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RESUMO

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

Populacdes simuladas foram geradas a partir de informacdes de uma populagéo

A, composta por 59.028 animais da raca Landrace, e de uma populagcéo B,

composta por 17.116 animais da raca Pietrain, com o0 objetivo de avaliar o

impacto de diferentes estratégias de restricdo de dados em avaliacées genéticas

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

partir do pedigree das populacbes reais e das médias fenotipicas das

caracteristicas idade aos 100 kg de peso vivo, espessura de toucinho aos 100 kg
de peso vivo e conversao alimentar, de suas respectivas popula¢cées assumindo

(co)variancias genéticas aditivas e residuais conhecidas para as caracteristicas.

Foram avaliadas, nas popula¢des simuladas e nas reais, duas situagoes, em trés

diferentes estratégias de restricdo de dados comumente utilizadas em avaliacdes

genéticas de animais. As restricbes estudadas foram: numero de geracdes
consideradas na andlise, considerando as Ultimas seis e trés geragcfes das
populacfes, numero minimo de filhos por macho, considerando pais com pelo
menos dez e 50 filhos e nimero minimo de observac¢des permitidas por nivel de
efeito fixo de grupo contemporaneo, considerando pelo menos seis e trés
observag@es por nivel de GC. Foram obtidas as estimativas dos componentes de

(co)variancia das populacdes simuladas, em cada situacdo de restricdo, e

comportamentos da alteracdo de estimativas de parametros e valores genéticos

foram comparados com as respectivas populacdes reais. Para avaliar as
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alteracdes, foram criados indices de selecéo para cada sexo de cada populacao
(A e B). As médias de valores genéticos estimados do grupo de animais
selecionados, utilizando o banco de dados completo, foram comparadas as
médias obtidas nos diversos cenarios descritos em cada tipo de restricao para as
populagBes simuladas e reais. A média dos animais selecionados apds as
restricdbes foi resgatada da andlise das respectivas populacdes utilizando o
banco de dados completo. Maiores variacdes nas estimativas de herdabilidade, e
consequentemente nos valores genéticos, foram observadas na restricdo
considerando as Ultimas trés geracdes, tanto na populacdo simulada B quanto
na A e também verificou-se 0 mesmo comportamento nas populacdes reais.
Além desta, a restricdo de machos com pelo menos 50 filhos foi a que causou as
maiores alteracdes depois desta nas populagdes B. A restricdo do arquivo de
dados a trés geracfes € extremamente em estudos de avaliacdo genética, tanto
na populacdo A quanto B, por causar grandes alteracées nas estimavas dos

valores genéticos e comprometendo as avaliacdes.



ABSTRACT

YAMAKI, Marcos, D.Sc. Universidade Federal de Vigosa, 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
X



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.
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1. INTRODUCAO

Com a demanda de animais geneticamente superiores para suprir um
mercado cada vez mais exigente, h4 uma necessidade de identificacdo e
selecdo de tais individuos. Isso € possivel por meio de programas de
melhoramento, bem delineados, com avaliagbes genéticas constantes. Trata-se
de um processo dispendioso com ganhos pequenos lentos, entretanto, os
beneficios proporcionados sdo permanentes nas populagbes em que 0s
individuos selecionados sao inseridos.

Um programa de melhoramento eficiente é aquele capaz de obter um
material genético altamente produtivo a um baixo custo, baseado na utilizacéo
de estratégias adequadas de avaliacdo das populacdes de animais. E, para o
conhecimento do potencial genético de uma populacdo, € preciso estimar os
valores genéticos dos animais que a compdem, para classificar os melhores
individuos, que serdo os pais da geracao seguinte, e quantificar a contribui¢cdo
destes para o ganho genético. Assim, as estratégias de avaliagdo devem garantir
a estimacao acurada dos parametros genéticos das populagfes sob avaliagéao.

A acuracia dos estimadores de parametros genéticos é dependente de
uma série de fatores, entre eles, o método de estima¢do empregado, sendo mais
amplamente utilizado o método da Maxima Verossimilhanga Restrita — REML
(Restricted Maximum Likelihood), desenvolvido por PATTERSON e THOMPSON

(1971), e, o modelo utilizado, devendo-se verificar qual o mais apropriado de



acordo com a(s) caracteristica(s) e situacdo em estudo. Outro fator
preponderante trata-se de restricdes prévias as analises.

As restricbes as informacgfes da populacdo em estudo seja ela para dar
consisténcia ao arquivo de dados, ou para considerar apenas o pedigree que o
pesquisador julga mais relevante para a avaliacdo, podem prejudicar seriamente
as estimativas dos parametros genéticos, caso nao feitas com critério. Estudos
de avaliacdo genética freqientemente aplicam restricdes aos arquivos de dados
sem que se tenha consciéncia no impacto das estimativas. Como exemplo
destas restricdes pode-se citar o nimero de geracfes consideradas na analise,
ndmero minimo de observagdes por variavel classificatoria e nimero minimo de
filhos por macho.

Uma vez que ndo se tém em maos os parametros genéticos reais de uma
populacéo real, torna-se dificil a quantificacdo do real impacto de tais restricbes
na variagdo valores genéticos dos individuos. Uma saida para iSso seria 0 uso
de populagbes simuladas a partir de um pedigree real com parametros
determinados, verificar alteragbes causadas pelas restricdes e comparar estes
comportamentos na populagao real.

Neste estudo, objetivou-se avaliar o impacto de diferentes estratégias de
restricdo de dados em avaliacbes genéticas de populacdes simuladas e reais
pela comparacéo das estimativas dos componentes de (co)variancia e os valores
genéticos preditos dos individuos selecionados, em diversos cenéarios de

restri¢cao.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1 Restricdes do conjunto de dados

A restricdo de dados é uma pratica comum realizada em estudos de
avaliacdo genética, com intuito de retirar informacgdes e individuos que venham a
contribuir muito pouco ou nada para a avaliagdo. Entretanto, o uso demasiado
desta pratica pode acarretar em um efeito contrario do seu propdsito,
comprometendo a estimacdo dos valores genéticos dos individuos e
consequentemente prejudicando a selecdo de animais superiores a média da

populacao.

Em muitas situacdes, restricbes sédo aplicadas ao banco de dados sem a
preocupacao de evitar cortes drasticos das informacdes. O problema se agrava
guando os dados possuem poucas informacdes e/ou esta estruturado em

informacdes de um pedigree relativamente pequeno.

As restricbes podem ocorrer de varias formas, como por exemplo;
restricdo do numero de geracdes envolvidas na analise, nUmero minimo de
observacdes por classe de efeito fixo, nimero minimo de filhos por reprodutor,
desvios-padrdo acima e/ou abaixo da média da caracteristica na populacao,
entre outros. Freqlientemente, sdo observadas a associacdo de duas ou mais

restricoes.



VARGAS et al.(2006), estimando parametros genéticos para a producéo
de leite no dia do controle e em 305 dias para primeiras lactacdes de vacas da
raca Holandesa, excluiram touros com menos de trés filhas e grupos
contemporaneos com menos de 5 observacfes, além de outras restricdes,
reduzindo o arquivo de dados de 373.795 registros de controle leiteiro a apenas
39.578 controles com um de 7.555 animais apés as restricoes.

