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CONSIDERAÇÕES INICIAIS 1

2

As raças de origem indiana são as mais utilizadas na pecuária de corte nacional 3

devido à capacidade de adaptação às condições extensivas de criação e ao baixo nível 4

tecnológico encontradas na maioria dos rebanhos. Dentre elas, a raça Nelore é a que 5

representa cerca 80% do contingente populacional de bovinos criados no Brasil. No 6

entanto, esta raça apresenta grandes diferenças quanto ao potencial de crescimento dos 7

animais entre regiões produtoras devido às diferenças climáticas, de nutrição, manejo, 8

sistemas de criação, potencial genético do rebanho, entre outros. Além disso, os animais 9

zebuínos, como o Nelore, têm se mostrado tardios quando comparados com raças 10

européias, bastante especializadas na produção de carne, resultando em animais com 11

idades avançadas ao abate e pesos elevados, disponibilizando para o mercado um 12

produto de baixa qualidade.13

Porém, muitas fazendas vêm se aperfeiçoando na produção de carne bovina, 14

assim, os produtores têm procurado novas tecnologias que possibilitem o aumento da 15

rentabilidade do sistema de produção. Para tanto, têm transformado as fazendas em 16

empresas, contando com assessorias de profissionais especializados na área de 17

melhoramento genético e adequando os sistemas de produção às suas condições. 18

Os programas de seleção vêm se tornando ferramenta bastante utilizada por 19

serem o recurso que pode modificar o potencial genético dos rebanhos por meio de 20

seleção. O objetivo de tais programas é avaliar geneticamente os animais, identificar os 21

superiores e selecioná-los para serem pais das próximas gerações, para que se obtenha o 22

máximo de progresso genético nas características de importância econômica. 23

Para que os animais sejam avaliados, os valores das características ou fenótipos 24

são coletados e analisados, geralmente, no âmbito nacional e abrangem registros de 25

animais oriundos de ambientes distintos, com grande variação de região geográfica, 26

manejos alimentares e manejos sanitários, o que pode causar diferenças na média de 27

produção e na variância fenotípica das características. Esta situação conduz a diferenças 28

na estimativa de componentes de (co)variância e, conseqüentemente, diferenças na 29

estimativa de parâmetros genéticos (Balieiro et al., 2004a).30

Na maioria dos programas de melhoramento, os valores genéticos são estimados 31

usando a metodologia de modelos lineares mistos, sob modelo animal, cuja solução das 32
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equações para os efeitos aleatórios é conhecida como BLUP (Melhor Preditor Linear 1

Não-Viesado). Estas predições têm propriedades de mínima variância do erro de 2

predição e de serem não viesadas se o modelo for corretamente aplicado. Além disso, 3

partem do pressuposto que as variâncias genética e residual são homogêneas. Porém, na 4

prática, existem evidências de que as soluções para os valores genéticos nem sempre são 5

não-viesadas, por violarem a pressuposição de homogeneidade de variâncias. Em vários 6

estudos (Boldman & Freeman, 1990; Van Der Werf et al., 1994; Reverter et al., 1997; 7

Araújo et al. 2001; Campêlo et al., 2003; Varkoohi et al., 2006) variâncias genética, 8

residual e de ambiente permanente foram heterogêneas para características produtivas. 9

Um dos principais problemas dos componentes de variâncias heterogêneos na 10

avaliação genética é que animais acima da média podem ser superavaliados nos 11

rebanhos com maior variação e, como resultado, maior proporção de animais 12

provenientes desses rebanhos serão selecionados (Varkoohi et al., 2006).13

Este fato é de extrema importância na avaliação de touros jovens, uma vez que 14

esses animais têm seus valores genéticos estimados com base na média de seus pais e, 15

de acordo com Wilhelm et al. (1989) citado por Van Der Werf et al. (1994), 16

freqüentemente, tais valores são considerados maiores que os valores genéticos 17

baseados no teste de progênie do próprio animal. Esse viés no valor genético conduz a 18

seleção errônea de animais causando atraso no progresso genético dos rebanhos que 19

utilizaram tais touros jovens como reprodutor.  20

Carneiro et al. (2006), em estudo de simulação, afirmaram que mesmo para os 21

dados com 100% de conexidade genética entre rebanhos, a predição dos valores 22

genéticos para vacas e touros jovens foi muito afetada pela presença da heterogeneidade 23

de variâncias genética e/ou fenotípica. 24

Diferenças de manejo, de condições climáticas, de regiões geográficas, de 25

sanidade, de ano de nascimento, de variabilidade genética dentro do rebanho, entre 26

outras, têm sido citadas como fonte de heterogeneidade de variâncias. Resultados de 27

pesquisa têm mostrado que a desconsideração das diferenças de variabilidade entre 28

rebanhos, ou mesmo entre outros níveis de estratificação dos dados adotados, têm 29

levado a concentração de animais selecionados em rebanhos com expressão de maior 30

variabilidade fenotípica (Campêlo et al., 2003). 31
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Inúmeros métodos têm sido propostos para eliminar a heterocedasticidade, tais 1

como: diferentes tipos de transformações dos dados (Everett et al., 1982; Campêlo et al., 2

2003; Balieiro et al., 2004b; Varkoohi et al., 2006), ponderação da observação pelo 3

desvio-padrão fenotípico ou residual (Visscher et al., 1991; Carvalheiro et al., 2002), 4

consideração de cada efeito aleatório em diferentes ambientes como características 5

independentes (Gianola et al., 1992; Torres et al., 2000; Araújo et al., 2001), pré-ajuste 6

dos dados (Urioste et al., 2003), equações de modelos mistos multiplicativas  7

(Reverter et al., 1997; Carvalheiro et al., 2002), modelos de regressão aleatória  8

(Nobre et al., 2003; Tsuruta et al., 2004; Hickey et al., 2006) e também a utilização de 9

modelos robustos que têm sido aplicados utilizando-se métodos Bayesianos  10

(Santos, 2003; Madureira, 2004; Pereira, 2004). 11

No entanto, a maioria destes estudos foi realizada utilizando-se dados de bovinos 12

leiteiros, sendo escassos os estudos do efeito da heterogeneidade de variâncias em 13

bovinos de corte. Como grande parte dos rebanhos nacionais é composta por bovinos 14

Nelore, tanto puros como cruzados, é de fundamental importância para o progresso 15

genético dos nossos rebanhos, assim como para o desenvolvimento da pecuária 16

nacional, que sejam avaliados os efeitos da heterogeneidade de variância dos rebanhos 17

de corte brasileiros, já que é sabido que diferenças nas condições de clima, manejo, 18

sanidade e raças utilizadas são fonte de heterogeneidade. Além disso, é muito 19

importante a avaliação de novas técnicas de estimativas dos componentes de variância, 20

no intuito de se predizerem valores genéticos e, conseqüentemente, DEP’s, de maneira 21

mais acurada, para que o produtor tenha mais garantia em relação aos reprodutores que 22

está escolhendo para melhorar o seu rebanho. 23

24

25

1. Estimação de Componentes de (Co)Variâncias 26

27

Nos sistemas de criação de gado de corte que visam maximizar a produção, a 28

seleção é uma das ferramentas mais importantes a serem adotadas pelo pecuarista 29

moderno. Para que se tenha sucesso com a seleção baseada em programas de 30

melhoramento do rebanho é de fundamental importância que se conheçam os 31

parâmetros genéticos da população. A falta de precisão nas estimativas de 32
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herdabilidades, correlações genéticas e fenotípicas pode reduzir a eficiência dos 1

critérios de seleção.  2

Os parâmetros genéticos são obtidos com base em estimativas de componentes 3

de (co)variância, e assim, o aperfeiçoamento dos métodos de estimação têm sido 4

constante preocupação dos pesquisadores, pois a acurácia das estimativas de tais 5

parâmetros depende também da acurácia da estimativa dos componentes de 6

(co)variância, e esta por sua vez depende do método de estimação, do modelo utilizado 7

e do conjunto de dados que se dispõe analisar (Eler, 1994).8

Vários métodos de estimação têm sido propostos e as implementações vêm 9

acontecendo à medida que novas técnicas e tecnologias computacionais são 10

desenvolvidas, juntamente com o desenvolvimento da capacidade de processamento e 11

velocidade dos computadores. 12

Inicialmente, a técnica de análise de variância (ANOVA) era o método de 13

estimação de componentes de variância passível de aplicação e consistia em igualar os 14

quadrados médios de cada efeito às respectivas esperanças, obtendo-se os componentes 15

de variância. No entanto, esse método requeria que os dados fossem balanceados, o que, 16

geralmente, não ocorre em melhoramento animal. Quando os dados são desbalanceados 17

a solução de quadrados mínimos não é única. 18

Para solucionar este problema, Henderson (1953) propôs modificações ao 19

método de ANOVA, as quais ficaram conhecidas como Método I, II e III de Henderson. 20

Estas metodologias, entretanto, apresentam vários inconvenientes. O método I apresenta 21

a propriedade de não tendenciosidade somente quando o modelo é aleatório e os efeitos 22

são não correlacionados. O método II, por sua vez, pode ser aplicado a modelos com 23

efeitos fixos e aleatórios e consiste em corrigir as observações para o efeito fixo por 24

quadrados mínimos simples, ignorando o efeito aleatório e então, o método I é aplicado 25

aos dados corrigidos para estimar as variâncias. Porém, esse método não pode ser 26

aplicado em modelos que contenham interações de efeitos fixos e aleatórios, ou efeitos 27

aleatórios aninhados em efeitos fixos. Já o método III foi proposto para solucionar este 28

problema, todavia, apresenta estimativas viesadas quando ocorrem mudanças na 29

freqüência gênica, quer ao acaso em pequenas populações, quer em grandes populações 30

em função da seleção. 31
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Apesar dos problemas citados, tanto o método de ANOVA como os métodos de 1

Henderson, foram bastante utilizados devido aos recursos computacionais disponíveis 2

na época. O método III foi empregado até finais da década de 80. Outro inconveniente 3

destes estimadores era a obtenção das estimativas de componentes de variância fora do 4

espaço paramétrico, o que produzia estimativas negativas. 5

Com os avanços computacionais, o método da Máxima Verossimilhança (ML) 6

passou então a ser empregado, porém ainda com limitações computacionais, 7

restringindo sua aplicação a pequenos conjuntos de dados. 8

9

10

1.1 Máxima Verossimilhança e Máxima Verossimilhança Restrita11

12

O Método da Máxima Verossimilhança (Maximum Likelihood – ML) de 13

estimação de componentes de variância em modelos lineares mistos foi proposto por 14

Hartley & Rao (1967). O método consiste em maximizar a função densidade de 15

probabilidade das observações em relação aos efeitos fixos e aos componentes de 16

variância dos efeitos aleatórios do modelo.17

Esse método fornece sempre estimativas não negativas de componentes de 18

variância, bem como elimina o viés atribuído às mudanças de freqüências gênicas, se o 19

parentesco entre os indivíduos for considerado (Lopes et al., 1998). Entretanto, não leva 20

em consideração a perda de graus de liberdade resultante da estimação de efeitos fixos 21

em um modelo misto, o que pode resultar na subestimação da variância do erro 22

causando um viés na estimativa. 23

Com o propósito de corrigir este inconveniente, Patterson & Thompson (1971) 24

propuseram uma modificação no método, denominada de Máxima Verossimilhança 25

Restrita (Restricted Maximum Likelihood – REML). Neste método, somente a porção da 26

função densidade de probabilidade que é independente dos efeitos fixos é maximizada, 27

elimindo o viés causado pela estimação dos efeitos fixos. 28

Inicialmente, o método REML foi pouco utilizado porque demandava alta 29

capacidade de memória e velocidade dos recursos computacionais. Todavia, o 30

considerável avanço na área de informática, bem como a adaptação e a implementação 31
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de algoritmos mais eficientes permitiram que este método fosse amplamente difundido 1

em melhoramento animal, sendo utilizado até hoje.  2

O processo de utilização do sistema de equações do REML, de forma iterativa, é 3

denominado algoritmo EM (Expectation Maximization) e o esforço computacional está 4

na inversão da matriz V, que inclui os componentes de variância a serem estimados.  5

Smith & Graser (1986) e Graser et al. (1987) propuseram, então, um algoritmo 6

para estimação de componentes de (co)variância em análise de característica única 7

utilizando modelo animal que não envolvia a derivação da função densidade de 8

probabilidade, em relação aos componentes de variância, para o estabelecimento do 9

sistema de equações a ser utilizado no processo iterativo. Este algoritmo ficou 10

conhecido como DF (Derivative Free – Livre de derivadas). Posteriormente, Karin 11

Meyer em inúmeros trabalhos desenvolvidos na década 90, utilizou estes procedimentos 12

para construir uma série de programas denominados DFREML (Derivative Free 13

Restricted Maximum Likelihood).14

Após a criação e adaptação do algoritmo livre de derivadas, Boldman &  15

Van Vleck (1991) desenvolveram novo algoritmo para obtenção de componentes de 16

(co)variância em análise de característica única ou múltipla. Adaptaram a técnica de 17

fatoração ou decomposição de Cholesky, acoplada ao conjunto de rotinas para solução 18

de matrizes esparsas, denominado SPARSPAK (George et al., 1980) e desenvolveram 19

rotinas específicas para a incorporação de restrições aos parâmetros relativos aos efeitos 20

fixos, que culminaram no programa MTDFREML (Multiple Trait Derivative Free 21

Restricted Maximum Likelihood). Assim, houve uma boa redução no tempo de 22

processamento das analises. Seguindo a mesma tendência de se obter programas mais 23

eficientes computacionalmente, Meyer (1993) incorporou o software SPARKSPAK e a 24

fatoração de Cholesky à versão original do DFREML, tornando-o mais rápido. 25

Na mesma época, o professor Ignancy Misztal e colaboradores, da Universidade 26

da Geórgia, Athens – USA, também começaram a desenvolver novos programas 27

aplicáveis ao melhoramento animal, porém, com outro enfoque. Como os modelos 28

utilizados estavam sempre sendo atualizados, os programas também necessitavam de 29

atualização. No entanto, segundo Misztal (1994), a maioria dos programas 30

desenvolvidos até então estava focado na eficiência em termos de rapidez de 31

convergência. Já o objetivo da equipe do professor Misztal estava, não só na eficiência 32
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computacional, mas também na facilidade de atualização utilizando melhores 1

linguagens de programação, as quais usavam os mesmos algoritmos, porém, de forma 2

mais simples e mantendo a eficiência. Foi então, em 1997, que tais pesquisadores 3

lançaram um programa denominado BLUPF90, o qual foi desenvolvido em linguagem 4

Fortran90, e não Fortran 77 como a maioria dos programas da época, tornando-o menos 5

complexo e tão eficiente quanto. 6

O BLUPF90 suporta modelos de características múltiplas com dados perdidos, 7

diferentes modelos por característica, regressão aleatória, arquivos de pedigree 8

separados e efeito de dominância. Posteriormente, com a adição de uma subrotina e 9

mais algumas pequenas mudanças no programa principal, o BLUPF90 foi convertido no 10

REMLF90, um programa que estima componentes de variância utilizando o algoritmo 11

EM acelerado (acelereted EM), o qual usa um tipo de extrapolação para atingir a 12

convergência mais rápido (Misztal, 2004). 13

Em 1999, Shogo Tsuruta propôs uma modificação no REMLF90, utilizando o 14

algoritmo Average-Information como uma segunda derivada da função de 15

verossimilhança (Jensen et al., 1996), ao invés do algoritmo EM, proporcionando, na 16

maioria dos casos, a convergência com maior rapidez. O novo programa ficou 17

conhecido como AIREMLF90. 18

A estimação de componentes de variância pelo método REML, como já 19

discutido anteriormente, consiste em maximizar a função densidade de probabilidade 20

referente aos efeitos aleatórios. Segundo Misztal (2004), esta maximização pode ser 21

categorizada pelo uso de derivadas da função de verossimilhança da seguinte forma: 22

método Livre de deridadas (derivative Free), o qual não envolve a obtenção de 23

derivadas; método da primeira derivada, que utilizando a técnica de matrizes esparsas se 24

torna de fácil resolução; e o método da segunda derivada de REML, o qual não pode ser 25

facilmente computado usando as técnicas de matrizes esparsas porque requer a inversão 26

de elementos fora da diagonal da matriz C. Jensen et al. (1996) mostraram que a média 27

da segunda derivada e sua esperança resultam no cancelamento destes termos que são 28

difíceis de computar. Thompson chamou este método de “Average Information” REML.29

Recentemente, métodos bayesianos vêm sendo utilizados como opção para 30

solução de problemas relacionados a avaliação do mérito genético em populações 31

animais. A aplicação de métodos de Markov Chain Monte Carlo – MCMC, dentre os 32
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quais se destaca a Amostragem de Gibbs (Gibbs Sampling – GS), pode ser utilizada 1

como ferramenta, de forma a propiciar uma inferência bayesiana. A amostragem de 2

Gibbs é uma técnica de integração numérica por simulação, muito usual em situações 3

em que a integração analítica completa é impossível. Esta técnica é aplicável a 4

estimação de componentes de variância e permite, por suas propriedades, a inferência 5

bayesiana.6

7

8

1.2 Inferência Bayesiana  9

10

Em conseqüência da publicação “An essay towards solving a problem in the 11

doctrine of changes” atribuída ao Reverendo Thomas Bayes e comunicado a Royal 12

Statistical Society após sua morte por Richard Price em 1763 (Bayes, 1763) seu nome 13

caracteriza uma metodologia estatística moderna: a Estatística Bayesiana. 14

O “Teorema de Bayes” estabelece que dado um vetor não observável  e um 15

vetor de dados observáveis y, com distribuição de densidade de probabilidade conjunta 16

p(y, ), da teoria básica de probabilidades tem-se que: p(y, )=p(y| ) p( )=p( |y)p(y), 17

onde, p( ) e p(y) são as densidades de probabilidade marginais de  e y, 18

respectivamente. 19

Das igualdades acima pode ser obtido que: 
yp

pyp
yp20

Uma forma equivalente da expressão anterior omite o fator p(y), o qual não 21

depende de  e, com y fixo, pode ser considerado constante, fornecendo a denominada 22

densidade a posteriori não-normalizada, que é dada pela parte da direita da expressão: 23

24

                                                        p( y) p( )p(y )                                              [1] 25

26

27

onde,28



10

p( ) - densidade de probabilidade a priori de , a qual reflete o grau de conhecimento 1

acumulado sobre os possíveis valores de , antes da obtenção de informações 2

contidas em y; 3

p(y ) - modelo amostral - função de verossimilhança L( y), se visto como função de 4

, com y fixo, que representa a contribuição de y ao conhecimento de ; e, 5

p( y) - densidade de probabilidade a posteriori de , a qual inclui o grau de 6

conhecimento prévio sobre  “atualizado por informações adicionais” contidas 7

em y; 8

 - operador proporcional a; 9

A teoria bayesiana, portanto, baseia-se em probabilidades condicionais 10

(Lee, 1989). De modo geral a idéia é, após considerar os dados y, a confiança inicial 11

sobre um determinado parâmetro  irá depender da confiança posta na distribuição p( )12

adicionada da informação revelada pelos dados sobre cada valor possível de , ou seja, 13

p(y ). Desta forma, a relação “A Posteriori  Inicial x Verossimilhança”, sumariza a 14

aplicação do Teorema de Bayes, mostrando que pode-se atualizar conhecimento 15

levando-se em conta os dados disponíveis. 16

Inferências sobre  são feitas a partir de densidade de probabilidade a posteriori,17

sendo que a expressão [1] proporciona a estrutura básica geral para a estimação dos 18

parâmetros contidos em .19

A distribuição dos dados (y) depende, em muitas situações, não somente de um 20

conjunto de parâmetros de interesse (por exemplo, 1), mas também de outros 21

parâmetros incidentais ou nuisance (por exemplo, 2). Nestes casos 22

23

p( 1, 2 y) p(y 1, 2) p( 1, 2),24

25

onde, p( 1, 2 y) é a densidade posterior conjunta de probabilidade de 1 e 2.26

27

Inferências e obtenção de estimativas envolvendo 1 são geralmente realizadas 28

com base na distribuição posterior marginal de 1:29
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,y,pyp 2211

2

                                               [2] 1

2

Como pode ser observada, a distribuição marginal posterior é uma média 3

ponderada da distribuição condicional de 1 dado 2.4

Uma das maiores dificuldades técnicas na implementação de métodos 5

bayesianos tem sido a “marginalização” expressa em [2] (Sorensen, 1996). Geralmente, 6

a obtenção de distribuições marginais por processos analíticos, ou mesmo pelo emprego 7

de métodos usuais de integração numérica, é impossível (Gianola, 1996). Algumas 8

soluções para esse tipo de problema são sugeridas como, por exemplo, a aproximação 9

normal (ou mesmo utilizando a distribuição t de Student) ao redor da moda de p( y)10

(Tanner, 1993), ou a utilização de Métodos de Monte Carlo, mais especificamente 11

Cadeias de Markov, para a simulação de valores de distribuição estacionária que 12

converge para p( y) (Gelfand & Smith, 1990; Gilks et al., 1996). 13

A introdução de métodos de Monte Carlo baseados em cadeias (seqüências) de 14

Markov, denominados MCMC (do inglês Markov Chain Monte Carlo), tem contribuído 15

substancialmente no sentido de viabilizar a implementação da inferência bayesiana 16

(Sorensen, 1996). Os métodos MCMC constituem uma família de processos iterativos 17

para aproximar a geração de amostras de distribuições multivariadas (em processos 18

Monte Carlo, em propriedades das cadeias de Markov). A amostragem de Gibbs é um 19

desses métodos. 20

21

22

1.2.1 Amostragem de Gibbs 23

24

A amostragem de Gibbs é um procedimento de integração, usado na obtenção 25

das distribuições conjuntas e marginais de todos os parâmetros do modelo, por meio da 26

reamostragem de todas as distribuições condicionais da Cadeia de Markov (Gelfand & 27

