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RESUMO 
 

YAMAKI, Marcos, D.Sc. Universidade Federal de Viçosa, maio de 2009. Impacto 
da restrição de dados na avaliação genética animal. Orientador: Ricardo 
Frederico Euclydes. Co-orientadores: Robledo de Almeida Torres e Antonio 
Policarpo Souza Carneiro. 

 

Populações simuladas foram geradas a partir de informações de uma população 

A, composta por 59.028 animais da raça Landrace, e de uma população B, 

composta por 17.116 animais da raça Pietrain, com o objetivo de avaliar o 

impacto de diferentes estratégias de restrição de dados em avaliações genéticas 

de populações simuladas e reais. As populações simuladas foram geradas a 

partir do pedigree das populações reais e das médias fenotípicas das 

características idade aos 100 kg de peso vivo, espessura de toucinho aos 100 kg 

de peso vivo e conversão alimentar, de suas respectivas populações assumindo 

(co)variâncias genéticas aditivas e residuais conhecidas para as características. 

Foram avaliadas, nas populações simuladas e nas reais, duas situações, em três 

diferentes estratégias de restrição de dados comumente utilizadas em avaliações 

genéticas de animais. As restrições estudadas foram: número de gerações 

consideradas na análise, considerando as últimas seis e três gerações das 

populações, número mínimo de filhos por macho, considerando pais com pelo 

menos dez e 50 filhos e número mínimo de observações permitidas por nível de 

efeito fixo de grupo contemporâneo, considerando pelo menos seis e três 

observações por nível de GC. Foram obtidas as estimativas dos componentes de 

(co)variância das populações simuladas, em cada situação de restrição, e 

comportamentos da alteração de estimativas de parâmetros e valores genéticos 

foram comparados com as respectivas populações reais. Para avaliar as 
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alterações, foram criados índices de seleção para cada sexo de cada população 

(A e B). As médias de valores genéticos estimados do grupo de animais 

selecionados, utilizando o banco de dados completo, foram comparadas às 

médias obtidas nos diversos cenários descritos em cada tipo de restrição para as 

populações simuladas e reais. A média dos animais selecionados após as 

restrições foi resgatada da análise das respectivas populações utilizando o 

banco de dados completo. Maiores variações nas estimativas de herdabilidade, e 

conseqüentemente nos valores genéticos, foram observadas na restrição 

considerando as últimas três gerações, tanto na população simulada B quanto 

na A e também verificou-se o mesmo comportamento nas populações reais. 

Além desta, a restrição de machos com pelo menos 50 filhos foi a que causou as 

maiores alterações depois desta nas populações B. A restrição do arquivo de 

dados a três gerações é extremamente em estudos de avaliação genética, tanto 

na população A quanto B, por causar grandes alterações nas estimavas dos 

valores genéticos e comprometendo as avaliações. 
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ABSTRACT 
 

YAMAKI, Marcos, D.Sc. Universidade Federal de Viçosa, May, 2009. Impact of 
data restriction on animal genetic evaluation. Adviser: Ricardo Frederico 
Euclydes. Co-advisers: Robledo de Almeida Torres and Antonio Policarpo 
Souza Carneiro. 

 

Populations were simulated by information from a population A, with 59.028 

Landrace swines, and a population B, 17.116 Pietrain swines, aiming to evaluate 

the impact of restrictions strategies on genetic evaluation of simulated and real 

populations. Simulated populations were generated by the pedigree and 

phenotypic means for age to reach 100 kg live weight, back fat thickness at 100 

kg of live weight and feed conversion ratio, of their respective populations.  On 

both type of populations, simulated and real, two situations were evaluated on 

three different restrictions, commonly used on animal genetic evaluations. The 

studied restrictions were: number of generations considered on the analysis, 

considering the last six and three generations of the populations, minimum 

offspring by boars, considering males with at least ten and 50 offspring and 

minimum observations considered on levels of fixed effect of contemporary 

group, considering at least six and three observations by level. Expected 

breeding values (EBV) from group of the selected animals, obtained by using 

complete data set, were compared to the EBV’s obtained on the various 

scenarios described on each type of restriction for simulated and real 

populations. The EBV’s of selected animals after restrictions were rescued from 

analysis of respective populations using the entire data set. Greater variations on 

heritabilities, and consequently on EBV’s, were observed that restriction that 

considered the last three generations on both populations, A and B, and this 
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behavior was also observed on the real populations. The analysis restricting 

boars with less than 50 offspring caused the second bigger variation on B 

populations. The restriction of dataset to three generations is not indicated for 

genetic evaluations, on big and small populations, for causing huge variations on 

EBV’s and compromising the evaluations. 



1 

 

1. INTRODUÇÃO 

  Com a demanda de animais geneticamente superiores para suprir um 

mercado cada vez mais exigente, há uma necessidade de identificação e 

seleção de tais indivíduos. Isso é possível por meio de programas de 

melhoramento, bem delineados, com avaliações genéticas constantes. Trata-se 

de um processo dispendioso com ganhos pequenos lentos, entretanto, os 

benefícios proporcionados são permanentes nas populações em que os 

indivíduos selecionados são inseridos. 

 Um programa de melhoramento eficiente é aquele capaz de obter um 

material genético altamente produtivo a um baixo custo, baseado na utilização 

de estratégias adequadas de avaliação das populações de animais. E, para o 

conhecimento do potencial genético de uma população, é preciso estimar os 

valores genéticos dos animais que a compõem, para classificar os melhores 

indivíduos, que serão os pais da geração seguinte, e quantificar a contribuição 

destes para o ganho genético. Assim, as estratégias de avaliação devem garantir 

a estimação acurada dos parâmetros genéticos das populações sob avaliação. 

 A acurácia dos estimadores de parâmetros genéticos é dependente de 

uma série de fatores, entre eles, o método de estimação empregado, sendo mais 

amplamente utilizado o método da Máxima Verossimilhança Restrita – REML 

(Restricted Maximum Likelihood), desenvolvido por PATTERSON e THOMPSON 

(1971), e, o modelo utilizado, devendo-se verificar qual o mais apropriado de 
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acordo com a(s) característica(s) e situação em estudo. Outro fator 

preponderante trata-se de restrições prévias às análises. 

 As restrições às informações da população em estudo seja ela para dar 

consistência ao arquivo de dados, ou para considerar apenas o pedigree que o 

pesquisador julga mais relevante para a avaliação, podem prejudicar seriamente 

as estimativas dos parâmetros genéticos, caso não feitas com critério. Estudos 

de avaliação genética freqüentemente aplicam restrições aos arquivos de dados 

sem que se tenha consciência no impacto das estimativas. Como exemplo 

destas restrições pode-se citar o número de gerações consideradas na análise, 

número mínimo de observações por variável classificatória e número mínimo de 

filhos por macho. 

 Uma vez que não se têm em mãos os parâmetros genéticos reais de uma 

população real, torna-se difícil a quantificação do real impacto de tais restrições 

na variação valores genéticos dos indivíduos. Uma saída para isso seria o uso 

de populações simuladas a partir de um pedigree real com parâmetros 

determinados, verificar alterações causadas pelas restrições e comparar estes 

comportamentos na população real. 

 Neste estudo, objetivou-se avaliar o impacto de diferentes estratégias de 

restrição de dados em avaliações genéticas de populações simuladas e reais 

pela comparação das estimativas dos componentes de (co)variância e os valores 

genéticos preditos dos indivíduos selecionados, em diversos cenários de 

restrição. 
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2. REVISÃO DE LITERATURA 

2.1.   Restrições do conjunto de dados 

A restrição de dados é uma prática comum realizada em estudos de 

avaliação genética, com intuito de retirar informações e indivíduos que venham a 

contribuir muito pouco ou nada para a avaliação. Entretanto, o uso demasiado 

desta prática pode acarretar em um efeito contrário do seu propósito, 

comprometendo a estimação dos valores genéticos dos indivíduos e 

conseqüentemente prejudicando a seleção de animais superiores à média da 

população. 

Em muitas situações, restrições são aplicadas ao banco de dados sem a 

preocupação de evitar cortes drásticos das informações. O problema se agrava 

quando os dados possuem poucas informações e/ou está estruturado em 

informações de um pedigree relativamente pequeno. 

