabilidade ndo aumentou a percentagem de animais comuns entre 0S
grupos de classificagcdo. Para todas as estruturas de dados, quanto mais
intensa a selecdo menor a percentagem de animais comuns entre 0S grupos
de classificacdo, uma vez que o efeito dos erros na ordem de classificacdo €
mais evidente quando pegueno nimero de animais € selecionado.

O erro na classificacdo das vacas pode prejudicar a selecdo e o
progresso genético dentro dos rebanhos. Mas o maior efeito da
heterogeneidade sobre o0 progresso genético ocorrera, principalmente, na
selecdo de vacas que serdo maes de touros ou vacas doadoras de embribes
ou O6vulos, uma vez que neste caso € alta a intensidade de selecdo e de
utilizacdo destas vacas, supostamente, de elevado potencial genético. Assim,
gualquer alteracdo na ordem de classificacdo das vacas podera determinar a
elimnacdo de animais de alto valor genético e a selecdo de animais com
menor potencial genético.

A posicao real de classificacdo das 15 melhores vacas classificadas
com base nos valores genéticos preditos na andlise de caracteristica Unica
geral para as estruturas RHTP e RSH é apresentada no Quadro 26. Os
resultados para as estruturas RMGS e RHF foram similares aos apresentados
para RSH.



Considerando a andlise dos dados na presenca de heterogeneidade
genética e fenotipica, entre as 15 melhores vacas, estdo muitos animais de
baixo potencial genético cuja posicdo real, considerando a classificacdo com
base no valor genético verdadeiro, € muito inferior a identificada pela avaliacéo
genética. Muitos animais cuja posicdo real estad acima da 1002 colocacéo foram
classificados entre as 15 melhores vacas (Quadro 26). Quando n&o havia
heterogeneidade entre os rebanhos, embora os erros de classificagdo nao
tenham desaparecido, a magnitude destes erros reduziu bastante. Apenas
alguns animais com posicdo real acima da 1002 colocagdo foram classificados
entre as 15 melhores vacas (Quadro 26).

Estes resultados revelaram que a heterogeneidade entre rebanhos
para meédias genéticas afetou a acuracia da predicdo dos valores genéticos
das vacas. Porém, a heterogeneidade para outros pardmetros como variancia
genética, média fenotipica e variancia fenotipica nao influenciou a predicdo dos
valores genéticos das vacas.

O procedimento aplicado para verificar os efeitos da heterogeneidade
sobre a selecdo de touros e vacas também foi adotado para tourinhos, ou seja,
touros jovens sem progénies. Considerando a selecdo de 1% e 5% dos
melhores tourinhos e a estrutura de dados RHTP, foram encontradas as
menores percentagens de animais comuns entre 0s grupos de classificacdo
(Quadro 27).

Para as estruturas sem heterogeneidade para média genética (RMGS,
RHF e RSH), as percentagens de animais comuns entre 0S grupos de
classificagéo foram maiores, variando de 35% a 53% e de 47% a 62% para a
selecao de 1% e de 5% dos melhores tourinhos, respectivamente (Quadro 27).

Semelhantemente ao que ocorreu na selecdo de vacas, para tourinhos
a percentagem de animais comuns entre grupos de classificacdo foi menor

para a intensidade de sele¢do mais alta (1% dos melhores tourinhos).



Quadro 26 — Posicao real de classificacdo das 15 melhores vacas classificadas
com base nos valores genéticos preditos na andlise de
caracteristica Unica geral nas diferentes estruturas de dados

simuladas
RHTP RSH
Ordem CG-0 CG-100 CG-0 CG-100

1?2 663° 42 32 42

2° 26° 8922 6° 1°

3° 3572 52 18 28

42 15° 893?% 28 28°
5° 916% 786° 27 27
6% 10° 310% 122 236°
7° 324 518% 139% 10
h 296° 23 52 129%
9® 609° 312° 88? 128%
10? 28 4312 20° 34°
112 5592 262° 59% 172
122 1857% 2181° 29°% 23
13? 4012 1098% 125% 56%
142 333 258° 32° 271°
15°% 11° 253° 39°% 398%

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros; RSH — Rebanhos sem
heterogeneidade e CG — Conexidade genética; Negrito — Maiores alteracdes na ordem de
classificacao.

