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RESUMO

SILVA, Delvan Alves da, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, Julho de 2015.
Influéncia da conexidade e da estrutura dos grupos de contemporaneos na
avaliacdo genética de bovinos Nelore via inferéncia Bayesiam@rientador: Paulo
Savio Lopes. Coorientador: Fabyano Fonseca e Silva.

Objetivou-se avaliar a influéncia da estrutura de grupos de contemporaneos (GC) e da
conexidade de dados na avaliacdo genética de peso ao desmame padronizado para 210
dias de idade em bovinos da raca Nelbogam utilizados 713.474 registros de pesos

de animais Nelore provenientes de 3.066 rebanhos das regibes Centro-Oeste e Norte
do Brasil. Os dados fazem parte do Servico de Registro Genealdgico das Racas
Zebuinas (SRGRZ) disponibilizados pela Associacao Brasileira dos Criadores de Zebu

— ABCZ. Os GC foram formados com os efeitos de rebanho, condicdo de criacéo,
regime alimentar, sexo, data de pesagem, ano e estacao de nascimento. Os GC e as
classes de idade da vaca ao parto concatenada com sexo da progénie foram definidos
como efeitos sistematicos, a idade do animal na data de pesagem foi considerada como
covariavel (linear e quadréatica). Foram utilizados trés niveis de desvios-padrdo em
relacdo a média para remocdao de outliers (2, 2,5 e 3,5) e GC que continham pelo menos
3, 7 e 15 animais, que possibilitou a combinacdo de nove diferentes estruturas de
dados. A conexidade entre os dados foram mensuradas e avaliados considerando o
namero total de ligagBes genéticas diretas entre GC (NTLGD). Foram consideradas 5,
10 e 15 ligagOes entre os GC, L5, L10 e L15, respectivamente. Emmegowdelo

animal unicaracteristico via inferéncia Bayesiana para estimacdo dos walores
parametros genéticos. A estrutura de dados com 3,5 desvios-padrdao e GC com no
minimo 15 animais apresentou maior valor de variancia genética aditiva
(82,65+2,8575). A estrutura de dados com 2 desvios-padrdo e GC com no minimo 15
animais apresentou menor valor de variancia residual (206,86+1,451), e o maior valor
foi verificado para estrutura de dados com 3,5 desvios-padrdo e GC com no minimo 3
animais (276,42+1,4902). O maior valor de herdabilidade (0,18+0,006) foi estimado

ao considerar a estrutura com 2,5 desvios-padréo e GC com no minimo 15 animais. As
estruturas com 3,5 desvios-padrédo e minimo de 15 animais por GC proporcionaram
maiores ganhos genéticos, de 5,04 e 3,34 kg para o0s 1% dos machos e 20% das fémeas

e para 5% dos machos e 40% das fémeas, respectivamente. Ao avaliar a conexidade
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de dados, nédo verificou-se diferenca entre as estruturas de dados com as diferentes
ligagbes genéticas, sendo a conexidade acima de 99% em todas as estruturas. Ao
considerar a conexidade, os valores encontrados para as estimativas dos parametros
genéticos nas diferentes estruturas de dados foram iguais aos encontrados na avaliacao
sem considerar a conexidade entre os dados. A alta conexidade entre os GC é reflexo
da alta qualidade na estrutura de dados, justificada pela intensa comercializacdo de
sémen de touros provados e troca de material genético entre os rebanhos. Os diferentes
critérios para formacédo de grupos de contemporaneos influenciaram na avaliacdo
genética. O uso de critérios para remoc¢ao de outliers com 2 desvios-padréo e grupos
de contemporaneos com minimo de 3 animais proporcionaram menores estimativas de
herdabilidade. O uso de critérios para remocao de outliers com 2,5 e 3,5 desvios-
padrdo e grupos de contemporaneos com minimo de 15 animais proporcionaram
maiores estimativas de herdabilidade, porém resulta em maior perda de registros. Os
dados apresentam boa qualidade na estrutura em fungéo da alta conexidade existente

entre os grupos de contemporaneos.



ABSTRACT

SILVA, Delvan Alves da, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, July of 2015.
Contemporary groups connectivity and structure influences in genetic evaluation

of Nellore cattle using Bayesian inferencédviser: Paulo Savio Lopes. Co-Adviser:
Fabyano Fonseca e Silva.

We aimed to evaluate the influence of contemporary groups (CG) structure and data
connectivity in the genetic evaluation for body weight at weaning standardized fdag40

of age in Nellore cattle. A total of 713,474 records from 3,066 herds locateddieMNiest

and North of Brazil were used. These herds are included at GenealogicalsReeide of

Zebu Breeds (SRGRZ) provided by Brazilian Association of Zebu BreeddB€Z. The CG

were formed according herd, handling condition, diet, sex, date of weightinganaairth

season effects. Contemporary groups and classes of cow age at calving concatemated wit
offspring gender were defined as systematic effects, and the animal age at weighting was
considered as covariate (linear and quadratic). Three standard deviations from the average (2,
2.5 and 3.5) were used for outliers removal, and CG with at least 3, 7 and 15 aveneals
included, thus allowing the formation of nine different data structures. Conneativitss the

data was measured considering the total direct genetic linkage betwe®iTOGD). Five,

ten and fifteen linkages between CG, L5, L10 and L15, respectively, were considered. Genetic
evaluation was performed using a single trait animal model under a Bayesian approach t
estimate the breeding values and genetic parameters. Data structure withn8a&rdst
deviations and CG with at least 15 animals presented higher additive genetic walarse
(82.65£2.8575). Data structure with 2 standard deviations and CG with at leastr&lsan
presented lower residual variance values (206.86+1.451), and the higher value
(276.42+1.4902) was verified for the data structure with 3.5 standard deviations and CG with
at least 3 animals. The higher heritability value (0.18+0.006) was estimated whigleings

the structure with 2.5 standard deviations and CG with at least 15 arftnattures with 3.5
standard deviations and least 15 animals per CG had the highest genetic gains, 5.04 and 3.34
kg for the 1% of the males and 20 % of the females and 5% of the males and #@% of
females, respectively. The evaluation the data connectivity snowed no difference between
structures with different genetic linkage, resulting in more than 99% ofectiwity for all
considered structures. Genetic parameters estimates values of different dataestruct
considering the data connectivity were the same as those without consider the data
connectivity. The high connectivity between CG is due the good quality of thetdacture
explained by the intense marketing of proven bulls semen and genetic material exchange

between herds. The different criteria for CG formation influenced the dattuse and
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genetic evaluation. Criteria usage for removing outliers with 2 standaratides and CG
with at least 3 animals had the lowest heritability estimates. Theiariised for removing
outliers with 2.5 and 3.5 standard deviation and CG with at least 15 animdlehaighest

heritability estimates, but lead to a higher records loss. Data presents a goodestyuality

due the high existing connectivity between CG.
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INTRODUCAO

Na avaliacdo genética de bovinos de corte a formagdo de grupos de
contemporaneos5C) apresenta um paradoxo conceitual quanto ao tamanho do grupo
de animais e a definicdo das condicbes homogéneas comuns aos mesmos. O
agrupamento dos animais que atende a maximizacdo da homogeneidade dentro do
grupo remete ao numero reduzido de amostra que interfere diretamente na acuracia
das diferencas esperadas nas progénies (DEP) e na maior necessidade de eliminacéo
de registro para avaliacdo genética dos animais (Cobuci et al., 2006). Os erros na
identificagcdo dos GC, induzem a tomada de decisdes incorretas em fungéo de valores
genéticos superestimados dos animais que tiveram melhores condi¢des e subestimados
para animais que tiveram poucas condicfes para expressar seu potencial genético
(Ferraz e Eler, 1998).

O numero especifico de animais para compor um GC ideal € um dos
principais dilemas nas avaliacdes genéticas, visando a abrangéncia do maior numero
de animais contemporaneos e a maxima homogeneidade das condi¢cbes ambientais por
grupo de contemporaneos (Oliveira, 1995). Na expectativa de identificar dados
discrepantes, como desempenhos diferenciados devido a fatores ndo genéticos dentro
dos GC, sao aplicados critérios para remocédo de outliers. O desvio-padaréo
alternativa para remover os outliers. Todavia, ndo € especificada na literatura os
critérios para a remocdao de outliers. Assim, os valores de desvios-padrdo para remocao
de outliers sdo determinados de forma empirica pelos melhoristas nas avaliacfes
genéticas, sem estudos cientificos para determinar a mais adequada escala de desvio-
padrdo que implicaria maior acuracia dos valores genéticos.