As restrições podem ocorrer de várias formas, como por exemplo; 

restrição do número de gerações envolvidas na análise, número mínimo de 

observações por classe de efeito fixo, número mínimo de filhos por reprodutor, 

desvios-padrão acima e/ou abaixo da média da característica na população, 

entre outros. Freqüentemente, são observadas a associação de duas ou mais 

restrições. 
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VARGAS et al.(2006), estimando parâmetros genéticos para a produção 

de leite no dia do controle e em 305 dias para primeiras lactações de vacas da 

raça Holandesa, excluíram touros com menos de três filhas e grupos 

contemporâneos com menos de 5 observações, além de outras restrições, 

reduzindo o arquivo de dados de 373.795 registros de controle leiteiro a apenas 

39.578 controles com um de 7.555 animais após as restrições. 

ALBUQUERQUE e EL FARO (2008), comparando valores genéticos para 

características de crescimento de bovinos da raça Nelore, preditos com modelos 

de dimensão finita ou infinita, em que restringiram o arquivo de pedigree a três 

gerações para avaliar 3.016 animais, filhos de apenas 95 touros. Além desta 

restrição, foram mantidos apenas animais com registros de pelo menos três 

observações que não extrapolaram ±  três desvios-padrão e também 

considerados apenas grupos contemporâneos com pelo menos quatro animais. 

HERRERA et al.(2008), estimando parâmetros genéticos para produção 

de leite e persistência da lactação em vacas Gir, aplicando modelos de 

regressão aleatória, também fazem uso da restrição do pedigree à três 

gerações, além de restringir classes de grupo contemporâneo com menos de 

três observações. O arquivo de pedigree considerado continha apenas 7.582 

animais, sendo 461 touros. Os mesmos autores utilizaram o mesmo banco de 

dados estas restrições para estimar parâmetros genéticos para produção de leite 

no dia do controle e para produção de leite até 305 dias nas primeiras lactações. 

IWAISAKI et al.(2005), estimando parâmetros genéticos de gado da raça 

Gelbvieh  por modelos multi-característica e de regressão aleatória com uma 

função linear spline, e TSURUTA et al.(2005), estimando parâmetros genéticos 
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para produção de leite do rebanho de gado holandês dos EUA, restringiram o 

arquivo de pedigree a três gerações. 

SARMENTO et al.(2005), comparando modelos de regressão aleatória 

para estimação de parâmetros genéticos em caprinos leiteiros, reduziu o arquivo 

de 17.482 registros de lactação a 9.374 após serem da análise, animais com 

produções superiores ou inferiores a três desvios-padrão da média da semana 

da lactação – produções que ocorreram em grupos contemporâneos com menos 

de cinco cabras e lactações com menos de seis controles. BREDA et al.(2006), 

realizaram as mesmas restrições para estimar parâmetros genéticos para 

produção de leite de cabras da raça Alpina. 

 No estudo de ANDREAZZA et al.(2008), estimando Parâmetros genéticos 

e eficiência relativa de seleção para a produção de leite no dia do controle para 

vacas da raça Holandesa, foram eliminados os grupos de contemporâneos com 

menos de cinco observações os rebanhos com menos de 100 lactações no 

período, os touros com menos de três filhas, as vacas com idade ao parto 

inferior a 24 meses e superior a 48 meses, os intervalos parto primeiro controle 

superiores a 65 dias e inferiores a cinco dias e PL305 superiores a 13.000kg e 

inferiores a 6.500kg. Quando o animal possuía mais de um controle no mesmo 

intervalo, foi considerado o primeiro, eliminando-se o segundo. 

 BOLIGON et al.(2008), estudando associações genéticas entre pesos e 

características reprodutivas em rebanhos da raça Nelore, utilizou informações de 

14.918 animais da raça Nelore, filhos de 811 touros e 9.527 vacas e manteve no 

mínimo cinco animais em cada grupo de contemporâneo. ARANGO et al.(2005), 

estimando parâmetros genéticos para características reprodutivas e de 
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desempenho em suínos Large White, também manteve no mínimo cinco animais 

em cada grupo de contemporâneo.  

 WOLF et al.(2005), estimando parâmetros genéticos para avaliação 

genética conjunta de características reprodutivas e de desempenho, em fêmeas 

Landrace da República Tcheca, realizaram a exclusão de 10% dos registros de 

reprodução após sete diferentes tipos de restrição, entre eles, várias restrições 

envolvendo número mínimo de observações por animal. 

 

2.2. Uso de simulações na avaliação genética 

Os impactos causados por restrições no banco de dados são difíceis de 

serem quantificados, uma vez que não se dispõe o real valor dos parâmetros 

genéticos, nem dos valores genéticos dos indivíduos de uma população. Outro 

problema é que a maioria dos dados disponíveis aos melhoristas da espécie 

animal não apresenta os requerimentos de amostragem aleatória, ou seja, os 

dados são provenientes de experimentos de seleção ou de rebanhos que estão 

sob seleção (HENDERSON, 1973; MEYER & THOMPSON, 1984; GIANOLA et 

al., 1988).  

Como conseqüência destes problemas, as esperanças, as variâncias e as 

(co)variâncias entre as observações e os valores genéticos são alteradas 

(HENDERSON, 1982, 1985), o que resulta em estimativas e predições viesadas. 

Além disso, dados de campo apresentam número desigual de observações por 

subclasse, muitas subclasses vazias e problemas de conexidade. Em 

populações de bovinos de corte, ovinos e suínos, em que a inseminação artificial 

é pouco utilizada, rebanhos ou grupos de animais contemporâneos podem estar 
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isolados geneticamente ou pobremente conectados, (BRACCINI NETO et al., 

2004). 

HENDERSON (1975) sugeriu a comparação de metodologias por meio de 

simulação no caso em que os métodos analíticos envolviam manipulações 

matemáticas difíceis. A vantagem do uso de dados simulados é a comparação 

de estimativas obtidas com o real valor dos componentes genéticos. Nessa linha 

vários trabalhos são encontrados. 

POLLAK e QUAAS (1981) usaram simulação para avaliar o efeito de uso 

de dados pré-selecionados sobre a variância do erro de predição.  

MISZTAL et al.(1987), utilizou dados simulados para um estudo da taxa 

de convergência de um método iterativo misto de Gauss-Seidel e Jacobi de 

segunda ordem. 

KIRKPATRICK e MEYER (2004) Avaliaram a estimação direta de 

componentes principais genéticos com o uso de dados simulados. 

BOHMANOVA et al.(2005), em um estudo de modelos multi-característica 

e de regressão aleatória para avaliação genética de gado de corte para 

crescimento, fez uso de dados simulados para comparar a acurácia destes dois 

modelos. 

CARNEIRO et al.(2006), Avaliaram erros na classificação de touros, 

vacas e touros jovens geneticamente superiores avaliados na presença de 

heterogeneidade, simulando quatro estruturas de dados com diferentes padrões 

de heterogeneidade entre rebanhos e com diferentes graus de conexidade 

genética. 



8 

 

ASSIS et al.(2007), avaliaram a estimação de componentes de variância 

sob influência de genes de efeito principal, comparando-se metodologias 

Bayesiana e clássica sob diferentes cenários em populações simuladas.  

MEYER e KIRKPATRICK (2008), utilizam dados simulados para testar 

estimativas de rank reduzidos de matrizes de (co)variâncias genéticas.  

 

2.3. Características de desempenho 

A escolha das características a serem avaliadas é um fundamental para o 

estabelecimento de estratégias para obtenção eficiente do maior ganho genético. 

Deve-se considerar a importância econômica da característica, a variabilidade 

genética, a facilidade de mensuração e o impacto dessa característica na 

produção animal, bem como as associações existentes entre elas.  

As características de desempenho são relacionadas, diretamente, com o 

desempenho do próprio indivíduo. Podem-se destacar a conversão alimentar, a 

idade para atingir determinado peso vivo, a espessura de toucinho e o ganho de 

peso em determinado intervalo de tempo. 

A conversão alimentar, do ponto de vista econômico, requer especial 

atenção, pois a alimentação representa considerável parte do custo total de 

produção animal. Apesar do custo elevado de sua mensuração, uma vez que os 

animais precisam ser criados em baias individuais e o fornecimento de ração 

deve ser anotado, referências encontradas justificam o custo de mensuração, 

visto que o ganho genético obtido nessa característica é compensador. 