Smith, 1990). Também é uma técnica para obter, de forma indireta, amostras aleatórias 28

de uma distribuição (marginal), sem a necessidade de se calcular a densidade de 29

probabilidade (Casela & George, 1992). 30
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O processo de amostragem de Gibbs é um caso especial do algoritmo de 1

Metropolis-Hastings executado por meio da geração de amostras aleatórias a partir de 2

distribuições multivariadas (Chib & Greenberg, 1995). Inicialmente descrito por  3

Geman & Geman (1984), o método cria vetores aleatórios pela amostragem das 4

distribuições condicionais posteriores conjuntas de todos os parâmetros aleatórios do 5

modelo. O vetor de observações que é obtido a cada iteração, depois de alcançada a 6

convergência, constitui uma amostra aleatória da distribuição conjunta de interesse. 7

O amostrador de Gibbs é um método de amostragem condicional alternada 8

definido em termos de subvetores de  (Geman & Geman, 1984). 9

Rosa (1998) apresenta a suposição de que um vetor  possa ser dividido em r 10

componentes ou subvetores, ou seja,  = ( ’1, ’2, ... , ’r). Desta forma, cada iteração 11

do amostrador de Gibbs consiste em simular valores de cada subvetor de ,12

condicionalmente a todos os valores dos outros subvetores, totalizando k simulações 13

para cada iteração completa de ciclo. Assim, para dado valor inicial arbitrário 14

')0(
r

)0(
2

)0(
1

)0( ',...,',' , inicia-se a primeira iteração do amostrador de Gibbs 15

simulando-se novo valor para 1 , )1(
1 , condicionalmente aos valores )0(

r
)0(

3
)0(

2 ,...,, ,16

seguindo-se de um novo valor para 2 , )1(
2 , condicionalmente a )1(

1r
)1(

3
)1(

1 ,...,, , para se 17

completar a primeira iteração do processo e assim por diante. 18

Pode-se demonstrar que após grande número de iterações, a seqüência de valores 19

gerados por meio do amostrador de Gibbs irá convergir para uma distribuição 20

estacionária igual a p( y), ou seja, após convergência, cada valor de  obtido pelo 21

amostrador de Gibbs é um valor simulado da distribuição conjunta de seus elementos. 22

Caso se tenha interesse na distribuição marginal de determinada função dos 23

parâmetros r21 ,...,,gg , após a obtenção da convergência do amostrador, a 24

avaliação de g(.) para cada valor de  simulado propicia valores de , os quais podem 25

ser utilizados para estimação de densidade, utilizando-se, por exemplo, algum método 26

de estimação por meio de núcleo (Kernel) (Rosa, 1998).  27

Segundo o mesmo autor, tal tipo de aproximação, evidentemente, apresenta-se 28

tanto melhor quanto maior o número de amostras utilizadas nos cálculos, entretanto, por 29

se tratar de um processo de Markov, amostras sucessivas são dependentes entre si. 30

Assim, a utilização de amostras obtidas a partir do descarte de algumas iterações 31
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intermediárias pode, também, ser recomendada no sentido da obtenção de amostras 1

independentes (Rosa, 1998). Isto evidencia que num processo de amostragem de Gibbs, 2

o número de iretações a partir de valor inicial 0 é totalmente determinado a partir do 3

número de iterações necessárias para convergência, do número de processos iterativos 4

descartados entre cada uma das amostras utilizadas nos cálculos e do número total de 5

amostras desejado para as aproximações de Monte Carlo (Rosa, 1998).6

Critérios de convergência para seqüências de Amostragem de Gibbs são 7

abordados por Raftery & Lewis (1992) e Best et al. (1995). Estratégias que possam 8

acelerar esse processo e o modo para a obtenção de amostras Gibbs independentes, em 9

modelos lineares mistos, são apresentadas por Chib & Carlin (1999). 10

A Amostragem de Gibbs para uma inferência bayesiana vem sendo utilizada em 11

vários setores do melhoramento animal, conforme pode ser observado nas descrições de 12

Sorensen et al. (1994), Van Tassel et al. (1995), Van Tassel & Van Vleck (1996), Lôbo 13

et al. (1997), Magnabosco et al. (2001), Pereira (2001), Pereira (2004) e Madureira 14

(2004).15

De acordo com Van Tassel et al. (1995), o uso do método de amostragem de 16

Gibbs apresenta algumas vantagens com relação aos métodos usuais que empregam 17

teoria BLUP: 18

1. Não requer soluções para as equações de modelos mistos; 19

2. Permite a análise de conjunto de dados maiores do que quando se usa 20

REML com técnicas de matrizes esparsas; 21

3. O método de amostragem de Gibbs propicia estimativas diretas e 22

acuradas dos componentes de (co)variância, valores genéticos e 23

intervalos de confiança para essas estimativas, e  24

4. O método de amostragem de Gibbs pode ser usado sem problemas em 25

microcomputadores e estações de trabalho. 26

27

28

2. Crescimento Pré-Desmama 29

30

Durante a fusão dos gametas que irão determinar a composição genética de uma 31

progênie, metade dos genes vem da mãe e a outra metade do pai. No entanto, a mãe tem 32
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maior impacto no fenótipo da progênie, em algumas características, devido à influência 1

do seu próprio fenótipo, causada por diferenças genéticas e de ambiente entre as mães, 2

ou por combinação de diferenças genéticas e de ambiente. A esta influência, 3

contribuição ou impacto do fenótipo materno sobre o fenótipo da progênie é dado o 4

nome de efeito materno. Os efeitos maternos podem ser manifestados na fertilização, 5

durante a gestação ou durante a lactação, podendo ser transitórios ou persistirem por 6

toda a vida do animal (Hohenboken, 1985). 7

Desta forma, algumas características de crescimento, principalmente, as pré-8

desmama, são influenciadas por dois genótipos, um devido aos efeitos dos genes do 9

próprio indivíduo no qual a característica é considerada (efeito direto) e outro devido ao 10

efeito dos genes da mãe do indivíduo, proporcionando o ambiente que ela disponibiliza 11

ao seu produto durante a gestação e na fase de amamentação (efeito materno). 12

Portanto, duas áreas são de particular interesse com relação ao efeito materno. A 13

primeira relaciona-se à obtenção de estimativas de coeficientes de herdabilidade 14

viciadas pela presença do efeito materno. A segunda envolve a variação genética do 15

efeito materno e a correlação entre os efeitos genéticos aditivo direto e materno.  16

De acordo com Cundiff (1972) citado por Nobre (1999) enquanto o animal é 17

jovem os efeitos maternos são mais importantes do que os efeitos diretos, mais 18

especificamente no crescimento inicial pós-natal.  19

Eler et al. (1995), analisando pesos ao nascimento, a desmama e a um ano de 20

idade de animais da raça Nelore, encontraram contribuição pouco maior do efeito 21

genético materno em relação ao direto, somente para peso a desmama (h2
a=0,14 e 22

h2
m=0,17). Os autores concluíram que devido à alta contribuição de efeito materno 23

sobre o peso a um ano de idade, este efeito deve ser incluído no modelo para a avaliação 24

genética desta característica. Magnabosco et al. (1997), também para a raça Nelore, 25

trabalharam com dados de peso aos 205 dias e inferência bayesiana utilizando 26

Amostragem de Gibbs e encontraram estimativas de herdabilidade maiores para o efeito 27

direto que para o materno, sendo 0,23 e 0,16 quando se considerou os valores iniciais 28

como não informativos e 0,26 e 0,15, para valores normais e informativos.  29

A existência de correlação negativa entre o valor genético para o efeito direto e o 30

valor genético para o efeito materno tem sido relatada por vários autores 31

(Eler et al., 1995; Magnabosco et al., 1997; Ribeiro et al., 2001, Pimenta  32
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Filho et al., 2001; Mello et al., 2002; e Ferraz Filho et al., 2002). Estes resultados 1

indicaram a existência de antagonismo entre os dois efeitos, ou seja, a seleção para 2

aumentar o peso pré-desmama resultaria em redução na habilidade materna das vacas. 3

Assim parte do ganho potencial de crescimento obtido em determinada geração pode ser 4

anulado na geração seguinte pela expressão da habilidade materna no fenótipo da 5

progênie das matrizes selecionadas.  6

Segundo Meyer (1992), a presença de efeitos maternos nos modelos provoca 7

diminuição na variância do efeito genético direto, sendo parte dessa redução explicada 8

pela variância genética materna e por variância de ambiente permanente da mãe do 9

animal. Como existe tendência de antagonismo entre os efeitos genéticos diretos e 10

maternos, o conhecimento da influência materna nos pesos pré e pós-desmama e da 11

correlação entre esses efeitos é fundamental na obtenção de estimativas de 12

herdabilidade não-viesada. 13

Além dos fatores inerentes à vaca existem outros, como o potencial genético do 14

próprio bezerro, o sexo, estação de nascimento, rebanho e manejo, que também afetam 15

as características pré-desmame e devem ser considerados em sua avaliação genética. A 16

idade da vaca também pode afetar tanto o peso do bezerro ao nascimento, como também 17

a quantidade de leite produzido, afetando o peso a desmama direta e indiretamente e 18

pesos posteriores. 19

Fatores como mês ou estação de nascimento e ano de nascimento são mais 20

relacionados com a variação climática que atua, principalmente, sobre a disponibilidade 21

e qualidade das forrageiras (Muniz, 2001). O efeito do rebanho está relacionado com 22

efeitos climáticos, manejo e ainda, diferenças genéticas, entre outros fatores.  23

Machado et al. (1997) e Cerón Muñoz et al. (1998) verificaram efeito significativo 24

dessas fontes de variação sobre o desempenho do bezerro até a desmama. 25

Para decompor as diferenças observadas entre os animais em diferenças 26

genéticas e ambientais é necessário que todos os animais recebam o mesmo manejo e 27

oportunidades. Entretanto, é impossível oferecer esta padronização de ambiente, mesmo 28

dentro de uma fazenda. Uma das formas de evitar este problema é a correção estatística 29

dos dados para os efeitos de ambiente, reduzindo a variação causada pelo ambiente 30

sobre as características de crescimento, permitindo melhor decomposição dos efeitos 31

genéticos e ambientais. Esta correção pode ser feita através da formação dos grupos de 32
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contemporâneos, em que a comparação é conduzida entre animais que tiveram as 1

mesmas condições para expressar seu potencial genético. 2

3

4

3. Crescimento Pós-Desmama 5

6

No período pós-desmama o desempenho do animal está mais relacionado com 7

seu próprio potencial para crescimento, refletindo melhor a diferença entre os animais 8

do que na fase pré-desmama. Quanto aos efeitos de ambiente mais relevantes nessa fase 9

podemos destacar o mês, a estação de nascimento, sexo, rebanho e manejo. 10

O efeito da idade da vaca sobre o peso pós-desmama apresenta resultados 11

conflitantes e segundo Ortiz Peña (1998), ainda há muito a ser discutido. Alguns 12

autores, por exemplo, encontraram efeito significativo da idade da vaca sobre o peso ao 13

sobreano (Machado et al., 1997; Arias & Slobodzian, 1998), enquanto outros não 14

(Alencar et al., 1998; Oliveira et al. 1998). 15

Com exceção do efeito materno, que passa a ser menos importante a partir de um 16

ano de idade, todos os outros efeitos citados para as características pré-desmama 17

também interferem nas características pós-desmama, como ano de nascimento (Oliveira 18

et al. 1994), época de nascimento (Alencar et al. 1998), sexo (Machado et al., 1997; 19

Alencar et al. 1998), grupo de manejo (Machado et al., 1997;Oliveira et al. 1998) e 20

rebanho (Machado et al., 1997; Arias & Slobodzian, 1998). 21

 Mercadante (1994), em trabalho de revisão, encontrou valores médios de 22

herdabilidade para o peso aos 365 dias igual a 0,29, para peso aos 550 dias, 0,24, para 23

peso de 550 a 650 dias, 0,31 e para 650 dias a idades posteriores igual a 0,34. Para 24

ganho de peso da desmama aos 365 dias a herdabilidade média foi 0,28, da desmama a 25

idades posteriores, 0,57 e de 365 a idades posteriores, 0,21.26

Siqueira et al. (2003) trabalhando com animais da raça Nelore, encontraram 27

estimativa de herdabilidade para peso aos 455 dias igual a 0,51, para análise de 28

característica única, sob modelo animal.  29

Paneto et al. (2002) ao investigarem parâmetros genéticos para ganhos de peso 30

na raça Nelore, encontraram estimativas de herdabilidade direta de 0,16, 0,21 e 0,23, 31
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para ganho de peso dos 240 aos 365, dos 365 aos 455 e dos 455 aos 550 dias de idade, 1

respectivamente. 2

Fernandes et al. (1996) trabalhando com animais Brahman no México, 3

encontraram h2 igual a 0,66 para peso aos 730 dias. Mercadante (1994) em trabalho de 4

revisão, relatou estimativas de herdabilidade direta para peso aos 730 dias estimadas 5

para animais da raça Nelore que variaram de 0,18 a 0,45. 6

7

8

4. Heterogeneidade de Variâncias 9

10

A maneira mais utilizada, atualmente, para predizer os valores genéticos é por 11

meio da metodologia BLUP (Melhor Preditor Linear Não-Viesado) sob modelo animal. 12

Estas predições têm propriedades de mínima variância do erro de predição e de serem 13

não-viesadas, se o modelo for corretamente aplicado. Além disso, partem do 14

pressuposto que as variâncias genéticas e residuais são homogêneas. Porém, na prática, 15

existem evidências de que as soluções para os valores genéticos nem sempre são não-16

viesadas, por violarem a pressuposição de homogeneidade de variâncias. Em vários 17

estudos (Boldman & Freeman, 1990; Van Der Werf et al., 1994; Reverter et al., 1997; 18

Araújo et al., 2001; Campêlo et al., 2003; Balieiro et al., 2004 a e b;  19

Varkoohi et al., 2006) variâncias genéticas, residuais e de ambiente permanente foram 20

heterogêneas para características produtivas. 21

A possibilidade de encontrar heterogeneidade de variâncias com respeito ao 22

ambiente não é um conceito novo. Segundo Torres (1998), em revisão sobre o assunto, 23

Lush (1945) já havia recomendado que animais deveriam ser selecionados em 24

ambientes semelhantes aos quais seriam utilizados, de modo a permitir que genes 25

desejáveis, ligados à expressão da característica, pudessem se expressar. Por outro lado, 26

Hammond (1947) concluiu que a seleção deveria ser praticada em ambientes mais 27

favoráveis, em razão da maior expressão dos genes de interesse. Falconer (1952) 28

introduziu o conceito de correlação genética entre as manifestações fenotípicas da 29

mesma característica em ambientes distintos e usou proporção da resposta indireta à 30

seleção em relação à direta, para determinar o ambiente ótimo para a seleção. Então, 31
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Robertson et al. (1960) identificaram a necessidade de detectar se as herdabilidades 1

diferiam entre os ambientes e se a classificação dos touros seria influenciada.2

3

4

4.1 Fatores Causadores da Heterogeneidade de Variâncias 5

6

Na prática do melhoramento animal, as decisões de seleção têm sido tomadas, na 7

maioria das vezes, entre grupos de animais de ambientes diferentes, os quais podem 8

diferir em média e variabilidade dentro deles devido à localização geográfica, 9

composição genética do rebanho, manejos alimentares e sanitários, entre outros. 10

A origem da heterogeneidade de variâncias nos registros de produção dos 11

animais domésticos é atribuída a vários fatores, que de forma geral, estão relacionados a 12

diferenças de ambiente, manejo e/ou genéticas. Vários trabalhos têm citado diferentes 13

fatores causadores de heterocedasticidade (Nuñez-Dominguez et al., 1995; Crews & 14

Franke, 1998; Oliveira et al., 2001; Carvalheiro et al., 2002; Costa et al., 2004; 15

Balieiro et al., 2004 a e b; Calus et al., 2006). 16

À semelhança do que afirmaram Everett & Keown (1984) sobre a variabilidade 17

genética que é criada entre rebanhos, ao serem utilizados touros por inseminação 18

artificial de forma não-casualizada entre rebanhos e segundo Garrick et al. (1989), a 19

utilização, pelos pecuaristas, de reprodutores com valores genéticos elevados tem, de 20

certa forma, contribuído para a presença bem maior de variabilidade genética entre 21

rebanhos de bovinos de corte. 22

Segundo Boldman & Freeman (1990), à medida que vacas de leite de melhor 23

mérito genético são incluídas nas avaliações, há incremento na heterogeneidade de 24

variância e, portanto, o uso de métodos de correção se faz necessário para aumentar a 25

precisão dos parâmetros genéticos estimados. Complementando essa informação,  26

Van Der Werf et al. (1994) afirmaram que a simples utilização de critérios mais 27

adequados de casualização de variâncias tem reduzido as flutuações nos estimadores 28

dos valores genéticos. 29

De acordo com De Nise & Torabi (1989), em gado de corte, as estimativas dos 30

parâmetros genéticos das características de crescimento mudam em resposta ao estresse 31

ambiental aos quais os animais são submetidos. A alteração não é a mesma nos animais 32
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de diferentes sexos. Garrick et al. (1989) também afirmaram que ocorre manifestação de 1

heterogeneidade de variâncias de forma diferenciada entre os sexos e encontraram 2

maiores variâncias para macho. Rodriguez-Almeida et al. (1995) ao investigarem o 3

efeito da heterogeneidade de variâncias sobre a raça do touro, a raça da vaca e sobre o 4

sexo do animal nas características de peso aos 200 e 365 dias em bovinos de corte de 5

várias raças, encontraram maiores variâncias para machos que para fêmeas, o que 6

resultou em maiores estimativas de herdabilidades também para os machos. 7

Por sua vez, Foulley et al. (1990) argumentaram que, nas avaliações genéticas 8

com gado de leite, as variâncias residuais são afetadas pelo rebanho, pelo tamanho do 9

rebanho, pelo tratamento hormonal, pela incidência de doenças e também pelas 10

diferenças genéticas entre os reprodutores utilizados. A heterogeneidade de variância 11

intra-reprodutores pode ser causada, entre outras coisas, por consangüinidade, 12

tratamento preferencial ou presença de genes de efeito maior. Justificando suas 13

afirmações, os autores atribuíram ao alto nível de homozigose a menor variação 14

esperada na progênie de um reprodutor consangüíneo. Afirmaram ainda que o 15

tratamento preferencial dado às progênies de determinados reprodutores não afeta 16

somente a média, mas também a variância dentro de grupos de touros. 17

A preocupação com o tratamento preferencial a determinados reprodutores não é 18

recente. Dickerson (1962) alertou que podem existir problemas ao se trabalhar com 19

dados coletados a campo, pois pelo menos parte do efeito da interação reprodutor x 20

rebanho se deve à heterogeneidade de variância do resíduo ou à genética aditiva dentro 21

de cada rebanho, as quais têm como principais causas os acasalamentos e tratamentos 22

preferenciais a determinados reprodutores, além do número reduzido de reprodutores no 23

rebanho.24

A inclusão da interação reprodutor x rebanho no modelo estatístico, na forma de 25

correlação ambiental, foi proposta por Norman (1974) citado por Campêlo (2001) como 26

alternativa para limitar o efeito do tratamento preferencial entre rebanhos. No entanto, 27

para o autor, a heterogeneidade de variância pode ser responsável por parte do 28

componente de variância atribuído à interação. 29

A respeito de tratamento preferencial, Schaeffer & Henderson (1991) declararam 30

que uma conseqüência natural dos altos preços do sêmen e de embriões de animais 31

superiores geneticamente é que os filhos, em geral, são mantidos em ambiente mais 32
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favorável do que as progênies de animais que estão na média ou abaixo desta. Quando 1

identificado o problema, uma alternativa seria eliminar o registro do banco de dados. 2

Entretanto, em virtude da importância que assume o tratamento preferencial nas 3

avaliações genéticas, muitas propostas têm sido apresentadas para reduzir sua 4

influência. Foulley et al. (1990) apresentaram um método estatístico, visto como uma 5

generalização do teste de Bartlett, que pode ser usado para identificar fontes de 6

heterogeneidade de variâncias e que é aplicável a metodologias de modelos lineares 7

mistos. Segundo os autores, além da identificação de tratamento preferencial das filhas 8

dos reprodutores, o método também pode ser utilizado para investigar segregação de 9

genes de efeito maior. 10

Canavesi et al. (1995a) avaliaram, sob condições de variâncias heterogêneas 11

entre rebanhos, a importância que a presença da interação reprodutor x rebanho assume 12

nos modelos de análises com gado de leite. Constataram ser a acurácia das estimativas 13

dos valores genéticos afetada pela presença dessa interação, resultando em valor 14

subestimado das acurácias das estimativas dos valores genéticos. No entanto, em outra 15

publicação, na mesma linha de pesquisa, Canavesi et al. (1995b) verificaram que o uso 16

da interação reprodutor x rebanho não se mostrou efetivo como forma de ajustar a 17

heterogeneidade de variâncias. Araújo et al. (2001) também não encontraram 18

efetividade na inclusão da interação reprodutor x rebanho como forma de ajustar a 19

heterogeneidade de variâncias e atribuem ao fato de grande parte da heterogeneidade 20

entre rebanhos ter sido devida a fatores genéticos. Discutem ainda que, em avaliações 21

genéticas dos animais, é importante identificar a presença de heterogeneidade de 22

variância, bem como os fatores que a originaram para a devida correção, de forma a 23

evitar vícios na avaliação genética de reprodutores de bovinos leiteiros. 24

Segundo Van Der Werf et al. (1994), também tem sido constatado que o 25

aumento da produção, com o passar dos anos, está associado a um acréscimo no desvio-26

padrão fenotípico nas características de produção, o que conseqüentemente, leva à 27

presença de variâncias heterogêneas entre anos. Para os autores, mesmo quando são 28

realizadas análises com correção para presença de variâncias heterogêneas, outras fontes 29

de viés ainda podem permanecer, mais especificamente, o efeito do tratamento 30

preferencial aplicado às mães de touros. 31
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De acordo com De Veer & Van Vleck (1987), as variâncias podem mudar com o 1

tempo devido a mudanças no tamanho do rebanho e nas práticas de manejo, as quais 2

estão relacionadas com a estratégia de alimentação aplicadas a diferentes grupos de 3

vacas dentro de um mesmo rebanho. Discutem ainda, que as variâncias genéticas podem 4

também mudar com o tempo devido à seleção e diferentes proporções de novos genes 5

sendo introduzidos em diferentes períodos de tempo. Ibañez et al. (1996) ao 6

identificarem a origem da heterogeneidade de variâncias fenotípica em animais  7

Friesan-Holandês na Espanha, observaram tendência de existir maior/menor variância 8

de grupos de contemporâneos em períodos de tempo mais/menos recentes. 9

Outro fator de heterogeneidade que tem sido discutido são os grupos genéticos. 10