Por outro lado, a acuracia das avaliagdes genéticas depende, dentre outros
fatores, da estrutura dos dados e do grau de conexidade entre os grupos de
contemporaneos (Carneiro et al., 200athur et al., 2002; Roso et al., 2004;
Fouilloux et al., 2006). Além da acuracia das avaliacbes genéticas, esses fatores
influenciam também na estimacdo dos parametros genéticos que podem ser
subestimados ou superestimados, o que reflete na incorreta classificacdo des animai
(Fouilloux et al., 2006; Fouilloux et al., 2008; Kuehn et al., 2009; Soga et al., 2010) e,
consequentemente, na resposta a selecao (Lewis e Simm, 2000; Simm et al., 2001,
Kuehn et al., 2008). A conexidade de dados pode ser medida podaserlacdes

genéticas dos animais entre os GC; assim, dois GC podem ser conectados por
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participagdo direta ou indireta das ligagdes genéticas (Fries & Roso, 1997, Roso et al.,
2004).

Os objetivos com este trabalho foram avaliar a influéncia da estrutura de
grupos de contemporaneos (considerando 2, 2,5 e 3,5 desvios-padrao para a remocao
de outliers e minimos de 3, 7 e 15 animais por grupos de contemporaneos) e a
influéncia da conexidade de dados (considerando 5, 10 e 15 lagcos genéticos entre 0s
grupos de contemporaneos) para peso ao desmame padronizado para 210 dias de idade

em bovinos da raca Nelore.

REVISAO DE LITERATURA

Grupos de contemporaneos (GC)
Nas avaliacOes genéticas de bovinos de corte ha uma série de fatores de

ambiente identificados como importantes &sate variacdo. Entre as principais, pode
sa citado rebanho, ano de nascimento, més de nascimento, tipo de manejo a que estéao
submetidos os animais, a idade da vaca ao parto e o sexo (Oliveira, 1995).

Neste contexto, por definicdo, os grupos de contemporaneos (GC) permitem
a remocao dos efeitos de ambiente e manejo diferenciados entre os animais, permitindo
que os animais expressem seus fendétipos nas mesmas condicfes ambientais (Oliveira,
1995; Cobuci et al., 2006). Exemplos relacionados na Tabela 1 mostram algumas das
formas mais usadas na formacdo dos GC nas avalia¢des genéticas de bovinos de corte.

Possiveis erros acometidos na identificacdo correta dos GC podem levar
tomada de decisdes incorretas em funcdo de valores genéticos superestimados dos
animais que tiveram melhores condi¢des e subestimados para os animais que tiveram
poucas condicfes para expressar seu potencial genético (Ferraz e Eler, 1998).

Os grupos de contemporaneos sao formados pelos responsaveis pelas
avaliacbes genéticas a partir das informacdes obtidas em campo, apdés andlises
preliminares dos dados. Embora seja de responsabilidade do melhorista, a pessoa
responsavel pelas decisbes do manejo na propriedade pode facilitar e aumentar a
eficiéncia da formagéo dos grupos de contemporaneos, identificando corretamente os
grupos de animais que sao submetidos a0 mesmo manejo ou que estdo colocados em
um mesmo lote desde o0 nascimento até o momento que foram coletadas as medidas
(Oliveira, 1995).



Tabela 1. Algumas formas mais utilizadas para o0 agrupamento de animais
contemporaneos nas avaliagdes genéticas de bovinos de corte

Formas de Agrupamento

Ano e Més de nascimento

Ano e Estacao de nascimenténo de reproducéo

Ano e Més de nascimentoAno de reproducao

Rebanhe- Ano de reproducée Estacdo de montaGrupo de manejo

Sexo— Ano de nascimente Grupo de manejo

Sexo— Més de nascimentoGrupo de manejo

Ano e Més de nascimentoSexo- Ordem de parto

Rebanhe- Ano e Més de nascimentoGrupo de manejoe Pasto

Ano e Estacdo de nasciment&exo

Sexo- Estacdoe- Criador— Rebanhoe- Cddigo alimentar

Rebanhe- Grupo de manejo ao nasciment@rupo de manejo ao desman@rupo

de manejo ao sobreano

Ano — Grupo de maneje Rebanho de nascimento e/ou do desmame

Fonte: Cobuci et al. (2006)

Porém, no contexto da definicdo de GC existe um paradoxo conceitual quanto
ao tamanho do grupo de animais e as condicbes homogéneas comum para 0s animais.
O agrupamento com a reducao do intervalo de tempo, como exemplo, atende a
maximizacdo da homogeneidade dentro do grupo, mas remete ao numero reduzido de
amostra que interfere na acuracia das diferencas esperadas nas progénies (DEP) e
maior necessidade de eliminacdo de registro para avaliagdo genética dos animais
(Cobuci et al., 2006).

A eliminacdo de dados ocorre devido a formacdo incorreta GiDs
relacionados ao numero de animais contemporaneos, com animais isolados por néao
serem contemporaneos aos animais pertencentes a determinado grupo. Esses dados
ndo devem constar nas analises e quando constam néo fornecem informacg@es Uteis
para 0 progresso genético, invalidando os esfor¢os praticados por associacdes e
produtores. Isto reforca a necessidade dos devidos cuidados para a perfeita formacéao
dosGC (Cobuci et al., 2006).

Predicdes de DEP com maior acuracia podem ser alcancadas com maior
namero de animais compondo os GC, ou seja, em funcdo da maior amostragem da
populacao (Oliveira, 1995). Portanto, conforme descrito por Cobuci et al. (2006), n&o
existe uma formula exata para definir a divisdo dos grupos que fornecera o melhor
resultado, mas deve-se buscar um ponto de equilibrio.

Assim, na expectativa de detectar os fendtipos extremos que ndo condizem

com o intervalo aceito sob aspecto biologico e que podem causar viés na predi¢éo dos
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valores genéticos, diversos estudos (Tabela 2) utilizam de medidas de dispersdo como
desvio-padrdo para identificar e eliminar os outliers. Entretanto, ndo ha na literatura
um valor de consenso quanto ao desvio-padréo a ser utilizado para garantir a excluséo

dos outliers e a interferéncia na estrutura dos dados.

Tabela 2. Trabalhos disponiveis na literatura com os respectivos valores de desvios-
padrdo para remocdo de outliers e numero minimo de animais por grupo de

contemporaneos
Trabalhos Raca DP N/GC
Boligon et al. (2006) Nelore 2,5 5
Yooko et al. (2007) Nelore 3 8
Boligon et al. (2009) Nelore 3 4
Boligon et al. (2010) Nelore 3 4
Yooko et al. (2010) Nelore 3 8
Pedrosa et al. (2010) Nelore 3 3
Bignardi et al. (2011) Nelore 3,5 9e6
Laureano et al. (2011) Nelore - 4
Faria et al. (2011) Nelore - 4
Shiotsuki et al. (2012) Nelore 3,5 3
Santos et al. (2012) Nelore 3 4
Boligon et al. (2013) Nelore 3 4
Matos et al. (2013) Nelore 3 7
Oliveira Junior et al. (2013) Nelore - 20
Ferriani et al. (2013) Nelore 3,5 4
Lopes et al. (2013) Nelore - 3
Silva et al. (2013) Nelore - 9
Ambrosini et al. (2014) Nelore 3 5

DP: desvio-padréo utilizado para remocao de ouflldf&C: nimero minimo de animais por grupos
de contemporéaneos.

Conexidade de dados
A caracteristica fundamental de dados desconectados € que cada um dos seus

conjuntos de dados desconexos pode ser analisado separadamente dos demais
conjuntos. Cada um tem as suas proprias equacdes normais que podem seaagesolvid
sem referéncia aos demais grupos. Desconexao de dados significa ndo sé que cada
conjunto desconectado de dados pode ser analisado separadamente, mas também, que
todos conjuntos ndo podemamraralisados como um unico grupo de dados (Searle,
1971).