A conversão alimentar de suínos produzidos para o abate ainda deixa a 

desejar, especialmente se comparada à conversão alimentar de frangos de corte 

(menos de 2 kg de ração para produção de 1 kg de ganho, do nascimento aos 
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42 dias de idade). Em virtude da sua grande importância econômica, diversos 

programas de seleção buscam melhorar a eficiência alimentar. No Brasil, testes 

de desempenhos de machos inteiros, alimentados com ração à vontade, dos 25-

30 aos 100 kg de peso vivo, têm revelado animais que necessitam, em média, 

de 2,0 kg ou até menos de ração para ganhar 1 kg de peso vivo e apresentarem 

10 mm de espessura de toucinho. A seleção contínua para melhora da eficiência 

alimentar e o emprego de machos geneticamente superiores indicam que, em 

breve, os suínos não necessitarão consumir mais do que 200 kg de ração, do 

nascimento ao abate, para produzir 70 kg de carcaça e mais de 40 kg de carne 

para consumo humano (IRGANG, 1998). 

CRUMP et al. (1997), avaliando parâmetros genéticos para características 

de desempenho de machos e fêmeas Landrace de um rebanho-núcleo 

comercial, estimaram herdabilidade para conversão alimentar de 0,18 a 0,27. 

Resultados similares são observados no estudo de DUCOS et al. (1993), de 0,22 

e 0,25, estimando parâmetros genéticos para crescimento, carcaça e qualidade 

de carne em suínos Large White e Landrace da França.  

No estudo de HOQUE et al. (2007), para estimar parâmetros genéticos 

para medidas de eficiência alimentar de machos Duroc, também foi obtida 

herdabilidade de 0,27 para conversão alimentar. 

TORRES JUNIOR (1996) avaliando a eficiência das informações de 

diferentes grupos contemporâneos na avaliação genética de suínos, obteve 

estimativas maiores para conversão, de 0,34 e 0,40 para a raça Landrace e 

Large White, respectivamente. 

Quanto menor o intervalo de tempo necessário para o animal atingir o 

peso de abate, maior será a oportunidade de maximizar a eficiência de utilização 
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da infra-estrutura relacionada com o sistema de produção. Assim, a idade com 

que os animais atingem o peso de abate são medidas importantes na avaliação 

do desempenho destes.  

PITA e ALBUQUERQUE (2001) avaliando a resposta à seleção para 

características de desempenho em um rebanho de seleção de suínos da raça 

Landrace, Large White e Pietrain, estimaram respostas à seleção para as 

características de desempenho ganho de peso médio diário, idade e número de 

dias de permanência no teste (ND95), necessários para atingir 95 kg de peso 

vivo as estimativas de herdabilidade para ND95 variaram de 0,24 a 0,27. JANSS 

et al. (1997a) utilizando um modelo poligênico em um estudo com suínos 

compostos de cruzamento entre linhagens holandesas e a raça Meishan 

utilizando inferência bayesiana, obtiveram herdabilidade de 0,35 para a mesma 

característica.   

CHEN et al. (2002) avaliando parâmetros genéticos e tendências para 

taxa de crescimento magro e em suínos nos EUA da raça Yorkshire, Duroc, 

Hampshire, e Landrace, estimaram herdabilidade para idade para atingir 113,5 

kg e obteve estimativas 0,38 e 0,40 para Landrace. 

BARBOSA et al. (2008) estimando parâmetros genéticos em suínos  da 

raça Large White, usando Amostrador de Gibbs,  obteve herdabilidade  de 0,33 

para idade aos 100kg de peso vivo. As estimativas encontradas por TORRES 

FILHO et al. (2005) foram menores e variaram de 0,13 a 0,20 para a mesma 

característica, avaliando desempenho de suínos da mesma raça. LI e KENNEDY 

(1994) de 0,30 para a raça Landrace avaliando quatro diferentes raças, 

A deposição de gordura também possui importância na avaliação genética 

de suínos. A espessura de toucinho é um indicador da quantidade de gordura 
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acumulada e pode ser obtida do animal vivo e de diferentes locais do corpo do 

animal.  

ALMEIDA NETO et al. (1993) observaram que a espessura de toucinho, 

medida a 6,5 cm da linha do dorso do animal, mostrou-se uma boa medida para 

predizer a quantidade de carne na carcaça, tendo em vista a sua alta correlação 

com o rendimento de pernil. 

COBUCI et al. (2002) estimando parâmetros genéticos por inferência 

bayesiana em suínos da raça Landrace, encontrou um valor para herdabilidade 

de 0,33 para espessura de toucinho. Valores similares também foram 

observados por ARANGO et al. (2005) com o valor de 0,31 avaliando parâmetros 

genéticos em suínos Large White,  COSTA et al. (2001) com o valor de 0,34 para 

a raça Duroc, JOHNSON et al. (2002) de 0,31 para a raça Hampshire e 

LUTAAYA et al. (2001), de 0,29 para um composto de um cruzamento entre 

Landrace e Large White. JANSS et al. (1997a) também apresentaram um valor 

similar para espessura de toucinho de 0,29 . 

BARBOSA et al. (2008) obteve valores  herdabilidade de 0,44 para 

espessura de toucinho, e encontra-se dentro da amplitude observada na 

avaliação de  CHIMONYO e DZAMA (2007) de 0,40 a 0,64 estudando 

parâmetros genéticos em suínos da raça Mukota. Também se observam 

magnitudes próximas  nos estudos de CHEN et al. (2002) com valores de 0,48 a 

0,49, COSTA et al. (2001) de 0,50 na raça Landrace, JOHNSON et al. (2002) de 

0,63 para a raça Landrace e 0,65 para a raça Yorkshire, LI e KENNEDY (1994) 

de 0,53, LUTAAYA et al. (2001) de 0,52 na raça Landrace e 0,35 na raça Large 

White, SUZUKI et al. (2005) de 0,72 avaliando parâmetros genéticos de suínos 
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da raça Duroc no Japão  e TORRES FILHO et al. (2005) de 0,46 a 0,55, 

avaliando suínos da raça Landrace.  
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3. MATERIAL E MÉTODOS 

   

Foram avaliadas estratégias de restrição de dados comumente utilizadas 

em avaliações genéticas, comparando-se as estimativas de componentes de 

variância e ganhos genéticos de animais de duas populações de suínos para as 

características idade aos 100 kg de peso vivo, espessura de toucinho aos 100 kg 

de peso vivo e conversão alimentar. Foram avaliadas uma população A e uma B 

em três diferentes situações de restrição dos dados: quanto ao número de 

gerações, machos com número mínimo de filhos e classes de efeito fixo de 

grupo contemporâneo (GC) com número mínimo de observações. 

Para o estudo do real comportamento das estimativas dos componentes 

de variância frente às restrições impostas nos dados, é preciso ter conhecimento 

dos valores reais dos componentes de variância. Para isso foram geradas 

populações simuladas a partir dos pedigrees e médias fenotípicas das duas 

populações reais considerando (co)variâncias genéticas aditivas e residuais 

conhecidas. 

A avaliação das restrições nas populações reais e simuladas foi composta 

de duas etapas. Na primeira foram feitas as restrições nas populações simuladas 

e verificados os impactos nas estimativas dos componentes de variância e nos 

ganhos genéticos dos indivíduos selecionados por índices de seleção propostos 
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para cada população. Na segunda etapa, as mesmas restrições foram aplicadas 

nos dados reais para verificar se o comportamento seria similar aos resultados 

obtidos com as populações simuladas. 

 

3.1. Restrições no conjunto de dados 

Foram realizadas três formas de restrição dos dados das populações 

reais e simuladas, e para cada uma delas foram avaliados dois diferentes 

cenários, descritos a seguir. 

a. Número de gerações consideradas na análise, com uma análise 

considerando animais das últimas seis gerações e outra considerando 

as últimas três gerações;  

b. Machos com número mínimo de filhos, com uma análise considerando 

machos com pelo menos 10 filhos e outra considerando pelo menos 

50 filhos; 

c. Classes de GC com número mínimo de observações, com uma 

análise considerando classes com pelo menos três observações e 

outra com pelo menos seis observações. 

 

3.2. Populações reais 

Os dados das populações reais utilizados neste estudo são provenientes 

de duas linhagens localizadas em granjas no oeste do estado de Santa Catarina. 

O banco de dados continha um pedigree de animais nascidos de janeiro de 1999 

a agosto de 2008 e informações de idade aos 100 kg de peso vivo, espessura de 

toucinho aos 100 kg peso vivo e conversão alimentar. 
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Nas análises foi considerado um efeito fixo de GC, formado pela 

combinação de linha, sexo, núcleo, ano e semana de nascimento dos animais. 