ALBUQUERQUE e EL FARO (2008), comparando valores genéticos para
caracteristicas de crescimento de bovinos da raca Nelore, preditos com modelos
de dimenséo finita ou infinita, em que restringiram o arquivo de pedigree a trés
geracOes para avaliar 3.016 animais, filhos de apenas 95 touros. Além desta
restricdo, foram mantidos apenas animais com registros de pelo menos trés
observacbes que ndo extrapolaram + trés desvios-padrdo e também

considerados apenas grupos contemporaneos com pelo menos quatro animais.

HERRERA et al.(2008), estimando parametros genéticos para producao
de leite e persisténcia da lactacdo em vacas Gir, aplicando modelos de
regressdo aleatoria, também fazem uso da restricdo do pedigree a trés
geracOes, além de restringir classes de grupo contemporaneo com menos de
trés observacdes. O arquivo de pedigree considerado continha apenas 7.582
animais, sendo 461 touros. Os mesmos autores utilizaram o mesmo banco de
dados estas restricdes para estimar parametros genéticos para producéo de leite

no dia do controle e para producao de leite até 305 dias nas primeiras lactacdes.

IWAISAKI et al.(2005), estimando parametros genéticos de gado da raca
Gelbvieh por modelos multi-caracteristica e de regressédo aleatéria com uma
funcéo linear spline, e TSURUTA et al.(2005), estimando parametros genéticos

4



para producéo de leite do rebanho de gado holandés dos EUA, restringiram o
arquivo de pedigree a trés geracoes.

SARMENTO et al.(2005), comparando modelos de regressao aleatéria
para estimacéo de parametros genéticos em caprinos leiteiros, reduziu o arquivo
de 17.482 registros de lactacdo a 9.374 apds serem da analise, animais com
producdes superiores ou inferiores a trés desvios-padrdo da média da semana
da lactacdo — produc¢des que ocorreram em grupos contemporaneos com menos
de cinco cabras e lactagbes com menos de seis controles. BREDA et al.(2006),
realizaram as mesmas restricbes para estimar parametros genéticos para
producéo de leite de cabras da raga Alpina.

No estudo de ANDREAZZA et al.(2008), estimando Parametros genéticos
e eficiéncia relativa de selecéo para a producao de leite no dia do controle para
vacas da raca Holandesa, foram eliminados os grupos de contemporaneos com
menos de cinco observagbes os rebanhos com menos de 100 lactagbes no
periodo, os touros com menos de trés filhas, as vacas com idade ao parto
inferior a 24 meses e superior a 48 meses, 0s 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 possuia mais de um controle no mesmo
intervalo, foi considerado o primeiro, eliminando-se o segundo.

BOLIGON et al.(2008), estudando associa¢cbes genéticas entre pesos e
caracteristicas reprodutivas em rebanhos da raca Nelore, utilizou informagdes de
14.918 animais da raca Nelore, filhos de 811 touros e 9.527 vacas e manteve no
minimo cinco animais em cada grupo de contemporaneo. ARANGO et al.(2005),

estimando parametros genéticos para caracteristicas reprodutivas e de



desempenho em suinos Large White, também manteve no minimo cinco animais
em cada grupo de contemporaneo.

WOLF et al.(2005), estimando parametros genéticos para avaliacdo
genética conjunta de caracteristicas reprodutivas e de desempenho, em fémeas
Landrace da Republica Tcheca, realizaram a exclusdo de 10% dos registros de
reproducao apos sete diferentes tipos de restricdo, entre eles, varias restricbes

envolvendo nimero minimo de observagdes por animal.

2.2. Uso de simulacdes na avaliacdo genética

Os impactos causados por restricdes no banco de dados séo dificeis de
serem quantificados, uma vez que nao se dispde o real valor dos parametros
genéticos, nem dos valores genéticos dos individuos de uma populacdo. Outro
problema é que a maioria dos dados disponiveis aos melhoristas da espécie
animal ndo apresenta os requerimentos de amostragem aleatéria, ou seja, 0S
dados sao provenientes de experimentos de selecdo ou de rebanhos que estao
sob selecdo (HENDERSON, 1973; MEYER & THOMPSON, 1984; GIANOLA et
al., 1988).

Como consequéncia destes problemas, as esperancgas, as variancias e as
(co)variancias entre as observacbes e 0s valores genéticos sdo alteradas
(HENDERSON, 1982, 1985), 0 que resulta em estimativas e predicdes viesadas.
Além disso, dados de campo apresentam namero desigual de observacdes por
subclasse, muitas subclasses vazias e problemas de conexidade. Em
populacdes de bovinos de corte, ovinos e suinos, em que a inseminacao artificial

€ pouco utilizada, rebanhos ou grupos de animais contemporaneos podem estar



isolados geneticamente ou pobremente conectados, (BRACCINI NETO et al.,
2004).

HENDERSON (1975) sugeriu a comparacao de metodologias por meio de
simulacdo no caso em que 0s métodos analiticos envolviam manipulacdes
matematicas dificeis. A vantagem do uso de dados simulados é a comparacao
de estimativas obtidas com o real valor dos componentes genéticos. Nessa linha
vérios trabalhos sdo encontrados.

POLLAK e QUAAS (1981) usaram simulacao para avaliar o efeito de uso
de dados pré-selecionados sobre a variancia do erro de predicao.

MISZTAL et al.(1987), utilizou dados simulados para um estudo da taxa
de convergéncia de um método iterativo misto de Gauss-Seidel e Jacobi de
segunda ordem.

KIRKPATRICK e MEYER (2004) Avaliaram a estimacdo direta de
componentes principais genéticos com o uso de dados simulados.

BOHMANOVA et al.(2005), em um estudo de modelos multi-caracteristica
e de regressdo aleatéria para avaliacdo genética de gado de corte para
crescimento, fez uso de dados simulados para comparar a acuracia destes dois
modelos.

CARNEIRO et al.(2006), Avaliaram erros na classificagcdo de touros,
vacas e touros jovens geneticamente superiores avaliados na presenca de
heterogeneidade, simulando quatro estruturas de dados com diferentes padrdes
de heterogeneidade entre rebanhos e com diferentes graus de conexidade

genética.



ASSIS et al.(2007), avaliaram a estimagcdo de componentes de variancia
sob influéncia de genes de efeito principal, comparando-se metodologias
Bayesiana e classica sob diferentes cenarios em populac¢des simuladas.

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

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

2.3. Caracteristicas de desempenho

A escolha das caracteristicas a serem avaliadas é um fundamental para o
estabelecimento de estratégias para obtencao eficiente do maior ganho genético.
Deve-se considerar a importancia econdémica da caracteristica, a variabilidade
genética, a facilidade de mensuracdo e o impacto dessa caracteristica na
producdo animal, bem como as associa¢fes existentes entre elas.

As caracteristicas de desempenho séo relacionadas, diretamente, com o
desempenho do proprio individuo. Podem-se destacar a conversao alimentar, a
idade para atingir determinado peso vivo, a espessura de toucinho e o ganho de
peso em determinado intervalo de tempo.

A conversao alimentar, do ponto de vista econdémico, requer especial
atencdo, pois a alimentacdo representa consideravel parte do custo total de
producdo animal. Apesar do custo elevado de sua mensurag¢do, uma vez que 0s
animais precisam ser criados em baias individuais e o fornecimento de racao
deve ser anotado, referéncias encontradas justificam o custo de mensuracao,
visto que o ganho genético obtido nessa caracteristica é compensador.