Em modelos mistos, se nao for atendida a pressuposi¢cao de que as esperancas
dos efeitos aleatorios dentro dos niveis de efeitos fixos sejam nulas, as comparacdes
entre os efeitos aleatorios em diferentes niveis de efeitos fixos serdo viesadas. Neste
caso, a conexidade entre os dados é definida em termos da correlacéo entre os efeitos

aleatdrios relativos as observactes efetuadas em diferentes niveis de efeitos fixos. Se



acorrelacao existe, novamente as comparacdes sdo passiveis de predi¢cdo ndo-viesada,
mas a variancia do erro de predicdo (PEV) destas comparacdes € afetada pelo grau de
conexidade dos dados. Nos modelos fixos, a conexidade assume carater descontinuo,
ou seja, os dados sdo conectados (1) ou nédo (0), enquanto nos modelos mistos a
conexidade assume carater continuo, variando de 0 a 100%, (Martins, 1994).

A conexidade de dados pode ser definida como uma medida estatistica por
influenciar diretamente a acuracia de predicdo. A relacdo genética existente entre 0s
grupos de animais avaliados é determinante no aumento do grau de conexidade. Mas
se dois grupos de animais ndo tem relacdo genética, podem ser conectados se for
enviado material genético de ambos o0s grupos para outros grupos que commpartilha
as mesmas condicbes de ambiente, 0 que aumenta o grau de conexidade entre 0s
rebanhos (Mathur et al., 1999).

As avaliacBes genéticas em bovinos de corte e de leite envolve grande volume
de dados, obtidos de varios sistemas de producdo, o que torna o controle sobre o
namero de observacfes nas subclasses de efeitos fixos praticamente impossivel.
Quando se trabalha com grande conjunto de dados, pouca importancia € dada para
determinar a conexidade dos dados antes de se efetuar as analises dos dados (Carneiro
et al., 200L

Metodologias para determinacédo da conexidade de dados
Em algumas avaliacdes, a determinacdo da conexidade é exigida por razées

estatisticas. A identificacdo dos subconjuntos de dados conectados permite definir
quais 0s contrastes entre os fatores sdo estimaveis. Em outros casos, a determinacao
da conexidade é exigida por razes computacionais. Programas computacionais que
utilizam os métodos de quadrados minimos e da maxima verossimilhanca ndo podem
ser executados, a menos que os dados sejam conectados (Fernando et al., 1983).
Dentre as metodologias para quantificar os niveis de conexidade entre os GC
descritas na literatura destacam-se: Médias das relacdes genéticas (MRGA) (Banos &
Cady, 1988); indice de conexidade (IC) e indice geral de conexidade (f&@ley
et al., 1992); Coeficiente de determinac®p (raloé, 1993); PEV das diferencas em
valores genéticos entre os animais (PEV(x)), Fluxo de genes (FG), Variancia da deriva
genética (VDG) e Variancia das diferencas entre os efeitos de GC (Kennedy & Trus,
1993); Numero total de lagos genéticos diretos entre GC (NTLGD) (Fries & Roso,



1997); Grau de conexidade (GrC) (Mathur et al., 2002); Correlacao entre as PEV dos
valores genéticosir (Lewis e Simm, 2000).

Weeks e Williams (1964) descreveram um procedimento para identificar
subgrupos de dados conectados para modelos com n fatores classificatorios sem
interacdo. A aplicacdo direta do método pode ser complicada quando o nimero de
classes de fatores for grande, além de nao quantificar a conexidade de dados. Petersen
(1978) desenvolveu um teste para conexdo em uma classificacdo de duas vias. No
entanto, o método envolve a absor¢cdo de um dos dois fatores e de trabalho com
elementos da matriz dos coeficientes apds absor¢cdo. Este trabalho apresenta um
algoritmo para determinar conexidade em uma tabela de dupla entrada. Suas
caracteristicas sao: 1) a identificacdo de todos os dados conectados nos subconjuntos
de uma classificacio em dois sentidos, 2) o método € mais simples
computacionalmente, pois ndo € necessaria a absorcdo de efeitos principais, e 3) o
armazenamento é limitado a dois vetores de modo que o algoritmo pode ser aplicado
mesmo quando o niumero de classes de cada um dos fatores é grande.

Fernando et al. (1983) apresentaram método computacional para identificar
todos os subconjuntos conectados para modelo com dois fatores classificatérios sem
interacao. O algoritmo n&o requer a absor¢cao de nenhum fator e nem o armazenamento
de matrizes. No entanto, com um modelo fixo de dois sentidos, sem intayacao,
algoritmo pode ser usado para identificar contrastes estimaveis. Todas as classes que
envolvem contrastes dos fatores contidos em um subconjunto conectado sao
estimaveis. Uma outra aplicacdo do algoritmo consiste em identificar as dependéncias
lineares nas equacdes normais.

Um método geométrico simples para determinar quando os dados séo
conectados ou ndo, para modelos com dois fatores fixos quaisquer, foi apresentado por
Searle (1987) considerando o modelo de reprodutor. Se a distribuicdo das progénies
dos reprodutores entre os rebanhos onde as observacdes sao feitas e se todas as caselas
reprodutor-rebanho sdo preenchidas, ou seja, as caselas que contenham observacfes
puderem ser ligadas por uma linha continua formada por segmentos na horizontal e
vertical somente, que mudam de direcdo apenas em caselas preenchidas, entdo este
conjunto de dados esta conectado, sendo estimaveis as comparacdes entre pares de
reprodutores e rebanhos. Este quadro de distribuicdo dos dados representa na verdade
a matriz X’Z (X e Z sdo matrizes de incidéncia dos efeitos de rebanho e reprodutor,

respectivamente), que pode ser obtida usando um algoritmo computacional simples
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para conexidade geométrica, proposto por Fernando et al. (1983). Este método, como
os demais métodos para modelos fixos, apenas determina se os dados sdo conectados,
nao medindo o grau de conexidade para um conjunto de dados. O niumero de progénies
por classe reprodutor-rebanho também nao afeta a conexidade, uma vez que uma unica
observacéo por casela é suficiente para gerar a ligacao entre rebanhos.

Foulley et al. (1992) propuseram duas formas alternativas para eedir
conexidade. Na primeira, o grau de conexidade € dado pela razéo direta entre as PEV
dos valores genéticos, utilizando modelos com e sem efeitos fixos. Na segunda, o grau
de conexidade € dado pela raiz de ordem n (n = nimero de individuos), da razéo diret
entre os determinantes das matrizes das PEV dos valores genéticos, utilizando modelos
com e sem efeitos fixos. Estes métodos apresentam correlacdo quase perfeita com a
média das PEV das comparacdes entre efeitos aleatdérios em diferentes niveis de efeitos
fixos. Porém, eles ndo resolvem o problema computacional relacionado ao grande
volume de dados, pois os dois métodos exigem a obtencdo da PEV dos valores
genéticos.

Kennedy e Trus (1993) também propuseram trés outros métodos, quando a
matriz de PEV nao pode ser calculada. O primeiro, o método de fluxo de gene, marca
a transferéncia de genes de um GC para outro por meio da formacéo de grupos com
base em animais que originaram os GC. Este tipo de agrupamento é bastante viavel
em algumas situacfes. O método é bem adequado para medir, de forma répida e
simples, por exemplo, conexdes entre as regides de um pais ou paises diferentes. Uma
medida de conexao pode ser fornecida pela multiplicagdo das mXtd4&€3 , em
que X e Z sdo matrizes de incidéncia para as unidades de manejo e dos animais,
respectivamentd) identifica populacédo base em relacdo a sua unidade de manejo de
origem, e T € uma matriz triangular inferior, que traca a fluxo de genes a partir de uma
geracao para a seguinte.

O segundo método de Kennedy e Trus (1993) é a variancia da deriva
genética, que € uma medida mais precisa e versatil de conexao, obtidas através de
X°ZAZ’X, mas a um custo computacional aumentado. Este método ndo requer a
identificacdo da populacdo base ou ancestrais com qualquer unidade de manejo
particular. Quando as comparacfes sdo em todas as unidades de manejo a relacao
genética dentro da unidade de manejo aumenta a RE¢lacdo genética entre as
unidades de manejo diminui a PEV. MatXXZAZ’X mede a soma das relagdes

genéticas dentro e entre as unidades de manejo.



O terceiro método dos mesmos autores € a variagdo de estimativas dos efeitos
da unidade de manejo e, como indicado anteriormente, a variacdo de estimativas de
diferencas de efeitos de unidades de manejo afeta a PEV de comparacao entre animais
de diferentes unidades de manejo. Se as unidades de manejo nao forem conectadas, 0s
elementos fora da diagonal da matriz de (co)variancia serédo iguais a zero. Os
elementos positivos fora da diagonal séo o resultado de relacbes genéticas entre os

animais nas diferentes unidades de manejo, ou conexidade genética.