A população A era composta por suínos da raça Landrace, possuía 

59.028 animais, compondo nove gerações e 1.023 classes de grupo 

contemporâneo. A população B era composta por suínos da raça Pietrain, com 

17.116 animais compondo dez gerações e 1.388 classes de grupo 

contemporâneo. Ao nascimento, os leitões foram submetidos ao corte de dentes, 

mossagem, pesagem e aplicação de ferro dextrano. Foi realizada equalização de 

leitegada por número e classe de peso (três classes) entre as leitegadas de 

porcas que pariram na mesma semana. Até a desmama, que ocorre por volta 

dos 21 dias, uma segunda equalização é realizada. 

Os animais foram mantidos na recria até 11a semana de idade e partir 

desta, os machos foram criados em baias individuais, e as fêmeas, em baias 

coletivas de 10 animais. O peso vivo e a espessura de toucinho foram medidos 

na idade em que os animais terminaram o teste de desempenho, e a conversão 

alimentar foi mensurada apenas nos machos neste mesmo período. 

 

3.3. Populações simuladas 

As populações simuladas foram geradas a partir do pedigree das 

populações reais e das médias fenotípicas das características de suas 

respectivas populações assumindo (co)variâncias genéticas aditivas e residuais 

conhecidas, apresentadas a seguir; 

⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢

⎣

⎡
=

⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

=
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160,0000,0000,53

2
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0
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σ
σσ
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; 
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,

2
,,

2

0
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R

CAe

CAETETe

CAIDETIDIDe

σ
σσ
σσσ

; 

em que: 

=0G Matriz de (co)variâncias genéticas aditivas diretas; 

=0R  Matriz de (co)variâncias residuais. 

Assumindo uma distribuição normal multivariada, o vetor de observações 

fenotípicas y foi dado por: 

( ) ( )0~~0~~
,~,, RIuZbXNRubyp ⊗+ ; 

em que:  

=X Matriz de incidência de efeitos fixos; 

=
~
b Vetor de soluções de efeitos fixos; 

=Z Matriz de incidência de efeitos genéticos aditivos diretos; 

~
u = Vetor de valores genéticos de cada animal i para cada característica t; 

=I Matriz identidade; e 

=⊗ Operador produto direto. 

Para simular o valor genético do animal i para cada t características, foi 

utilizada a seguinte probabilidade condicional: 

seja ( )'''
2

'
1~

,,, tuuuu K=  

( )0210~
,,,,, GAuuupGAup tK=⎟

⎠
⎞⎜

⎝
⎛  

( ) ( ) ( ) ),,,,,(,,,,,, 01213213212111 GAuuuupGAuuupGAuupgAup tt −= KK  

Para simular o componente residual do animal i para cada t 

características, foi utilizada a seguinte probabilidade condicional: 
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( )0210~
,,, ReeepRep tK=⎟

⎠
⎞⎜

⎝
⎛  

( ) ( ) ( ) ),,,,(,,, 01213213212111 ReeeepReeepReeprep tt −= KK  

Para as restrições de número de gerações e machos com número mínimo 

de filhos, as populações foram geradas assumindo que já foram ajustadas para o 

efeito fixo de GC. Apenas para a restrição de classes de GC, com número 

mínimo de observações, foram criadas populações com classes de GC 

assumindo as seguintes distribuições: 

a) Distribuição Normal ⎟
⎠
⎞

⎜
⎝
⎛

100
2

,0~ tN
μ

 para gerar os efeitos de cada 

classe de GC, em que tμ  é média fenotípica da característica t ; e 

b) Distribuição Uniforme ( )nU ,1~  para gerar a distribuição de 

observações por classe sendo n  o número de classes de GC. 

A observação de cada animal i para cada característica t é dada pelo 

somatório da média fenotípica da característica t, do efeito da classe 

correspondente ao animal i, do valor genético do animal i na característica t e o 

resíduo ei para cada característica t. 

3.4. Análises 

As estimativas dos componentes de (co)variância foram obtidos pelo 

programa REMLF90 (MISZTAL, 2002) que utiliza a maximização da esperança 

da função de máxima verossimilhança restrita (EMREML). O critério de 

convergência utilizado, definido pelo quadrado médio das diferenças entre 

soluções consecutivas, foi de 11101 −× . As herdabilidades e os valores genéticos 

preditos foram obtidos a partir destes componentes de variância, utilizando o 

modelo animal. 
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Os modelos utilizados para as análises são apresentados na seqüência:  

Modelo utilizado nas análises das populações simuladas, para avaliação 

da restrição com número de gerações e de restrição machos com número 

mínimo de filhos; 

~~~
euZy += ; 

=
~
y Vetor de observações; 

=Z Matriz de incidência de efeitos genéticos aditivos diretos; 

=
~
u Vetor de efeitos genéticos aditivos diretos; 

=
~
e  Vetor de efeitos residuais. 

Modelo utilizado para as análises envolvendo as populações reais e 

simuladas, para avaliar as situações de restrição de número mínimo de 

observações por classe de grupo contemporâneo; 

~~~~
euZbXy ++= ; 

em que: 

=
~
y Vetor de observações; 

=X Matriz de incidência de efeitos fixos de grupo contemporâneo; 

=
~
b Vetor de efeitos fixos; 

=Z Matriz de incidência de efeitos genéticos aditivos diretos; 

=
~
u Vetor de efeitos genéticos aditivos diretos; 

=
~
e  Vetor de efeito residual. 
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3.5. Índice de seleção 

Para avaliar as alterações dos valores genéticos, considerando as 

estimativas de componentes de variância obtidas, foram criados índices de 

seleção para cada sexo de cada população (A e B), e considerada uma 

proporção de selecionados de 3% e 15% para machos e fêmeas, 

respectivamente.  

Foram estimados valores genéticos a partir da base de dados obtida em 

cada restrição e os indivíduos foram classificados segundo seus respectivos 

índices de seleção e, para a comparação da alteração da média dos valores 

genéticos da proporção dos indivíduos selecionados, foram utilizados apenas os 

valores preditos na situação em que não foi realizada nenhuma restrição nos 

dados. 

Após a classificação dos indivíduos em cada situação de restrição, os 

valores genéticos destes foram resgatados da análise de dados sem restrições. 

A partir daí, calculou-se novamente a média dos valores genéticos da proporção 

dos animais selecionados. 

Foram considerados os respectivos índices de seleção para machos e 

fêmeas: 

 População A 
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 População B 
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Em que:  

‐ IDVG ,  ETVG  e  CAVG : é o valor genético para idade aos 100 kg de peso 

vivo, espessura de toucinho para 100 kg peso vivo e conversão 

alimentar, respectivamente; 

‐ 
IDVGσ ,  

ETVGσ  e 
CAVGσ  : são os desvios-padrão dos valores genéticos para 

idade aos 100 kg de peso vivo, espessura de toucinho para 100 kg 

peso vivo e conversão alimentar, respectivamente para cada sexo 

dentro de cada população. Esses desvios-padrão são utilizados no 

denominador de cada valor genético para retirar o efeito de amplitude 

das características e evitar que aquelas com maiores amplitudes 

tenham efeitos maiores que o esperado pelo peso considerado no 

índice para cada uma delas. 

A diferença entre as médias dos valores genéticos foi considerada 

significativa se o valor da diferença impactou nos objetivos de ganho genético 

anual determinados a seguir para cada característica:  

Tabela 1 - Objetivos de ganho genético anual para as características avaliadas 
Parâmetro Ganho genético 

Idade aos 100 kg de peso vivo (dias) -2,5 dias 
Espessura de toucinho aos 100 kg de peso vivo (mm) -0,10 mm 

Conversão alimentar (kg consumo / kg peso vivo) -0,023 
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4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

  A população A continha um total de 59.106 animais no arquivo de 

pedigree e a B um total de 17.116. A descrição das populações reais é 

apresentada na tabela 2. As respectivas populações foram simuladas com os 

mesmos parâmetros apresentados na Tabela 2: 

Tabela 2 – Descrição dos parâmetros das populações reais. 
  N1 Média Desvio padrão Mínimo Máximo
População A           
Idade aos 100 Kg de peso vivo 59.028 138,1 10,0 105,0 178,0 
Espessura de toucinho (mm) 59.028 8,42 1,27 2,00 15,60 
Conversão alimentar 16.360 2,072 0,161 1,600 2,91 
            

População B           
Idade aos 100 Kg de peso vivo 16.975 161,8 14,7 115,0 208,0 
Espessura de toucinho (mm) 16.975 9,16 1,16 4,60 15,20 
Conversão alimentar 7.083 2,238 0,248 1,610 3,38 
1 N - Número de observações. 