De acordo com Rodriguez-Almeida et al. (1995), a pressuposição de variâncias 11

homogêneas entre grupos genéticos é errada, no contexto das avaliações genéticas de 12

animais de diferentes composições raciais. Costa et al. (2004) relataram mudanças na 13

classificação dos touros quando compararam modelo bicaracterístico para a produção de 14

leite em animais da raça Gir e mestiço com modelo multicaracterístico, em que os 15

grupos genéticos foram considerados características diferentes. Os autores ressaltaram 16

que a melhoria na confiabilidade dos valores genéticos esteve associada ao maior 17

número de progênies puras em relação ao número de progênies mestiças e a maior 18

variância genética para os animais puros. De acordo com Robert-Granié et al. (1999), na 19

medida em que as progênies de touros têm distribuição homogênea entre as classes de 20

efeitos causadores da heterogeneidade de variância, o ajuste em si pode ter impacto 21

limitado. 22

Oliveira et al. (2000) também compararam modelos, os quais tratavam o efeito 23

de grupo genético como características diferentes na raça Canchim, porém, utilizando 24

uma abordagem Bayesina. As variâncias genéticas foram homogêneas para os grupos 25

genéticos formadores da raça Canchim, porém, a variância residual apresentou-se 26

heterogênea para o grupo genético 5/8 Charolês-Zebu. No entanto, Oliveira et al. (2001) 27

na mesma linha de pesquisa, porém, utilizando a metodologia REML nas análises, 28

relataram que as estimativas dos componentes de variância e as classificações dos 29

melhores animais foram diferentes, para os modelos unicaracter e o denominado 30

tricaracter, o qual considera os grupos genéticos como características diferentes. As 31

porcentagens de indivíduos comuns, no processo de avaliação genética considerando ou 32
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não a ocorrência de variâncias heterogêneas, tomando-se todo o conjunto de dados e 1

separadamente machos e fêmeas, foram, respectivamente, 83,7; 86,6 e 89,3% para peso 2

aos 365 dias e 69,3; 75,5 e 72,5% para peso aos 550 dias. Os resultados indicaram a 3

existência de variâncias heterogêneas nos grupos genéticos participantes da formação da 4

raça Canchim para peso aos 365 e 550 dias. 5

6

7

4.2 Procedimentos Propostos para Análises com Variâncias Heterogêneas 8

9

A obtenção dos preditores dos valores genéticos dos animais com propriedades 10

BLUP não requer, obrigatoriamente, homogeneidade de variâncias e covariâncias para 11

os efeitos fixos e aleatórios, desde que sejam conhecidos os valores verdadeiros dos 12

componentes de variâncias e covariâncias a serem utilizados nas avaliações genéticas 13

(Gianola, 1986). Uma demonstração dessa afirmação foi apresentada por  14

Henderson & Quaas (1976), por meio de um exemplo numérico com estrutura de 15

covariância heterogênea entre as características. 16

Como os preditores dos valores genéticos dos indivíduos submetidos à seleção 17

variam de acordo com os conhecimentos disponíveis acerca das populações a que 18

pertencem (Martins et al., 1997), e como também, geralmente, não são conhecidos os 19

parâmetros das distribuições dessas populações, o que tem sido feito é estimá-los a 20

partir dos próprios dados. Porém, sob condições de variâncias heterogêneas, segundo 21

afirmações de Weigel & Gianola (1993), torna-se mais raro ainda o conhecimento 22

desses parâmetros. 23

É fato conhecido, no entanto, que as avaliações genéticas nacionais, geralmente, 24

são realizadas sob condições que diferem em variâncias genética e ambiental, e é 25

reconhecido que este fato afeta a seleção de animais entre rebanhos, como foi ilustrado 26

por Hill (1984). Assumindo normalidade na distribuição dos dados, o autor mostrou que 27

a proporção de indivíduos escolhidos nos ambientes testados é afetada pelas diferenças 28

de variâncias entre tais ambientes e também pela intensidade de seleção aplicada. 29

Muitas propostas alternativas de análises que contemplam a presença de 30

variâncias heterogêneas têm sido apresentadas e, a título de exemplo, citam-se as de 31



23

Henderson (1984), Hill (1984), Gianola (1986), Van Vlek (1987), Foulley et al. (1990), 1

Wiggans & Van Raden (1991), Weigel & Gianola (1992) e Visscher & Hill (1992). 2

Um dos primeiros procedimentos apresentados com o objetivo de contemplar a 3

heterocedasticidade presente nos dados foi o de agrupar os registros em subclasses de 4

acordo com a média de produção ou as variâncias fenotípicas dos rebanhos, com 5

posterior estimação, por análises de características múltiplas, dos parâmetros genéticos 6

nos grupos formados (Henderson, 1984; Gianola, 1986). O princípio básico envolvido 7

fundamenta-se nos conceitos de Falconer (1952), que propôs a utilização da expressão 8

de um genótipo em diferentes ambientes (por exemplo, níveis de produção) ser 9

considerada característica distinta. 10

Várias pesquisas posteriores investigaram a redução na resposta à seleção, em 11

decorrência das variâncias heterogêneas serem tratadas com a divisão dos dados em 12

subclasses, destacando-se os trabalhos de Garrick & Van Vleck (1987), De Veer & Van 13

Vleck (1987), Winkelman & Schaeffer (1988) e Meuwissen & Van Der Werf (1993), 14

que agruparam os registros por nível de produção ou variâncias dos rebanhos e 15

estimaram as variâncias e covariâncias por REML.  16

Em alguns trabalhos, no entanto, em que os componentes de variância para a 17

produção de leite foram estimados em rebanhos agrupados por nível de produção, foi 18

positiva a relação entre nível de produção e as estimativas das variâncias genéticas e 19

residuais (Hill et al., 1983; Mirande & Van Vleck, 1985; De Veer & Van Vleck, 1987; 20

Dong & Mao, 1990; Boldman & Freeman, 1990; Valência et al., 1998). Com isso, se as 21

variâncias aumentam com o incremento na média de produção e se assumidas 22

homogêneas, poderão induzir a erros na avaliação genética, podendo os animais serem 23

classificados de forma indevida. Uma conseqüência direta da heterogeneidade das 24

variâncias em diferentes níveis de produção dos rebanhos é o risco de se selecionar 25

maior proporção de animais de maior variabilidade fenotípica, e não de maior valor 26

genético, podendo, com isso, ocorrer até redução no progresso genético esperado 27

(Ramos et al., 1996).  28

Garrick & Van Vleck (1987) com simulação determinística, usando dois 29

conjuntos de parâmetros, investigaram as perdas em resposta à seleção atribuída a 30

variâncias heterogêneas entre três ambientes, que são caracterizados pelas médias de 31

produção dos grupos de rebanhos. As respostas foram comparadas àquelas obtidas 32



24

como uso de um modelo de características múltiplas como sendo o verdadeiro. Eles 1

concluíram, em relação ao ganho genético, que, na prática, os esquemas de testes de 2

progênies são robustos às violações das pressuposições com relação à heterogeneidade 3

de variâncias entre ambientes. 4

Segundo Van Vleck (1987), se as variâncias genéticas e residuais e as 5

covariâncias são conhecidas para cada rebanho ou para o ambiente representado por um 6

conjunto de rebanhos, então a seleção com base nos resultados obtidos com as análises 7

de características múltiplas, com modelos mistos, produz uma avaliação de qualidade, 8

que pode então ser usada para selecionar otimamente touros ou vacas para produzirem 9

em rebanhos ou ambientes específicos. 10

Para Gianola et al. (1992), entretanto, em muitas análises com heterogeneidade 11

de variâncias é relevante considerar que vários métodos preferidos para estimação dos 12

componentes de variâncias incluem máxima verossimilhança e REML, e que, na 13

maioria dos casos, pode não ser possível a estimação de tais componentes com 14

qualidade em nível de rebanhos, ou mesmo de conjunto de rebanhos, pois o algoritmo 15

pode falhar para convergir em função do tamanho limitado do conjunto de dados e do 16

grande número de parâmetros a serem estimados. Por razões computacionais e, ou, por 17

perda de acurácia nos parâmetros estimados, os modelos geralmente são ajustados com 18

tão poucos parâmetros quanto possíveis (Visscher & Hill, 1992). 19

Um indício dessa limitação é a quantidade relativamente pequena de trabalhos 20

em que são usados rebanhos individuais para estudar os efeitos da heterogeneidade de 21

variâncias. Van Vleck & Dong (1988) e Visscher et al. (1991) usaram REML e modelo 22

animal para estimar variâncias genéticas e ambientais para rebanhos individuais. Com o 23

teste da razão de verossimilhança, Visscher et al. (1991) concluíram que o poder de 24

detectar diferenças em herdabilidade entre rebanhos pode ser baixo, pois os erros-25

padrão das estimativas foram grandes em relação aos das variâncias fenotípicas. 26

Henderson (1984), Hill (1984) e Garrick & Van Vleck (1987) sugeriram que 27

componentes de variâncias em rebanhos individuais deveriam ser ‘regredidos’ em 28

relação às estimativas entre rebanhos. Segundo Weigel & Gianola (1992), tal fato 29

equivaleria ao uso de procedimentos bayesianos. 30

Visscher & Hill (1992) concordam que as variâncias fenotípicas de rebanhos 31

individuais estimadas devem ser regredidas por um fator que seja função do número de 32
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registros por rebanho e que seja estimado a priori. Afirmam também que parece 1

improvável, entretanto, que as herdabilidades estimadas para rebanhos individuais 2

estejam disponíveis para o uso em ajuste de heterogeneidade e, portanto, é sugerido que 3

as herdabilidades de rebanhos individuais sejam assumidas como homogêneas. 4

Weigel & Gianola (1993) são enfáticos ao afirmarem que, apesar da suposta 5

superioridade dos métodos que envolvem a estimação de componentes de variâncias 6

com poder para contemplar diferenças de herdabilidades entre subclasses, algumas 7

limitações de natureza prática, como fugir de procedimentos com grande demanda 8

computacional, como se observa em análises que envolvem grandes conjuntos de dados, 9

tem aumentado a preferência por métodos mais simples, como os baseados em 10

variâncias fenotípicas apresentados por Hill (1984), Brotherstone & Hill (1986) e 11

Wiggans & Van Raden (1991), os quais são às vezes referidos como uma ‘abordagem 12

bayesiana’, apesar de lhes faltar, entretanto, um suporte teórico forte.  13

Nas estimativas de componentes de variância para as características produtivas 14

de gado leiteiro e de corte também vêm sendo conduzidas investigações sobre a 15

heterogeneidade das variâncias em rebanhos agrupados por classes de desvio-padrão, os 16

quais vêm fornecendo considerável evidência da existência da variância heterogênea 17

entre as diferentes classes de desvios padrão. Autores como Hill et al. (1983), 18

Costa (1999), Torres et al. (2000), Araújo et al. (2001), Araújo et al. (2002),  19

Balieiro et al. (2004b) e Campêlo et al. (2003) classificaram os rebanhos pela variância, 20

em vez da média de produção, e observaram que as variâncias genéticas e ambientais 21

apresentaram maiores valores para rebanhos mais variáveis. 22

Os métodos que procuram eliminar a heterogeneidade de variâncias consistem 23

na transformação dos dados ou na aplicação de fatores de ajustamentos, de forma que os 24

dados transformados ou ajustados apresentem homogeneidade de variâncias.  25

A transformação logarítmica é fácil de ser aplicada, sem exigir maior esforço 26

computacional. Contudo, o seu uso traz problemas de ordem teórica e prática. Se ela é 27

implementada, o modelo na escala não-transformada é assumido ser multiplicativo, o 28

que não tem coerência com a teoria da genética quantitativa (Martins, 2002). Por outro 29

lado é assumido que haja uma relação linear entre as médias e desvios padrão nas 30

classes de heterogeneidade de variâncias o que na prática não existe, como mostrado por 31

Hill et al. (1983) e Brotherstone & Hill (1986). Em determinadas situações, ignorar a 32
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heterogeneidade leva a melhores resultados do que usar a transformação logarítmica 1

(Boldman & Freeman, 1990).  2

Valência et al. (1996) trabalhando com os dados de produção de leite 3

distribuídos entre três níveis, observaram que as transformações logarítmicas e raiz 4

quadrada não estabilizaram os componentes de variância de touros, vacas e do resíduo. 5

Torres (1998) avaliou o uso de transformações para eliminar a heterogeneidade 6

de variância entre as classes de baixo, médio e alto desvio padrão fenotípico da 7

produção de leite. As transformações empregadas foram a logarítmica, a raiz quadrada, 8

a padronização dentro da classe e a divisão pelo desvio padrão fenotípico da classe. O 9

autor verificou que nenhuma das transformações empregadas eliminou a 10

heterogeneidade de variâncias. 11

Marion et al. (2000) também chegaram à conclusão de que a aplicação de 12

transformações não foi efetiva para homogeneizar as variâncias entre os níveis de 13

produção de leite, porém os coeficientes de herdabilidades obtidos foram mais 14

homogêneos para os dados na escala logarítmica e quando a produção foi dividida pelo 15

desvio padrão. 16

Balieiro et al. (2004a) utilizaram os mesmo tipos de transformações testados por 17

Torres (1998) e aplicaram em dados de Nelore. Os autores concluíram que as 18

transformações por meio das funções de padronização da média e desvio padrão 19

fenotípico da subclasse do grupo de contemporâneos e divisão pelo desvio padrão 20

fenotípico da subclasse do grupo de contemporâneos estabilizaram as variâncias, porém 21

verificaram tendência de incremento nas relações entre os componentes de variância 22

genético aditivo e residual, culminando em incrementos na magnitude das estimativas 23

de herdabilidade em 1%. 24

O uso de fatores de correção também tem sido praticado para eliminar a 25

heterogeneidade de variância. Urioste et al. (2003) comparou o uso três modelos 26

diferentes na avaliação genética da produção de leite de animais da raça holandesa no 27

Uruguai. O modelo I incluiu o efeito de rebanho-ano-estação, grupo de idade da vaca ao 28

parto, mérito genético aditivo direto, de ambiente permanente e residual. O modelo II 29

incluiu todos os efeitos do modelo I, mais o efeito de período de serviço e o modelo III, 30

por fim, incluiu todos os efeito do modelo II, mais o efeito de heterogeneidade de 31

variância dentro do grupo de contemporâneos através de um pré-ajuste dos dados 32
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baseado no fator empírico de Bayes das estimativas de variâncias dos grupos de 1

contemporâneos. Os autores verificaram que o ajuste para a heterogeneidade dos grupos 2

de contemporâneos teve um efeito marcante no ranking dos animais, especialmente de 3

vacas elite, em que correlações entre as soluções do modelo I e II versus o modelo III 4

variaram de 0,53 a 0,80. A percentagem de animais selecionados em comum por cada 5

par de modelos diminuiu quando a intensidade de seleção aumentou.  6

No entanto, existem dúvidas quanto ao uso de pré-ajustamentos dos dados. 7

Segundo Costa (2001), em geral, eles são aplicados assumindo-se a herdabilidade 8

constante ou homogênea e a correlação genética igual a 1,0 entre as subclasses da fonte 9

causadora de heterogeneidade de variância. Em adição, o pré-ajustamento consiste 10

apenas em ajuste de escala dos fenótipos e pode não ser adequado, devido à possível 11

presença de vários outros fatores associados à heterogeneidade de variância que 12

poderiam ser, então, ignorados (Ibañez et al., 1996). 13

Outra forma de ajuste para variâncias heterogêneas é o uso de fatores 14

multiplicativos diretamente sobre as observações. Os fatores multiplicativos são 15

calculados pela razão entre a média na subclasse escolhida como padrão e a média na 16

subclasse a que pertence a observação que se deseja ajustar e o processo de ajustamento 17

consiste em se multiplicar a observação pelo fator correspondente (Martins et al., 2000 e 18

Martins, 2002). 19

O uso de fatores multiplicativos para o ajustamento de dados tem sido uma 20

prática comum na área de melhoramento animal (Kachman & Everett, 1993;  21

Norman et al., 1995; Torres, 1998; Araújo, 2000; Rennó, 2001). 22

A justificativa para esse procedimento é a redução do sistema de equações e a 23

conseqüente diminuição das dificuldades computacionais e tempo de análise  24

(Martins et al., 2000). Ainda, de acordo com Kachman & Everett (1993), o modelo 25

misto multiplicativo não requer que a variância seja uma função da média de produção 26

em cada ambiente como no caso do uso de transformação logarítmica. 27

Entretanto, o uso do procedimento de ajustamento de dados por fatores 28

multiplicativos conduz à estimação e predição viesadas. Para que estimativas e 29

predições não-viesadas sejam obtidas após o ajustamento por fatores multiplicativos 30

deve-se subtrair do vetor de observações ajustadas a média da subclasse escolhida como 31



28

padrão e pré-multiplicar o resultado pela inversa da matriz de fatores de ajustamento 1

(Martins et al., 2000). 2

3

4

4.3 Resultados de Pesquisas sobre a Heterogeneidade de Variâncias nas 5

Avaliações Genéticas 6

7

Em gado de corte ou de leite inúmeros trabalhos têm estudado os efeitos da 8

presença de heterogeneidade de variâncias genética e/ou residual nas avaliações 9

genéticas de reprodutores e matrizes, tanto em avaliações nacionais como 10

internacionais. 11

Quando a heterogeneidade de variância é desprezada, embora esteja presente, a 12

produção das filhas de determinado reprodutor será ponderada na proporção dos desvios 13

padrão dos rebanhos nos quais essas filhas foram criadas. O resultado é que as 14

produções das filhas, oriundas de rebanhos com maiores variâncias, influenciarão mais 15

a avaliação de reprodutores do que a de filhas oriundas de rebanhos com menores 16

variâncias. No caso de as filhas dos diversos reprodutores serem distribuídas, 17

uniformemente, entre os rebanhos com variação diferente, nenhum vício seria 18

observado. Entretanto, se as estimativas de herdabilidades também diferissem entre os 19

rebanhos, a acurácia das avaliações genéticas dos animais seria reduzida, em razão de 20

não serem consideradas essas diferenças (Torres, 1998). 21

Os vícios são maiores na seleção de mães de reprodutores, visto que elas tendem 22

a expressar suas produções em um único rebanho (Vinson, 1987) e também na avaliação 23

de touros jovens, uma vez que, esses animais têm seus valores genéticos estimados com 24

base na média de seus pais e, de acordo com Wilhelm et al. (1989) citado por Van Der 25

Werf et al. (1994), freqüentemente, tais valores são considerados maiores que os valores 26

genéticos baseado no teste de progênie do próprio animal. Esse viés no valor genético 27

conduz a seleção errônea de animais causando atraso no progresso genético dos 28

rebanhos que utilizaram tais touros jovens como reprodutor.  29

Carvalheiro et al. (2002) avaliando os efeitos da heterogeneidade de variância 30

residual entre grupos de contemporâneos na avaliação genética de bovinos de corte, 31

concluíram que esses efeitos estão associados à pressão de seleção e aos níveis de 32
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heterogeneidade, sendo que, se correções não forem feitas, rebanhos que praticam 1

seleção intensa e que apresentam níveis acentuados de heterogeneidade de variância 2

residual podem ter seus animais classificados de maneira incorreta e, conseqüentemente, 3

menos resposta a seleção. 4

Carneiro et al. (2006), em trabalho de simulação com diferentes graus de 5

heterogeneidade entre rebanhos e com diferentes graus de conexidade genética, 6

observaram que a presença de médias genéticas diferentes entre rebanhos prejudica a 7

acurácia da predição dos valores genéticos de touros e, principalmente, de vacas e 8

touros jovens, acarretando grandes erros na classificação dos animais geneticamente 9

superiores. Os autores discutiram ainda que, na presença de heterogeneidade para média 10

genética, a conexidade genética entre rebanhos melhorou a predição dos valores 11

genéticos de touros, porém, os erros na classificação de vacas e touros jovens ainda 12

permaneceram altos. 13

Um dos principais problemas dos componentes de variâncias heterogêneos na 14

avaliação genética é que animais acima da média podem ser superavaliados nos 15

rebanhos com maior variação e, como resultado, maior proporção de animais 16

provenientes desses rebanhos serão selecionados (Varkoohi et al., 2006). 17

Nuñez-Dominguez et al. (1995) e Crews & Franke (1998) encontraram mudança 18

na classificação dos animais, quando compararam modelos que consideravam ou não a 19

heterogeneidade de variância, em características de crescimento e de carcaça de animais 20

de diferentes grupos genéticos. Também avaliando a presença de heterogeneidade entre 21

grupos genéticos, Oliveira et al. (2001) observaram a existência de variâncias 22

heterogêneas nos grupos genéticos participantes da formação da raça Canchim para 23

peso aos 365 e 550 dias. Em outro trabalho, também comparando os grupos genéticos 24

formadores da raça Canchim, no entanto utilizando abordagem bayesiana (MTGSAM), 25

os mesmos autores observaram que os grupos genéticos 1/2 Charolês-Zebu,  26

3/4 Zebu-Charolês e 5/8 Charolês-Zebu apresentaram variância genética aditiva 27

homogênea. Em relação à variância residual, os grupos genéticos 1/2 Charolês-Zebu e 28