Importancia da conexidade de dados na avaliacdo genética
A baixa conexidade genética é um problema para a estrutura dos dados. Este

problema ocorre quando as populacdes sdo isoladas ou semi-isoladas geneticamente
em razdo de pequena troca de material genético entre populacdes. O uso de rebanhos
fechados, a pequena troca de animais entre rebanhos, a baixa intensidade do uso de
inseminacao artificial e 0 uso de matrizes de parentesco esparsas sdo algumas das
principais causas da baixa conexidade de dados (Carneiro et a)., 2001

Kennedy e Trus (1993) afirmaram que a conexidade de dados é motivo de
preocupacao para os criadores na tomada de decisfes na selecdo entre 0s animais em
diferentes ambientes. Algumas medidas relativamente simples de conexéo que foram
propostas e testadas que podem ser bastante Uteis, especialmente para medir a conexao
entre as diferentes regifes de um pais ou de paises diferentes.

Os efeitos aleatérios, como os valores genéticos dos animais e os efeitos fixos,
como GC, podem formar dados desconectados e definem ainda as diferengas entre os
valores genéticos dos animais em um conjunto de dados. No entanto, a falta ou
existéncia fracas ligacbes genéticas afeta a predicdo dos erros das diesparac
LigacBes genéticas entre os GC podem reduzir a PEV de comparacdes entre animais
de GC diferentes, porque a PEV de comparagbes entre animais relacionados sao
menores do que aquelas entre animais independentes (Kennedy e Trus, 1993).

O efeito materno também pode ser avaliado melhor se uma alta correlagéo
genética com efeitos diretos existe. Como resultado destas ligagcbes genéticas os
criadores podem identificar reprodutores que sé&o potencialmente esshooutros
rebanhos, especialmente para caracteristicas com herdabilidades moderadas e altas. Os
valores genéticos dos animais provenientes de rebanhos conectados devem ser
publicados em um "nivel racial", enquanto que os valores genéticos de animais

provenientes de grupos desconectados devem ser usados somente dentro de rebanhos
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ou dotados de um aviso que as comparacdes entre rebanhos mal conectados podem ser
viesadas (Tarrés et al., 2010).

O grau de conexidade dos dados influencia a acuracia das avaliacdes
genéticas que envolvem diferentes rebanhos, regides ou paises. A baixa conexidade
reduz a acurécia das estimativas dos efeitos fixos, afetando as comparacgdes entre
valores genéticos de animais pertencentes a diferentes niveis de efeitos fixos, uma vez
gue estas comparacdes envolvem as estimativas das diferencas entre os efeitos fixos.
Enfim, o problema basico da baixa conexidade dos dados € que as funcdes lineares de
efeitos fixos ndo sdo estimaveis, ou sdo viesadas, e a predi¢cao de efeitos aleatdrios é
de baixa acuracia (Carneiro et al., 2001

MATERIAL E METODOS

Foram utilizados 713.474 registros de pesos de animais Nelore com idades
entre 165 a 255 dias, padronizados para 210 dias de idade (P210), coletados entre os
anos 1993 a 2014, oriundos de 3066 rebanhos das regides Centro-Oeste e Norte do
Brasil, incluidos no Servico de Registro Genealdgico das Racas Zebuinas (SRGRZ)
disponibilizados pela Associagéo Brasileira dos Criadores de-Z&BCZ. Os dados
foram editados e analisados utilizando o pacote estatistico do R (Versdo 3.1.3).

Os critérios utilizados para eliminar fenotipos do arquivo de dados foram:
animais com identificacdo semelhante aos pais, animais em que 0s pais e as maes
tinham idade inferior a 609 dias no nascimento, animais em que as maes tinham idade
superior a 9126 dias ao nascimento dos filhos, irm&os nascidos no mesmo ano com
intervalo de idade inferior a 315 diasanimais provenientes de transferéncia de
embrido (TE) e fertilizacao in vitro (FIV).

Os meses de nascimento foram agrupados em 4 estacdes, a fim @ntornar
mais homogéneos os efeitos ambientais condicionados as diferengas climaticas no
decorrer de um ano (estacao 1, de novembro a janeiro, 2, de fevereiro a abril, 3, de
maio a julho e 4, de agosto a outubro). Foram consideradas trés condi¢Bes de criacao
(CC) caracterizadas por animais lactentes, desmamados e participantes de provas de
ganho de peso. Como regime alimentar (RA) foram considerados animais a pasto
criados de forma extensiva, semiconfinados e confinados. A idade da vaca ao parto foi
agrupada em 14 classes, tal que a classe 1 corresponde a vacas com idades ao parto

inferiores a 30 meses de idade, as classes subsequentes foram formadas considerando
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intervalos a cada 12 meses e a classe 14 com vacas de idade ao parto superior a 174
meses.

Os grupos de contemporaneos (GC) foram formados pelos efeitos de rebanho
condicdo de criacdo, regime alimentar, sexo, data de pesagem, ano e estacdo de
nascimento. Os GC e as classes de idade da vaca ao parto concatenada com sexo da
progénie foram definidos como efeitos sisteméticos e a idade do animal na data de
pesagem foi considerada como covariavel (linear e quadratica).

Para o presente estudo, foram aplicadas diferentes critérios para remocéao de
outliers dentro de cada GC, aplicando trés niveis de desvios-padrdo em relagdo a média
(2, 2,5 e 3,5) e eliminand®C que continham menos de 3, 7 e 15 animais. Dessa forma,
foi possivel a combinacéo de nove diferentes arquivos de dados (Tabela 3). O numero
de observacfes nos arquivos de dados, de animais no arquivo de pedigree, de grupos
de contemporéneos, de touros, de vacas e as médias dos P210 de cada estrutura de
dados estéo descritos na Tabela 4.

Tabela 3.Descricdo das estruturas (E) dos dados analisados de acordo com os desvios-
padrdo para remocdao de outiliers em relacdo a média e ao nimero minimo de animais
por grupo de contemporaneos (GC)

Estrutura Desvio-Padréo Minimo de animais por GC
El 2 3
E2 2 7
E3 2 15
E4 2,5 3
E5 2,5 7
E6 2,5 15
E7 3,5 3
E8 3,5 7
E9 3,5 15

A conexidade entre os dados foi mensurada para cada estrutura de dados
definida anteriormente em funcédo do numero total de ligacdes genéticas diretas entre
GC. As ligacOes genéticas diretas entre GC em funcao dos touros e vacas comuns entre
os mesmos (Fries & Roso, 1997, Roso et al.,, 2004) foram calculadas utilizando o
programa AMC proposto por Roso & Schenkel (2006). Foram considerados 5, 10 e 15
lacos genéticos entre os GC (L5, L10 e L15, respectivamente) e foram excluidos os
GC gque néo estavam conectados.

A avaliacdo genética foi realizada utilizando um modelo animal

unicaracteristico para obtencdo dos valores genéticos, descrito matricialmente como:
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y=Xb+ Zia+ Zom + Zzpm + ¢

em quey é o vetor de observacdes dos individios 0 vetor de efeitos sistematicos,
a € o vetor de efeitos aleatorios genéticos aditivos diretod,0 vetor de efeitos
aleatdrios genéticos aditivos maternms, € o vetor de efeitos aleatdrios de ambiente
permanente maternoesé o vetor de efeito residua;, Zi, Z> e Z3 sdo matrizes de
incidéncias que relacionam as observacgdes aos efeitos sistematicos, genéticos aditivos
diretos, genéticos aditivos maternos e de ambiente permanente materno,
respectivamente.

A distribuicdo condicional dg dados os parametros foi assumida como:

y|b,a,mpm, Gogp, 0 ~ N (Xb+ Zia+ Zom + Zspm, R),

sendo a matriz de (co)variancia residual dadR pd n* 62%.

Para o efeito sistematico assurs&b ~ N(b,y, V), em queVo € uma matriz
diagonal da variancia a priori theassumindd, — co.

Os efeitos genéticos aditigdiretos e maternos foram assumidos como:

[1?1] |Go~ N (0, G);

G=AQ &;
2
_[oa 0]
Go [0 o2

Para o efeito de ambiente permanente materno assamiu-

pm|ogm ~ N (0, lojm)

SendoA a matriz dos numeradores dos coeficientes de parentesco de Wright,
o2 a variancia genética aditiva diretg}, a variancia genética aditiva materngzg, a
variancia de ambiente permanente materno.