 Na tabela a seguir estão descritos o número de níveis de efeitos fixos de 

GC das populações reais e simuladas para o estudo de restrição por número 

mínimo de observações por nível de GC. 
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Tabela 3 – Número de grupos contemporâneos (GC) e de observações totais nas 
populações reais e simuladas. 
 Número de GC Número de observações 

População A   
Real 1.023 59.028 

Simulada 6.000 59.028 
   

População B   
Real 1.388 16.975 

Simulada 2.000 16.975 
 

Nas populações simuladas para o estudo de restrição por número mínimo 

de observações por nível de GC foi preciso simular um número de níveis de GC 

superior ao observado nas populações reais, sendo 2.000 e 6.000 classes de 

GC para a população B e A, respectivamente.  Isso foi feito para que a amplitude 

do número de observações geradas por classe fosse próxima do observado nas 

populações reais.  

As restrições quanto ao número de gerações e aos machos com número 

mínimo de filhos se aplicam ao número de animais e suas respectivas 

observações consideradas na análise. Conseqüentemente, as populações 

simuladas sofreram a mesma redução de informações por terem sido geradas a 

partir do pedigree das respectivas populações reais.  

Na tabela 4 são apresentados número de animais das populações reais 

antes e após as restrições nos arquivos de pedigree. 
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Tabela 4 – Alterações no número de animais nas populações, A e B, após as 
restrições impostas. 

Restrições1 
 Sem Restrição 

6G 3G 10F 50F 

População A 59.106 52.884 32.067 59.060 57.598
População B 17.116 13.045 4.526 16.907 13.257

1 6G – Últimas seis gerações consideradas na análise, de um total de nove gerações da população A e dez da B; 3G – 
Últimas três gerações consideradas na análise, de um total de nove gerações da população A  e dez da B.; 10F –  Machos 
com pelo menos dez filhos; 50F –  Machos com pelo menos 50 filhos. 

 As situações de restrição quanto ao número de gerações foram mais 

radicais na redução de informações do arquivo pedigree do que as realizadas na 

restrição por machos com número mínimo de filhos. Quando foram consideradas 

apenas as últimas três gerações (3G) houve uma redução de 45,7% e 73,6% da 

informação do pedigree da população A e B, respectivamente, enquanto a 

restrição mais drástica de número de filhos reduziu 2,6% dos dados da A e 

22,5% da B. 

Para o estudo da restrição para classes de GC com número mínimo de 

observações, as populações simuladas não reproduziram os mesmo níveis de 

GC de suas respectivas populações reais devido a restrições na simulação dos 

dados. Os níveis de efeitos fixos e o número total de observações em cada 

situação de restrição são apresentados na Tabela 5. 
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Tabela 5 – Número de grupos contemporâneos e de observações antes e após 
as restrições nos dados. 

 Sem Restrição 3OBS1 6OBS2 

População A    

Real 1.023 
 (59.028) 

1.005 
 (58.993) 

983 
 (58.885) 

Simulada 6.000 
 (59.028) 

5.933 
 (58.859) 

5.162 
 (54.738) 

    

População B    

Real 1.388 
 (16.975) 

1.244 
 (16.676) 

1.019 
 (15.531) 

Simulada 2.000 
 (16.975) 

1.936 
 (16.811) 

1.499 
 (14.505) 

1 3OBS – Classes com menos de três observações excluídas das análises ; 2 6OBS– Classes com menos de seis 
observações excluídas das análises. 

 As populações B sofreram reduções relativamente baixas após as 

restrições. Ocorreram reduções menores que 1% em todas as situações, com 

exceção da restrição de classes de GC menores que seis observações (6OBS), 

com uma redução de 7,3% do arquivo de dados.  

A redução do arquivo de dados nas populações B também foram 

relativamente baixas, quando se restringiu classes de GC menores que três 

observações (3OBS), de 1% e 1,8% para a população simulada e real, 

respectivamente. Já a restrição 6OBS, foi a situação em que foram observadas 

as maiores reduções, de 12,6% e 8,5% para a população simulada e real, 

respectivamente. 

Na tabela 6 são apresentados os números de machos, fêmeas e 

respectivas proporções nas populações A e B após as restrições por número de 

gerações e número de filhos por macho. 
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Tabela 6 - Número de machos e fêmeas e suas proporções (%) após cada restrição 
 Sem Restrição 6G1 3G2 10F3 50F4 

População A      
Machos 21.821 19.159 11.145 21.797 21.203 

  (87,8%) (51,1%) (99,9%) (97,2%) 
Fêmeas 37.285 33.365 20.192 37.263 36.395 

  (89,5%) (54,2%) (99,9%) (97,6%) 
População B      

Machos 7.774 6.029 2.042 7.675 5.987 
  (77,6%) (26,3%) (98,7%) (77,0%) 

Fêmeas 9.342 7.016 2.307 9.232 7.270 
  (75,1%) (24,7%) (98,8%) (77,8%) 

16G – Últimas seis gerações consideradas na análise, de um total de nove gerações da população A e dez da B;  23G – 
Últimas três gerações consideradas na análise, de um total de nove gerações da população A  e dez da B; 310F –  Machos 
com pelo menos dez filhos; 450F –  Machos com pelo menos 50 filhos. 

Na tabela 7 são apresentadas as estimativas de herdabilidade e 

correlações genéticas para idade aos 100 kg de peso vivo (ID), espessura de 

toucinho aos 100kg de peso vivo (ET) e conversão alimentar (CA) nas 

populações completas com o banco de dados na íntegra e diferenças destas em 

cada situação de restrição para os dados reais e simulados.  
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Tabela 7 – Estimativas de herdabilidades ( 2
IDh , 2

ETh , 2
CAh ) e correlações genéticas 

( ETIDr , , CAIDr , , CAETr , ) para idade aos 100kg de peso vivo (ID), espessura de 
toucinho aos 100kg de peso vivo (ET) e conversão alimentar (CA) nas 
populações simuladas e reais. 

*SR –.População sem restrições ; 16G – Últimas seis gerações consideradas na análise, de um total de nove gerações da população A e 
dez da B; 23G – Últimas três gerações consideradas na análise, de um total de nove gerações da população A  e dez da B; 310F –  
Machos com pelo menos dez filhos;  450F –  Machos com pelo menos 50 filhos; 53OBS – Classes com menos de três observações 
excluídas das análises; 26OBS– Classes com menos de seis observações excluídas das análises. 

  As restrições na população A simulada causaram pequenas alterações 

nas estimativas de herdabilidade e correlações genéticas quando comparadas 

com as populações sem restrições, com arquivos de dados completos, variando 

Populações simuladas 
 População A  População B 

 2
IDh  2

ETh  2
CAh   ETIDr , CAIDr , CAETr ,  2

IDh  2
ETh  2

CAh   ETIDr , CAIDr , CAETr ,

SR* 0,44 0,28 0,35  0,03 0,26 0,48  0,41 0,29 0,35  0,00 0,25 0,48 
6G1 0,44 0,29 0,35  0,03 0,26 0,48  0,41 0,28 0,34  0,01 0,25 0,47 
3G2 0,42 0,29 0,36  0,05 0,25 0,47  0,38 0,25 0,32  -0,06 0,17 0,46 

                

SR* 0,44 0,28 0,35  0,03 0,26 0,48  0,41 0,29 0,35  0,00 0,25 0,48 
10F3 0,44 0,28 0,35  0,03 0,26 0,48  0,42 0,28 0,35  -0,01 0,25 0,49 
50F4 0,43 0,28 0,35  0,04 0,26 0,48  0,40 0,27 0,36  0,01 0,24 0,51 

                

SR* 0,41 0,29 0,39  0,06 0,26 0,56  0,40 0,28 0,38  -0,04 0,20 0,52 
3OBS5 0,41 0,29 0,39  0,06 0,26 0,56  0,40 0,28 0,38  -0,03 0,20 0,52 
6OBS6 0,41 0,29 0,39  0,06 0,26 0,55  0,39 0,28 0,38  -0,05 0,19 0,52 

                

Populações reais 
 População A  População B 

 2
IDh  2

ETh  2
CAh   ETIDr , CAIDr , CAETr ,  2

IDh  2
ETh  2

CAh   ETIDr , CAIDr , CAETr ,

SR* 0,45 0,32 0,33  0,35 0,34 0,60  0,39 0,29 0,48  0,28 0,24 0,47 
6G 0,44 0,29 0,29  0,38 0,33 0,61  0,38 0,22 0,52  0,31 0,28 0,52 
3G 0,39 0,26 0,40  0,38 0,33 0,45  0,49 0,22 0,48  0,47 0,42 0,66 

                

SR* 0,45 0,32 0,33  0,35 0,34 0,60  0,39 0,29 0,48  0,28 0,24 0,47 
10F 0,45 0,32 0,33  0,35 0,34 0,60  0,39 0,29 0,48  0,29 0,25 0,49 
50F 0,44 0,31 0,32  0,34 0,32 0,59  0,39 0,24 0,45  0,27 0,22 0,39 

                

SR* 0,45 0,32 0,33  0,35 0,34 0,60  0,39 0,29 0,48  0,28 0,24 0,47 
3OBS 0,45 0,32 0,33  0,35 0,34 0,60  0,39 0,29 0,49  0,28 0,24 0,47 
6OBS 0,45 0,32 0,33  0,36 0,34 0,60  0,39 0,29 0,50  0,27 0,24 0,44 
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na ordem de -0,02 a +0,02, mesmo em situações com grandes restrições como a 

3G, em que 45,7% do arquivo de pedigree foi excluído.  