A conversdo alimentar de suinos produzidos para o abate ainda deixa a
desejar, especialmente se comparada a conversao alimentar de frangos de corte

(menos de 2 kg de racdo para producdo de 1 kg de ganho, do nascimento aos
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42 dias de idade). Em virtude da sua grande importancia econdmica, diversos
programas de selecdo buscam melhorar a eficiéncia alimentar. No Brasil, testes
de desempenhos de machos inteiros, alimentados com racao a vontade, dos 25-
30 aos 100 kg de peso vivo, tém revelado animais que necessitam, em média,
de 2,0 kg ou até menos de racao para ganhar 1 kg de peso vivo e apresentarem
10 mm de espessura de toucinho. A sele¢do continua para melhora da eficiéncia
alimentar e o emprego de machos geneticamente superiores indicam que, em
breve, os suinos ndo necessitardo consumir mais do que 200 kg de racédo, do
nascimento ao abate, para produzir 70 kg de carcaca e mais de 40 kg de carne
para consumo humano (IRGANG, 1998).

CRUMP et al. (1997), avaliando parametros genéticos para caracteristicas
de desempenho de machos e fémeas Landrace de um rebanho-nucleo
comercial, estimaram herdabilidade para conversdo alimentar de 0,18 a 0,27.
Resultados similares sao observados no estudo de DUCOS et al. (1993), de 0,22
e 0,25, estimando pardmetros genéticos para crescimento, carcaca e qualidade
de carne em suinos Large White e Landrace da Franca.

No estudo de HOQUE et al. (2007), para estimar parametros genéticos
para medidas de eficiéncia alimentar de machos Duroc, também foi obtida
herdabilidade de 0,27 para conversao alimentar.

TORRES JUNIOR (1996) avaliando a eficiéncia das informacdes de
diferentes grupos contemporaneos na avaliagdo genética de suinos, obteve
estimativas maiores para converséo, de 0,34 e 0,40 para a raga Landrace e
Large White, respectivamente.

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

peso de abate, maior sera a oportunidade de maximizar a eficiéncia de utilizacéo
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da infra-estrutura relacionada com o sistema de producgdo. Assim, a idade com
gue os animais atingem o peso de abate sdo medidas importantes na avaliacao
do desempenho destes.

PITA e ALBUQUERQUE (2001) avaliando a resposta a selecdo para
caracteristicas de desempenho em um rebanho de sele¢do de suinos da raca
Landrace, Large White e Pietrain, estimaram respostas a selecdo para as
caracteristicas de desempenho ganho de peso médio diario, idade e nimero de
dias de permanéncia no teste (ND95), necessarios 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 poligénico em um estudo com suinos
compostos de cruzamento entre linhagens holandesas e a raga Meishan
utilizando inferéncia bayesiana, obtiveram herdabilidade de 0,35 para a mesma
caracteristica.

CHEN et al. (2002) avaliando parametros genéticos e tendéncias para
taxa de crescimento magro e em suinos nos EUA da raca 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 parametros genéticos em suinos da
raca 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
caracteristica, avaliando desempenho de suinos da mesma raga. LI e KENNEDY
(1994) de 0,30 para a raca Landrace avaliando quatro diferentes racas,

A deposicdo de gordura também possui importancia na avaliacdo genética

de suinos. A espessura de toucinho € 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 carcacga, tendo em vista a sua alta correlagéo
com o rendimento de pernil.

COBUCI et al. (2002) estimando parametros genéticos por inferéncia
bayesiana em suinos da raca 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 parametros
genéticos em suinos Large White, COSTA et al. (2001) com o valor de 0,34 para
a raca Duroc, JOHNSON et al. (2002) de 0,31 para a raca 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
avaliacdo de CHIMONYO e DZAMA (2007) de 0,40 a 0,64 estudando
parametros genéticos em suinos da raca Mukota. Também se observam
magnitudes proximas nos estudos de CHEN et al. (2002) com valores de 0,48 a
0,49, COSTA et al. (2001) de 0,50 na raga Landrace, JOHNSON et al. (2002) de
0,63 para a raga Landrace e 0,65 para a raca Yorkshire, LI e KENNEDY (1994)
de 0,53, LUTAAYA et al. (2001) de 0,52 na raca Landrace e 0,35 na raca Large

White, SUZUKI et al. (2005) de 0,72 avaliando parametros genéticos de suinos
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da raca Duroc no Japdo e TORRES FILHO et al. (2005) de 0,46 a 0,55,

avaliando suinos da raca Landrace.
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3. MATERIAL E METODOS

Foram avaliadas estratégias de restricdo de dados comumente utilizadas
em avaliacdes genéticas, comparando-se as estimativas de componentes de
variancia e ganhos genéticos de animais de duas populac¢des de suinos para as
caracteristicas idade aos 100 kg de peso vivo, espessura de toucinho aos 100 kg
de peso vivo e conversao alimentar. Foram avaliadas uma populagdo A e uma B
em trés diferentes situacdes de restricdo dos dados: quanto ao numero de
geragbes, machos com numero minimo de filhos e classes de efeito fixo de
grupo contemporaneo (GC) com nimero minimo de observacées.

Para o estudo do real comportamento das estimativas dos componentes
de variancia frente as restricbes impostas nos dados, é preciso ter conhecimento
dos valores reais dos componentes de variancia. Para isso foram geradas
populacbes simuladas a partir dos pedigrees e médias fenotipicas das duas
populacfes reais considerando (co)variancias genéticas aditivas e residuais
conhecidas.

A avaliacao das restrices nas populacdes reais e simuladas foi composta
de duas etapas. Na primeira foram feitas as restric6es nas popula¢cdes simuladas
e verificados os impactos nas estimativas dos componentes de variancia e nos

ganhos genéticos dos individuos selecionados por indices de sele¢édo propostos
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para cada populacédo. Na segunda etapa, as mesmas restricdes foram aplicadas
nos dados reais para verificar se o comportamento seria similar aos resultados

obtidos com as populagdes simuladas.

3.1. Restricdes no conjunto de dados

Foram realizadas trés formas de restricdo dos dados das populacoes
reais e simuladas, e para cada uma delas foram avaliados dois diferentes
cenarios, descritos a seguir.

a. Numero de geracbes consideradas na analise, com uma andlise
considerando animais das Ultimas seis gerac¢des e outra considerando
as ultimas trés geracoes;

b. Machos com niumero minimo de filhos, com uma analise considerando
machos com pelo menos 10 filhos e outra considerando pelo menos
50 filhos;

c. Classes de GC com numero minimo de observagdes, com uma
analise considerando classes com pelo menos trés observacfes e

outra com pelo menos seis observagoes.

3.2. Populagdes reais

Os dados das populacdes reais utilizados neste estudo sdo 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 informacdes de idade aos 100 kg de peso vivo, espessura de

toucinho aos 100 kg peso vivo e converséao alimentar.
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Nas anadlises foi considerado um efeito fixo de GC, formado pela
combinacao de linha, sexo, ndcleo, ano e semana de nascimento dos animais.

A populacdo A era composta por suinos da raca Landrace, possuia
59.028 animais, compondo nove geracbes e 1.023 classes de grupo
contemporaneo. A populacdo B era composta por suinos da raca Pietrain, com
17.116 animais compondo dez geracbes e 1.388 classes de grupo
contemporaneo. Ao nascimento, os leitdes foram submetidos ao corte de dentes,
mossagem, pesagem e aplicacéo de ferro dextrano. Foi realizada equalizacéo de
leitegada por numero e classe de peso (trés classes) entre as leitegadas de
porcas que pariram na mesma semana. Até a desmama, que ocorre por volta
dos 21 dias, uma segunda equalizacao € realizada.