A distribuicdo Qui-quadrado escalada invertida foi assumida e com
distribuicaoa priori paraagm e o2 com as respectivas densidades.

¢ ~ Sixve €

Opm ~ SpmXompm, €M QUESZ = 194 e S5, = 60 s&o os valores a priori para
as variancias residuais e de ambiente permanente materno, respectivamente, e

v,m= 5 S80 0s graus de confianca nesses valores.

Assumiu-se a distribuicdo Wishart Invertida escalada @graom densidade

162,50 O

Go~IW, (3, v,), tal queE = | N

] € uma matriz positiva definida a priori de
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(co)variancia entre os efeitos genéticos aditivos diretos e materpee o grau de

confianca nesses valores.

A avaliacdo genética foi realizada sob enfoque bayesiano utilizando Métodos
de Monte Carlo via Cadeias de Markov (MCMC). Utilizou-se o programa GIBBS2F90
(Misztal, 2014), com um total de 250.000 iteracdes com descarte inicial de 20.000
iteracbes para o periodo de aquecimento. As amostras foram armazenadas a cada 4
ciclos (thin = 4) gerando um total de 57.500 amostras. As andlises de convergéncia
dos componentes de variancia e parametros genéticos foram realizadas por meio da
avaliacdo gréfica (ANEXO A).

O ganho genética\G) para as @erentes estruturas de dados foi estimado
partir do produto entre a herdabilidadé) go diferencial de sele¢anS), sendo que
AS é a diferenca entre a média dos animais selecionados e a média da populacao,
considerando a selecéao de 1% dos melhores machos e 20% das melhores fémeas (Top
1 20) e selecdo de 5% dos melhores machos e 40% das melhores fémeas (Top 5_40).

Para avaliacdo das estruturas de dados, foi considanaolecentagem de
animais em comum (coincidéncia na classificacdo) em func¢édo dos valores genéticos,
as acuracias dos valores genéticos, os parametros genéticos estimados e os ganhos

genéticos.

RESULTADOS

A avaliacéo de diferentes estruturas de dados baseadas no nimero minimo de
animais por grupo de contemporaneos (GC) e no desvio-padrdo do fendtipo
proporcionou arquivos de dados de tamanhos variados. As analises dentro de cada
nivel de desvio-padrao permite avaliar os efeitos do nimero minimo de animais para
formacdo dos grupos de contemporaneos. As analises entre 0s niveis de desvios-
padrédo, proporciona entender os efeitos de cada desvio-padréo utilizado sobre as
estruturas dos dados. Para inferéncias estatisticas sobre os resultados foram
consideradas as sobreposi¢cdes dos intervalos de credibilidade (IC) entre as estruturas
de dados obtidas nas analises. Assim, a sobreposicao dos IC permitseihfeuive
semelhanca entre as estruturas avaliadas.

As estruturas de dados com 3,5 desvios-padréo (E7, E8 e E9) apresentaram

maor numero de observacdes, quando comparadas ao uso de 2 e 2,5 desvios padrao,
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com reducdo média de 3,81% e 1,05% no numero de observacdes, respectivamente.
Houve alteragdo no numero de animais nos arquivos de pedigree, com redu¢do média
de 2,7% e 0,74%, ao se comparar estruturas de 3,5 com 2 e 2,5 desvios-padréao
respectivamente. Em relacdo ao numer@@enao houve mudancas entre os desvios-
padrédo considerados para remocao de outliers.

Ao considerar GC com o minimo de 15 animais (E3, E6 e E9), verifica-se
reducdo no numero de animais em média 25,9% e 37,11% em relacdo aos GC com
minimo 7 e 3 animais, respectivamente. Verifica-se também uma reducdo expressiva
no numero de animais nos arquivos de pediggego numero de grupos de

contemporaneos (Tabela 3) quando se avalia dentro de cada nivel de desvio-padréo.

Tabela 4.Numero de observacdes (N), de grupos de contemporaneos (GC), de animais
no arquivo de pedigree (Ped), estimativas de médias e desvios-padrao para peso aos
210 dias nas diferentes estruturas de dados

Estrutura* N Ped Touros Vacas GC Média DP
El1(2-3) 607658 1079821 29686 508738 49248 184,100 30,9850
E2(2-7) 513894 944924 27086 455230 26479 183,600 28,8714
E3(2-15) 380120 739149 23225 369193 12390 183,800 28,1548
E4(2,5-3) 622915 1098412 29789 514226 49248 183,800 31,2111
E5(2,5-7) 529133 964501 27228 461535 26479 183,300 29,8284
E6 (2,5~ 15) 392031 755646 23376 375017 12390 183,500 29,1947
E7(3,5-3) 628328 1105063 29813 516219 49248 183,600 31,6591
E8(3,5-7) 534546 971442 27262 463760 26479 183,000 30,3874

E9 (3,5-19) 397066 762644 23425 377532 12390 183,100 29,9182
* Entre parénteses (desvio-padrad® minimo de animais por GC); £Diferentes estruturas de dados
Touros = numero de touros em cada estrutura de dados; Vacagrom@vacas em cada estrutura de
dados DP = desvio padrdo; MIN = peso minimo; MAX = peso maximo;

Andlises dentro de desvio-padréao
Nota-se que ndo houve diferenca estatistica dentro de desvio-padrdo ao

comparar a sobreposicdo dos intervalos de credibilidade (IC), entre as variancias
genética aditiva direta (Figur&l e materna (Figurag).

Nao se verifica diferenca estatistica (pela sobreposicdo dos IC) entre as
estruturas dentro dos desvios-padrao 2,5 (E4, E5 e E6) e 3,5 (E7, E8, e E9) para
variancia de ambiente permanente materno (Figura 1C). Entretanto, dentro do desvio-
padréo 2, as estruturas E3 e E1 foram semelhantes a E2, mas diferiram entre si.

Houve reducado acentuada (com diferenca estatistica ao avaliar a sobreposicao
dos IC) nas variancias residuais (Figura 1D) dentro de cada nivel de desvio-padréao

com o0 aumento do numero minimo de animais por GC. Para as estruturas com 2
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desvios-padréo, as reducdes nas variancias residuais foram de 6,24% e 10,41% ao
considerar os aumentos de 3 para 7 e de 3 para 15 anim@8€n@spectivamente.

Ao considerar as estruturas com 2,5 desvios-padrdo, as reduc¢des nas variancias
residuais foram de 4,34% e 8,48%, respectivamente. Para as estruturas com 3,5
desvios-padréo, as redugbes nas variancias residuais foram de 3% e 5,49%,
respectivamente.

Houve reducéo significativa nas variancias fenotipicas (Figura 1E) entre as
estruturas dentro dos desvios-padréo 2 e 2,5 com o0 aumento do nimero minimo de
animais por GC. Porém, as estruturas com 3 desvios-padréo foram semelhantes.

N&o se verifica diferenca estatistica (pela sobreposicao dos IC) para o
valores de herdabilidadg?) (Figura F), herdabilidade materna«# (Figura 1G) e
para coeficiente da relacdo da variancia de ambiente permanente materno com a

variancia fenotipica (pfn (Figura 1H).

Andlises entre os niveis de desvios-padréo
Ao avaliar a variancia genética aditiva direta entre os desvios-padrao

considerados, valores de maior magnitude (com diferenca significativa pela
sobreposicao dos IC) sdo observados ao considerames@asyvios-padrao (2,5 e 3,5)

em relacdo a 2 desvios-padrao. As variancias genética aditiva direta e materns (Figura
1A e 1B) apresentaram maior magnitude ao aplicar 3,5 desvios-padrdo e GC com no
minimo 15 animais (E9).

Constata-se aumento acentuado (com diferenga significativa pela
sobreposicao dos IC) da variancia do efeito de ambiente permanente materas entre
estruturas de dados com aumento do nivel de desvio-padréo, ou seja, maiores valores
de variancia do efeito de ambiente permanente materno foram obtidos com 3,5 desvio-
padréo (Figura 1C).

Houve aumento significativo (pela sobreposicdo dos IC) nas variancias
residuais (Figura 1D) quando foram utilizados diferentes desvios-padrao para remocéao
de outliers. Com o aumento nos niveis de desvios-padrdo verifica-se aumento
significativo nas variancias residuais. As variancias residuais das estruturas com 3,5
desvios-padrédo foram 8,7% e 18,85% maiores que as variancias residuais das
estruturas com 2,5 e 2 desvios-padrao, respectivamente. A estrutura E3 apresentou
menor valor de variancia residual (206,86+1,4512), enquanto que o maior valor foi
verificado na estrutura E7 (276,42+1,4902).