3/4 Zebu-Charolês apresentaram variâncias homogêneas e discordantes do grupo 29

genético 5/8 Charolês-Zebu. 30

Araújo et al. (2002) observaram que as estimativas de herdabilidade e correlação 31

genética para a produção de leite e de gordura na raça Pardo-Suíça revelaram que a 32
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heterogeneidade de variância presente foi, principalmente, de natureza não genética, 1

afetando, sobretudo, rebanhos de menores produções. Para a produção de gordura, os 2

diferentes valores estimados para herdabilidade nos níveis de produção e o alto valor de 3

correlação genética mostraram que a fonte de heterogeneidade de variância resulta, além 4

de fatores ambientais, também de fatores genéticos. Os autores discutem ainda, que se a 5

seleção de reprodutores for realizada por meio do desempenho de suas filhas, sem 6

considerar essa variabilidade entre rebanhos, podem-se promover falhas na avaliação 7

genética dos animais, visto que os grupos mais variáveis possuem maior número de 8

animais. Como resultado, a seleção dos animais seria realizada pelo melhor ambiente, e 9

não pelo verdadeiro mérito genético dos animais. 10

Balieiro et al. (2004a), ao analisarem dados de ganho de peso na raça Nelore 11

com o objetivo de avaliar o efeito da heterogeneidade de variâncias na avaliação 12

genética dos animais, observaram que o teste de Bartlett foi significativo para o ganho 13

de peso da desmama ao sobreano em escala original, logarítmica e raiz quadrada, 14

indicando a presença de variâncias heterogêneas dentro das subclasses de grupos de 15

contemporâneos, mesmo após a transformação dos dados por esses dois métodos 16

citados. No entanto, a transformação para a observação menos a média da subclasse de 17

ano-estação, dividido pelo desvio padrão fenotípico da subclasse e observação dividida 18

pelo desvio padrão fenotípico da subclasse estabilizaram as variâncias dentro das 19

classes de grupos de contemporâneos. Os autores concluíram que mesmo com a 20

estabilização houve tendência de redução na magnitude da relação entre os 21

componentes de variâncias genético aditivo e residual, culminando em incrementos na 22

magnitude das estimativas de herdabilidade em 1%.  23

Varkoohi et al. (2006) também relataram resultados significativos para o teste de 24

Bartlett para os dados transformados para escala logarítmica realizados, utilizando-se 25

dados de produção de leite divididos pelo desvio padrão fenotípico do grupo de 26

contemporâneos. Os autores discutiram que a transformação reduziu a heterogeneidade, 27

mas não foi capaz de removê-la totalmente e que os dados transformados resultaram em 28

valores pouco maiores de herdabilidade, os quais diminuíram da primeira para a terceira 29

lactação. Também observaram pequena diferença entre as análises uni e bicaracterística. 30

Em continuação ao estudo citado anteriormente, Balieiro et al. (2004b) 31

investigaram então, a utilização do modelo multicaracterístico considerando os dados 32
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estratificados por níveis de produção como características diferentes, comparados com 1

modelo unicarater. Os autores observaram aumento da média de ganho de peso da 2

desmama ao sobreano e dos componentes de variâncias genética, residual e fenotípica 3

com o aumento do nível de variabilidade dos grupos de contemporâneos. Os 4

componentes de variância genética foram maiores que os obtidos em análise unicarter, e 5

os componentes de variância residual foram menores, resultando em estimativas de 6

herdabilidades maiores, para as análises de característica múltipla. Entretanto, os 7

autores concluíram, com base nas estimativas de correlações de Pearson e Spearman, 8

que desconsiderar a heterogeneidade de variâncias não acarretaria alterações profundas 9

na classificação dos touros e das vacas para a característica ganho de peso da desmama 10

ao sobreano em Nelore. 11

Campêlo et al. (2003) também constatam que apesar das variâncias genética e 12

residual, das herdabilidades, das médias e dos desvios padrão dos valores genéticos dos 13

reprodutores terem aumentado com o aumento do desvio padrão fenotípico da classe, a 14

heterogeneidade de variâncias não causou mudança na ordem de classificação dos 15

reprodutores da raça Tabapuã. 16

Devido aos fatos da heterogeneidade de variâncias e dos métodos de estimação 17

de componentes de (co)variâncias afetarem a avaliação genética de bovinos de corte e 18

de grande parte dos estudos sobre este efeito, encontrados na literatura, serem realizados 19

com bovinos leiteiros levaram a realização desta pesquisa, com o objetivo geral de 20

comparar o efeito de contemplar ou não a heterogeneidade de variâncias na avaliação 21

genética de bovinos da raça Nelore. Assim o tema foi tratado nos seguintes capítulos: 22

23

Capítulo 2, denominado Estimativa de parâmetros genéticos e tendência 24

genética para características de crescimento da raça Nelore, apresenta-se de acordo 25

com as normas de publicação na Revista Brasileira de Zootecnia. O objetivo 26

específico foi estimar parâmetros genéticos para características de crescimento 27

utilizando-se a metodologia REML. Também teve por objetivo avaliar a tendência 28

genética das características estudadas tanto para o efeito direto como para o materno.  29

30

Capítulo 3, denominado Inferência Bayesiana no estudo da heterogeneidade 31

de variância residual em características de crescimento de animais da raça Nelore,32
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apresenta-se de acordo com as normas para a publicação na Revista Brasileira de 1

Zootecnia. O objetivo desse capítulo foi, utilizando inferência bayesiana, verificar os 2

efeitos da heterogeneidade de variância residual na estimativa de componentes de 3

variâncias e na avaliação genética de animais da raça Nelore para características de 4

crescimento sob efeito materno até um ano de idade. 5

6

Capítulo 4, denominado Heterogeneidade de variância residual entre 7

rebanhos para características de crescimento na raça Nelore, apresenta-se de acordo 8

com as normas para a publicação na Revista Brasileira de Zootecnia. A meta nesse9

capítulo foi verificar os efeitos da heterogeneidade de variâncias na estimativa de 10

componentes de variância e na avaliação genética de animais da raça Nelore realizada 11

com base em características de crescimento, através da comparação de dois 12

procedimentos de estimação via Amostragem de Gibbs, os quais diferem em contemplar 13

ou não a presença de variâncias residuais heterogêneas. 14

15
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Estimativa de parâmetros genéticos e tendência genética para características de 1
crescimento da raça Nelore12

3

4

RESUMO – Foram utilizados dados de 116406 bovinos da raça Nelore, 5

participantes do Programa de Melhoramento Genético da Raça Nelore (PMGRN), 6

nascidos entre 1995 e 2005, com o objetivo de estimar parâmetros genéticos para os 7

pesos padronizados aos 120(P120), 210(P210), 365(P365), 450(P450) e 730(P730) dias 8

de idade e para os ganhos em peso do nascimento aos 120(GP120), dos 120 aos 210 9

(GP210), dos 210 aos 365(GP365), dos 365 aos 450(GP450) e dos 450 aos 730(G730), 10

além de avaliar a tendência genética das características citadas, tanto para efeito direto 11

como materno. Os componentes de variância foram estimados pelo método de máxima 12

verossimilhança restrita utilizando o programa AIREMLF90, sob modelo animal, o qual 13

incluiu como efeitos fixos, os grupos de contemporâneos e idade da vaca ao parto e 14

como aleatórios, efeito genético aditivo direto para todas as características estudadas e 15

efeito genético materno para P120, P210, P365, GP120, GP210 e GP365. As estimativas 16

de herdabilidade direta foram 0,21, 0,22, 0,22, 0,34, 0,28, para cada peso, respectivamente, 17

e 0,19, 0,20, 0,18, 0,18 e 0,20, para os respectivos ganhos em peso. As herdabilidades 18

maternas foram 0,26, 0,25 e 0,12, para P120, P210 e P365 e 0,23, 0,17, 0,12 para GP120, 19

GP210 e GP365. As correlações direto-maternas foram todas negativas, exceto para P365 20

(0,06). As tendências genéticas diretas foram todas positivas. As tendências maternas 21

foram quase nulas para todas as características. As estimativas de herdabilidade para os 22

pesos padronizados e para os ganhos em peso indicam que a seleção pode promover 23

mudanças genéticas. As herdabilidades maternas para P120, P210, P365 e GP365 24

indicam que a seleção nestas características pode contribuir para melhorar a habilidade 25

materna do rebanho. Os ganhos genéticos diretos observados, para todas as 26

características estão aquém dos ganhos potenciais da raça Nelore. Os ganhos genéticos 27

quase nulos para os efeitos maternos indicam inexistência de ênfase na melhoria da 28

habilidade materna na raça Nelore. 29

30

Palavras-chave: ganho em peso, herdabilidade, peso pré-desmama, peso pós-desmama 31
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Estimative of genetic parameters and genetic trends for growth traits of the 1

Nellore beef cattle 2

3

ABSTRACT – Data of 116406 bovines of the Nellore beef cattle, participants of 4

the Programa de Melhoramento Genético da Raça Nelore (PMGRN), been born 5

between 1995 and 2005 were used with the objective to estimate genetic parameters for 6

the 120-days weight (P120), 210-days weight (P210), 365-days weight (P365),  7

450-days weight (P450) and 730-days weight (P730) and for the weight gain from birth 8

to 120(GP120), from 120 to 210(GP210), from 210 to 365(GP365), from 365 to 9

450(GP450) and from 450 to 730 days weight(GP730), besides evaluating the genetic 10

trends of the traits, so much for the direct effect as for the maternal. The variance 11

components were estimated by the restricted maximum likelihood method using the 12

program AIREMLF90. The animal model included fixed effects for contemporary 13

groups and age of the dam at calving, and also included random effects for genetic 14

direct effects for all the studied traits and genetic maternal effect for P120, P210, P365, 15

GP120, GP210 and GP365. The estimative of direct heritability were 0,21, 0,22, 0,22, 16

0,34, 0,28, for each weight, respectively and 0,19, 0,20, 0,18, 0,18 and 0,20, for the 17

respective weight gains. The maternal heritability were 0,26, 0,25 and 0,12, for P120, 18

P210 and P365 and 0,23, 0,17, 0,12 for GP120, GP210 and GP365. The direct-maternal 19

correlations were all negatives except for P365 (0,06). The direct genetic trends were all 20

positive ones. The maternal trends were almost null for all the traits. The estimative of 21

heritability for the adjusted weights and for the weight gains indicated that the selection 22

could promote genetic changes. The maternal heritability for P120, P210, P365 and 23

GP365 indicated that the selection in these traits could contribute to improve the 24

maternal ability of the herd. The direct genetic gain observed, for all the traits were on 25

this side of the potential gain of the Nellore beef cattle. The almost null genetic gain for 26

the maternal effects indicated no emphasis in the improvement of the maternal ability in 27

the Nellore beef cattle. 28

Key words: heritability, pre-weaning weight, post-weaning weight, weight gain 29



48

Introdução1
2

A raça Nelore representa cerca de 80% dos bovinos criados no Brasil para a 3

produção de carne, no entanto, os índices produtivos ainda apresentam-se baixos 4

quando comparados com animais de raças européias altamente especializadas na 5

produção de carne. Diante do exposto, muitos produtores estão se aprimorando e 6

buscando novas tecnologias, a fim de reduzir os custos de produção e também melhorar 7

a qualidade da carne.8

Os programas de avaliação genética identificam animais superiores, os quais 9

podem ser selecionados para serem pais da próxima geração. Porém, nesses programas 10

os fenótipos das características de importância econômica são avaliados em âmbito 11

nacional, o que, por um lado, melhora a estimativa de valores genéticos dos touros por 12

avaliá-los em vários ambientes, reduzindo assim, o efeito da interação genótipo-13

ambiente (Eler et al. 2000), mas por outro lado, conduz a diferenças na estimativa de 14

componentes de (co)variâncias e, conseqüentemente, diferenças nas estimativas de 15

parâmetros genéticos (Balieiro et al. 2004).  16

O utilização de métodos mais acurados de estimação dos componentes de 17

(co)variâncias tem sido constante preocupação dos pesquisadores ao longo dos anos e 18

objetivo de muitos trabalhos como Mercadante & Lôbo (1998), Lôbo & Martins Filho 19

(2002), Siqueira et al. 2003, Cyrillo et al. (2004). 20

As imposições atualmente exercidas pelo mercado sobre a pecuária de corte para 21

que a atividade se torne mais competitiva e eficiente conferem grande importância ao 22

acompanhamento da evolução genética dos rebanhos, a fim de avaliar os resultados dos 23

programas de seleção. Essas avaliações periódicas permitem que sejam tomadas 24

decisões mais rápidas com respeito aos rumos do programa adotado. Uma das maneiras 25



49

usualmente utilizadas para fazer essa avaliação é estimar a tendência genética ao longo 1

do tempo.  2

Avaliações do progresso genético em diferentes raças tem sido objetivo de 3

estudo de muitos trabalhos, tais como, Euclides Filho et al. (1997), Euclides Filho et al. 4

(2000), Ferraz Filho et al. (2002a), Mello et al. (2002), Laureano et al. (2004),  5

Malhado et al. (2005) e Knackfuss et al. (2006). 6

O objetivo do presente estudo foi estimar parâmetros genéticos para 7

características de crescimento, utilizando-se a metodologia REML e avaliar a tendência 8

genética ao longo do tempo, tanto para o efeito direto como para o materno, a fim de 9

contribuir para o aprimoramento de programas de seleção.  10

11

Material e Métodos 12

13

Os dados utilizados nesse trabalho foram obtidos junto à ANCP (Associação 14

Nacional de Criadores e Pesquisadores) e referiam-se a 116.406 bovinos da raça Nelore, 15

participantes do Programa de Melhoramento Genético da Raça Nelore (PMGRN), 16

nascidos entre 1995 e 2005 e distribuídos em 277 fazendas. 17

As características de crescimento estudadas foram pesos padronizados aos 120 18

(P120), 210 (P210), 365 (P365), 450 (P450) e 730 (P730) dias de idade e os ganhos em 19

peso do nascimento aos 120 dias (GP120), dos 120 aos 210 (GP210), 210 aos 365 20

(GP365), 365 aos 450 (GP450) e 450 aos 730 (GP730) dias. 21

Os pesos padronizados foram obtidos por interpolação linear. Foram 22

consideradas somente as pesagens realizadas até 60 dias antes ou após cada idade 23

padrão. Caso uma das pesagens, antes ou depois da idade padrão, estivesse fora desse 24

intervalo, foi considerado que o animal não tinha a tal pesagem. Para aqueles animais 25
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que não possuíam registros de pesagem após os 730 dias o ajuste foi feito de maneira 1

diferente, ou seja, foram considerados somente aqueles animais que possuíam a última 2

pesagem até os 700 dias de idade. Então foi calculado o ganho em peso diário dos 450 3

aos 700 dias e esse ganho em peso foi utilizado para fazer a interpolação a partir dos 4

700 dias, obtendo-se assim o peso padronizado aos 730 dias de idade. 5

Após a padronização das pesagens foram calculados os ganhos em peso entre 6

todos os pesos de acordo com as fórmulas: GP120=(P120-PN), GP210=(P210-P120), 7

GP365=(P365-P210), GP450=(P450-P365) e GP730=(P730-P450), em que PN é o peso aos 8

nascimento.9

Os grupos de contemporâneos foram definidos como animais nascidos na 10

mesma fazenda, ano, época, sexo e que estavam no mesmo manejo e na mesma fazenda, 11

em cada pesagem. Os grupos com menos que cinco observações, animais cuja mãe não 12

tinha informação de idade ao parto e medidas cujo desvio do peso do animal em relação 13

à média de peso do grupo estivesse fora do intervalo de quatro desvios padrão acima ou 14

abaixo deste desvio foram eliminados.  15

Foi realizada inspeção gráfica dos pesos padronizados e dos ganhos de peso em 16

relação aos meses de nascimento utilizando-se o programa SAS® versão 6.12 (1996) e 17

então, os meses foram agrupados em diferentes épocas de nascimento de acordo com a 18

distribuição de cada característica estudada da seguinte maneira, para P120 e GP120 19

foram formadas duas épocas sendo época 1, de janeiro a junho e época 2, de julho a 20

dezembro. Para P210 e GP210 a época 1 referiu-se ao período de janeiro a março,  21

época 2, de abril a maio, época 3, de junho a agosto, e época 4, de setembro a 22

dezembro. Para P365, GP365, P450 e GP450 foram definidas quatro épocas, sendo 23

época 1, de janeiro a março, época 2, de abril a junho, época 3, de julho a agosto e 24

época 4, de setembro a dezembro. Já para P730 e GP730 as épocas foram definidas da 25
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seguinte maneira, época 1, janeiro a março, época 2, abril a maio, época 3, junho a julho 1

e época 4, de agosto a dezembro.  2

A descrição dos arquivos de dados editados é mostrada na Tabela 1. 3

4

Tabela 1 – Descrição dos arquivos de dados editados para os pesos padronizados em 5
diferentes idades e para os ganhos em peso dos animais da raça Nelore 6

7
Pesos Padronizados 

 P120 P210 P365 P450 P730 
N 97964 91790 84518 102353 15648 
GC 2615 3119 2871 3290 843 
CIVP 8 8 9 - - 
A-1 196590 186568 174992 201715 45416 
N. Pai 3139 3032 2927 3140 1241 
x  filhos/pai 29,65 28,74 27,61 31,18 11,51 
Max-Pai 2960 2767 2525 3008 439 
N. Mãe  60901 57712 53706 63064 13040 
x  filhos/mãe  1,61 1,59 1,57 1,61 1,18 
Max-Mãe 9 9 9 23 11 

Ganhos de Peso 

 GP120 GP210 GP365 GP450 GP730 
N 51435 89050 79681 78884 14472 
GC 1494 3071 2761 2459 806 
CIVP 8 8 9 - - 
A-1 115701 182422 167077 165716 42445 
NPai 2178 2972 2849 2844 1079 
x  filhos/pai 23,62 28,42 26,74 26,50 10,07 
Max-Pai 1271 2972 2408 2390 345 
NMãe  34277 56488 51176 50759 12084 
x  filhos/mãe  1,50 1,58 1,56 1,55 1,19 
Max-Mãe 9 9 9 9 10 

8
N – Número de animais; GC – Número de grupos de contemporâneos; CIVP – Número 9
de classes de idade da vaca ao parto; A-1 – número de animais na matriz de coeficientes 10
de parentesco; NPai – Número de touros; x  filhos/pai – Média do número de filhos por 11
touro; Max-Pai – Máximo número de filhos por touro; Min-Pai – Mínimo número de 12
filhos por touro; NMãe – Número de vacas; x  filhos/mãe – Média do número de filhos 13
por vaca; Max-Mãe – Máximo número de filhos por vaca; Min-Mãe – Mínimo número 14
de filhos por vaca; P120 – Peso padronizado aos 120 dias; P210 – Peso padronizado aos 15
210 dias; P365 – Peso padronizado aos 365 dias; P450 – Peso padronizado aos 450 dias; 16
P730 – Peso padronizado para 730 dias; GP120 - Ganho de peso do nascimento aos 120 17
dias, GP210 – Ganho de peso dos 120 aos 210 dias; GP365 – Ganho de peso dos 210 18
aos 365 dias; GP450 – Ganho de peso dos 365 aos 450 dias; GP730 – Ganho de peso 19
dos 450 aos 730 dias. 20

21
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O desempenho de cada animal foi avaliado sob modelo animal de característica 1

única e pode ser representado da seguinte forma:  2

~~
2

~
1

~~
emZaZXy3

em que, 
~
y  é o vetor das observações (pesos padronizados ou ganhos em peso); X é a 4

matriz de incidência dos efeitos fixos (grupo de contemporâneos e classe de idade da 5

vaca ao parto); 
~

 é o vetor dos efeitos fixos; Z1 é a matriz de incidência dos efeitos 6

genéticos diretos; 
~
a  é o vetor dos efeitos genéticos diretos, Z2 é a matriz de incidência 7

dos efeitos genéticos maternos (desconsiderado no modelo para as características P450, 8

P730, GP450 e GP730); 
~
m  é o vetor dos efeitos genéticos maternos, e 

~
e  é o vetor dos 9

erros aleatórios associados às observações. 10

As pressuposições acerca da distribuição dos vetores 
~
y , 

~
a , 

~
m  e 

~
e  são descritas 11

da seguinte forma: 12
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13

em que, RCZZCZZMZZGZZV '

12

'

21

'

22

'

11
; 2

a
AG ; 2

mAM ; C =A am ; e 14

2
eNIR . Sendo A, a matriz de numerador dos coeficientes de parentesco entre os 15

indivíduos, de ordem igual ao número de indivíduos (n); 
NI , a matriz-identidade de 16

ordem n; 2
a , variância genética aditiva para cada um dos pesos corrigidos às idades 17

padrão ou ganhos de peso; 2
m , a variância genética aditiva materna de cada peso 18

corrigido às idades padrão ou ganho de peso; am , a covariância aditiva entre os efeitos 19
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diretos e maternos; e 2
e , a variância residual de cada peso corrigidos à idades padrão 1

ou ganho de peso. 2

As análises sem a inclusão do efeito materno (P450, P730, GP450 e GP730) 3

diferiram destas apenas pela ausência dos componentes para o efeito no modelo. 4

 Os componentes de variância foram estimados pelo método de máxima 5

verossimilhança restrita utilizando o algoritmo AI (Average-Information) por meio do 6

programa AIREMLF90, o qual faz parte da família de programas BLUPF90  7

(Misztal et al. 2002). Esse programa, desenvolvido por S. Tsuruta, é uma modificação 8

do REMLF90, utilizando o algoritmo Average-Information como uma segunda derivada 9

da função de verossimilhança (Jensen et al. 1996), ao invés do algoritmo EM utilizado 10

no REMLF90, proporcionando, na maioria dos casos, a convergência com maior 11

rapidez. O critério de convergência adotado foi de 10-10.12

As tendências genéticas foram estimadas pela regressão das médias anuais dos 13

valores genéticos (aditivo direto e materno) sobre o ano de nascimento do animal. Os 14

ganhos genéticos anuais foram estimados da seguinte forma:  15

G/ano = (i * h2
a * p)/IG, 16

em que, i é a intensidade de seleção (i), a qual foi considerada igual a 1,274 (retenção de 17