Os animais foram mantidos na recria até 11% semana de idade e partir
desta, os machos foram criados em baias individuais, e as fémeas, 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 conversao

alimentar foi mensurada apenas nos machos neste mesmo periodo.

3.3. Populacdes simuladas

As populacbes simuladas foram geradas a partir do pedigree das
populacdes reais e das médias fenotipicas das caracteristicas de suas
respectivas populacées assumindo (co)variancias genéticas aditivas e residuais

conhecidas, apresentadas a seguir;

0.0 Oper Oies 53,000 0,000 0,160

alb

G, = Cotr  Oerca|= 0,390 0,028 |;

aET
2 simétrica 0,008

simétrica Caca
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o’ 73,648 0,000 0,419

eID Oper Oibca
R, = Coer  Oerca|= 0,991 0,028 |;
simétrica Guen | | Simétrica 0,014

em que:
G, =Matriz de (co)variancias genéticas aditivas diretas;
R, = Matriz de (co)variancias residuais.
Assumindo uma distribuicdo normal multivariada, o vetor de observacdes
fenotipicas y foi dado por:
plylo.u Ry~ N{xbrzu @R,
em que:
X =Matriz de incidéncia de efeitos fixos;

p =Vetor de solu¢bes de efeitos fixos;

Z =Matriz de incidéncia de efeitos genéticos aditivos diretos;

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

| =Matriz identidade; e
® =Operador produto direto.

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

utilizada a seguinte probabilidade condicional:

seja u:(ui,u'z,...,ut')

p(g‘A,GO): p(Uy, Uy, U |A G, )

= p(U1|Av gll)p(u2|ul7 A Gz)p(u3|u1’u2’ A, Gs)--- p(ut|u1’u2""7ut—l’ A Go)
Para simular o componente residual do animal i para cada t

caracteristicas, foi utilizada a seguinte probabilidade condicional:
16



p[g

Roj = p(el’e27""et|R0)

= p(el|r11)p(ez|e1’ Rz)p(ea|el’e2’ Ra)--- p(et|el’e2""’et—l’ Ro)

Para as restricbes de numero de geracfes e machos com nimero minimo

de filhos, as populagcdes foram geradas assumindo que ja foram ajustadas para o
efeito fixo de GC. Apenas para a restricdo de classes de GC, com numero
minimo de observacdes, foram criadas populacbes com classes de GC

assumindo as seguintes distribuicdes:

o 2 .
a) Distribuicdo Normal N ~(0, 16?)) para gerar os efeitos de cada

classe de GC, em que x, é média fenotipica da caracteristicat; e
b) Distribuicdo Uniforme U ~(1,n) para gerar a distribuicio de
observacfes por classe sendo n 0 numero de classes de GC.

A observacdo de cada animal i para cada caracteristica t € dada pelo
somatério da média fenotipica da caracteristica t, do efeito da classe
correspondente ao animal i, do valor genético do animal i na caracteristicat e o
residuo e; para cada caracteristica t.

3.4. Anélises

As estimativas dos componentes de (co)variancia foram obtidos pelo
programa REMLF90 (MISZTAL, 2002) que utiliza a maximizacdo da esperanca
da funcdo de méaxima verossimilhanca restrita (EMREML). O critério de
convergéncia utilizado, definido pelo quadrado médio das diferencas entre
solugbes consecutivas, foi de 1x107"'. As herdabilidades e os valores genéticos

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

modelo animal.
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Os modelos utilizados para as analises sao apresentados na seqiéncia:

Modelo utilizado nas andlises das popula¢gdes simuladas, para avaliacdo
da restricdo com numero de geracbes e de restricdo machos com numero
minimo de filhos;

y=Zu+e,;
y =Vetor de observacoes;

Z =Matriz de incidéncia de efeitos genéticos aditivos diretos;

u = Vetor de efeitos genéticos aditivos diretos;
e = Vetor de efeitos residuais.

Modelo utilizado para as analises envolvendo as populacfes reais e

simuladas, para avaliar as situacdes de restricdo de numero minimo de
observacdes por classe de grupo contemporaneo;

y=Xb+Zu+e;

em que:

y =Vetor de observacoes;

X =Matriz de incidéncia de efeitos fixos de grupo contemporaneo;

lg =Vetor de efeitos fixos;

Z =Matriz de incidéncia de efeitos genéticos aditivos diretos;

u =Vetor de efeitos genéticos aditivos diretos;

e = Vetor de efeito residual.
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3.5. Indice de selecéo

Para avaliar as alteracbes dos valores genéticos, considerando as
estimativas de componentes de variancia obtidas, foram criados indices de
selecdo para cada sexo de cada populacdo (A e B), e considerada uma
proporcdo de selecionados de 3% e 15% para machos e fémeas,
respectivamente.

Foram estimados valores genéticos a partir da base de dados obtida em
cada restricdo e os individuos foram classificados segundo seus respectivos
indices de selecdo e, para a comparacdo da alteracdo da média dos valores
genéticos da proporcao dos individuos selecionados, foram utilizados apenas os
valores preditos na situacdo em que nao foi realizada nenhuma restricdo nos
dados.

Apés a classificacdo dos individuos em cada situacdo de restricdo, 0s
valores genéticos destes foram resgatados da andlise de dados sem restri¢des.
A partir dai, calculou-se novamente a média dos valores genéticos da proporgéo
dos animais selecionados.

Foram considerados os respectivos indices de sele¢cdo para machos e
fémeas:

» Populacao A

INDpcrios) =100+ [[\f_m] x(— 32)} + [[\C/IGET ]*(_ 21)] + ((\;GCA ]*(_ 47)J :
IND cyyens) =100+ H\%] *(— 35)} + ([\;GET ]*(— 20)} - H UGCA J*(— 45)] :

<
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» Populacdo B

IND yachos) =100+ [(\%J * (_ 35)} + ([\;_GET J*(_15)} + H\%l * (— 50)} ;
IND cyas) =100+ [{\%J *(— 35)] + [( GGET J*(—15)} + {[\%J*(— 50)} ;

Em que:

<

VG,;, VG, e VG,,: € 0 valor genético para idade aos 100 kg de peso

vivo, espessura de toucinho para 100 kg peso vivo e conversao
alimentar, respectivamente;

Ovs, s Ove,, © Ova, - SA0 0S desvios-padrao dos valores genéticos para

idade aos 100 kg de peso vivo, espessura de toucinho para 100 kg
peso vivo e conversdo alimentar, respectivamente para cada sexo
dentro de cada populacdo. Esses desvios-padrédo sao utilizados no
denominador de cada valor genético para retirar o efeito de amplitude
das caracteristicas e evitar que aquelas com maiores amplitudes
tenham efeitos maiores que o esperado pelo peso considerado no
indice para cada uma delas.
A diferenca entre as médias dos valores genéticos foi considerada
significativa se o valor da diferengca impactou nos objetivos de ganho genético
anual determinados a seguir para cada caracteristica:

Tabela 1 - Objetivos de ganho genético anual para as caracteristicas avaliadas

Parametro 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
Converséo alimentar (kg consumo / kg peso vivo) -0,023
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

A populacdo A continha um total de 59.106 animais no arquivo de
pedigree e a B um total de 17.116. A descricdo das populacbes reais é
apresentada na tabela 2. As respectivas populacdes foram simuladas com os
mesmos parametros apresentados na Tabela 2:

Tabela 2 — Descricdo dos parametros das populacdes reais.