A situação é similar na população B simulada com exceção da restrição 

3G na qual se observam variações de +0,03 nas herdabilidades para ID, +0,04 

para ET, e +0,03 para CA. Nesta mesma restrição também verificam-se maiores 

alterações nas correlações genéticas quando comparadas à população sem 

restrições com aumento de 0,07 para as correlações entre ID e ET, e ID e CA, 

respectivamente, e 0,02 entre ET e CA. Nas demais restrições a variação foi 

relativamente baixa com amplitudes de -0,01 a +0,02. 

 As amplitudes de variação das estimativas de herdabilidade e correlações 

genéticas foram maiores nas populações reais, o que era esperado visto que se 

tem maior controle das fontes de variação nas populações simuladas. Assim 

mesmo, para as restrições de número mínimo de filhos por macho e número 

mínimo de observações por classes de GC, a população A manteve uma 

variação similar à observada na simulada.  

Alterações maiores para a população A real foram observadas nas 

restrições de números de gerações. Na restrição 6G, em relação à população 

sem restrições, as estimativas de herdabilidade variaram +0,03 e +0,04 para ET 

e CA, respectivamente, e as correlações genéticas variaram -0,03, +0,01 e -0,01 

entre ID e ET, ID e CA, e ET e CA, respectivamente. Na restrição 3G as 

herdabilidades para ID e ET variaram +0,06, e CA variou-0,08, e as correlações 

genéticas variaram -0,03 entre ID e ET, +0,02 entre ID e CA, e +0,14 entre ET e 

CA.  
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 A população B real foi a que apresentou maiores amplitudes nas 

estimativas de herdabilidade, em que maiores alterações são observadas na 

restrição 3G seguida por 6G e 50F. Na restrição 3G, em relação à população 

sem restrições, as herdabilidades para ID, ET e CA variaram -0,10, 0,07 e 0,00, 

respectivamente, e correlações genéticas a variação foi de -0,19 entre ID e ET, -

0,18 entre ID e CA, e -0,19 entre ET e CA. Na restrição 6G, as herdabilidades 

para ID, ET e CA variaram 0,01, 0,07 e -0,04, respectivamente, e correlações 

genéticas a variação foi de -0,03 entre ID e ET, -0,04 entre ID e CA, e -0,05 entre 

ET e CA. Na restrição 50F, as herdabilidades para ID, ET e CA variaram 0,00, 

0,05 e 0,03, respectivamente, e correlações genéticas a variação foi de 

0,01entre ID e ET, 0,01 entre ID e CA, e 0,08 entre ET e CA. 

 As estimativas de herdabilidade para idade aos 100 kg de peso vivo entre 

as populações reais, com os arquivos de dados íntegros, variaram de 0,39 para 

a população B composta pela raça Pietrain, a 0,45 para a população A composta 

pela raça Landrace. Estes valores foram superiores aos encontrados por 

BARBOSA et al. (2008) avaliando suínos da raça Large White com valor de 0,33, 

TORRES FILHO et al. (2005) que variaram de 0,13 a 0,20 avaliando 

desempenho de suínos da raça Large White, e PITA e ALBUQUERQUE (2001) 

que variaram de 0,24 a 0,27 avaliando suínos da raça Landrace, Large White e 

Pietrain para idade aos 95 kg. Valores similares foram observados por CHEN et 

al. (2002) avaliando idade para atingir 113,5 kg em 4 diferentes raças de suínos 

0,38 e 0,40 para Landrace.  

 As estimativas de herdabilidade para ET entre as populações reais, com 

os arquivos de dados íntegros, variaram de 0,29 para a população B composta 
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pela raça Pietrain, a 0,32 para a população A composta pela raça Landrace. 

Estes valores foram menores aos encontrados por BARBOSA et al. (2008)  de 

0,44, CHIMONYO e DZAMA (2007) de 0,40 a 0,64 estudando parâmetros 

genéticos em suínos da raça Mukota, CHEN et al. (2002) com valores de 0,48 a 

0,49, COSTA et al. (2001) de 0,50 na raça Landrace, JOHNSON et al. (2002) de 

0,63 para a raça Landrace e 0,65 para a raça Yorkshire, LI e KENNEDY (1994) 

de 0,53, LUTAAYA et al. (2001) de 0,52 na raça Landrace e 0,35 na raça Large 

White, SUZUKI et al. (2005) de 0,72 avaliando parâmetros genéticos de suínos 

da raça Duroc no Japão  e TORRES FILHO et al. (2005) de 0,46 a 0,55.  

Em contrapartida, os valores encontrados foram superiores à encontrada 

por GONÇALVES et al. (2005) de 0,24 comparando diferentes estratégias para 

características de carcaça de suínos provenientes do cruzamento entre machos 

Meishan e fêmeas Large White e Landrace, e JANSS et al. (1997b) de 0,24 

também com cruzamentos da raça Meishan com outras raças. 

 COBUCI et al. (2002) estimando parâmetros genéticos por inferência 

bayesiana em suínos da raça Landrace encontrou um valor para herdabilidade 

de ET de 0,33, próximo ao deste estudo para a mesma raça. Valores similares 

também foram observados por ARANGO et al. (2005) com o valor de 0,31 

avaliando parâmetros genéticos em suínos Large White,  COSTA et al. (2001) 

com o valor de 0,34 para a raça Duroc JOHNSON et al. (2002) de 0,31 para a 

raça Hampshire e LUTAAYA et al. (2001), de 0,29 para um composto de um 

cruzamento entre Landrace e Large White. JANSS et al. (1997a) também 

apresentaram um valor similar para ET de 0,29 utilizando um modelo poligênico 

com tamanho de cadeia diferente do utilizado por JANSS et al. (1997b). 
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As estimativas de herdabilidade para CA entre as populações reais, com 

os arquivos de dados íntegros, variaram de 0,33 para a população A composta 

pela raça Landrace, a 0,48 para a população B composta pela raça Pietrain. 

Estes valores foram maiores que os observados por CRUMP et al. (1997) de 

0,18 e 0,27 avaliando machos e fêmeas Landrace, DUCOS et al. (1993) de 0,22 

e 0,25 para animais da raça Large White e Landrace, HERMESCH et al. (2002) 

de 0,15, e HOQUE et al. (2007) de 0,27 estimando parâmetros genéticos da raça 

Duroc. Valores similares foram obtidos por TORRES JUNIOR (1996) avaliando 

suínos da raça Landrace e Large White com valores de 0,34 e 0,40, 

respectivamente. 

 Como observado na população B simulada, a restrição 3G também foi a 

que mais prejudicou nas estimativas da população real. A população A não 

apresentou grandes amplitudes em nenhum caso de restrição. Apesar disso, 

quando se comparam as médias estimadas dos valores genéticos dos animais 

selecionados na população sem restrições em relação aos valores obtidos pelos 

mesmos animais nos diferentes casos de restrição, verificam-se alterações 

importantes tanto nas populações simuladas quanto reais. 