10% dos machos e 50% das fêmeas); h2
a é a herdabilidade direta, a qual foi estimada 18

para cada característica; p é o desvio padrão fenotípico para cada característica e IG é o 19

intervalo de geração, o qual foi considerado igual a de cinco anos.  20

21

Resultados e discussão 22

23

Na Tabela 2 pode ser observado que as médias, tanto dos pesos como dos 24

ganhos em peso estudados, estão dentro dos intervalos encontrados na literatura para 25
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animais zebuínos (Fernandes et al., 1996; Martins Filho et al.,1997; Lôbo & Martins 1

Filho, 2002; Paneto et al. 2002; Siqueira et al., 2003; Mucari & Oliveira, 2003).2

3

Tabela 2 – Média geral, desvio padrão (DP), valores máximos (Max), mínimos (Min) e 4
coeficiente de variação (CV) dos pesos padronizados aos 120 (P120), 210 5
(P210), 365 (P365), 450 (P450) e 730(P730) e dos ganhos em peso do 6
nascimento aos 120 (GP120), 120 aos 210 (GP210), 210 aos 365 (GP365), 365 7
aos 450 (GP450) e dos 450 aos 730 (GP730) dias de idade e ganho em peso 8
médio diário (GMD) 9

10
Características Média (kg) DP(kg) Max(kg) Min(kg) CV (%) GMD(kg) 

Pesos Padronizados 

P120 125,45 18,63 222,24 46,61 14,85 - 
P210 182,03 27,84 358,75 75,25 15,30 - 
P365 232,39 40,99 542,45 80,83 17,64 - 
P450 272,58 53,09 647,20 104,72 19,48 - 
P730 367,30 76,84 865,58 153,39 20,92 - 

Ganhos de Peso 

GP120 92,88 17,56 186,06 15,61 18,90 0,774 
GP210 56,55 15,64 177,02 -43,45 27,66 0,628 
GP365 50,16 26,87 233,35 -112,20 53,56 0,324 
GP450 38,37 18,56 170,33 -88,97 48,36 0,451 
GP730 104,81 44,23 347,85 -59,85 42,20 0,374 

11

Pode se notar também, que a velocidade de ganho em peso do nascimento até a 12

desmama (210 dias) foi maior que no período subseqüente e decrescente em todo o 13

período citado, reforçando os resultados da literatura (Siqueira et al. 2003), em que é 14

discutida a grande influência materna no período pré-desmama e que esta perde a 15

importância após um ano de idade. De acordo com as análises dos dados verificou-se 16

que houve concentração dos nascimentos nos meses de agosto a dezembro, 17

conseqüentemente, os desmames concentraram-se nos meses de março a julho, 18

compreendendo o período de seca, época em que ocorre escassez de pastagem o que 19

pode ter também contribuindo para a redução da velocidade de ganho ou mesmo para a 20

perda de peso. No período seguinte, GP450, apesar do ganho total ter sido menor, o 21

ganho diário voltou a aumentar, devido a disponibilidades de forrageiras, já que este 22
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período coincidiu com o início da estação das águas e é a partir deste período que os 1

animais expressam sua habilidade genética individual de ganhar peso em condições 2

favoráveis e/ou de ganho compensatório. No último período avaliado, GP730, houve 3

ligeira queda na velocidade de ganho, provavelmente, devido à nova estação de seca. 4

Também nesta fase os animais começam a depositar gordura, o que contribui para a 5

menor velocidade de ganho. 6

As estimativas dos componentes de (co)variâncias e parâmetros genéticos para 7

os diferentes pesos estão apresentadas na Tabela 3. 8

9

Tabela 3 - Estimativas de variâncias genética aditiva direta ( 2
aˆ ), materna ( 2

mˆ ) e 10

residual ( 2
eˆ ); de covariância ( amˆ ) e correlações genéticas direto-materna 11

( amr ), de herdabilidades direta ( 2
aĥ ) e materna ( 2

mĥ ), obtidas para os pesos 12

padronizados aos 120 (P120), 210 (P210), 365 (P365), 450 (P450) e 13
730(P730) dias de idade14

15

As estimativas de h2
a e h2

m para P120 foram contrastantes os valores citados por 16

Cyrillo et al. (2004) para animais da raça Nelore, 0,04±0,03 (h2
a) e 0,08±0,04 (h2

m). Já 17

os valores citados por Siqueira et al. (2003), comparando modelos uni e bicaracter, em 18

animais Nelore, foram superior para h2
a (0,28) e inferior para h2

m (0,08), para a análise 19

unicaracter. 20

A característica P210 apresentou estimativa de h2
a superior às obtidas por  21

Eler et al. (1995), de 0,13, Ferraz Filho et al. (2002a), de 0,16 e Cyrillo et al. (2004), de 22

0,12±0,04, porém inferiores à Knackfuss et al. (2006) que variaram de 0,23 a 0,32. 23

Parâmetros 
Caract. 2

aˆ 2
mˆ amˆ 2

eˆ 2
pˆ 2

aĥ 2
mĥ amr

P120 45,36 55,74 -9,09 120,35 212,35 0,21 0,26 -0,18 
P210 87,64 105,36 -13,13 223,82 403,69 0,22 0,25 -0,14 
P365 128,07 68,24 5,32 372,47 574,10 0,22 0,12 0,06 
P450 269,29 - - 518,76 788,05 0,34 - - 
P730 320,28 - - 836,91 1157,19 0,28 - - 
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Quanto ao efeito materno para P210, a estimativa de h2
m foi também superior a  1

Eler et al. (1995), de 0,13, Mercadante et al. (1995), de 0,18, Ferraz Filho et al. (2002a), 2

de 0,10 e Cyrillo et al. (2004), 0,11±0,05. 3

O peso padronizado aos 365 dias apresentou h2
a igual ao P210, 0,22 e a h2

m foi 4

menor que as características anteriores (0,12), o que era esperado uma vez que o efeito 5

materno tem menor influência sobre esta característica. Ambas estimativas foram 6

superiores às relatadas por Eler et al. (1995), 0,16 (h2
a) e 0,10 (h2

m) e  7

Ferraz Filho et al. (2002a), 0,17(h2
a) e 0,03 (h2

m). No entanto, a estimativa de h2
a foi 8

semelhante à encontrada por Ferraz Filho et al. (2002b) (0,21), avaliada em animais da 9

raça Tabapuã, porém, os autores não consideram no modelo o efeito materno para obter 10

essa estimativa. 11

A maioria das estimativas encontradas no presente trabalho foi superior às 12

encontradas na literatura, provavelmente, devido a não inclusão do efeito de ambiente 13

permanente no modelo utilizado, o que pode ter levado a um aumento nos componentes 14

de variância devido aos efeitos direto e/ou materno. Segundo Mercadante &  15

Lôbo (1998), a não inclusão dos efeitos genético materno e de ambiente permanente, 16

pode ocasionar mudanças significativas nas estimativas dos componentes e das 17

herdabilidades, podendo até levar à superestimação destes valores e, conseqüentemente, 18

o valor genético dos animais para estas características. 19

Também, os valores de herdabilidade materna para as características P120 e 20

P210 indicam que este efeito tem importante influência até o peso a desmama, no 21

entanto, a um ano de idade o efeito passa a ter menor influência, mas não deixa de ser 22

importante. 23

As correlações entre os efeitos direto e materno foram negativas para P120 e 24

P210, mostrando que existe antagonismo entre os efeitos e que a seleção para o efeito 25
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direto prejudica o efeito materno. Este antagonismo também foi relatado por 1

Eler et al. (1995), -0,32 para P205 em Nelore e Ferraz Filho et al (2002a), -0,42 para 2

P205 em animais Tabapuã.  3

Para o P365 a correlação foi mais baixa (0,06), contudo positiva. Este resultado 4

está de acordo com Eler et al. (1995) (0,09), no entanto, é contrastante a  5

Ribeiro et al. (2001), Pimenta Filho et al. (2001), e Mello et al. (2002) que relataram 6

valores negativos, sendo -0,74 para animais Nelore, -0,48 para animais Guzerá e  7

-0,28, para Canchim, respectivamente. 8

A herdabilidade direta para P450 foi média (0,34), indicando que há bom 9

potencial de resposta à seleção para aumento de peso ao se utilizar esta característica 10

como critério de seleção, uma vez que, parte da variância fenotípica pode ser atribuída 11

aos efeitos aditivos dos genes. Siqueira et al. (2003) encontraram estimativa ainda maior 12

(0,51) para P455 em animais da raça Nelore.  13

Fernandes et al. (1996), trabalhando com animais Brahman no México, 14

encontraram h2
a igual a 0,66 para peso aos 730 dias, sendo bastante superior à 15

encontrada neste estudo (0,28). Mercadante (1994), em trabalho de revisão, relatou que 16

a herdabilidade direta para peso aos 730 dias estimadas para animais da raça Nelore 17

variaram de 0,18 a 0,45. Santos et al. (2004), ao compararem métodos de estimação 18

gaussinos e robustos, encontraram herdabilidades para peso aos 730 dias que variaram 19

entre 0,14 a 0,60, dependendo método utilizado, para animais da raça Simental.  20

As estimativas dos componentes de variâncias e parâmetros genéticos para os 21

diferentes ganhos em peso estão apresentadas na Tabela 4. 22

As herdabilidades para ganho em peso foram muito próximas entre si, indicando 23

que há possibilidade de progresso genético com a seleção praticada nestas 24

características. Já a h2
m diminuiu com o aumento da idade, indicando que este efeito tem  25
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Tabela 4 - Estimativas de variâncias genética aditiva direta ( 2
aˆ ), materna ( 2

mˆ ) e 1

residual ( 2
eˆ ); de covariâncias ( amˆ ) e correlações genéticas direto-materna 2

( amr ) e de herdabilidades direta ( 2
aĥ ) e materna ( 2

mĥ ) obtidas para os ganhos 3

em peso do nascimento aos 120 (GP120), 120 aos 210 (GP210), 210 aos 365 4
(GP365), 365 aos 450 (GP450) e dos 450 aos 730 (GP730) dias de idade 5

6
 Parâmetros 
Caract. 2

aˆ 2
mˆ amˆ 2

eˆ 2
pˆ 2

aĥ 2
mĥ amr

GP120 37,87 44,97 -6,03 120,64 197,45 0,19 0,23 -0,15
GP210 25,36 11,28 -6,67 93,95 123,92 0,20 0,09 -0,04
GP365 44,12 9,92 -12,82 202,92 244,14 0,18 0,04 -0,61
GP450 31,89 - - 141,26 173,15 0,18 - - 
GP730 106,49 - - 438,51 545,00 0,20 - - 

7

maior influência sobre a velocidade de crescimento do nascimento aos 120 dias e 8

depois, a importância é reduzida.9

Gunski et al. (2001) analisando os registros de 20 rebanhos integrantes do 10

Programa de Melhoramento da Raça Nelore encontraram estimativas de herdabilidade 11

direta e materna para ganho de peso diário até os 120 dias iguais a 0,21 e 0,15, 12

respectivamente. A h2
a foi ligeiramente maior que a relatada aqui (0,19), porém a h2

m foi 13

bastante inferior (0,23). Essa diferença pode ter ocorrido, em parte, devido ao fato de 14

não ter sido considerado no modelo o efeito de ambiente permanente.  15

Paneto et al. (2002), trabalhando com animais da raça Nelore, encontraram h2
a16

para o ganho de peso dos 120 aos 240 dias igual a 0,32 e para a h2
m, 0,13, ambas 17

superiores às encontradas nesse estudo.18

As correlações entre os efeitos genético direto e materno para todas as 19

características foram negativas, indicando que, assim como observado nas 20

características de peso pré-desmama, existe antagonismo entre os efeitos direto e 21

materno e, portanto, a seleção para um efeito causa diminuição no outro. Esse 22

antagonismo foi também descrito por Gunski et al. (2001); Ribeiro et al. (2001) e 23

Paneto et al. (2002).24
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A herdabilidade média para ganho de peso após um ano de idade, citada por 1

Mercadante (1994), é 0,29. Já em revisão realizada por Garnero (1999), essa média é 2

mais baixa, igual a 0,21. Paneto et al. (2002), relataram estimativa de h2 a 0,21 para 3

GP365-455 e 0,23 para GP455-550. Os valores estimados no presente estudo para GP450 e 4

GP730 foram pouco inferiores aos encontrado na literatura, porém são de magnitude 5

suficiente para inferir que tais características podem trazer aumento no ganho de peso 6

quando utilizadas como critério de seleção. 7

Todo programa de melhoramento genético deve ser avaliado periodicamente, 8

para se proceder a ajustes de forma mais rápida e para que os resultados do programa 9

sejam avaliados. Este monitoramento pode ser feito pela avaliação da tendência 10

genética ao longo do tempo.11

Os ganhos genéticos apresentaram aumento com a idade, havendo redução após 12

os 450 dias, porém todos os valores são positivos, indicando que houve ganho nas 13

características de peso da raça Nelore estudadas (Tabela 5 e Figura 1).  14

15

Tabela 5 – Tendência genética anual (G), percentagem em relação à média (G%), ganho 16
genético possível ( G) por ano obtidos com base na média dos valores 17
genéticos estimados, para os pesos padronizados aos 120 (P120), 210 (P210), 18
365 (P365), 450 (P450) e 730(P730) dias de idade 19

20
 P120 P210 P365 P450 P730 

Efeito Genético Direto
G (kg/ano) 0,355 0,514 0,645 0,899 0,722 
G% 0,283 0,282 0,278 0,330 0,192 

G (kg) 0,780 1,126 1,343 2,432 2,427 
Efeito Genético Materno

G (kg/ano) 0,042 -0,011 0,101 - - 
G (%) 0,335 -0,006 -0,043 - - 

G (kg) 0,965 1,280 0,733 - - 
21

22
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Figura 1 – Tendência genética do efeito direto para os pesos padronizados aos 210 e aos 2
450 dias, no período de 1995 a 2004. 3

4

Os ganhos genéticos estimados para o efeito genético direto representaram 5

mudança anual de 0,19 a 0,33% e mudança total de 3,55 kg, 5,14 kg, 6,45 kg ,8,99 kg e 6

7,22 kg, respectivamente para P120, P210, P365, P450 e P730 nos 10 anos de seleção 7

considerados. Resultados inferiores foram relatados por Ferraz Filho et al. (2002a) 8

trabalhando com animais da raça Tabapuã, em várias regiões brasileiras, para P205 9

(0,134 kg/ano) e por Laureano et al. (2004) para peso a desmama (0,225 kg/ano). Já 10

Mello et al. (2002), trabalhando com um rebanho da raça Canchim, estimaram valores 11

maiores de tendência genética para P240 e P365 (1,336 e 1,619 kg/ano, 12

respectivamente). Mucari & Oliveira (2003), estudando o rebanho Guzerá pertencente a 13

Unesp de Ilha Solteira (SP), não encontraram resultado significativo para a regressão 14

dos valores genéticos estimados para pesos aos 24 meses (em torno de 720 dias) nos 15

anos de nascimento. 16

As tendências genéticas aditivas maternas (Tabela 5; Figura 2) foram muito 17

baixas, 0,042 e 0,101 kg/ano, respectivamente, para P120 e P365 e não significativa 18

para P210, indicando que não houve ganho genético para esta característica. Estes 19

resultados refletem inexistência de seleção para habilidade materna para essas 20

características.21
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Figura 2 – Tendência genética do efeito materno para os pesos padronizado aos 210 e 2

365 dias, no período de 1995 a 2004. 3
4

 Apesar dos ganhos genéticos diretos estimados nesse estudo terem sido 5

significativos, eles estão aquém das possibilidades de ganho que poderiam ser 6

alcançados. Seria possível obter ganhos genéticos anuais ( G/ano) da ordem de 0,780 a 7

2,432 kg/ano (Tabela 5). Para os efeitos maternos os ganhos possíveis seriam da ordem 8

de 0,965, 1,280 e 0,733 kg/ano, respectivamente para P120, P210 e P365, também 9

maiores do que os resultados observados. Considerando-se a percentagem em relação à 10

média os ganhos possíveis para o efeito direto representam 0,621, 0,619, 0,578, 0,892 e 11

0,661%, respectivamente para P120, P210, P365, P450 e P730. Para o efeito materno os 12

ganhos possíveis representam 0,769, 0,703 e 0,315%, respectivamente para P120, P210 13

e P365. 14

Os ganhos genéticos para os ganhos em peso estudados se comportaram de 15

maneira inversa aos pesos, ou seja, reduziram com o aumento da idade, voltando a 16

aumentar no período de 450 a 730 dias de idade (Tabela 6). Os ganhos percentuais em 17

relação à média variaram de 0,15 a 0,32% e representaram mudança de 18

aproximadamente, 2,6, 1,8, 1,5, 0,6 e 2,6 kg ao longo do período estudado, 19

respectivamente para GP120, GP210, GP365, GP450 e GP730. Esses valores indicam 20

que também houve ganhos genéticos nessas características (Figura 3).21

22

23



62

Tabela 6 – Tendência genética anual (G) em kg/ano, percentagem em relação à média 1
(G%) e ganho genético possível ( G) por ano dos efeitos genéticos diretos e 2
maternos, para os ganhos em peso do nascimento aos 120 (GP120), 120 aos 3
210 (GP210), dos 210 aos 365 (GP365), 365 aos 450 (GP450) e dos 450 aos 4
730(GP730) dias de idade 5

6
 GP120 GP210 GP365 GP450 GP730 

Efeito Genético Direto
G (kg/ano) 0,255 0,183 0,150 0,057 0,262 
G % 0,275 0,324 0,299 0,149 0,250 

G (kg) 0,680 0,567 0,717 0,604 1,190 
Efeito Genético Materno

G (kg/ano) 0,042 -0,011 -0,003 - - 
G % 0,045 -0,019 -0,006 - - 

G (kg) 0,823 0,255 0,159 - - 
7
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Figura 3 – Tendência genética do efeito direto para os ganhos em peso dos 120 aos 210 9
(GP210) e dos 365 aos 450 dias de idade (GP450). 10

11

 De acordo com as regressões para os efeitos maternos o ganho foi muito 12

pequeno (0,042 kg/ano) representando cerca de 0,045% da média da característica 13

GP120 e praticamente, nulos para GP210 e GP365 (Tabela 6; Figura 4). Esses 14

resultados mostram também a inexistência de seleção para o componente materno das 15

características de ganho em peso. 16
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Figura 4 – Tendência genética do efeito materno para os ganhos de peso dos 120 aos 18

210 (GP210) e dos 210 aos 365 (GP635) dias de idade. 19
20
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Os ganhos genéticos possíveis representaram ganhos genéticos diretos da ordem 1

de 0,68, 0,57, 0,72, 0,60, 1,19 kg/ano, respectivamente, GP120, GP210, GP365, GP450 2

e GP730, sendo, em média, cinco vezes maior que o ganho observado.  3

Para o efeito genético materno os ganhos possíveis seriam da ordem de 0,82, 4

0,26 e 0,16 kg/ano, respectivamente, para GP120, GP210 e GP365.  5

Esses baixos resultados, ou mesmo resultados nulos no caso do efeito materno, 6

podem ser devido ao fato de que no Programa de Melhoramento Genético da Raça 7

Nelore não há seleção para ganho em peso e sim para pesos corporais, logo, todo e 8

qualquer ganho obtido nas características de ganho de peso foram obtidos de forma 9

indireta. Caso houvesse seleção direta para as características de ganho, as estimativas de 10

tendência genética poderiam ser mais altas, já que as herdabilidades destas 11

características foram em torno de 0,19. Todavia, para efeito de seleção, os pesos 12

padronizados são mais fáceis de serem medidos e também apresentam maior 13

herdabilidade, respondendo melhor à seleção. 14

 Tendências genéticas estimadas também inferiores àquelas teoricamente 15

possíveis, quer sejam para ganhos em peso ou para pesos corporais, têm sido reportadas 16

por vários autores em várias raças no Brasil, tais como, Euclides Filho et al. (2000), em 17

Gir, Ferraz Filho et al. (2002a), em Tabapuã e Garcia et al. (2003), em Nelore. 18

 Segundo Euclides Filho et al. (2000), é importante salientar que estimativas de 19

tendências genéticas obtidas com numerosos rebanhos, distribuídos em uma grande 20

diversidade de ambientes e nos mais diversos sistemas de produção, como é o caso 21

desse estudo, correspondem à média de valores que se encontram distribuídos, alguns 22

próximos de zero, enquanto outros são positivos e negativos.  23

Euclides Filho et al. (1997) discutem ainda que se as avaliações fossem feitas em 24

rebanhos isolados (Mello et al., 2002), ou mesmo por região (Garcia et al. 2003), 25
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poderiam resultar em tendências genéticas positivas de maior valor que as verificadas 1

no todo. 2

 No entanto, a estimativa de tendência genética ao longo do tempo é de extrema 3

importância como norteadora de tomada de decisão com respeito à raça como um todo e 4

aos programas de melhoramento genético. 5

6
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Conclusões1

2

Pesos padronizados até os dois anos de idade e ganhos em peso do nascimento 3

até esta idade apresentam variabilidade genética direta e materna de baixa a média 4

magnitude, assim, podem responder à seleção. Dentre os pesos até dois anos de idade, o 5

peso aos 450 apresenta maior variabilidade genética, sendo um bom critério de seleção. 6