N* Média Desvio padrdo Minimo Méaximo

Populacédo 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
Conversao alimentar 16.360 2,072 0,161 1,600 2,91
Populacédo B

Idade aos 100 Kg de pesovivo 16.975 161,8 14,7 115,0 208,0
Espessura de toucinho (mm) 16.975 9,16 1,16 4,60 15,20
Conversao alimentar 7.083 2,238 0,248 1,610 3,38

! N - Nimero de observacdes.

Na tabela a seguir estdo descritos o numero de niveis de efeitos fixos de
GC das populacbes reais e simuladas para o estudo de restricdo por namero

minimo de observacdes por nivel de GC.
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Tabela 3 — Numero de grupos contemporaneos (GC) e de observacdes totais nas
populacdes reais e simuladas.

Numero de GC Numero de observacgbes
Populacéo A
Real 1.023 59.028
Simulada 6.000 59.028
Populacédo B
Real 1.388 16.975
Simulada 2.000 16.975

Nas populagfes simuladas para o estudo de restricdo por nimero minimo
de observacdes por nivel de GC foi preciso simular um namero de niveis de GC
superior ao observado nas populacdes reais, sendo 2.000 e 6.000 classes de
GC para a populacao B e A, respectivamente. Isso foi feito para que a amplitude
do numero de observacdes geradas por classe fosse proxima do observado nas
populacdes reais.

As restricdes quanto ao numero de geragfes e aos machos com namero
minimo de filhos se aplicam ao numero de animais e suas respectivas
observagbes consideradas na andlise. Consequentemente, as populacdes
simuladas sofreram a mesma reducgao de informacdes por terem sido geradas a

partir do pedigree das respectivas populacgdes reais.

Na tabela 4 sdo apresentados numero de animais das populacdes reais

antes e apos as restricdes nos arquivos de pedigree.
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Tabela 4 — Alterac6es no numero de animais nas populacgdes, A e B, apos as
restricbes impostas.

A 1
Sem Restricdo RestricGes

6G 3G 10F 50F
Populacédo A 59.106 52.884  32.067 59.060 57.598
Populacédo B 17.116 13.045 4.526 16.907 13.257

1’6(3 — Ultimas seis geragdes consideradas na anélise, de um total de nove geracgées da populagio A e dez da B; 3G —
Ultimas trés geragGes consideradas na andlise, de um total de nove gerag6es da populagdo A e dez da B.; 10F — Machos
com pelo menos dez filhos; 50F — Machos com pelo menos 50 filhos.

As situacbes de restricdo quanto ao numero de geracbes foram mais
radicais na reducédo de informacdes do arquivo pedigree do que as realizadas na
restricdo por machos com numero minimo de filhos. Quando foram consideradas
apenas as ultimas trés geracdes (3G) houve uma reducéo de 45,7% e 73,6% da
informacdo do pedigree da populacdo A e B, respectivamente, enquanto a
restricdo mais drastica de numero de filhos reduziu 2,6% dos dados da A e
22,5% da B.

Para o estudo da restricdo para classes de GC com numero minimo de
observacdes, as populacdes simuladas ndo reproduziram os mesmo niveis de
GC de suas respectivas populagdes reais devido a restricdes na simulacdo dos
dados. Os niveis de efeitos fixos e 0 numero total de observacdes em cada

situacao de restricdo sdo apresentados na Tabela 5.
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Tabela 5 — Numero de grupos contemporaneos e de observacdes antes e apos
as restricbes nos dados.

Sem Restricéo 30BS! 60BS?
Populacédo A
Real 1.023 1.005 983
(59.028) (58.993) (58.885)
Simulada 6.000 5.933 5.162
(59.028) (58.859) (54.738)
Populacédo B
Real 1.388 1.244 1.019
(16.975) (16.676) (15.531)
Simulada 2.000 1.936 1.499
(16.975) (16.811) (14.505)

! 30BS - Classes com menos de trés observacdes excluidas das analises ; 260BS- Classes com menos de seis
observacdes excluidas das analises.

As populacbes B sofreram reducdes relativamente baixas apds as
restricbes. Ocorreram reducdes menores que 1% em todas as situacdes, com
excecao da restricdo de classes de GC menores que seis observacdes (60BS),

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

A reducdo do arquivo de dados nas populacdes B também foram
relativamente baixas, quando se restringiu classes de GC menores que trés
observacbes (30BS), de 1% e 1,8% para a populagcdo simulada e real,
respectivamente. J4 a restricdo 60BS, foi a situagdo em que foram observadas
as maiores redugdes, de 12,6% e 8,5% para a populagcdo simulada e real,

respectivamente.

Na tabela 6 sdo apresentados os numeros de machos, fémeas e
respectivas proporcées nas populacdes A e B apds as restricbes por numero de

geracdes e numero de filhos por macho.
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Tabela 6 - Numero de machos e fémeas e suas proporcoes (%) apds cada restricdo

Sem Restricdo 6G* 3G? 10F° 50F*
Populacédo A
Machos 21.821 19.159 11.145 21.797 21.203
(87,8%) (51,1%) (99,9%) (97,2%)
Fémeas 37.285 33.365 20.192 37.263 36.395
(89,5%) (54,2%) (99,9%) (97,6%)
Populacédo B
Machos 7.774 6.029 2.042 7.675 5.987
(77,6%) (26,3%) (98,7%) (77,0%)
Fémeas 9.342 7.016 2.307 9.232 7.270

(75,1%) (24,7%) (98,8%) (77,8%)

1§G — Ultimas seis geragdes consideradas na andlise, de um total de nove geracgfes da populagdo A e dez da B; 3G -
Ultimas trés geracdes consideradas na andlise, de um total de nove geracdes da populacdo A e dez da B; *10F — Machos
com pelo menos dez filhos; “50F — Machos com pelo menos 50 filhos.

Na tabela 7 sdo apresentadas as estimativas de herdabilidade e
correlacdes genéticas para idade aos 100 kg de peso vivo (ID), espessura de
toucinho aos 100kg de peso vivo (ET) e conversdo alimentar (CA) nas
populacées completas com o banco de dados na integra e diferencas destas em

cada situacéo de restricdo para os dados reais e simulados.
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Tabela 7 — Estimativas de herdabilidades (h7, hZ , hZ,) e correlagdes genéticas
(Noer»Nocar ferca) Para idade aos 100kg de peso vivo (ID), espessura de

toucinho aos 100kg de peso vivo (ET) e conversédo alimentar (CA) nas
populacdes simuladas e reais.