Na tabela 8 estão apresentadas as médias dos valores genéticos 

estimados para idade em dias aos 100 kg de peso vivo (ID), espessura de 

toucinho em mm aos 100 kg (ET) e conversão alimentar (CA) dos machos e das 

fêmeas selecionados das populações sem restrições e os desvios destas dos 

mesmos indivíduos em cada situação de restrição, pelos índices de seleção 

propostos para cada sexo nos dados reais e simulados. A proporção de 
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selecionados foi de 3% e 15% melhores animais do número de machos e 

fêmeas de cada população, respectivamente.  
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Tabela 8 – Médias dos valores genéticos estimados para idade aos 100 kg de peso vivo 
(ID), espessura de toucinho aos 100kg (ET) e conversão alimentar (CA) dos 
machos (3% melhores) e das fêmeas (15% melhores) selecionados das 
populações sem restrições e as médias dos indivíduos selecionados em cada 
situação de restrição, pelos índices de seleção propostos para cada sexo. 

 Populações simuladas 
 População A  População B 
 Machos  Fêmeas  Machos  Fêmeas 
 ID ET CA  ID ET CA  ID ET CA  ID ET CA 

SR* -9,45 -0,73 -0,143  -7,55 -0,49 -0,099  -7,78 -0,75 -0,149  -5,58 -0,49 -0,106 

6G1 -9,47 -0,74 -0,145  -7,59 -0,49 -0,100  -7,68 -0,77 -0,159  -5,62 -0,51 -0,107 

3G2 -8,47 -0,75 -0,152  -6,99 -0,52 -0,102  -6,95 -0,65 -0,135  -4,72 -0,41 -0,101 
                

SR* -9,45 -0,73 -0,143  -7,55 -0,49 -0,099  -7,78 -0,75 -0,149  -5,58 -0,49 -0,106 

10F3 -9,45 -0,73 -0,143  -7,55 -0,49 -0,099  -7,69 -0,76 -0,148  -5,55 -0,49 -0,106 

50F4 -9,50 -0,73 -0,142  -7,55 -0,49 -0,099  -7,19 -0,77 -0,149  -5,20 -0,49 -0,106 
                

SR* -6,10 -0,68 -0,130  -4,37 -0,42 -0,085  -7,12 -0,55 -0,130  -4,95 -0,40 -0,088 

3OBS5 -6,06 -0,68 -0,131  -4,37 -0,42 -0,085  -7,15 -0,55 -0,130  -5,01 -0,40 -0,087 

6OBS6 -5,99 -0,68 -0,129  -4,32 -0,42 -0,084  -7,16 -0,53 -0,126  -4,77 -0,39 -0,087 
                
 Populações reais 
 População A  População B 
 Machos  Fêmeas  Machos  Fêmeas 
 ID ET CA  ID ET CA  ID ET CA  ID ET CA 

SR* -12,73 -1,51 -0,189  -11,36 -1,24 -0,159  -22,17 -1,05 -0,286  -19,94 -0,86 -0,22 

6G -12,92 -1,53 -0,191  -11,56 -1,26 -0,161  -22,29 -1,03 -0,293  -20,54 -0,88 -0,23 

3G -13,24 -1,56  -0,201  -12,37 -1,34 -0,170  -24,93 -1,11 -0,299  -23,55 -0,94 -0,24 
                

SR* -12,73 -1,51 -0,189  -11,36 -1,24 -0,159  -22,17 -1,05 -0,286  -19,94 -0,86 -0,22 

10F -12,74 -1,51 -0,189  -11,36 -1,24 -0,159  -22,11 -1,04 -0,286  -19,74 -0,86 -0,22 

50F -12,62 -1,51 -0,190  -11,31 -1,24 -0,159  -20,01 -0,95 -0,288  -17,27 -0,76 -0,21 
                

SR* -12,73 -1,51 -0,189  -11,36 -1,24 -0,159  -22,17 -1,05 -0,286  -19,94 -0,86 -0,22 

3OBS -12,74 -1,51 -0,189  -11,36 -1,24 -0,159  -22,14 -1,05 -0,286  -19,89 -0,86 -0,22 

6OBS -12,74 -1,51 -0,189  -11,36 -1,24 -0,159  -22,05 -1,02 -0,286  -19,83 -0,85 -0,22 
*SR –.População sem restrições ; 16G – Últimas seis gerações consideradas na análise, de um total de nove gerações da população A e dez da 
B; 23G – Últimas três gerações consideradas na análise, de um total de nove gerações da população A  e dez da B; 310F –  Machos com pelo 
menos dez filhos;  450F –  Machos com pelo menos 50 filhos; 53OBS – Classes com menos de três observações excluídas das análises; 
26OBS– Classes com menos de seis observações excluídas das análises. 
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Para fins de comparação entre as alterações das médias de valores 

genéticos nas diversas situações de restrição, considerou-se uma alteração x 

significativa qualquer restrição que tenha alterado a média de pelo menos uma 

das características. Foram consideradas significativas, alterações de 5%, 10% e 

15% no objetivo de ganho genético anual determinado para este estudo para 

CA, ID e ET, respectivamente. 

A razão de se determinar alterações significativas com valores 

percentuais diferentes se deve aos diferentes pesos aplicados às características 

nos índices de seleção. Desta forma, mudanças de 0,001 em CA, 0,25 dias para 

ID e 0,02 para ET serão consideradas importantes. 

A mudança em 0,001 na CA, equivalente a 1g de consumo de ração, à 

primeira vista, pode parecer irrelevante frente às outras características, em que a 

alteração de ID no ganho anual de 0,25 irá impactar em um dia para atingir 100 

kg ao final de quatro anos e em 0,1 mm na ET ao final de 5 anos, mas é 

coerente quando avalia-se a questão econômica. Com uma conversão alimentar 

aos 100 kg de peso vivo de 2,222, a diferença de -1 g representa apenas 100 g 

de ração a menos no consumo de um animal, entretanto, quando considera-se, 

por exemplo, o volume anual de animais abatidos de uma agroindústria de 

6.000.000 de cabeças, e um custo médio da ração de R$ 0,37/kg, têm-se o 

ganho anual de R$ 222.000,00. 

A população simulada A sofreu alterações significativas para machos nas 

restrições 6G (-0,002 CA), 3G (+0,98 ID, -0,02 ET e -0,009 CA), 50F (+0,001 

CA), 3OBS (-0,001 CA) e 6OBS (+0,001 CA), e para fêmeas, nas restrições 6G      

(-0,001 CA), 3G (+0,56 ID, -0,03 ET e -0,003 CA) e 6 OBS (+0,001 CA). A 
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população simulada B sofreu alterações significativas em praticamente todas as 

restrições, com exceção da restrição 3OBS e 10F para machos e fêmeas 

respectivamente. 

Dentre as populações simuladas, maiores variações das médias originais 

são observadas na B em todas as características, tanto para machos quanto 

para as fêmeas, com exceção da restrição 6G para ID nos machos. As variações 

para CA foram de -0,010 a +0,014 para machos e -0,001 a +0,005 para fêmeas 

na população B, contra -0,009 a +0,001 e -0,003 a +0,001 na população A, para 

machos e fêmeas, respectivamente. Para ID as variações foram de -0,04 a +0,83 

dias para machos, contra -0,05 a +0,98, e -0,06 a +0,86 para fêmeas, contra -

0,04 a +0,56. Para ET, de -0,02 a +0,10 mm para machos, contra -0,01 a -0,02, e 

-0,02 a +0,08 para fêmeas, contra -0,03. 

Alterações nas médias são observadas mesmo em situações em que 

houve uma leve restrição dos dados, como caso dos machos no 3OBS, em que 

apenas 35 observações foram excluídas do arquivo de dados, distribuídas em 18 

classes de GC de um total de 1.023. Na população simulada A apenas a 

situação de restrição 10F não apresentou variação significativa nos machos, e 

na B, a 3OBS. As fêmeas não apresentaram variação significativa em 10F, 50F e 

3OBS na A, e na B, apenas a 10F não apresentou mudanças. 

Maiores alterações das médias são observadas nos machos, tanto na 

população A quanto na B. Tal comportamento é esperado uma vez que há uma 

menor proporção de machos na população, e somado a isso, a intensidade de 

seleção é maior nos machos, o que significa que há um menor número de 

animais sendo selecionados. As restrições podem alterar mais facilmente a 
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média dos selecionados com a variação dos valores genéticos de um número de 

indivíduos menor do que nas fêmeas. 

A sensibilidade às restrições na alteração da média dos indivíduos 

selecionados pelo menor número de animais selecionados também explica a 

maior variação observada na população B comparada à A. Observa-se que 

mesmo em situações com leves restrições como 10F e 3OBS, em que houve 

uma redução de menos de 2% do arquivo de dados, há alterações significativas 

nas médias.  