Os pesos padronizados aos 120, 210, 365 dias e o ganho em peso dos 210 aos 7

365 dias de idade apresentam variabilidade genética materna suficiente para responder a 8

seleção com objetivo de melhorar a habilidade materna do rebanho. 9

Os ganhos genéticos médios estimados em 277 rebanhos, tanto para os pesos 10

padronizados como para os ganhos em pesos, estão aquém dos ganhos potenciais 11

teóricos em rebanhos de bovinos de corte. Os ganhos genéticos para os efeitos maternos 12

indicam inexistência de ênfase na melhoria da habilidade materna na raça Nelore. 13

14

15
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Inferência bayesiana no estudo da heterogeneidade de variância residual em 1
características de crescimento de bovinos da raça Nelore12

3
4
5

RESUMO – Dados de 116406 animais da raça Nelore, participantes do 6

Programa de Melhoramento Genético da Raça Nelore (PMGRN), nascidos entre 1995 e 7

2005 foram utilizados com o objetivo de verificar os efeitos da heterogeneidade de 8

variâncias residual na estimativa de componentes de variâncias e na avaliação genética 9

para os pesos ajustados aos 120 (P210), 210 (P210) e 365 (P365) dias de idade e para os 10

ganhos em peso do nascimento aos 120 dias (GP120), dos 120 aos 210(GP210) e dos 11

210 aos 365 dias de idade (GP365). Os componentes de variância foram estimados via 12

amostragem de Gibbs, utilizando os programas GIBBS2F90 e GIBBS3F90, os quais 13

diferem em não contemplar ou contemplar a heterogeneidade de variâncias residual, 14

respectivamente. O modelo animal incluiu os grupos de contemporâneos e idade da 15

vaca ao parto como efeitos fixos e os efeitos genéticos aditivos direto e materno como 16

aleatórios. As variâncias genéticas diretas e maternas e as covariâncias direto-maternas 17

foram muito próximas entre os dois procedimentos para os pesos e variou 1% para os 18

ganhos de peso quando a heterogeneidade de variâncias foi considerada. A herdabilidade 19

reduziu com a classe de variância fenotípica, quando a heterogeneidade foi considerada. 20

As correlações direto-maternas foram baixas e negativas para os pesos, exceto para P365 21

(0,04) e foram maiores para os ganhos, porém todas negativas. Na inspeção gráfica, os 22

valores genéticos foram semelhantes entre os procedimentos para a classe 2 (média 23

variância fenotípica), já as classes 1 e 3 (baixa e alta variância fenotípica, respectivamente) 24

mostraram diferenças, principalmente nos extremos, onde estão os animais com os 25

maiores ou os menores valores genéticos, para todas as características. As diferenças 26

entre as classes reduziram com o aumento da acurácia. A heterogeneidade de variâncias 27

residual influenciou a avaliação genética dos animais para o peso ajustados aos 365 dias 28

e para o ganho de peso dos 210 aos 365 dias de idade. O aumento da acurácia das 29

estimativas reduziu o efeito da heterogeneidade. 30

31

32

Palavras-chave: amostragem de Gibbs, efeito materno, pesos, ganho de peso, 33

parâmetros genéticos 34
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Bayesian inference in the study of heterogeneity of residual variance in growth 1

traits of the Nellore beef cattle 2

3

ABSTRACT – Data of 116406 animals of the Nellore beef cattle, participants of 4

the Programa de Melhoramento Genético da Raça Nelore (PMGRN), been born between 5

1995 and 2005 were used with the objective of verifying the effects of the heterogeneity of 6

residual variance in the estimate of variance components and in the genetic evaluation for 7

the 120-days weight (P210), 210-days weight (P210) and 365-days weight (P365) and for 8

the weight gain from birth to 120 days (GP120), from 120 to 210 (GP210) and from 210 to 9

365 days of age (GP365). The variance components were estimated by Gibbs sampling, 10

using the programs GIBBS2F90 and GIBBS3F90, which differ in not to consider or to 11

contemplate the heterogeneity of residual variances, respectively. The animal model 12

included the contemporary groups and age of the dam at calving as fixed effects and the 13

direct and maternal addictive genetic effects as random. The direct and maternal genetic 14

variances and the direct-maternal covariances were very close among the two procedures 15

for the weights and it varied 1% for the weight gains when the heterogeneity of variances 16

was considered. The heritability reduced with the class of phenotypic variance, when the 17

heterogeneity was considered. The direct-maternal correlations were low and negatives for 18

the weights, except for P365 (0,04) and they were larger for the weight gains, however all 19

negatives. In the graphic inspection of the genetic values they were similar between the 20

procedures for the class 2 (medium phenotypic variance), already the classes 1 and 3 (low 21

and high phenotypic variance) showed differences, mainly in the ends, where they are the 22

animals with the largest or the smallest genetic values, for all the traits. The differences 23

among the classes reduced with the increase of the accuracy. The heterogeneity of residual 24

variances influenced the genetic evaluation of the animals for the 365-days weight and for 25

the weight gain from 210 to 365 days of age. The increase of the accuracy of the estimates 26

reduced the effect of the heterogeneity. 27

28

29

Key words: Gibbs sampling, maternal effects, body weight, weight gain, genetic 30

parameters 31
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Introdução1

2

O conhecimento dos parâmetros genéticos de uma população é essencial para 3

fornecer informações que auxiliem na identificação de animais geneticamente 4

superiores e na tomada de decisão quanto aos acasalamentos mais adequados, visando 5

maior progresso genético nos programas de seleção. Para se obter os parâmetros 6

genéticos das características de interesse econômico é necessário se estimar 7

componentes de (co)variâncias sendo importante que essas estimativas sejam obtidas da 8

maneira mais acurada possível, uma vez que, o progresso genéticos dos programas de 9

seleção está diretamente ligado à precisão dos parâmetros genéticos.  10

Os métodos mais utilizados atualmente de estimação de componentes de 11

(co)variâncias pressupõem homogeneidade de variâncias genética e/ou residual entre os 12

diferentes rebanhos e vários estudos têm mostrado violação dessas pressuposições, o 13

que pode ocasionar a redução da precisão dos valores genéticos preditos e, 14

conseqüentemente, a redução da resposta à seleção.15

Devido à flexibilidade na aplicação dos modelos de análise, os métodos 16

bayesianos vêm sendo utilizados como opção para solução de problemas relacionados à 17

avaliação de mérito genético em populações animais. A aplicação de métodos de 18

integração numérica de Monte Carlo baseados em Cadeias de Markov (MCMC), dentre 19

os quais se destaca a Amostragem de Gibbs (GS), permitiu a aplicação da inferência 20

Bayesiana em modelos mais complexos. Por meio desse algoritmo é possível gerar 21

amostras aleatórias de estimativas de parâmetros, a partir das denominadas distribuições 22

posteriores conjuntas dos parâmetros. Dado um conjunto de observações e a 23

distribuição inicial dos parâmetros, a distribuição posterior é proporcional ao produto 24

das probabilidades das duas. A marginalização da distribuição posterior (realizada por 25
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meio dos métodos de MCMC) permite conhecer a distribuição posterior de cada 1

parâmetro. Tal situação permite a aplicação da inferência Bayesiana no melhoramento 2

animal (Wang et al., 1993 e 1994; Sorensen et al., 1994; Van Tassel e Van Vleck, 1996; 3

Magnabosco et al. 1996, Oliveira et al., 2000; Santos, 2003;Pereira, 2004;  4

Madureira, 2004). 5

Uma conseqüência direta da heterogeneidade de variâncias é o risco de 6

selecionar uma maior proporção de animais de maior variabilidade fenotípica e não de 7

maior valor genético, podendo com isso reduzir o progresso genético. 8

De acordo com Torres (1998), em trabalho desenvolvido com animais da raça 9

Holandesa, quando a heterogeneidade de variância é desprezada, embora esteja 10

presente, a produção das filhas de determinado reprodutor será ponderada na proporção 11

dos desvios padrão dos rebanhos nos quais essas filhas foram criadas. O resultado é que 12

as produções das filhas, oriundas de rebanhos com maiores variâncias, influenciarão 13

mais a avaliação de reprodutores do que a de filhas oriundas de rebanhos com menores 14

variâncias. Caso as filhas dos diversos reprodutores estivessem distribuídas, 15

uniformemente, entre os rebanhos com variação diferente, nenhum vício seria 16

observado. Entretanto, se as estimativas de herdabilidades também diferissem entre os 17

rebanhos, a acurácia das avaliações genéticas dos animais seria reduzida, em razão de 18

não serem consideradas essas diferenças. 19

Em gado de leite, os vícios são maiores na seleção de mães de reprodutores, 20

visto que elas tendem a expressar suas produções em um único rebanho (Vinson, 1987). 21

Analogamente, o mesmo acontece com a avaliação de reprodutores em bovinos 22

de corte, assim, os vícios de seleção por ignorar a heterogeneidade de variâncias são 23

maiores na avaliação de touros jovens, que não possuem filhos ou que possuem poucos 24
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filhos em um único rebanho ou ainda, distribuídos de maneira desigual entre os 1

rebanhos com variâncias diferentes. 2

Tendo em vista que a raça Nelore, por possuir um grande contingente 3

populacional, permite o desenvolvimento de pesquisas utilizando grande número de 4

dados e a aplicação de metodologias mais complexas, como a utilização de métodos 5

bayesianos e, que a maioria dos estudos sobre os efeitos da heterogeneidade de 6

variâncias sobre a seleção tem sido realizada em bovinos leiteiros, o objetivo desse 7

trabalho foi, verificar os efeitos da heterogeneidade de variância residual na estimativa 8

de componentes de variância e na avaliação genética de animais da raça Nelore para 9

características de crescimento sob efeito materno até um ano de idade, utilizando 10

inferência bayesiana, a fim de propor métodos alternativos que considerem este efeito. 11

12

Material e Métodos 13

14

Os dados utilizados foram de animais da raça Nelore oriundos de rebanhos 15

participantes do Programa de Melhoramento Genético da Raça Nelore (PMGRN), 16

cedidos pela ANCP (Associação Nacional de Criadores e Pesquisadores). Os registros 17

de genealogia e de pesagens que compuseram o banco de dados foram referentes a 18

animais nascidos no período de 1995 até 2005 e distribuídos em 277 rebanhos. 19

As pesagens fornecidas pela ANCP foram ajustadas às idades padrão 120, 210 e 20

365 dias de idade, por meio de interpolação linear. Somente as pesagens realizadas até 21

60 dias antes ou após cada idade padrão foram consideradas. Caso uma das pesagens, 22

antes ou depois da idade padrão, estivesse fora desse intervalo, foi considerado que o 23

animal não possuía a tal pesagem.  24

Foram, então, calculados os ganhos de pesos de acordo com as fórmulas: 25



76

GP120=(P120-PN), GP210=(P210-P120) e GP365=(P365-P210),1

em que, PN é o peso ao nascimento (kg). 2

A editoração dos dados e a análise crítica descritiva (freqüências, médias, 3

desvios, amplitudes, etc.) dos pesos e ganhos de peso foram feitas através do programa 4

computacional “SAS” (Statistical Analysis System), versão 6.12 (SAS Institute  5

Inc., 1996).6

Foram definidos os grupos de contemporâneos como animais nascidos na mesma 7

fazenda, ano, época de nascimento, sexo e que estavam no mesmo manejo e na mesma 8

fazenda, em cada pesagem. Os grupos com menos que cinco observações, animais cuja mãe 9

não tinha informação de idade ao parto e medidas cuja diferença do peso do animal em 10

relação à média de peso do grupo estivesse fora do intervalo de quatro desvios padrão acima 11

ou abaixo da média foram eliminados.  12

Foi realizada inspeção gráfica dos pesos ajustados e dos ganhos de peso em relação 13

aos meses de nascimento através do programa SAS® versão 6.12 (1996) e então, os meses 14

foram agrupados em diferentes épocas de nascimento de acordo com a distribuição de cada 15

característica estudada, ou seja, para P120 e GP120 foram formadas duas épocas, sendo 16

época 1, de janeiro a junho e época 2, de julho a dezembro. Para P210 e GP210 a época 1 17

feriu-se ao período de janeiro a março, época 2, de abril a maio, época 3, de junho a agosto, 18

e época 4, de setembro a dezembro e para P365 e GP365 foram definidas quatro épocas, 19

sendo época 1, de janeiro a março, época 2 de abril a junho, época 3, de julho a agosto e 20

época 4, de setembro a dezembro. 21

Os dados editados estão sumarizados na Tabela 1. 22

23

24

25



77

Tabela 1 – Descrição dos arquivos de dados editados para os pesos padronizados a 1
diferentes idades e para os ganhos em peso dos animais da raça Nelore 2

3
Características N CIVP GC A-1 NT x Max
P120 97964 8 2615 196590 3139 29,65 2960 
P210 91790 8 3119 186568 3032 28,74 2767 
P365 84518 9 2871 174992 2927 27,61 2525 

       

GP120 51435 8 1494 115701 2178 23,62 1271 
GP210 89050 8 3071 182422 2972 28,42 2972 
GP365 79681 9 2761 167077 2849 26,74 2408 

4
N – Número de animais; GC – Número de grupos de contemporâneos; CIVP – Número de 5
classes de idade da vaca ao parto; A-1 – número de animais na matriz de coeficientes de 6
parentesco; NT – Número de touros; x  – Média do número de filhos por touro; Max – 7
Máximo número de filhos por touro; Min – Mínimo número de filhos por touro; P120 – 8
Peso padronizado aos 120 dias; P210 – Peso padronizado aos 210 dias; P365 – Peso 9
padronizado aos 365 dias; GP120 – Ganho em peso do nascimento aos 120; GP210 – 10
Ganho em peso dos 120 aos 210 dias; GP365 – Ganho em peso dos 210 aos 365 dias. 11

12

Os animais foram agrupados de acordo com fazenda e manejo, e estes grupos 13

foram classificados de acordo com as suas variâncias fenotípicas em três classes, no 14

intuito de se definir os grupos de variância residual. Então, foram calculadas as médias 15

fenotípicas das características pesos ajustados ou ganhos de pesos, para cada grupo de 16

contemporâneos e obtidos os valores dos desvios de cada observação, em relação à 17

média dos contemporâneos (peso ajustado menos a média do grupo de 18

contemporâneos). Foram calculadas para cada classe de fazenda e manejo as variâncias 19

desses desvios. Posteriormente, obteve-se a distribuição destas variâncias e com base 20

nos valores do primeiro e terceiro quartis (Q1 e Q3, do programa SAS® versão 6.12, 21

1996) dividiu-se as variâncias fenotípicas em três classes: Classe 1 – valores abaixo ou 22

iguais a Q1 (Percentil 25%), Classe 2 – valores entre Q1 e Q3; e classe 3 – valores acima 23

ou iguais a Q3 (Percentil 75%), representando respectivamente, classes de baixa, média 24

e alta variância fenotípica  25

As características estudadas, pesos padronizados e os ganhos em peso, foram 26

analisados sob modelo animal de característica única. Os componentes de variância 27
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foram estimados por inferência bayesiana, através dos programas GIBBS2F90 e 1

GIBBS3F90 (Misztal, 2007), os quais diferiam em não contemplar ou contemplar a 2

heterogeneidade de variâncias residual, respectivamente.  3

O modelo linear misto utilizado para descrever as observações, em termos 4

matriciais foi: 5

~~
2

~
1

~~
emZaZXy6

em que, 
~
y  é o vetor das observações (pesos ajustados ou ganhos de peso); X é a matriz de 7

incidência dos efeitos fixos (grupos de contemporâneos e classes de idade da vaca ao parto); 8

~
 é o vetor dos efeitos fixos; Z1 é a matriz de incidência dos efeitos genéticos diretos; 

~
a  é 9

o vetor dos efeitos genéticos diretos, Z2 é a matriz de incidência dos efeitos genéticos 10

maternos; 
~
m  é o vetor dos efeitos genéticos maternos, e 

~
e  é o vetor dos erros aleatórios 11

associados às observações. 12

As pressuposições acerca da distribuição dos vetores 
~
y ,

~
a ,

~
m  e 

~
e  são descritas da 13

seguinte forma: 14

RR

MCCZMZ

CGCZGZ
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0

0
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e
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~
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12

'
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'
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'

11
; 2

a
AG ; 2

mAM ; C =A am ; e 16

2
eNIR . Sendo A, a matriz de numerador dos coeficientes de parentesco entre os 17

indivíduos, de ordem igual ao número de indivíduos (n); 
NI , a matriz-identidade de ordem n; 18

2
a , variância genética aditiva para cada um dos pesos corrigidos às idades padrão ou 19

ganhos de peso; 2
m , a variância genética aditiva materna de cada peso corrigido às idades 20
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padrão ou ganho de peso; am , a covariância genética aditiva entre os efeitos diretos e 1

maternos; e 2
e , a variância residual de cada peso corrigido às idades padrão ou ganho de 2

peso.3

Para a análise em que se considerou o efeito da heterogeneidade de variâncias, 4

utilizando-se o programa GIBBS3F90, a matriz R de variância residual pode ser 5

representada da seguinte forma:         0nj RIR6

em que, Inj é uma matriz identidade nj, onde nj é o número de observações dentro de 7

cada classe de variância fenotípica;  operador produto direto (Searle, 1966); e 8

R0  = 
2
e

2
e

2
e

3

2

1

0

00

     é a matriz de variâncias residuais, sendo que 2
e1

 é a variância 9

residual referente à classe 1; 2
e2

 é a variância residual referente à classe 2; 2

e3
 é a 10

variância residual referente à classe 3.  11

Na estimação dos componentes de (co)variância foram considerados o período 12

de descarte (burn-in ) de 10.000 ciclos do total de 310.000 ciclos e a freqüência de 13

retirada das amostras (thinning interval) a cada 30 ciclos, resultando em 10.000 14

amostras de variâncias e covariâncias. Os valores iniciais para as estimativas de 15

(co)variâncias genéticas e residuais foram obtidos da estimativa AIREML  16

(Sirol et al., 2007 – Capítulo2). 17

Assumiu-se, também, que as distribuições a priori para os componentes de 18

variância e efeitos fixos eram pouco informativas (Flat). As densidades marginais dos 19

componentes de variância e outros parâmetros genéticos foram estimados a partir das 20

amostras geradas pelo amostrador de Gibbs. A inspeção gráfica e o programa 21



80

POSTGIBBSF90, desenvolvido por S. Tsuruta (Misztal et al., 2002), foram utilizados 1

para analisar os resultados obtidos via amostrador de Gibbs. 2

Os componentes de variância estimados na forma descrita acima, foram 3

utilizados para se obter valores genéticos dos animais utilizando-se o programa 4

BLUPF90 (Misztal et al., 2002). Quando se considerou variâncias residuais 5

homogêneas, a obtenção dos valores genéticos foi conduzida considerando o mesmo 6

modelo descrito anteriormente. Para a situação em que foi considerada heterogeneidade 7

de variâncias, foi realizada uma análise multicaracterística para cada peso (ou ganho de 8

peso), considerando as medidas em cada classe de variância fenotípica como 9

características diferentes, com variância genética semelhante, correlação genética 10

próxima da unidade e variância residual igual à estimada para cada classe específica. 11

Nesta última análise, obtiveram-se para cada animal, três valores genéticos praticamente 12

idênticos dos quais, apenas um, foi utilizado para fins de comparação com aqueles 13

obtidos na situação de homogeneidade de variâncias. Obtiveram-se também, as 14

acurácias dos valores genéticos, sem considerar a heterogeneidade de variância, com o 15

fim de classificar e verificar as diferenças entre os valores genéticos preditos para cada 16

procedimento, em função da classe de acurácia.  17

Foi também utilizada a inspeção gráfica na comparação dos resultados esperados 18

pela seleção baseada nos valores genéticos estimados em cada procedimento.  19

20

Resultados e Discussão 21

22

Na Tabela 2 pode ser observado que todos os valores de médias encontrados 23

estão próximos dos resultados citados na literatura para as características estudadas em 24

25
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Tabela 2 – Média geral, desvio padrão (DP), valores máximos (Max), mínimos (Min) e 1
coeficientes de variação (CV) dos pesos padronizados para 120, (P120), 210 2
(P210) e 365 (P365) dias de idade e para os ganhos em peso do nascimento 3
aos 120 dias (GP120), dos 120 aos 210 (GP210) e dos 210 aos 365 (GP365) 4
dias de idade e ganho em peso médio diário (GMD) 5

6
Características Média

(kg)
DP
(kg) 

Max Min CV 
(%) 

GMD
(kg) 

P120 125,45 18,63 222,24 46,61 14,85 –  
P210 182,03 27,84 358,75 75,25 15,30 – 
P365 232,39 40,99 542,45 80,83 17,64  

      

GP120 92,88 17,56 186,06 15,61 18,90 0,774 
GP210 56,55 15,64 177,02 -43,45 27,66 0,628 
GP365 50,16 26,87 233,35 -112,20 53,56 0,324 

7

raças zebuínas (Eler et al., 1996; Magnabosco et al., 1996; Martins Filho et al.,1997;  8

Eler et al., 2000; Lôbo & Martins Filho, 2002; Paneto et al. 2002; Siqueira et al., 2003).9

As estimativas de variâncias genéticas diretas, maternas, variâncias residuais, 10

fenotípicas e de covariâncias direto-maternas obtidas por meio dos programas 11

GIBBS2F90 e GIBBS3F90, os quais, respectivamente, não consideram e consideram a 12

presença da heterogeneidade de variâncias residuais para os pesos ajustados aos 120, 13