PopulagBes simuladas

Populacédo A Populacdo B

h|2D héT héA foer  Toeca  Terea h|2D héT héA Noer  Toca Terca
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
6G" 0,44 0,29 0,35 0,03 0,26 0,48 0,41 0,28 0,34 0,01 0,25 0,47
3G* 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
10F° 0,44 0,28 0,35 0,03 0,26 0,48 0,42 0,28 0,35 -0,01 0,25 0,49
50F* 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
30BS®° 0,41 0,29 0,39 0,06 0,26 0,56 0,40 0,28 0,38 -0,03 0,20 0,52
60BS® 0,41 0,29 0,39 0,06 0,26 0,55 0,39 0,28 0,38 -0,05 0,19 0,52

Populacgdes reais
Populacédo A Populacdo B

h|2D héT héA lber  Tioca  Terca h|2D héT héA Nper  Tioca  Terca
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 045 0,32 0,33 035 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
30BS 0,45 0,32 0,33 035 0,34 0,60 0,39 0,29 0,49 0,28 0,24 0,47
60BS 0,45 0,32 0,33 0,36 0,34 0,60 0,39 0,29 0,50 0,27 0,24 0,44

*SR —.Populagao sem restri¢des ; '6G — Ultimas seis geragdes consideradas na analise, de um total de nove geracdes da populagdo A e
dez da B; ?3G — Ultimas trés geracdes consideradas na analise, de um total de nove geraces da populacio A e dez da B; *10F —
Machos com pelo menos dez filhos; “50F — Machos com pelo menos 50 filhos; *30BS — Classes com menos de trés observacdes
excluidas das analises; 60BS— Classes com menos de seis observacdes excluidas das analises.

As restricdes na populagcdo A simulada causaram pequenas alteracoes
nas estimativas de herdabilidade e correlagbes genéticas quando comparadas

com as populagdes sem restricdes, com arquivos de dados completos, variando
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na ordem de -0,02 a +0,02, mesmo em situagdes com grandes restricbes como a

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

A situacdo é similar na populacdo B simulada com excecdo da restricdo
3G na qual se observam variagbes de +0,03 nas herdabilidades para ID, +0,04
para ET, e +0,03 para CA. Nesta mesma restricdo também verificam-se maiores
alteracdes nas correlacdes genéticas quando comparadas a populacdo sem
restricbes com aumento de 0,07 para as correlacdes entre ID e ET, e ID e CA,
respectivamente, e 0,02 entre ET e CA. Nas demais restrices a variacdo foi

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

As amplitudes de variacdo das estimativas de herdabilidade e correlacdes
genéticas foram maiores nas populacdes reais, 0 que era esperado visto que se
tem maior controle das fontes de variacdo nas populacdes simuladas. Assim
mesmo, para as restricbes de namero minimo de filhos por macho e numero
minimo de observacbes por classes de GC, a populacdo A manteve uma

variacao similar a observada na simulada.

Alteracbes maiores para a populacdo A real foram observadas nas
restricdes de numeros de geracdes. Na restricdo 6G, em relagdo a populacéo
sem restricdes, as estimativas de herdabilidade variaram +0,03 e +0,04 para ET
e CA, respectivamente, e as correlacbes genéticas variaram -0,03, +0,01 e -0,01
entre ID e ET, ID e CA, e ET e CA, respectivamente. Na restricao 3G as
herdabilidades para ID e ET variaram +0,06, e CA variou-0,08, e as correlacdes
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 populagdo B real foi a que apresentou maiores amplitudes nas
estimativas de herdabilidade, em que maiores alteragcbes sdo observadas na
restricdo 3G seguida por 6G e 50F. Na restricdo 3G, em relacdo a populacéo
sem restricdes, as herdabilidades para ID, ET e CA variaram -0,10, 0,07 e 0,00,
respectivamente, e correlacdes genéticas a variacéo foi de -0,19 entre ID e ET, -
0,18 entre ID e CA, e -0,19 entre ET e CA. Na restricdo 6G, as herdabilidades
para ID, ET e CA variaram 0,01, 0,07 e -0,04, respectivamente, e correlacdes
genéticas a variacao foi de -0,03 entre ID e ET, -0,04 entre ID e CA, e -0,05 entre
ET e CA. Na restricdo 50F, as herdabilidades para ID, ET e CA variaram 0,00,
0,05 e 0,03, respectivamente, e correlacbes genéticas a variacdo 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 populacdes reais, com os arquivos de dados integros, variaram de 0,39 para
a populacdo B composta pela raca Pietrain, a 0,45 para a populacdo A composta
pela raca Landrace. Estes valores foram superiores aos encontrados por
BARBOSA et al. (2008) avaliando suinos da raca Large White com valor de 0,33,
TORRES FILHO et al. (2005) que variaram de 0,13 a 0,20 avaliando
desempenho de suinos da raca Large White, e PITA e ALBUQUERQUE (2001)
gue variaram de 0,24 a 0,27 avaliando suinos da raca 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 racas de suinos

0,38 e 0,40 para Landrace.

As estimativas de herdabilidade para ET entre as populagdes reais, com
os arquivos de dados integros, variaram de 0,29 para a populacdo B composta
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pela raca Pietrain, a 0,32 para a populacdo A composta pela raca 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 parametros
genéticos em suinos da raca Mukota, CHEN et al. (2002) com valores de 0,48 a
0,49, COSTA et al. (2001) de 0,50 na raca Landrace, JOHNSON et al. (2002) de
0,63 para a raca Landrace e 0,65 para a raca Yorkshire, LI e KENNEDY (1994)
de 0,53, LUTAAYA et al. (2001) de 0,52 na raca Landrace e 0,35 na raca Large
White, SUZUKI et al. (2005) de 0,72 avaliando parametros genéticos de suinos

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

Em contrapartida, os valores encontrados foram superiores a encontrada
por GONCALVES et al. (2005) de 0,24 comparando diferentes estratégias para
caracteristicas de carcaca de suinos provenientes do cruzamento entre machos
Meishan e fémeas Large White e Landrace, e JANSS et al. (1997b) de 0,24

também com cruzamentos da raca Meishan com outras racas.

COBUCI et al. (2002) estimando parametros genéticos por inferéncia
bayesiana em suinos da raca Landrace encontrou um valor para herdabilidade
de ET de 0,33, préximo ao deste estudo para a mesma raca. Valores similares
também foram observados por ARANGO et al. (2005) com o valor de 0,31
avaliando parametros genéticos em suinos Large White, COSTA et al. (2001)
com o valor de 0,34 para a raca Duroc JOHNSON et al. (2002) de 0,31 para a
raca 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 poligénico
com tamanho de cadeia diferente do utilizado por JANSS et al. (1997b).
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As estimativas de herdabilidade para CA entre as populacdes reais, com
os arquivos de dados integros, variaram de 0,33 para a populacdo A composta
pela raca Landrace, a 0,48 para a populacdo B composta pela raca Pietrain.
Estes valores foram maiores que os observados por CRUMP et al. (1997) de
0,18 e 0,27 avaliando machos e fémeas Landrace, DUCOS et al. (1993) de 0,22
e 0,25 para animais da raca Large White e Landrace, HERMESCH et al. (2002)
de 0,15, e HOQUE et al. (2007) de 0,27 estimando parametros genéticos da raca
Duroc. Valores similares foram obtidos por TORRES JUNIOR (1996) avaliando
suinos da raca Landrace e Large White com valores de 0,34 e 0,40,

respectivamente.

Como observado na populacdo B simulada, a restricdo 3G também foi a
gue mais prejudicou nas estimativas da populacdo real. A populacdo A nao
apresentou grandes amplitudes em nenhum caso de restricdo. Apesar disso,
guando se comparam as médias estimadas dos valores genéticos dos animais
selecionados na populacdo sem restricbes em relacao aos valores obtidos pelos
mesmos animais nos diferentes casos de restricdo, verificam-se alteracdes

importantes tanto nas popula¢des simuladas quanto reais.