Dentre as situações de restrições avaliadas, as restrições envolvendo o 

número de gerações incluídas na análise foram as que causaram maiores 

impactos nas alterações das médias dos valores genéticos dos animais 

selecionados, tanto na população B quanto na A. Na restrição 3G, em que houve 

redução de 45,7% da informação do pedigree da população A e 73,6% da B, 

foram observadas as maiores variações das médias de todas as características, 

indicando que tal restrição pode ser altamente desaconselhável. 

A população real A sofreu alterações significativas para machos nas 

restrições 6G (-0,02 ET e -0,002 CA), 3G (-0,51 ID, -0,05 ET e -0,012 CA) e 50F     

(-0,001 CA), e para fêmeas, nas restrições 6G (-0,02 ET e -0,002 CA) e 3G (-

1,01 ID, -0,10 ET e -0,011 CA). A população real B sofreu alterações 

significativas em menos restrições do que a simulada, não apresentando 

diferenças em 10F e 3OBS para machos, e 10F, 3OBS e 6OBS para fêmeas. 

Na população real A, as restrições para filhos e GC não apresentaram 

alterações significativas, com exceção da 50F, em que houve variação de -0,001 

na CA nos machos. A população real não apresentou variações para as 
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restrições com GC. Isso pode ser explicado em função do percentual de 

observações excluídas nas restrições para as duas populações. Na restrição 

para filhos, em que a quantidade de informações excluída foi exatamente a 

mesma nos casos simulados e reais, houve um mesmo comportamento de 

alteração das médias. Já nas restrições de GC, houve maior exclusão de dados 

na população simulada, como está apresentado no gráfico na Figura 1.  

 
Figura 1 – Percentual de observações excluídas nas restrições de classes de 

GC menores que três (3OBS) e seis (6OBS) observações nas 
populações A, real e simulada. 

 

A restrição 6OBS gerou maior redução das informações na população 

simulada contribuindo para a alteração significativa de +0,001 em CA ,enquanto 

não houve nenhuma alteração nas três características na população real. Outro 

fator que pode ter contribuído para esta alteração significativa é o fato da 

população simulada possuir um maior número de níveis de GC, enquanto a real 

teve uma redução de 3,9% do total de níveis, a simulada teve 13,9%. 

Assim como nas populações A, na população real B, observou-se um 

comportamento similar ao obtido no caso simulado nas restrições com número 
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de filhos e, como no caso simulado, sofreram maiores variações nestas 

restrições do que a população A.  

No gráfico da Figura 2 são apresentados os percentuais das observações 

excluídas nas populações B. 

 
Figura 2 – Percentual de observações excluídas nas restrições classes de GC 

menores que três (3OBS) e seis (6OBS) observações nas 
populações B, real e simulada. 

 

A população B sofreu maiores variações do que a população A, como foi 

observado também nas populações simuladas. As variações para CA foram de -

0,013 a -0,002 para machos e -0,020 a +0,010 para fêmeas, na população B, 

contra -0,012 a -0,001 e -0,011 a -0,002 na população A, para machos e fêmeas, 

respectivamente. Para ID, as variações foram de -2,76 a +2,16 dias para 

machos, contra -0,51 a +0,11 na A, e -3,61 a +2,67 para fêmeas, contra -1,01 a 

+0,05. Para ET, de -0,06 a +0,10 mm para machos, contra -0,02 a -0,05 na A, e -

0,08 a +0,10 para fêmeas, contra -0,010 a -0,02. 
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Tanto na população A quanto na B foram observados casos com 

variações das médias, em valor absoluto, maiores do que nas respectivas 

populações simuladas, principalmente nas restrições 3G e 50F. Na população B, 

todas as características passam a apresentar variações significativas em 50F 

para machos e o mesmo ocorre para fêmeas na qual apenas ID foi significativa 

na simulada. Neste caso, mais de 20% dos machos e fêmeas foram excluídos da 

análise, com desvios para ID de +2,16 e +2,67, para ET de +0,10 e +0,10, e para 

CA de -0,002 e +0,010 em machos e fêmeas, respectivamente. Essa foi a 

restrição que mais alterou as médias, depois da restrição 3G, com desvios para 

ID de -2,76 e +3,61, para ET de -0,06 e -0,08, e para CA de -0,013 e -0,020, em 

machos e fêmeas, respectivamente. 

Retornando ao raciocínio do valor de 0,001 na CA (R$ 222.000,00 

anuais), a alteração de 0,020, observada na restrição 3G, impactaria em R$ 

4.440.000,00. Isso reflete a importância de se ter cautela nas restrições nos 

arquivos de dados. Ao final de 5 anos de seleção, uma alteração de 3,61 dias 

para atingir 100 kg de peso vivo, causaria uma diferença de 18,05 dias e, 0,10 

mm de espessura de toucinho, causaria uma diferença de 0,5mm. 

Como no caso simulado, novamente as restrições com número de 

gerações foram as que causaram as maiores alterações, tanto na população A 

quanto na B, com maiores impactos observados na 3G, em que se observaram 

variações extremas das médias das características, comparadas às respectivas 

populações sem restrições. Apesar disso, esta restrição é comumente utilizada 

em estudos de avaliação genética. 

IWAISAKI et al.(2005), estimando parâmetros genéticos de gado da raça 

Gelbvieh  por modelos multi-característica e de regressão aleatória com uma 
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função linear spline, e TSURUTA et al.(2005), estimando parâmetros genéticos 

para produção de leite do rebanho de gado holandês dos EUA, também fizeram 

uso da restrição do arquivo de pedigree a três gerações. 

Os impactos podem ser ainda maiores quando esta e outros tipos de 

restrição são aplicados conjuntamente em arquivos de dados com estrutura 

composta por poucos animais. O uso de uma ou mais restrições simultâneas, 

apresentadas neste estudo, também são comumente utilizados em estudos de 

avaliação genética.  

Um exemplo de múltiplas restrições em uma população com pequeno 

número de animais é observado no estudo de ALBUQUERQUE e EL FARO 

(2008), comparando valores genéticos para características de crescimento de 

bovinos da raça Nelore, preditos com modelos de dimensão finita ou infinita, em 

que restringiram o arquivo de pedigree a três gerações para avaliar 3.016 

animais, filhos de apenas 95 touros. Além desta restrição, foram mantidos 

apenas animais com registros de pelo menos três observações que não 

extrapolaram ±  três desvios-padrão e também considerados apenas grupos 

contemporâneos com pelo menos quatro animais. 

HERRERA et al.(2008), estimando parâmetros genéticos para produção 

de leite e persistência da lactação em vacas Gir, aplicando modelos de 

regressão aleatória, também fazem uso da restrição do pedigree à três 

gerações, além de restringir classes de grupo contemporâneo com menos de 

três observações. O arquivo de pedigree considerado continha apenas 7.582 

animais, sendo 461 touros.  

VARGAS et al.(2006), estimando parâmetros genéticos para a produção 

de leite no dia do controle e em 305 dias para primeiras lactações de vacas da 
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raça Holandesa, excluíram touros com menos de três filhas e grupos 

contemporâneos com menos de 5 observações, além de outras restrições, 

reduzindo o arquivo de dados de 373.795 registros de controle leiteiro a apenas 

39.578 controles com 7.555 animais após as restrições. 

SARMENTO et al.(2005), comparando modelos de regressão aleatória 

para estimação de parâmetros genéticos em caprinos leiteiros, reduziu o arquivo 

de 17.482 registros de lactação a 9.374 animais com produções superiores ou 

inferiores a três desvios-padrão da média da semana da lactação – produções 

que ocorreram em grupos contemporâneos com menos de cinco cabras e 

lactações com menos de seis controles. 
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5. CONCLUSÕES 

Para a avaliação genética dos indivíduos das populações deste estudo, as 

restrições envolvendo número de gerações, machos com número mínimo de 

filhos e grupos contemporâneos com número mínimo de observações devem ser 

evitadas quando a proporção de animais ou de observações excluídas excede 

em 1%. A restrição que mais causou alterações nos valores genéticos dos 

indivíduos foi a que restringiu os arquivos a três gerações na população A e B. 

Seguida desta, a restrição que causou maiores alterações foi a de machos com 

pelo menos 50 filhos na população B.  

A restrição do conjunto de dados a três gerações é desaconselhável em 

estudos de avaliação genética, tanto em populações com grande quanto 

pequeno número de animais, por causar grandes variações nas estimativas e 

comprometer as avaliações. 
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