210 e 365 dias estão apresentados nas Tabelas 3 e 4. 14

Pode-se verificar que as variâncias genéticas, tanto diretas quanto maternas, e as 15

covariâncias direto-maternas foram muito próximas entre os dois procedimentos de 16

análise utilizados, para os pesos ajustados e para os ganhos de peso, apresentando 17

variação em torno de 1% para baixo ou para cima quando a heterogeneidade de 18

variâncias foi considerada. 19

Os valores das variâncias residuais para a análise que não considerou o efeito da 20

heterogeneidade de variâncias foram próximos aos valores relatados para a classe 2, 21

para todas as características de crescimento avaliadas, o que era esperado, uma vez que, 22

as estimativas para esta classe foram obtidas considerando-se a variação fenotípica 23

média entre os rebanhos.                                                                        . 24
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Observou-se também, que a variância residual para todas as características 1

estudadas apresentou um aumento em magnitude com o aumento da classe de variância 2

fenotípica, na presença de heterogeneidade (Gibbs3). Este aumento foi verificado por 3

vários autores, tais como, Hill et al., (1983), Torres et al. (2000), Marion et al. (2001),  4

Araújo et al. (2001), Campêlo et al. (2003) e Balieiro et al. (2004). Como conseqüência 5

dessa alteração na variância residual, já que se considerou uma única estimativa de 6

variância genética direta, materna e de covariância, a variância fenotípica seguiu o 7

mesmo comportamento, ou seja, os valores aumentaram com a classe de variância 8

fenotípica. 9

Outra conseqüência do aumento das variâncias fenotípicas com o aumento da 10

variação da classe de desvio padrão fenotípico foi a redução nas estimativas de 11

herdabilidades, tanto diretas quanto maternas, da classe de menor para a de maior 12

variação (Tabelas 5 e 6).  13

Verificou-se ainda, que as herdabilidades diretas e maternas obtidas ignorando a 14

presença da heterogeneidade de variâncias (Gibbs2) também foram mais próximas às 15

estimativas obtidas para a classes 2 de desvio padrão fenotípico, quando as variâncias 16

residuais foram heterogêneas (Gibbs3). 17

Campêlo et al. (2003), trabalhando com animais da raça Tabapuã, encontraram 18

tendência diferente nas estimativas de herdabilidades, ou seja, os autores observaram 19

aumento dos valores das estimativas com o aumento na variação da classe de desvio 20

padrão fenotípico para peso ajustados aos 120, 240 e 450 dias de idade. Isto, 21

provavelmente, foi devido ao fato dos autores terem considerado a divisão em classes 22

também na estimativa de variâncias genéticas observando, assim, aumento dessas 23

estimativas com aumento da classe de variação fenotípica. 24
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A magnitude dos coeficientes de herdabilidade materna obtidos para todas as 1

características estudadas (Tabelas 5 e 6) ressalta a importância desse efeito na avaliação 2

genética dos animais para características de crescimento e ainda, indicam que podem 3

responder à seleção. No entanto, a correlação entre os efeitos diretos e maternos indica 4

antagonismo entre ambos, ou seja, a seleção para peso ou ganho de peso pode reduzir a 5

habilidade materna das vacas e vice-versa. Este efeito antagônico entre os efeitos diretos 6

e maternos nas características de crescimento tem sido relatado por vários autores 7

(Ribeiro et al.; 2001; Ferraz Filho et al., 2002; Paneto et al. 2002 e Sirol et al. 2007).8

Por inspeção gráfica foram analisadas as dispersões dos valores genéticos diretos 9

e maternos estimados contemplando (Gibbs3) ou não (Gibbs2) a heterogeneidade de 10

variâncias residuais, para todos os pesos e ganhos de peso, classificados de acordo com 11

a classe de variação fenotípica e de acurácia (Figura 3). 12

Pode-se observar, como esperado, que a dispersão para cada classe de variação 13

fenotípica apresentou inclinação distinta, devido à presença de diferentes variâncias 14

residuais. No entanto, foi verificado também, que a classe 2 (variação média entre os 15

rebanhos), apresentou inclinação tal que indicou semelhança entre os valores genéticos 16

diretos e maternos quando estimados por ambos procedimentos. E que a dispersão dos 17

dados das classes 1 (menor variação fenotípica) e 3 (maior variação) diferiram entre os 18

procedimentos. Verificou-se que este padrão de dispersão foi mais evidente nas 19

características peso ajustados aos 365 dias (P365) e ganho de peso dos 210 aos 365 dias 20

de idade (GP365) (Figuras 3), tanto para o efeito direto como materno.  21
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Figura 3 – Dispersão dos valores genéticos diretos (esquerda) e maternos (direita) 10
estimados contemplando (Gibbs3) ou não (Gibbs2) a heterogeneidade de 11
variâncias residual para o peso ajustados aos 365 dias (P365) e para o ganho 12
de peso dos 210 aos 365 dias de idade (GP365), classificados de acordo com a 13
classe de variação fenotípica e de acurácia. 14

15
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Para as outras características estudadas (P120, P210, GP120 e GP210) a 1

inclinação da dispersão para a classe 1 e 3 foram muito semelhantes a inclinação da 2

dispersão da classe 2. 3

Ainda na Figura 3, pode ser observado que à medida que a acurácia das 4

estimativas aumentou as inclinações das dispersões foram ficando mais semelhantes, 5

praticamente coincidentes entre as classes de variação fenotípica, indicando que 6

conforme a acurácia aumenta o efeito da heterogeneidade de variâncias residual se torna 7

menos evidente e os valores genéticos dos animais se tornam mais semelhantes. 8

Este padrão de dispersão foi observado para o efeito direto e para o efeito 9

materno. No entanto, para GP365, mesmo com o aumento da acurácia ainda foi possível 10

observar diferença entre procedimentos de avaliação, principalmente, nas extremidades 11

onde estão os animais de maiores ou menores valores genéticos.  12

Outro fato a ser discutido é que, quando os animais eram provenientes dos 13

rebanhos mais variáveis (classe 3) e foram avaliados ignorando a heterogeneidade de 14

variâncias, seus valores genéticos foram superestimados e, portanto, mais animais 15

seriam selecionados dos ambientes mais variáveis. Já para os animais da classe 1, 16

menos variável, ocorreu o oposto, ou seja, quando os animais foram avaliados sem 17

contemplar a heterogeneidade (Gibbs2) os valores genéticos obtidos foram 18

subestimados e portanto, menos animais seriam selecionados. 19

Selecionar mais animais de ambientes mais variáveis é um dos principais 20

problemas de se ignorar a heterogeneidade de variâncias quando esta está presente 21

(Valência et al., 1996; Ramos et al. 1996; Varkoohi et al., 2006). 22

A Figura 7 representa a média dos valores genéticos preditos para P365 por meio 23

do modelo que considera a heterogeneidade, quando os indivíduos eram selecionados 24
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ignorando (med2/3) e considerando este fator (med3/3), em função da fração 1

selecionada.2
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Figura 7 – Média dos valores genéticos diretos (esquerda) e maternos (direita) para peso 5
ajustado aos 365 (P365) de idades, estimados contemplando a heterogeneidade 6
de variâncias (Gibbs3), dos animais selecionados ignorando este efeito 7
(med2/3) e considerando-o (med3/3). 8

9

Observa-se que, para o efeito genético direto do peso aos 365 dias de idade, há 10

diferença entre os valores genéticos estimados ignorando ou não a heterogeneidade de 11

variâncias residuais, principalmente uma fração selecionada de 1,0 %. Nesse ponto há 12

uma diferença de 1,112 kg a mais no valor genéticos dos animais selecionados pelo 13

modelo que considera a heterogeneidade.14

Para o efeito materno do peso aos 365 dias praticamente não houve diferença na 15

proporção de animais selecionados por um ou outro procedimento (Figura 7). 16

Para GP365 também foi observada diferença na proporção de selecionados 17

quando a heterogeneidade foi considerada, sendo que na fração de 1,0% dos 18

selecionados houve uma diferença de 1,71 kg a mais no valor genético estimado na 19

presença de heterogeneidade de variâncias (Figura 8).  20
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Figura 8 – Média dos valores genéticos diretos (esquerda) e maternos (direita) para o 3
ganho de peso dos 210 aos 365 dias de idade (GP365), estimados 4
contemplando a heterogeneidade de variâncias (Gibbs3) dos animais 5
selecionados ignorando este efeito (med2/3) e considerando-o (med3/3). 6

7

Nas demais características estudadas as diferenças foram pequenas entre os 8

procedimentos, sendo, na fração de 1,0% de selecionados, de 0,273, e 0,502 kg para os 9

efeitos diretos e de 0,264 e 0,404 kg para os efeitos maternos de P120 e P210, 10

respectivamente, e de 0,325 e 0,19 kg, para os efeitos diretos, e de 0,278 e 0,64 kg, para 11

os efeitos maternos, respectivamente, para GP120 e GP210. 12

Por menores que sejam estas diferenças pode-se notar que ignorar o efeito da 13

heterogeneidade de variâncias na avaliação genética de animais da raça Nelore para 14

características de crescimento até um ano de idade causa algum atraso no progresso 15

genético da raça, uma vez que, os valores genéticos estão sendo superestimados, 16

especialmente no P365 e GP365, onde o efeito materno exerceu menor influência. 17
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1
Conclusões2

3

A influência da heterogeneidade de variâncias residual na avaliação genética dos 4

animais para características de crescimento até um ano de idade é maior para o peso 5

padronizado aos 365 dias e para o ganho em peso dos 210 aos 365 dias e, portanto, o 6

uso de modelos que consideram este fator poderá aumentar o ganho genético anual. O 7

efeito da heterogeneidade de variância residual  é tão mais importante quanto menor a 8

acurácia dos valores genéticos dos animais selecionados. 9

10

11

12
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Heterogeneidade de variância residual entre rebanhos para características pós-1
desmama de crescimento de bovinos da raça Nelore12

3
4

RESUMO – Foram utilizados dados de 116406 animais da raça Nelore, 5

participantes do Programa de Melhoramento Genético da Raça Nelore (PMGRN), 6

nascidos entre 1995 e 2005, com o objetivo de verificar os efeitos da heterogeneidade 7

de variância residual na estimativa de componentes de variância e na avaliação genética 8

para os pesos ajustados aos 450(P450) e aos 730(P730) dias de idade e para os ganhos 9

de peso dos 365 aos 450(GP450) e dos 450 aos 730(GP730) dias. Os componentes de 10

variância foram estimados via amostragem de Gibbs, utilizando os programas 11

GIBBS2F90 e GIBBS3F90 os quais diferem em não contemplar ou contemplar a 12

heterogeneidade de variâncias residual, respectivamente. O modelo animal incluiu os 13

grupos de contemporâneos como efeitos fixos e o efeito genético aditivo direto como 14

aleatório. A variância genética foi semelhante entre os procedimentos para P450 e para 15

P730e reduziu para GP450 e GP730 quando a heterogeneidade foi considerada. A 16

variância residual aumentou com aumento de variância fenotípica. As estimativas de 17

herdabilidade ignorando a heterogeneidade de variâncias foram 0,34, 0,28, 0,18 e 0,20, 18

respectivamente, para P450, P730, GP450 e GP730. As estimativas de herdabilidade foram 19

reduzidas com o aumento da variância fenotípica, quando a heterogeneidade foi 20

considerada. Na inspeção gráfica, os valores genéticos foram semelhantes entre os 21

procedimentos para a classe 2 (média variação fenotípica), já as classes 1 e 3 (baixa e alta 22

variação fenotípica, respectivamente) mostraram diferenças, principalmente nos 23

extremos, onde estão os animais com os maiores ou os menores valores genéticos, para 24

todas as características. As diferenças entre as classes reduziram com o aumento da 25

acurácia. A heterogeneidade de variâncias residual influenciou a avaliação genética dos 26

animais para todas as características estudadas, sendo o peso ajustado aos 730 dias de 27

idade o mais afetado. A influência da heterogeneidade foi reduzida com o aumento da 28

acurácia das estimativas. A heterogeneidade afetou mais a avaliação dos touros jovens e 29

com alto valor genético. 30

31

32

Palavras-chave: amostragem de Gibbs, ganho de peso, parâmetros genéticos, 33

pesos ajustados 34
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Heterogeneity of residual variance among herds for post weaning growth traits in 1
the Nellore beef cattle 2

3

ABSTRACT – Data of 116406 animals of Nellore beef catlle were used, 4

participants of the Programa de Melhoramento Genético da Raça Nelore (PMGRN), 5

been born between 1995 and 2005, with the objective of verifying the effects of the 6

heterogeneity of residual variance in the estimate of variance components and in the 7

genetic evaluation for the 450-days weight (P450) and for 730-days weight (P730) and 8

for the weight gain from 365 to 450(GP450) and from 450 to 730(GP730) days. The 9

variance components were estimated by Gibbs sampling, using the programs 10

GIBBS2F90 and GIBBS3F90 which differ in not to consider or to contemplate the 11

heterogeneity of residual variances, respectively. The animal model included the 12

contemporary groups as fixed effects and the addictive genetic effect as random. The 13

genetic variance was similar between the procedures for P450 and for P730 and it 14

reduced for GP450 and GP730 when the heterogeneity was considered. The residual 15

variance increased with the increase of phenotypic variance. The heritability ignoring 16

the heterogeneity were 0,34, 0,28, 0,18 and 0,20, respectively for P450, P730, GP450 17

and GP730. The heritability reduced with increase of phenotypic variance, when the 18

heterogeneity were considered. In the graphic inspection the genetic values were similar 19

between the procedures for the class 2 (medium phenotypic variance), but the classes 1 20

and 3 (low and high phenotypic variance) showed differences, mainly in the ends, where 21

there are the animals with the largest or the smallest genetic values, for all the traits. 22

The differences among the classes reduced with the increase of the accuracy. The 23

heterogeneity of residual variances influenced the genetic evaluation of the animals for 24

all the studied traits, being the adjusted weight to the 730 days of age the most affected. 25

The influence of the heterogeneity was reduced with the increase of the accuracy of the 26

estimates. The heterogeneity affected more the evaluation of the young sire and with 27

high genetic value.28

29

30

31

Key Word: adjusted weights, genetic parameters, Gibbs sampling, weight gain  32

33

34
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Introdução1

2

A raça Nelore compõe cerca de 80% do rebanho bovino de corte nacional sendo, 3

portanto, fundamental o melhoramento genético da raça para o aumento da 4

produtividade dos rebanhos nacionais. A raça Nelore é considerada de alta fertilidade e 5

rusticidade, além de apresentar grande variabilidade nas características de crescimento, 6

o que indica possibilidade de progresso genético sob seleção. Outra grande vantagem da 7

dessa raça é que, por possuir um grande contingente populacional, permite o 8

desenvolvimento de pesquisas utilizando grande número de dados e a aplicação de 9

metodologias mais complexas, como a utilização de métodos bayesianos. 10

O aperfeiçoamento de métodos de estimação dos componentes de (co)variância 11

tem sido constante preocupação dos pesquisadores ao longo dos anos e, assim, novos 12

métodos têm surgido. A amostragem de Gibbs é uma forma de integração numérica que 13

permitiu a aplicação da inferência Bayesiana em modelos mais complexos. Por meio 14

desse algoritmo é possível gerar amostras aleatórias de estimativas de parâmetros, a 15

partir das denominadas distribuições posteriores dos parâmetros. Dado um conjunto de 16

observações e a distribuição inicial dos parâmetros, a distribuição posterior é 17

proporcional ao produto das probabilidades das duas. A marginalização da distribuição 18

posterior (realizada por meio da amostragem de Gibbs) permite conhecer a distribuição 19

posterior de cada parâmetro. Tal situação permite a aplicação da inferência Bayesiana 20

no melhoramento animal (Wang et al., 1993 e 1994; Jensen et al., 1994;  21

Sorensen et al., 1994; Magnabosco et al., 1996, Van Tassel e Van Vleck, 1996). 22

Em geral, as avaliações genéticas em bovinos de corte contemplam informações 23

nacionais, com registros de animais oriundos de ambientes com grande variação de 24

região geográfica, manejos alimentares e manejos sanitários, o que pode causar 25
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diferenças na média de produção e na variância fenotípica das características de 1

importância econômica. Porém, na avaliação genética de bovinos, feita por meio de 2

metodologias que geram preditores com propriedades conhecidas por BLUP (Melhor 3

Preditor linear Não-Viesado) pressupõe-se, usualmente, homogeneidade de variâncias 4

entre os níveis dos efeitos fixos do modelo estatístico proposto. Entretanto, inúmeros 5

trabalhos (Van Der Werf et al., 1994; Reverter et al., 1997; Oliveira et al. 2001; Araújo, 6

et al. 2001; Campêlo et al., 2003; Varkoohi et al., 2006) relatam a existência de 7

heterogeneidade de variâncias genética, residual e de meio permanente entre rebanhos, 8

grupos de contemporâneos ou outras classificações dos efeitos ambientais.  9

Quando ignorada, a heterogeneidade de variâncias genética e/ou residual pode 10

ocasionar a redução da precisão dos valores genéticos preditos e, conseqüentemente, a 11

redução da resposta à seleção (Garrick & Van Vleck, 1987). A presença de variâncias 12

heterogêneas na avaliação genética proporciona que animais acima da média sejam 13

superavaliados nos rebanhos com maior variação e, como resultado, maior proporção de 14

animais provenientes desses rebanhos será selecionada (Varkoohi, et al. 2006).15

Inúmeros métodos têm sido propostos para eliminar a heterocedasticidade, 16

como, diferentes tipos transformações dos dados (Everett et al., 1982;  17

Campêlo et al. 2003; Balieiro et al. 2004a; Varkoohi, et al. 2006), ponderação da 18

observação pelo desvio padrão fenotípico ou residual por alguma função deste (Visscher 19

et al., 1991; Carvalheiro et al., 2002), consideração de cada efeito aleatório em 20

diferentes ambientes como características independentes (Gianola et al., 1992; Torres, et 21

al. 2000; Araújo et al. 2001), pré-ajuste dos dados (Urioste et al. 2003), equações de 22

modelos mistos multiplicativas (Reverter et al., 1997; Carvalheiro et al., 2002), modelos 23

de regressão aleatória (Nobre et al. 2003; Tsuruta et al. 2004;  24
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Hickey et al. 2006) e também a utilização de modelos robustos que têm sido aplicados 1

através de métodos Bayesianos (Santos, 2003; Pereira, 2004; Madureira, 2004). 2

Assim, considerando que a maioria dos estudos sobre os efeitos da 3

heterogeneidade de variâncias sobre a seleção dos bovinos tem sido realizada em 4

bovinos leiteiros, o objetivo desse trabalho foi verificar os efeitos da heterogeneidade de 5

variância residual na estimativa de componentes de variância e na avaliação genética de 6

animais da raça Nelore para características de crescimento pós-desmama, utilizando 7

inferência bayesiana. 8

9

Material e Métodos 10

11

Foram utilizados dados de animais da raça Nelore, participantes do Programa de 12

Melhoramento Genético da Raça Nelore (PMGRN), cedidos pela ANCP (Associação 13

Nacional de Criadores e Pesquisadores). Os registros de genealogia e de pesagens que 14

compuseram o banco de dados foram referentes aos animais nascidos no período de 15

1995 até 2005 e que estavam distribuídos em 277 rebanhos. 16

Dados das pesagens fornecidos pela ANCP foram ajustados às idades padrão 17

450 e 730 dias, por meio de interpolação linear. Foram consideradas somente as 18

pesagens realizadas até 60 dias antes ou após cada idade padrão. Caso uma das 19

pesagens, antes ou depois da idade padrão, estivesse fora desse intervalo, foi 20

considerado que o animal não tinha a tal pesagem. Para aqueles animais que não 21

possuíam registros de pesagem após os 730 dias o ajuste foi feito de maneira diferente, 22

ou seja, foram considerados somente aqueles animais que possuíam a última pesagem 23

até os 700 dias de idade. Então foi calculado, de maneira usual, o ganho de peso dos 24
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450 aos 700 dias e esse ganho de peso foi utilizado para fazer a interpolação a partir dos 1

700 dias obtendo-se assim, o peso ajustado aos 730 dias de idade. 2

Após a padronização das pesagens foram calculados os ganhos de pesos de 3

acordo com as fórmulas abaixo: GP450=P450-P365         e            GP730=P730-P450,4

em que: GP450 é o ganho de peso dos 365 aos 450 dias de idade (kg); GP730 é o ganho 5

de peso dos 450 aos 730 dias de idade (kg); P365 é peso ajustado aos 365 dias (kg); 6

P450 é o peso ajustado aos 450 dias (kg); e P730 é o peso ajustado aos 730 dias de 7

idade (kg). 8

Toda editoração dos dados e análise crítica descritiva (freqüências, médias, 9

desvios, amplitudes, etc.) dos pesos e ganhos de peso foram feitas através do programa 10

computacional “SAS” (Statistical Analysis System), versão 6.12  11

(SAS Institute Inc., 1996).  12

Foi realizada inspeção gráfica dos pesos ajustados e dos ganhos de peso em 13

relação aos meses de nascimento através do programa SAS® versão 6.12 (1996) e então, 14

os meses foram agrupados em diferentes épocas de nascimento de acordo com a 15

distribuição de cada característica estudada da seguinte maneira, para P450 e GP450 16

foram definidas quatro épocas, sendo época 1, de janeiro a março, época 2 de abril a 17

junho, época 3, de julho a agosto e época 4, de setembro a dezembro. Já para P730 e 18

GP730 as épocas foram definidas da seguinte maneira, época 1, janeiro a março, 19

época 2, abril a maio, época 3, junho a julho e época 4, de agosto a dezembro. 20