14



Houve aumento significativo (pela sobreposicdo dos IC) nas variancias
fenotipicas (Figura 1E) quando foram utilizados diferentes desvios-padrdo para
remocao de outliers. Maiores variancias fenotipicas foram obtidas com uso de 3,5
desvios-padréo para remocéao de outliers em relacdo aos demais desvios-padréo.

Para os valores de herdabilida@é) (Figura F) e herdabilidade materna
(hw?) (Figura 1G) néo se verifica diferenca estatistica (pela sobreposicdo dos IC).

Para coeficiente da relacdo da variancia de ambiente permanente materno
com a variancia fenotipica (Bin verificam-se diferencas estatisticas (pela
sobreposicao dos IC) ao comparar 2 desvios-padrao com 2,5 e 3,5 desvios padrao,
porém ao comparar 2,5 e 3,5 desvios-padrdo nao houve diferenca entre as estruturas

desses niveis de desvio padréo (Figiia 1

Porcentagem de animais em comum, acuracias e ganhos genéticos
A porcentagem de animais em comum (coincidéncias na classificagdo) entre

as diferentes estruturas de dados ao consid&satos melhores machos e 20% das
melhores fémeas (Top 1_20) e 5% dos melhores machos e 40% das melhores fémeas
(Top 5 40) estdo descritos na Tabela 5. Em ambas as situacdes sdo mantidas
hipoteticamente a maior intensidade de selecdo para os machos em relagdo as fémeas
para garantir uma representacao das intensidades de sele¢éo utilizadas na prética pelos
melhoristas e criadores. Dentro de cada nivel de desvio-padréo, os GC com 0 minimo
3 e 7 animais tiveram maiores porcentagens de animais em comum com médias de
75,07 e 78,34% para os Top 1_20 e Top 5_40, respectivamente. Verificou-se maiores
porcentagens de animais em comum entre as estruturas de dados quando se comparam
os niveis de 2,5 e 3,5 desvios-padréo.

As médias das acuracias dos valores genéticos preditos estdo expressas ha
Tabela 6. Os menores valores médios de acuracia foram encontrados para as estruturas
de dados com 2 desvios-padréo. Entre as demais estruturas, menores diferengas podem
ser notadas, demonstrando que as diferentes estruturas para remoc¢ao de outliers nao
provocam mudancas extremas nas acuracias dos valores genéticos, o que possibilita a
escolha da melhor estrutura com base na maior estimativa de herdabilidade e,

consequentemente, maior ganho genético.
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Figura 1. Estimativas a posteriori: A wariancia genética aditiva direta (ca2); B =
varidncia genética aditiva materna (om?); C = variancia de ambiente permanel

materno (cpm?); D

variancia residual (ce¢?); E = variancia fenotipica (op?); F =

herdabilidade (f); G = herdabilidade maternanf); H = proporcdo da variancia c
ambiente permanente materno em relacdo a variancia fenotipf)ae(psrespectivos
intervalos de credibilidade nas diferentes estruturas de dados
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Tabela 5.Porcentagem de animais em comum entre as diferentes estrutyces (E
dados ao selecionar 1% dos melhores machos e 20% das melhores fémeas (Top 1_20
acima da diagonal principal e 5% dos melhores machos e 40% das melhores fémeas
(Top 5_40) abaixo da diagonal principal

Estrutura* E1 E2 E3 E4 E5 E6 E7 ES E9
E1(2-3) 100,00 76,61 56,72 87,55 73,37 5567 8525 71,70 54,46
E2(2-7) 79,85 100,00 67,47 72,63 8589 64,86 71,12 8322 63,14
E3(2-15) 60,24 68,32 100,00 54,49 63,62 8508 53,79 62,27 81,62
E4(2,5-3) 90,86 70,23 58,35 100,00 78,22 58,35 91,08 76,33 57,09
E5(2,5-7) 77,60 89,51 67,40 81,32 100,00 68,46 76,26 90,15 66,46
E6(2,5-15) 59,55 6852 89,13 61,42 71,08 100,00 57,50 66,83 88,93
E7(3,5-3) 89,25 75,73 57,74 9352 79,74 60,64 100,00 78,67 58,79
E8(3,5- 7) 76,51 87,68 66,38 80,01 92,88 69,89 81,66 100,00 68,74

E9 (3,5-15 58,66 67,31 86,57 60,54 69,62 91,90 6160 71,23 100,00

* Entre parénteses (desvio-padrad® minimo de animais por GC); EDiferentes estruturas de dados;
Top 1_20= 1% dos melhores machos e 20% das melhores fémeas; Top 5_40 = del&f&ados
melhores machos e 40% das melhores fémeas;

Tabela 6.Valores médios de acuracia dos valores genéticos preditos ao considerar as
diferentes estruturas de dados

Estrutura* Média DP Min Max
El (2-3) 0,37 0,11 0,01 0,92
E2 (2-7) 0,35 0,11 0,01 0,89
E3 (2-15) 0,35 0,11 0,01 0,88
E4 (2,5-3) 0,40 0,11 0,01 0,91
E5 (2,5-7) 0,39 0,11 0,01 0,90
E6 (2,5- 15) 0,40 0,12 0,01 0,90
E7 (3,5-3) 0,41 0,11 0,01 0,92
E8 (3,5-3) 0,41 0,11 0,01 0,92
E9 (3,5-3) 0,38 0,11 0,01 0,90

* Entre parénteses (desvio-padad°® minimo de animais por GC); £Diferentes estruturas de dagdos
Média = mé&dia das acuracias para cada estrutura de dados; DP = desvios-padrdo; Min = acurdcia
minima; Max = acuracia maxima,;

Na Figura 2, estdo descritos os valores de ganhos genéticos para diferentes
estruturas de dados paraos Top 1_20 e Top 5_40 melhores animais, demonstrando que
as estruturas E6 e E9 proporcionaram maiores ganhos genéticos, ambas com 5 e 3,34
kg para os Top 1_20 e Top 5_40, respectivamente. Quando se utilizam as estruturas
E6 e E9 sdo obtidos maiores ganhos genéticos. Ao se comparar com a estrutura E1
(menor ganho genético) as diferencas foram de 840 e 660 g para os Top 1_20 e Top
5 40, respectivamente. Ao comparar as estruitBasE9 coma E3 as diferencas em
médias foram de 400 e 310 g para os Top 1_20 e Top 5_40, respectivamente. Quanto

menor a proporcdo de individuos selecionados, maiores foram os ganhos genéticos,
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em raz&o da maior intensidade de selecdo quando se usa Top 1_20 em vez de Top

5_40.

5,50 -
5,00 -
4,50 -
4,00 -
3,50 A
3,00 -
2,50 ~
2,00 ~
1,50 -
1,00 -
0,50 ~

0,00 n T T T T T T T T —
El E2 E3 E4 ES E6 E7 E8 E9

Ganho Genético (kg)

BAG Top1_20 OAG Top 5_40

Figura 2. Ganhos genéticoaG) e intervalo de credibilidade das diferentes
estruturagE) de dados, considerando 1% dos melhores machos e 20% das
melhores fémeas (Top 1)2@ 5% dos melhores machos e 40% das
melhores fémeas (Top 5_40)

Na Tabela 6 estédo descritas as influéncias do niumero de ligagbes genéticas na

estrutura dos dados no teste de conexidade de dados. Nao se verificaram diferencas

entre as estruturas de dados, independente das ligacdes genéticas avaliadas, sendo a

conexidade acima de 99% em todas as estruturas.