Na tabela 8 estdo apresentadas as meédias 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 conversao alimentar (CA) dos machos e das
fémeas selecionados das populacdes sem restricdes e 0s desvios destas dos
mesmos individuos em cada situacdo de restricdo, pelos indices de selecéo

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

fémeas de cada populacao, 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 conversao alimentar (CA) dos
machos (3% melhores) e das fémeas (15% melhores) selecionados das
populacdes sem restrices e as meédias dos individuos selecionados em cada
situacao de restricdo, pelos indices de selecdo propostos para cada sexo.

Populagdes simuladas

Populacdo A Populacédo B
Machos Fémeas Machos Fémeas
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 -558 -0,49 -0,106
6G* -9,47 -0,74 -0,145 -759 -0,49 -0,100 -7,68 -0,77 -0,159 -5,62 -0,51 -0,107
3G? -8,47 -0,75 -0,152 -6,99 -0,52 -0,102 -6,95 -0,65 -0,135 -472 -0,41 -0,101
SR* -9,45 -0,73 -0,143 -7,55 -0,49 -0,099 -7,78 -0,75 -0,149 -5,68 -0,49 -0,106
10F® -9,45 -0,73 -0,143 -7,55 -0,49 -0,099 -7,69 -0,76 -0,148 -5,55 -0,49 -0,106
50F* -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 -495 -0,40 -0,088
30BS® -6,06 -0,68 -0,131 -437 -0,42 -0,085 -7,15  -0,55 -0,130 -501 -0,40 -0,087
60BS° -5,99 -0,68 -0,129 -4,32  -0,42 -0,084 -7,16  -0,53 -0,126 -4,77 -0,39 -0,087

Populacgdes reais

Populacdo A Populacéo B
Machos Fémeas Machos Fémeas
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  -153 -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 2355 -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 -151 -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
30BS -12,74  -151 -0,189 -11,36  -1,24 -0,159 -22,14 -1,05 -0,286 -19,89 -0,86 -0,22
60BS -12,74  -151 -0,189 -11,36  -1,24 -0,159 -22,05 -1,02 -0,286 -19,83 -0,85 -0,22

*SR —.Populagdo sem restrigdes ; '6G — Ultimas seis geragdes consideradas na andlise, de um total de nove geracdes da populagdo A e dez da
B; ?3G — Ultimas trés geracdes consideradas na andlise, de um total de nove geracdes da populacio A e dez da B; *10F — Machos com pelo
menos dez filhos; “50F — Machos com pelo menos 50 filhos; *30BS — Classes com menos de trés observagdes excluidas das andlises;
%60BS— Classes com menos de seis observacdes excluidas das andlises.
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Para fins de comparacdo entre as alteracbes das médias de valores
genéticos nas diversas situacdes de restricdo, considerou-se uma alteracdo x
significativa qualquer restricdo que tenha alterado a média de pelo menos uma
das caracteristicas. Foram consideradas significativas, alteragées de 5%, 10% e
15% no objetivo de ganho genético anual determinado para este estudo para

CA, ID e ET, respectivamente.

A razdo de se determinar alteracBes significativas com valores
percentuais diferentes se deve aos diferentes pesos aplicados as caracteristicas
nos indices de selecédo. Desta forma, mudancas de 0,001 em CA, 0,25 dias para

ID e 0,02 para ET serdo consideradas importantes.

A mudanca em 0,001 na CA, equivalente a 1g de consumo de racao, a
primeira vista, pode parecer irrelevante frente as outras caracteristicas, em que a
alteracédo de ID no ganho anual de 0,25 ird 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 questdo econdémica. Com uma conversao alimentar
aos 100 kg de peso vivo de 2,222, a diferenca de -1 g representa apenas 100 g
de racdo a menos no consumo de um animal, entretanto, quando considera-se,
por exemplo, o volume anual de animais abatidos de uma agroinddstria de
6.000.000 de cabecas, e um custo médio da racdo de R$ 0,37/kg, tém-se o

ganho anual de R$ 222.000,00.

A populagéo simulada A sofreu alteracdes significativas para machos nas
restricbes 6G (-0,002 CA), 3G (+0,98 ID, -0,02 ET e -0,009 CA), 50F (+0,001
CA), 30BS (-0,001 CA) e 60BS (+0,001 CA), e para fémeas, nas restricoes 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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populacdo simulada B sofreu alteracdes significativas em praticamente todas as
restricbes, com excecdo da restricio 30BS e 10F para machos e fémeas

respectivamente.

Dentre as populacdes simuladas, maiores variagfes das médias originais
sdo observadas na B em todas as caracteristicas, tanto para machos quanto
para as fémeas, com excecao da restricdo 6G para ID nos machos. As variacdes
para CA foram de -0,010 a +0,014 para machos e -0,001 a +0,005 para fémeas
na populacéo B, contra -0,009 a +0,001 e -0,003 a +0,001 na populacédo A, para
machos e fémeas, respectivamente. Para ID as variacdes foram de -0,04 a +0,83
dias para machos, contra -0,05 a +0,98, e -0,06 a +0,86 para fémeas, 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 fémeas, contra -0,03.

Alteracbes nas médias sdo observadas mesmo em situacdes em que
houve uma leve restricdo dos dados, como caso dos machos no 30BS, em que
apenas 35 observacdes foram excluidas do arquivo de dados, distribuidas em 18
classes de GC de um total de 1.023. Na populacdo simulada A apenas a
situacdo de restricdo 10F ndo apresentou variacdo significativa nos machos, e
na B, a 30BS. As fémeas ndo apresentaram variacao significativa em 10F, 50F e

30BS na A, e na B, apenas a 10F ndo apresentou mudancas.

Maiores alteracfes das médias sdo observadas nos machos, tanto na
populacdo A quanto na B. Tal comportamento é esperado uma vez que ha uma
menor propor¢cdo de machos na populagéo, e somado a isso, a intensidade de
selecdo é maior nos machos, o que significa que h4 um menor nimero de

animais sendo selecionados. As restricdes podem alterar mais facilmente a
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média dos selecionados com a variacdo dos valores genéticos de um nimero de

individuos menor do que nas fémeas.

A sensibilidade as restricbes na alteragdo da meédia dos individuos
selecionados pelo menor nimero de animais selecionados também explica a
maior variacdo observada na populacdo B comparada a A. Observa-se que
mesmo em situacdes com leves restricbes como 10F e 30BS, em que houve
uma reducao de menos de 2% do arquivo de dados, ha altera¢cdes significativas

nas médias.

Dentre as situacfOes de restricbes avaliadas, as restricdes envolvendo o
namero de geracdes incluidas na analise foram as que causaram maiores
impactos nas alteracbes das meédias dos valores genéticos dos animais
selecionados, tanto na populacdo B quanto na A. Na restricdo 3G, em que houve
reducdo de 45,7% da informacdo do pedigree da populacdo A e 73,6% da B,
foram observadas as maiores variacbes das médias de todas as caracteristicas,
indicando que tal restricdo pode ser altamente desaconselhavel.

A populacdo real A sofreu alteracdes significativas para machos nas
restricdes 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 fémeas, nas restricbes 6G (-0,02 ET e -0,002 CA) e 3G (-
1,01 ID, -0,10 ET e -0,011 CA). A populacdo real B sofreu alteracdes
significativas em menos restricbes do que a simulada, ndo apresentando

diferencas em 10F e 30BS para machos, e 10F, 30BS e 60BS para fémeas.