Para a maioria das estruturas de dados, o aumento na conexidade
genética entre os niveis ndo melhorou as predicbes dos valores genéticos de
tourinhos. As percentagens de animais comuns entre o0s grupos foram
similares para as estruturas de dados com 0% e 100% de conexidade
genética. Exceto para a estrutura RHTP e selecdo de 5% dos tourinhos, onde
a percentagem de animais comuns aumentou de 24% para 38%, e também,
para a estrutura RMGS e selecdo de 1% dos tourinhos, onde a percentagem
de animais comuns passou de 35% para 53% quando havia conexidade

genética entre os niveis de variabilidade.
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Quadro 27 — Percentagens de animais em comum entre 0S grupos de
classificacdo com base no valor genético verdadeiro e valor
genético predito obtido em andlise de caracteristica Unica, para
selecéo de 1% e 5% dos melhores tourinhos

Estrutura dos dados

RHTP RMGS RHF RSH
Selecao (%) CG-0
1 20 35 53 40
5 24 47 58 58
Selecéo (%) CG-100
1 20 53 50 43
5 38 48 54 62

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros; RMGS — Rebanhos com
médias genéticas similares; RHF — Rebanhos com heterogeneidade fenotipica; RSH —
Rebanhos sem heterogeneidade e CG — Conexidade genética

O erro na classificacdo dos tourinhos pode comprometer o sucesso
dos programas de melhoramento. Pois, € alto o investimento de tempo e
recursos para avaliacbes subsequentes destes animais para caracteristicas
reprodutivas, teste de desempenho em centrais e teste de progénies. E
também, em razdo da eliminacdo precoce de animais de alto valor genético e a
selecdo de animais com baixo potencial genético.

A posicdo real de classificagcdo dos 15 melhores tourinhos
classificados com base nos valores genéticos preditos na andlise de
caracteristica Unica geral para as estruturas RHTP e RSH € apresentada no
Quadro 28. Os resultados relativos a alteragbes na ordem de classificacdo dos
animais para as estruturas RMGS e RHF foram similares aos apresentados
para RSH.

Para a andlise dos dados na presenca de heterogeneidade genética e

fenotipica (RHTP), tanto para CG-0 como para CG-100, ocorreram grandes



alteracbes na ordem de classificacdo dos animais. Muitos animais de baixo
potencial genético foram classificados, incorretamente, entre os 15 melhores
tourinhos. Por exemplo, considerando a classificacdo com base no valor
genético verdadeiro, muitos animais cuja posicdo real é bem acima da 1002
colocacdo foram classificados, incorretamente, entre os 15 melhores tourinhos
(Quadro 28).

Na auséncia de heterogeneidade entre os rebanhos, os erros de
classificagdo continuaram ocorrendo, porém a magnitude das alteragcbes na
ordem de classificagdo foi bem menor. Apenas um animal com posicdo acima
da 1002 colocacdo foi classificado, incorretamente entre os 15 melhores
(Quadro 28).

Quadro 28 - Posicao real de classificacdo dos 15 melhores tourinhos
classificados com base nos valores genéticos preditos na
analise de caracteristica Unica geral nas diferentes estruturas
de dados simuladas

RHTP RSH
Ordem CG-0 CG-100 CG-0 CG-100
1% 18 18 18 1%
28 188° 9® 36 13°?
3° 3° 598% 112 50°
42 110° 18? 29°% 28
5° 8° 261° 42 9°
6% 873° 34° 27 32
78 594° 1942 42* 178
8? 220% 61°% 31° 52°%
h 173? 13% 142 222
10? 1040% 292° 193% 5°
112 10° 42?2 69°% 60
122 7542 156% 44° 29°¢
13? 138° 473% 72°% 34°
142 676% 130% 342 6%
152 7182 43° 10 10

RHTP — Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros; RSH — Rebanhos sem
heterogeneidade e CG — Conexidade genética; Negrito — Maiores altera¢cfes na ordem de
classificacao.