Nao foi observado influéncia da conexidade de dados sobre a avaliacao

genética (dados ndo apresentados), os valores encontrados para as estimativas dos

parametros genéticos nas diferentes estruturas de dados foram iguais aos encontrados

comaavaliacdo sem considerar a conexidade entre os dados.
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Tabela 7. Numero de animais (N), porcentagem de animais conectados (%Nc) e
desconectados (%Nd), porcentagem de grupos de contemporaneos (GC), porcentagem
de grupos de contemporaneos conectados (%GCc) e desconectados (%GCd), nimero
de animais no arquivo de pedigree (Ped) e porcentagem de animais no arquivo de
pedigree conectados (%Pedc) e desconectados (%Pedd) nas diferentes estrutura (E) de
dados e ligacdes genétiqhs

Estrutura* Ligacdo N %Nc %Nd GC %GCc %GCd Ped %Pedc %Pedd

L5 607658 99,82 0,18 49248 99,42 0,58 1079821 99,73 0,27
E1(2-3) L10 607658 99,63 0,37 49248 98,82 1,18 1079821 99,50 0,50
L15 607658 99,45 0,55 49248 98,32 1,68 1079821 99,28 0,72
L5 513894 99,93 0,07 26479 99,84 0,16 944924 99,89 0,11
E2(2-7) L10 513894 99,87 0,13 26479 99,70 0,30 944924 99,81 0,19
L15 513894 99,80 0,20 26479 99,53 0,47 944924 99,71 0,29
L5 380120 99,93 0,07 12390 99,86 0,14 739149 99,90 0,10
E3(2-15) L10 380120 99,92 0,08 12390 99,85 0,15 739149 99,89 0,11
L15 380120 99,91 0,09 12390 99,82 0,18 739149 99,87 0,13
L5 622915 99,83 0,17 49248 99,42 0,58 1098412 99,74 0,26
E4(2,5-3) L10 622915 99,64 0,36 49248 98,85 1,15 1098412 99,52 0,48
L15 622915 99,47 0,53 49248 98,34 1,66 1098412 99,30 0,70
L5 529133 99,94 0,06 26479 99,85 0,15 964501 99,90 0,10
E5(2,5-7) L10 529133 99,89 0,11 26479 99,72 0,28 964501 99,83 0,17
L15 529133 99,81 0,19 26479 99,57 0,43 964501 99,72 0,28
L5 392031 99,93 0,07 12390 99,87 0,13 755646 99,90 0,10
E6(2,5-15) L10 392031 99,93 0,07 12390 99,86 0,14 755646 99,89 0,11
L15 392031 99,91 0,09 12390 99,83 0,17 755646 99,87 0,13
L5 628328 99,83 0,17 49248 99,43 0,57 1105063 99,74 0,26
E7(3,5-3) L10 628328 99,65 0,35 49248 98,86 1,14 1105063 99,53 0,47
L15 628328 99,48 0,52 49248 98,35 1,65 1105063 99,31 0,69
L5 534546 99,94 0,06 26479 99,85 0,15 971442 99,90 0,10
E8(3,5-7) L10 534546 99,89 0,11 26479 99,72 0,28 971442 99,83 0,17
L15 534546 99,82 0,18 26479 99,57 0,43 971442 99,72 0,28
L5 397066 99,93 0,07 12390 99,87 0,13 762644 99,90 0,10
E9(3,5-15) L10 397066 99,93 0,07 12390 99,86 0,14 762644 99,89 0,11
L15 397066 99,91 0,09 12390 99,83 0,17 762644 99,87 0,13

* Entre parénteses (desvio-padrad® minimo de animais por GC); £Diferentes estruturas de dados
L5, L10 e 15=5, 10 e 15 lacos genéticos diretos entre grupos de contemporaneectivasgente.

DISCUSSAO

O uso desvio-padrdo como critério de remocgdo de outliers nas avaliagcdes
genéticas permite identificar e remover registros discrepantes, como animais com
desempenhos diferenciados devido a fatores ndo genéticos dentro dos grupos de
contemporaneos (GC), evitando o uso de informacdes incorretas e ocasionar

avaliacbes genéticas viesadas. Assim, ao considerar os intervalos para remocao de
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outliers de 2, 2,5 e 3,5 desvios-padréo sob as condi¢bes de normalidade dos dados,
temse 95,46, 98,76 e 99,96% dos dados, respectivamente. Isso justifica o fato das
estruturas com 3,5 desvios-padréo apresentarem maiores informacdes em selacéo a
demais estruturas de dados. Contudo, a remoc¢ao de dados pelos niveis de desvios-
padrdo é menosxpressiva quando comparado com a remoc¢do de dados baseada no
minimo de animais po&C, isso porque todos os animais que estdo nos GC com
minimo de animais inferior ao estipulado sado removidos.

Observa-se pouca interferéncia dos niveis de desvios-padréo adotados neste
estudo sobre as médias de peso ao desmame (Tabela 4) das diferentes estruturas com
diferercade 1,1 Kg. Isso se deve a particularidade de cada estrutura em que a média
foi calculada em relacdo ao conjunto de dados original. As médias de peso ao
desmame encontradas neste estudo correspondem as médias encontradas na literatura
que variaram de 172,54+24,24 & 187+28 Kg (Cyrillo et al., 2004; Yooko et al., 2007,
Boligon et al., 2008; Boligon et al., 2010; Yooko et al., 2010; Aradjo et al., 2011;
Laureano et al., 2011; Faria et al., 20ldpes et al., 2013Araujo et al., 2014).

As estruturas com minimo de 15 animais por GC dentro de cada nivel de
desvio-padrdo, permite maior captacao da variancia genética aditiva direta e materna
(Figuras 1A e 1B). Em contrapartida, proporciona menores variancias de ambiente
permanente materno e residuais (Figuras 1C e 1D), o que resulta em menores
variancias fenotipicas (Figura 1E) e, consequentemente, maiores valores das
estimativas de parametros e ganhos genéticos. Por outro lado, o uso minimo de 3
animais por GC proporciona menor captacdo da variancia genética aditiva direta,
aumentandavariancia residual e reduzindo os valores das estimativas de parametros
e ganhos genéticos. Portanto, ndo se recomenda o uso de apenas 3 animais por GC na
estruturacdo dos dados para avaliagdo genética. O uso de GC com minimo de 15
animais dentro de cada nivel de desvio-padréo resulta em estruturas de dados com
menor numero de animais em relacdo as demais estruturas (com minimos de 3 e 7
animais por GC) e proporciona maior captacao da variancia genética aditiva e menores
efeitos de ambiente como comprovado pela relagdo da variancia residual com a
variancia fenotipica fe= 6¢?/ o), como demonstrado no ANEXO B.

Ao considerar as estruturas entre os niveis de desvios-padréo (2, 2,5 e 3,5)
verifica-se que as variancias genéticas aditivas direta e materna aumentaram a medida

gue se aumentam os desvios-padrdo. Porém, ha também aumento nas variancias de
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ambiente permanente materno e residual, 0 que mantém os valores de herdabilidade
constantes entre os diferentes niveis de desvios-padréo.

A variacdo no numero total de animais permite uma redistribuicdo das
variancas entre as estruturas. Assim, as estruturas com maiores niveis de desvios-
padrdo (2,5 e 3,5) proporcionam maiores variancias genéticas aditivas direta e materna
e menores variancias para os efeitos de ambiente permanente materno e residual.
Baseado nessa redistribuicdo, pode-se inferir que as estruturas com 2 desvios-padréo
ou com minimo de 3 animais por GC ndo seriam recomendadas para avaliacao genética
dos animais dessa populagao.

Maiores valores de herdabilidade?)(f{Figura 1F) foram estimados nas
estruturas de dados E3, E6 e E9 devido principalmente & combinacdo de maiores
variancias genéticas aditiva e menores variancias residuais (Figura 1A e 1D) quando
comparadas com as demais estruturas. Isso demonstra que ao se utilizar o minimo de
15 animais por GC nas avaliacfes genéticas maiores ganhos genéticos sao obtidos
(Figura 2).

Boligon et al., (2009) e Boligon et al., (2010), ao utilizarem 3 desvios-padréo
para remocédo de outliers e GC com o minimo de 4 animais nas avaliagbes genéticas
para peso ao desmame em bovinos da raca Nelore, encontraram vad0®8)h
superioes aos encontrados em todas as estruturas de dados avaliadas neste estudo.
Porém, para os valores de variancias genéticas aditivas direta e materna, Boligon et al.
(2009) encontraram valores superiore$ £ 200,00 es = 50,00) aos encontrados
neste estudo, mas Boligon et al., (2010) encontraram vatgf €89,02, proximo ao
valor encontrado na estrutura EQg,;, = 29,98, inferior aos valores encontrados em
todas estruturas avaliadas neste estudo.

Yooko et al., (2010), ao utilizarem GC com minimo de 8 animais e 3 desvios-
padrdo para remocdo de outliers, encontraram valored de 6,22 e Silva et al.
(2013), ao utilizarem GC com minimo de 9 animais, encontraram valoreésdge h
0,13. Os valores de kle ambos os trabalhos, bem como os valore$ eiedontrados
neste estudo sao inferiores aos de outros trabalhos encontrados na literatura com
diferentes critérios para remoc&o de outliers, com os valoréssdedndo de 0,23 a
0,61 (Boligon et al., 2008; Boligon et al., 2009; Boligon et al., 2010; Araujo et al.,
2011; Laureano et al., 2011; Lopes et al., 2013; Araujo et al., 2014).