Na populagéo real A, as restricoes para filhos e GC n&o apresentaram
alteragdes significativas, com excec¢do da 50F, em que houve variacdo de -0,001

na CA nos machos. A populacdo real ndo apresentou variacbes para as
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restricbes com GC. Isso pode ser explicado em funcdo do percentual de
observacfes excluidas nas restricbes para as duas populacdes. Na restricao
para filhos, em que a quantidade de informagfes excluida foi exatamente a
mesma nos casos simulados e reais, houve um mesmo comportamento de
alteracdo das médias. Ja nas restricbes de GC, houve maior exclusdo de dados

na populacdo simulada, como esta apresentado no grafico na Figura 1.

H Real Simulada
7.30%
 030%
_0.06%
|
BOBS | « _ » T ___J...Jr_.
6OBS

Figura 1 — Percentual de observacdes excluidas nas restricbes de classes de
GC menores que trés (30BS) e seis (60BS) observacbes nas
populacdes A, real e simulada.

A restricdo 60BS gerou maior reducdo das informacdes na populacéo
simulada contribuindo para a alteracéo significativa de +0,001 em CA ,enquanto
nao houve nenhuma alteracdo nas trés caracteristicas na populacdo real. Outro
fator que pode ter contribuido para esta alteracdo significativa é o fato da
populacao simulada possuir um maior niumero de niveis de GC, enquanto a real
teve uma reducédo de 3,9% do total de niveis, a simulada teve 13,9%.

Assim como nas populacdes A, na populacdo real B, observou-se um

comportamento similar ao obtido no caso simulado nas restricdes com numero
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de filhos e, como no caso simulado, sofreram maiores variagcbes nestas
restricbes do que a populagao A.
No grafico da Figura 2 sdo apresentados os percentuais das observacoes

excluidas nas populacdes B.

E Real Simulada

14.50%

6035

Figura 2 — Percentual de observacdes excluidas nas restricbes classes de GC
menores que trés (30BS) e seis (60BS) observacfes nas
populacdes B, real e simulada.

A populacéo B sofreu maiores variacfes do que a populacdo A, como foi
observado também nas populacdes simuladas. As variacdes para CA foram de -
0,013 a -0,002 para machos e -0,020 a +0,010 para fémeas, na populacdo B,
contra -0,012 a -0,001 e -0,011 a -0,002 na populacao A, para machos e fémeas,
respectivamente. Para ID, as variacdes 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 fémeas, 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 fémeas, contra -0,010 a -0,02.
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Tanto na populagdo A quanto na B foram observados casos com
variacbes das médias, em valor absoluto, maiores do que nas respectivas
populacdes simuladas, principalmente nas restricoes 3G e 50F. Na populacéo B,
todas as caracteristicas passam a apresentar variagdes significativas em 50F
para machos e 0 mesmo ocorre para fémeas na qual apenas ID foi significativa
na simulada. Neste caso, mais de 20% dos machos e fémeas foram excluidos da
analise, 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 fémeas, respectivamente. Essa foi a
restricdo que mais alterou as médias, depois da restricdo 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 fémeas, respectivamente.

Retornando ao raciocinio do valor de 0,001 na CA (R$ 222.000,00
anuais), a alteracdo de 0,020, observada na restricdo 3G, impactaria em R$
4.440.000,00. Isso reflete a importancia de se ter cautela nas restricbes nos
arquivos de dados. Ao final de 5 anos de selecdo, uma alteragéo de 3,61 dias
para atingir 100 kg de peso vivo, causaria uma diferenca de 18,05 dias e, 0,10
mm de espessura de toucinho, causaria uma diferenca de 0,5mm.

Como no caso simulado, novamente as restricbes com numero de
geracOes foram as que causaram as maiores alteragfes, tanto na populagcéo A
guanto na B, com maiores impactos observados na 3G, em que se observaram
variacdes extremas das médias das caracteristicas, comparadas as respectivas
populacbes sem restricbes. Apesar disso, esta restricdo € comumente utilizada
em estudos de avaliagdo genética.

IWAISAKI et al.(2005), estimando parametros genéticos de gado da raca

Gelbvieh por modelos multi-caracteristica e de regressdo aleatéria com uma
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funcéo linear spline, e TSURUTA et al.(2005), estimando parametros genéticos
para producdo de leite do rebanho de gado holandés dos EUA, também fizeram
uso da restricdo do arquivo de pedigree a trés geracgoes.

Os impactos podem ser ainda maiores quando esta e outros tipos de
restricdo sdo aplicados conjuntamente em arquivos de dados com estrutura
composta por poucos animais. O uso de uma ou mais restricdes simultaneas,
apresentadas neste estudo, também sado comumente utilizados em estudos de
avaliacdo genética.

Um exemplo de mdltiplas restricGes em uma populacdo com pequeno
namero de animais € observado no estudo de ALBUQUERQUE e EL FARO
(2008), comparando valores genéticos para caracteristicas de crescimento de
bovinos da raca Nelore, preditos com modelos de dimenséo finita ou infinita, em
que restringiram o arquivo de pedigree a trés geracOes para avaliar 3.016
animais, filhos de apenas 95 touros. Além desta restricdo, foram mantidos
apenas animais com registros de pelo menos trés observacdes que nao
extrapolaram + trés desvios-padrédo e também considerados apenas grupos
contemporaneos com pelo menos quatro animais.

HERRERA et al.(2008), estimando parametros genéticos para producgéo
de leite e persisténcia da lactacdo em vacas Gir, aplicando modelos de
regressdo aleatéria, também fazem uso da restricdo do pedigree a trés
geracdes, além de restringir classes de grupo contemporaneo com menos de
trés observacdes. O arquivo de pedigree considerado continha apenas 7.582
animais, sendo 461 touros.

VARGAS et al.(2006), estimando parametros genéticos para a producao

de leite no dia do controle e em 305 dias para primeiras lactacdes de vacas da
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raca Holandesa, excluiram touros com menos de trés filhas e grupos
contemporaneos com menos de 5 observacfes, além de outras restricdes,
reduzindo o arquivo de dados de 373.795 registros de controle leiteiro a apenas
39.578 controles com 7.555 animais apoés as restrigdes.

SARMENTO et al.(2005), comparando modelos de regressdo aleatoria
para estimacdo de parametros genéticos em caprinos leiteiros, reduziu o arquivo
de 17.482 registros de lactacdo a 9.374 animais com producgdes superiores ou
inferiores a trés desvios-padrdo da média da semana da lactacdo — producdes
gue ocorreram em grupos contemporaneos com menos de cinco cabras e

lactacbes com menos de seis controles.
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5. CONCLUSOES

Para a avaliacdo genética dos individuos das populacdes deste estudo, as
restricbes envolvendo numero de geracbes, machos com numero minimo de
filhos e grupos contemporaneos com numero minimo de observacdes devem ser
evitadas quando a proporcao de animais ou de observacdes excluidas excede
em 1%. A restricdo que mais causou alteracdes nos valores genéticos dos
individuos foi a que restringiu os arquivos a trés geracdes na populacédo A e B.
Seguida desta, a restricdo que causou maiores alteracdes foi a de machos com
pelo menos 50 filhos na populagéo B.

A restricdo do conjunto de dados a trés geracdes é desaconselhavel em
estudos de avaliacdo genética, tanto em populagcdes com grande quanto
pequeno numero de animais, por causar grandes variacbes nas estimativas e

comprometer as avaliagoes.
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