Estes resultados sugerem que a heterogeneidade entre rebanhos para
médias genéticas teve grande efeito sobre a acuracia da predicdo dos valores
genéticos dos tourinhos. Porém, quando a heterogeneidade entre os rebanhos
ocorreu para outros parametros como variancia genética, média fenotipica e
variancia fenotipica, os resultados das avaliacbes genéticas dos tourinhos
foram préximos aos obtidos para dados sem heterogeneidade entre rebanhos.

MARTINS (2002), em trabalho de revisdo bibliografica, destacou como
causas da heterogeneidade entre rebanhos, as diferencas na composicdo
genética da populacdo causadas por selecdo, pela composicdo racial, por
diferencas na intensidade de selecdo ou pela interacdo gendtipo-ambiente.
Vérios outros autores, também relataram que a composicdo genética dos
rebanhos também é um dos fatores responsaveis pela heterogeneidade entre
rebanhos. Varidncias heterogéneas para grupos genéticos tém  sido
encontradas em gado de corte para varias caracteristcas (RODRIGUEZ-
ALMEIDA et al, 1995; NUNEZ-DOMINGUES et al., 1995; CREWS e FRANKE,
1998; OLIVEIRA et al, 2001). Estes mesmos autores, também tém
demonstrado a alteracdo na ordem de classificacdo dos animais quando se
considera ou ndo a heterogeneidade de variancia entre grupos genéticos.

Entre grupos genéticos, provavelmente, a média genética dos animais
ndo & homogénea. Assim, & resultados citados por varios autores, bem como
0os descritos neste trabalho, s&o fortes evidéncias de que o problema da
heterogeneidade entre rebanhos sobre as avaliagbes genéticas € devido,

basicamente a presenca de médias genéticas diferentes entre rebanhos.
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5. CONCLUSOES

A presenca de heterogeneidade de média genética entre rebanhos
prejudica a acuracia da predicio dos valores genéticos de touros e,
principalmente de vacas e progénies.

Quando existe 100% de conexidade genética entre os niveis de
variabilidade dos rebanhos, ndo ha efeito da heterogeneidade de média
genética sobre a avaliacdo genética de touros, porém, o0s erros na ordem
classificacao de vacas e progénies ainda permanecem altos.

A heterogeneidade de variancia genética, média fenotipica e variancia
fenotipica, ndo prejudica a avaliacdo genética dos animais. Desde que o0s
rebanhos tenham médias genéticas homogéneas, a acuracia dos valores
genéticos preditos a partir de dados com heterogeneidade é proxima a obtida
em analises de dados sem heterogeneidade.

Em rebanhos que apresentam heterogeneidade de meédia genética, as
andlises de caracteristicas multiplas, que consideram a heterogeneidade entre
0os niveis de variabilidade dos rebanhos, ndo sao eficientes para melhorar a
acurdcia das predicdes dos valores genéticos dos animais.

O grau de conexidade genética dos dados influencia os resultados das
avaliacbes genéticas apenas gquando os rebanhos apresentam médias

genéticas heterogéneas. Para outros tipos de heterogeneidade entre rebanhos,
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0s resultados das avaliacbes genéticas para touros, vacas e progénies sao
semelhantes para os diferentes graus de conexidade.

Os resultados deste trabalho revelam que o problema da
heterogeneidade entre rebanhos sobre as avaliagbes genéticas € devido,

basicamente a presenca de médias genéticas diferentes entre rebanhos.
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