Faria et al. (2011), ao utilizar enfoque Bayesiano e eliminar GC com menos

de 4 animais encontraram maiores valores t€0IB3) e de & (0,26) quando
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comparados aos obtidos neste estudo. Maiores estimativagizih e de & (0,27)
também foram obtidas por Matos et al., (2013) quando comparadas aos obtidos neste
estudo, os autores utilizana3 desvios-padrao para remocéo de outliers e GC com
minimo de 7 animais.

Os valores de f encontrados neste estudo foram semelhantes aos valores
encontrados por Boligon et al., (2010) que utilizaram 3 desvios-padrao para remocéao
dos outliers e GC com minimo de 4 animais. Os valoresntiengontrados neste
estudo, também foram semelhantes aos valores encontrados por Laureano et al., (2011)
e Lopes et al. (2013), ambos utilizaram GC com minimo de 3 ani@iko et al.,

(2004), ao utilizar 3 desvios-padréo para remocao de outliers, encontrrhOA,
entretanto, Silva et al., (2013), ao utilizar o minimo de 9 animais por GC, encontraram
hm?=0,03, valores inferiores aos encontrados em todas estruturas analisadas neste
estudo.

Mesmo que os critérios para remocao de outliers e forma¢@€ dejam
padronizados para as avaliacdes genéticas, os parametros genéticos a serem estimados
podem ser diferentes. Isso ocorre em razdo dos parametros serem inerentes a cada
populacdo e as circunstancias de ambientes as quais os individuos avaliados estao
inseridos (Falconer e Mackay, 1996). Assim, estimativas de parametros genéticos com
maiores acuracias poderiam ser encontradas nas avaliacbes genéticas ao se utilizar
critérios para remocao de outliers e formacaG@adequados para cada estrutura de
dados.

Ao considerar a selecd8&dos melhores machos e 20% das melhores fémeas
(Top 1_20) e a selecéo de 5% dos melhores machos e 40% das melhores fémeas (Top
5 40), verificou-se um acréscimo de, em média, 33,27% no ganho genético para os
Top 1 20 em relacdo ao Top 5 40, devido a menor proporcdo de individuos
selecionados e, consequentemente, maior intensidade de selecdo empregada. As
limitacdes no nimero minimo de animais por GC influenciam no ganhoaqeaéis
estruturas de dados com o minimo de 15 animais por GC sédo as mais recomendadas
na avaliagdo genética por proporcie@rar maiores ganhos genéticos.mE
contrapartida, as estruturas de dados com o minimo de 3 animais por GC apresentam
menores ganhos genéticos. Isso esta relacionado ao conceito estatistico de amostragem
da populacéo, ou seja, ao considerar maior numero de animais por GC, maior sera a
amostra tomada ao acaso de uma populagao e assim maior a representatividade dos

parametros estimados para tal populacdo (Oliveira, 1995).
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As estruturas de dados com 2,5 desvios-padrdo apresentaram maiores
porcentagens de animais em comum com as demais estruturas (2 e 3,5) por serem
intermediarias. As estruturas com o minimo de 7 animais QOr também
apresentaram maiores porcentagens de animais em comum com as demais jestruturas
consequentemente, men®@orcentagens de animais em comum foram verificadas
entre as estruturas com minimo de 3 e 15 animais por GC. A porcentagem de animais
em comum permite compreender a importancia do estudo dos outliers e as formas
adotadas para remocao destes, mostrando ainda, que a remocao de outliers utilizando
de forma empirica valores de desvios-padrdo e numero minimos de animais por GC,
sem a investigagdo profunda, como tem sido empregada, pode influenciar nas
avaliacdes genéticas.

A alta conexidade entre os GC é reflexo da boa qualidade na estrutura de
dados. Sendo assim observa-se baixa porcentagem de GC isolados. Pode ser verificado
que mesmo entre 0s lagcos genéticos considerados o nivel de conexidade continua
muito alto (Tabela 6). Devido a alta qualidade dos dados, ndo houve influéncia da
conexidade de dados sobre as avaliacbes genéticas em relacéo as estruturas de dados
analisadas sem avaliacdo da conexidade de dados. A justificativa para a boa estrutura
dos dados é a comercializacdo intensa de sémen de touros provados. Assim, a troca de
material genético entre os criadoesgaquisicdo em comum de um mesmo reprodutor

emdiversas propriedades favorece essa boa estrutura nos dados e maior conexidade.

CONCLUSOES

Os diferentes critérios para formacdo de grupos de contemporaneos
influenciaram na estrutura dos dados e na avaliacdo genética. O uso de critérios para
remocéao de outliers com 2 desvios-padréo e grupos de contemporaneos com minimo
de 3 animais proporcior@n menores estimativas de parametros genétfizaso de
critérios para remocdo de outliers com 2,5 e 3,5 desvios-padrdo e grupos de
contemporaneos com minimo de 15 animais proporcionaram maiores estimativas de
parametros genéticos, porém resulta em maior perda de registros. Os dados apresentam
boa qualidade na estrutura em funcdo da alta conexidade existente entre os grupos de

contemporaneos.
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ANEXOS

ANEXO A - Graficos para andlises de convergéncia dos parametros
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Figura 3. Estimativas de varidancias genctica aditiva direta (A), genética aditiva materna (B),
de ambiente permanente materno (C), residual (D), fenotipica (E) herdabilidade (),
herdabilidade materna (G) e a propor¢do da variancia de ambiente permanente materno em
relagdio & variancia fenotipica (H) em relagdo as cadeias para estrutura de dados com 2
desvios-padrdo € minimo de 3 animais por grupos de contemporineos (E1)
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(B), de ambiente permanente materno (C), residual (D), fenotipica (E) herdabilidade (F},
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relagiio a varkincia fenotipica (H) em relagdo as cadeias para estrutura de dados com 3,5
desvics-padrio e minimo de 7 animais por grupos de contemporineos (E8)
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Figura 11, Estimativas de variancias genetica aditiva direta (A), genética aditiva materna
(B}, de ambiente permanente materno (C), residual (D), fenotipica (E) herdabilidade (F),
herdabilidade materna (G) e a proporgiio da variancia de ambiente permanente materno em
relaciio a variancia fenotipica (H) em relagio as cadeias para estrutura de dados com 3.5
desvios-padrio ¢ minimo de 135 animais por grupos de contemporianeos (E9)
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ANEXO B - Tabela com variancias genéticas aditivas diretas e maternas, de ambiente

permanente materno, residuais, fenotipicas, valores de herdabilidade, herdabilidade
materna, propor¢cdo da variancia de ambiente permanente materno em relacdo a
variancia fenotipica e proporcgédo da variancia residual em relacéo a variagéo fenotipica
para as diferentes estruturas de dados

Tabela 8. Variancias genéticas aditivas diretas’ e maternaso(:?), de ambiente
permanente maternegy?), residuaisds?), fenotipicas€y?), valores de herdabilidade
(W), herdabilidade maternanf), proporcdo da variancia de ambiente permanente
materno em relacdo a variagdo fenotipica?jpenproporcéo residual em relacédo a
variacado fenotipica fgpara as diferentes estruturas de dgHo)s

Estruturas 64’ om? Gpm2 oe’ 6p2 h? hm? me e
El 60,21 30,06 63,39 230,90 384,57 0,16 0,08 0,17 0,60
E2 61,25 30,91 60,53 216,49 369,18 0,17 0,08 0,16 0,59
E3 64,17 31,67 56,31 206,86 359,02 0,18 0,09 0,16 0,58
E4 70,36 36,16 77,00 256,25 439,77 0,16 0,08 0,17 0,58
E5 73,51 37,71 76,52 245,12 432,86 0,17 0,09 0,18 0,57
E6 76,27 40,11 72,23 234,53 423,15 0,18 0,09 0,17 0,55
E7 74,80 40,21 8290 276,42 47432 0,16 0,09 0,17 0,58
E8 78,22 42,22 83,66 268,13 472,24 0,17 0,09 0,18 0,57
E9 82,65 44,90 82,559 261,25 471,39 0,17 0,09 0,17 0,55
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