Posteriormente, foram obtidos os grupos de contemporâneos, os quais foram 21

definidos como animais de mesmo sexo, nascidos no mesmo ano e estação e fazenda, 22

criados sob igual regime alimentar, na mesma fazenda.  23

Os arquivos de dados editados são mostrados na Tabela 1. 24
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Tabela 1 – Descrição dos arquivos de dados editados para os pesos padronizados em 1
diferentes idades dos animais da raça Nelore 2

3
N GC A-1 NT x Max

P450 102353 3290 201715 3140 31,18 3008 
P730 15648 843 45416 1241 11,51 439 
GP450 78884 2459 165716 2844 26,50 2390 
GP730 14482 806 42445 1176 11,23 409 

4
N – Número de animais; GC – Número de grupos de contemporâneos; A-1 – número de 5
animais na matriz de coeficientes de parentesco; NT – Número de touros; x  – Média do 6
número de filhos por touro; Max – Máximo número de filhos por touro; Min – Mínimo 7
número de filhos por touro; P450 – Peso ajustado aos 450 dias; e P730 – Peso ajustado 8
aos 730 dias. 9

10

Para definir os grupos de variância residual, cada fazenda e manejo foram 11

classificados de acordo com as suas variâncias fenotípicas em três classes. Foram 12

calculadas as médias fenotípicas das características pesos ajustados ou ganhos de pesos, 13

para cada grupo de contemporâneos e obtidos os valores dos desvios de cada 14

observação, em relação à média dos contemporâneos (peso ajustado menos a média do 15

grupo de contemporâneos). Foram então calculadas, para cada classe de fazenda e 16

manejo, as variâncias desses desvios. Posteriormente, obteve-se a distribuição dessas 17

variâncias e com base nos valores do primeiro e terceiro quartil (Q1 e Q3, do programa 18

SAS® versão 6.12, 1996) dividiu-se as variâncias residuais em três classes:  19

Classe 1 – valores abaixo ou iguais a Q1 (Percentil 25%); Classe 2 – valores entre Q1 e20

Q3; e Classe 3 – valores acima ou iguais a Q3 (Percentil 75%). 21

Os pesos ajustados e os ganhos de peso obtidos foram analisados sob modelo 22

animal de característica simples. Os componentes de variância foram estimados sob 23

abordagem bayesiana, utilizando os programas GIBBS2F90 e GIBBS3F90 24

(Misztal, 2007), os quais diferem em não contemplar ou contemplar a heterogeneidade 25

de variâncias residual, respectivamente.  26
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O modelo linear misto utilizado para descrever as observações, em termos 1

matriciais foi: 2

~~1
~~

eaZXy3

em que: y é o vetor das observações (pesos ajustados aos 450 e 730 dias ou ganhos de 4

pesos); X é a matriz de incidência do efeito fixos (grupo de contemporâneos);  é o 5

vetor dos efeito fixo; Z1 é a matriz de incidência dos efeitos genéticos diretos; a é o 6

vetor dos efeitos genéticos diretos; e é o vetor dos erros aleatórios associados às 7

observações. 8

Admitiu-se a seguinte distribuição conjunta para os efeitos aleatórios: 9

RR

GGZ

RGZV

,

0

0

X

~

e

a

y
'

1

1

~

~

~

~

~

~

10

em que: RGZZV '

11
;        G = A 2

a ;        R = I 2
e ;  sendo, 2

a   a variância genética 11

aditiva direta e 2
e  a variância residual.  12

G e R são matrizes de variância genética direta e variância residual das 13

características P450, P730, GP450 e GP730, respectivamente. Assumiu-se que R não 14

foram correlacionados com os demais efeitos. A é a matriz de parentesco entre os 15

animais, I é uma matriz identidade. 16

Para a análise utilizando-se o programa GIBBS3F90, a matriz R de variância 17

residual pode ser representada da seguinte forma:                0nj RIR              em que, 18

Inj  é uma matriz identidade nj, onde nj é o número de observações dentro de cada classe 19

de variância fenotípica;       operador produto direto (Searle, 1966); e 20

21
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R0  = 
2
e

2
e

2
e

3

2

1

0

00

     é a matriz de variâncias residuais, sendo que 2
e1

 é a variância 1

residual referente à classe 1; 2
e2

 é a variância residual referente à classe 2; 2

e3
 é a 2

variância residual referente à classe 3.  3

Na estimação dos componentes de (co)variância foram considerados um período 4

de descarte (burn-in ) de 10.000 ciclos de um total de 310.000 ciclos e uma freqüência 5

de retirada das amostras a cada 30 ciclos (thinning interval), resultando em 10.000 6

amostras de variâncias e covariâncias. Os valores iniciais para as estimativas de 7

(co)variâncias genéticas e residuais foram obtidos da estimativa AIREML  8

(Sirol et al., 2007 – Capítulo2). 9

Também foi assumido que as distribuições a priori para os componentes de 10

variância e efeitos fixos eram pouco informativas (Flat). As densidades marginais dos 11

componentes de variância e outros parâmetros genéticos foram estimados a partir das 12

amostras geradas pelo amostrador de Gibbs. A inspeção gráfica e o programa 13

POSTGIBBSF90, desenvolvido por S. Tsuruta (Misztal et al., 2002), foram utilizados 14

para analisar os resultados obtidos via amostrador de Gibbs. 15

A inspeção gráfica foi utilizada para comparar os resultados esperados pela 16

seleção baseada nos valores genéticos estimados em cada procedimento.  17

Os componentes de variância estimados na forma descrita acima, foram 18

utilizados para obtenção dos valores genéticos dos animais utilizando-se o Programa 19

BLUPF90 (Misztal et al., 2002). Para obtenção dos valores genéticos considerando 20

variâncias homogêneas, foi considerado o mesmo modelo descrito anteriormente. Para a 21

situação em que foi considerada heterogeneidade de variâncias, foi realizada uma 22

análise multicaracterística para cada peso (ou ganho de peso), considerando as medidas 23
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em cada classe de variância fenotípica como características diferentes, com variância 1

genética semelhante, correlação genética próxima da unidade e variância residual igual 2

à estimada para cada classe específica. Nesta última análise, foram obtidos para cada 3

animal, três valores genéticos praticamente idênticos dos quais, apenas um, foi utilizado 4

para fins de comparação com aqueles obtidos na situação em que se considera a 5

variância homogênea. Foram também obtidas as acurácias dos valores genéticos com o 6

fim de classificar e verificar as diferenças entre os valores genéticos preditos para cada 7

procedimento, em função da classe de acurácia.  8

9

Resultados e Discussões  10

11

As médias obtidas para os pesos e ganhos de pesos estudados encontram-se na 12

Tabela 2 e estão dentro dos resultados apresentados na literatura pra raças zebuínas 13

(Fernandes et al., 1996; Lôbo et al., 2001; Paneto et al., 2002; Siqueira et al., 2003; 14

Mucari & Oliveira, 2003). 15

16

Tabela 2 – Média geral, desvio padrão (DP), coeficiente de variação (CV), valores 17
máximos (Max) e mínimos (Min) dos pesos ajustados aos 450 (P450) e 730 18
(P730) dias de idade e para os ganhos de peso dos 365 aos 450 (GP450) e dos 19
450 aos 730 (GP730) dias de idade 20

21
Características Média (kg) DP(kg) Max Min CV (%) GMD(kg)
P450 272,58 53,09 647,20 104,72 19,48 – 
P730 367,30 76,84 865,58 153,39 20,92 – 
GP450 38,37 18,56 170,33 -88,97 48,36 0,451 
GP730 104,81 44,23 347,85 -59,85 42,20 0,374 

22

 O ganho de peso médio diário dos 450 aos 730 dias, foi menor que aquele obtido 23

no período anterior (GP450), provavelmente, devido a disponibilidade de forrageiras, 24

uma vez que dentro deste período os animais passam por mais uma estação seca e 25
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também nesta fase os animais começam a depositar gordura, o que contribui para a 1

menor velocidade de ganho. 2

Nas Tabelas 3 e 4 estão apresentadas as estimativas de variâncias genética direta 3

e residuais e as estimativas de herdabilidades obtidas por meio dos programas 4

GIBBS2F90 e GIBBS3F90, os quais, respectivamente, não consideram e consideram a 5

presença da heterogeneidade de variância residual para os pesos ajustados aos 450 e 730 6

dias de idade e para os ganhos de peso. 7

A variância genética aditiva direta, tanto para o P450 como para P730, foram 8

muito próximas entre os dois procedimentos estudados, ou seja, contemplando ou não o 9

efeito da heterogeneidade de variância residual (Tabela 3). Para GP450 e GP730 a 10

variância genética aditiva foi cerca de 10% inferior quando a heterogeneidade de 11

variância foi contemplada (Tabela 4).  12

Quanto à variância residual, conforme esperado, a estimativa para o 13

procedimento que não contempla a heterogeneidade foi mais próxima à estimativa 14

obtida para a classe 2 de variância residual, a qual apresenta variação média entre os 15

rebanhos, tanto para os pesos quanto para os ganhos de peso estudados. 16

Conseqüentemente, a variância fenotípica seguiu a mesma tendência, resultando na 17

estimativa de herdabilidade obtida por GIBBS2 também mais próxima às estimativas 18

obtida para a classe 2, via GIBBS3.  19

Tanto para os pesos como para os ganhos de peso, também pode ser observado 20

nas Tabelas 3 e 4, que a variância residual aumentou com o aumento da classe de 21

variância entre os rebanhos, concordando com os resultados da literatura 22

(Hill, et al. 1983; Torres et al. 2000; Marion et al. 2001; Araújo et al. 2001;  23

Campêlo et al. 2003, Balieiro et al. 2004b). Conseqüentemente, esse aumento provocou  24
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Tabela 3 - Estimativas de variâncias genética aditiva direta ( 2

a
ˆ ), residual ( 2

e
ˆ ); e de 1

herdabilidade direta ( 2

a
ĥ ), obtidas em análises de características única, 2

ignorando a presença de heterogeneidade de variância residual, através do 3
programa GIBBS2F90 e considerando tal efeito, através do programa 4
GIBBS3F90, utilizando-se os pesos corrigidos para 450 e 730 dias de idade5

6
                 Peso ajustado aos 450 dias 

Parâmetros Gibbs2 Gibbs3 
2
aˆ 269,61 (250,8 – 288,4) 267,59 (249,8 – 285,4) 
2
eˆ

1
518,58 (504,4 – 532,7) 295,20 (280,9 – 309,5) 

2
eˆ

2
– 459,83 (445,7 – 474,0) 

2
eˆ

3
– 896,98 (873,4 – 920,6) 

2
pˆ

1
704,7 (229,3 – 1180,0) 505,0 (169,8 – 840,1) 

2
pˆ

2
– 656,6 (233,8 – 1079,0) 

2
pˆ

3
– 1046,0 (354,7 – 1737,0) 

2
aĥ

1
0,34 (0,32 – 0,36) 0,48 (0,45 – 0,50) 

2
aĥ

2
– 0,37 (0,35 – 0,39) 

2
aĥ

3
– 0,23 (0,22 – 0,25) 

                  Peso ajustado aos 730 dias 

Parâmetros Gibbs2* Gibbs3**

2
aˆ 322,87 (259,8 – 386,0) 308,23 (250,2 – 366,3) 
2
eˆ

1 835,34 (782,4 – 888,3) 446,78 (395,6 – 498,0) 

2
eˆ

2 – 720,77 (666,5 – 775,1) 

2
eˆ

3 – 1521,5 (1429,0 – 1612,0) 

2
pˆ

1
1039,0 (349,6 – 1729,0) 679,5 (234,2 – 1125,0) 

2
pˆ

2
– 1638,0 (539,7 – 2736,0) 

2
pˆ

3
– 1829,73 (1679,2 – 1978,3) 

2
aĥ

1
0,28 (0,23 – 0,34) 0,41 (0,34 – 0,48)  

2
aĥ

2
– 0,30 (0,25 – 0,35) 

2
aĥ

3
– 0,17 (0,14 – 0,20) 

7
*Gibbs2 – sem heterogeneidade de variância residual; **Gibbs3 – com heterogeneidade 8
de variância residual; *** Os valores entre parênteses se referem à região de alta 9
densidade (HPD=95%).  1Dados referentes à classe 1 (baixa) de variância fenotípica; 10
2Dados referentes à classe 2 (média) de variância fenotípica; 3Dados referentes à  11
classe 3 (alta) da variância fenotípica;  12

13
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Tabela 4 - Estimativas de variâncias genética aditiva direta ( 2

a
ˆ ), residual ( 2

e
ˆ ); e de 1

herdabilidades direta ( 2

a
ĥ ), obtidas em análises de características única, 2

ignorando a presença de heterogeneidade de variância residual, através do 3
programa GIBBS2F90 e considerando tal efeito, através do programa 4
GIBBS3F90, utilizando-se os ganhos de peso 365 aos 450 dias e dos 450 aos 5
730 dias de idade 6

7
                Ganho de Peso  dos 365 aos 450 dias de idade 

Parâmetros Gibbs2* Gibbs3**

2
aˆ 31,96 (28,48 – 35,44) 28,89 (25,71 – 32,07) 
2
eˆ 1

141,23 (138,3 – 144,2) 78,17 (75,05 – 81,29) 

2
eˆ 2

– 125,98(123,0 – 128,9) 

2
eˆ 3

– 230,05 (232,2 – 243,9) 

2
pˆ

1
171,4 (147,4 – 205,4)  105,9 (83,65 – 128,1) 

2
pˆ

2
– 153,4 (124,0 – 182,8) 

2
pˆ

3
– 264,2 (211,7 – 316,8) 

2
aĥ 1 0,19 (0,17 – 0,20) 0,27 (0,24 – 0,30) 

2
aĥ 2

0,19 (0,17 – 0,21) 

2
aĥ 3

0,11 (0,10 – 0,12) 

                  Ganho de Peso dos 450 aos 730 dias 

Parâmetros Gibbs2 Gibbs3 
2
aˆ 106,7 (81,02 – 132,4) 95,12 (72,04 – 118,2) 
2
eˆ 1 438,6 (415,4 – 461,8) 212,5 (191,4 – 233,6) 

2
eˆ 2 – 401,5 (376,8 – 426,2) 

2
eˆ 3 – 781,13(736,4 – 825,8) 

2
pˆ

1
504,8 (224,2 – 785,4) 295,7 (179,1 – 412,3) 

2
pˆ

2
– 478,4 (294,9 – 661,8) 

2
pˆ

3
– 840,9 (500,7 – 1181,0) 

2
aĥ 1

0,20 (0,15 – 0,24) 0,31(0,24 – 0,38) 

2
aĥ 2

– 0,19 (0,15 – 0,24) 

2
aĥ 3

– 0,11 (0,08 – 0,14) 

8
*Gibbs2 – sem heterogeneidade de variância residual; **Gibbs3 – com heterogeneidade 9
de variância residual; *** Os valores entre parênteses se referem à região de alta 10
densidade (HPD=95%). 1Dados referentes à classe 1 (baixa) de variância fenotípica; 11
2Dados referentes à classe 2 (média) de variância fenotípica; 3Dados referentes à  12
classe 3 (alta) da variância fenotípica;  13
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o aumento da variância fenotípica com a classe e por sua vez, redução na estimativa de 1

herdabilidade da classe menos variável para a mais variável, já que a variância genética 2

aditiva era a mesma. As Figura 1 e 2 ilustram o aumento proporcional da variância 3

residual, resultando em redução nas estimativas de herdabilidade. 4

5

41%

59%

Variancia Genetica Aditiva Variancia Residual

30%

70%

Variancia Genetica Aditiva Variancia Residual

17%

83%

Variancia Genetica Aditiva Variancia Residual6
7

Figura 1 – Proporção da variância genética aditiva e residual, considerando as classes 1, 8
2 e 3, respectivamente, de heterogeneidade de variância residual para P730. 9

10
11

27%

73%

Variancia Genetica Aditiva Variancia Residual

19%

81%

Variancia Genetica Aditiva Variancia Residual

11%

89%

Variancia Genetica Aditiva Variancia Residual12
13

Figura 2 – Proporção da variância genética aditiva e residual, considerando as classes 1, 14
2 e 3, respectivamente, de heterogeneidade de variância residual para GP450. 15

16

Foram obtidas as dispersões dos valores genéticos estimados contemplando 17

(Gibbs3) ou não (Gibbs2) a heterogeneidade de variâncias residual para os pesos e 18

ganhos de peso estudados, classificados de acordo com a classe de variação fenotípica e 19

de acurácia. A Figura 3 ilustra os resultados obtidos para P730 e GP450. 20

Como era esperado, devido as diferentes variâncias residuais, o conjunto de 21

dados de cada classe de variação fenotípica apresentou uma inclinação diferente. No 22

entanto, pode-se verificar examinando os gráficos, que a classe 2 (variação média entre 23

os rebanhos), apresentou inclinação que indica que os valores genéticos estimados por 24

ambos procedimentos foram muito semelhantes.  25
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Figura 3 – Dispersão dos valores genéticos estimados contemplando (Gibbs3) ou não 5
(Gibbs2) a heterogeneidade de variâncias residual para o peso ajustados aos 6
730 dias (P730, esquerda) e para o ganho de peso dos 365 aos 450 dias 7
(GP450, direita), classificados de acordo com a classe de variação fenotípica e 8
de acurácia. 9

10

Já as classes 1 (menor variação entre rebanhos) e 3 (maior variação) mostraram 11

diferenças quando os valores genéticos foram estimados por um ou outro procedimento, 12

principalmente nos extremos, onde estão os animais com os maiores ou os menores 13

valores genéticos.14

Para P450 também foi verificado o mesmo padrão de dispersão dos dados, no 15

entanto, as diferenças foram menos pronunciadas entre os procedimentos de predição 16

dos valores genéticos que para P730.17



113

Outro fato a ser discutido é que, quando os animais eram provenientes dos 1

rebanhos mais variáveis (classe3) e foram avaliados ignorando a heterogeneidade de 2

variâncias, seus valores genéticos foram superestimados e, portanto, mais animais 3

seriam selecionados dos ambientes mais variáveis. Já para os animais da classe 1, 4

menos variável, ocorre o oposto, ou seja, quando os animais foram avaliados sem 5

contemplar a heterogeneidade (Gibbs2) os valores genéticos obtidos foram 6

subestimados e portanto, menos animais seriam selecionados.  7

Pode se verificar também, que o efeito das variâncias heterogêneas foi mais 8

acentuado para os animais cujos valores genéticos estavam nas extremidades, ou seja, 9

entre os melhores, exatamente onde a seleção é praticada, ou piores animais. Por outro 10

lado, foi observado também que o efeito foi reduzido conforme o aumento da acurácia 11

das estimativas. 12

Varkoohi et al. (2006) comentaram que selecionar maior proporção de animais 13

provenientes dos ambientes mais variáveis é um dos principais problemas de se ignorar 14

a heterogeneidade de variâncias.15

De acordo com Torres (1998), em trabalho desenvolvido com animais da raça 16

Holandesa, quando a heterogeneidade de variância é desprezada, embora esteja 17

presente, a produção das filhas de determinado reprodutor será ponderada na proporção 18

dos desvios-padrão dos rebanhos nos quais essas filhas foram criadas. O resultado é que 19

as produções das filhas, oriundas de rebanhos com maiores variâncias, influenciarão 20

mais a avaliação de reprodutores do que a de filhas oriundas de rebanhos com menores 21

variâncias. No caso de as filhas dos diversos reprodutores serem distribuídas, 22

uniformemente, entre os rebanhos com variação diferente, nenhum vício seria 23

observado. Entretanto, se as estimativas de herdabilidades também diferissem entre os 24

rebanhos, a acurácia das avaliações genéticas dos animais seria reduzida, em razão de 25
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não serem consideradas essas diferenças. Segundo Vinson (1987) os vícios são maiores 1

na seleção de mães de reprodutores, visto que elas tendem a expressar suas produções 2

em um único rebanho. 3

Analogamente, o mesmo acontece com a avaliação de reprodutores em bovinos 4

de corte, assim, os vícios de seleção por ignorar a heterogeneidade de variâncias são 5

maiores na avaliação de touros jovens, que não possuem filhos ou que possuem poucos 6

filhos em um único rebanho ou ainda, distribuídos de maneira desigual entre os 7

rebanhos com variâncias diferentes.8

Dentre os animais que possuem filhos, a acurácia foi maior que 55% para todas 9

as características estudadas, exceto para P450, em que a acurácia variou de 20 a 75%. 10

Observou-se também, que a acurácia aumentou com o aumento do número de filhos e 11

que a avaliação genética obtida por ambos os procedimentos foi muito próxima, quando 12

a acurácia era maior.  13

 Nas Figuras 4 e 5 estão apresentadas as médias dos valores genéticos dos pesos e 14

dos ganhos de peso estudados, estimados por Gibbs3, ou seja, contemplando a 15

heterogeneidade de variâncias residual, dos animais selecionados por Gibbs2 e por 16

Gibbs3.17

18
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Figura 4 – Média dos valores genéticos para peso ajustado aos 450 (P450) e aos 730 20
dias de idade (P730), estimados contemplando a heterogeneidade de variâncias 21
(Gibbs3), dos animais selecionados ignorando este efeito (med2/3) e 22
contemplando-o (med3/3). 23

24
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Figura 5 – Média dos valores genéticos para ganho de peso dos 365 aos 450 (GP450) e 2

dos 450 aos 730 dias de idade (GP730), estimados contemplando a 3

heterogeneidade de variâncias (Gibbs3), dos animais selecionados ignorando 4

este efeito (med2/3) e contemplando-o (med3/3). 5

6

Pode se observar que os valores genéticos dos animais selecionados por Gibbs3 7

(med3/3) foram sempre maiores que os valores dos animais selecionados por Gibbs2 8

(med2/3). Observa-se também, que as maiores diferenças entre os procedimentos de 9

avaliação estavam na faixa de 1% dos animais selecionados, reforçando os resultados 10

relatados anteriormente, em que as maiores diferenças também estavam nos extremos 11

(maiores ou menores valores genéticos). 12

 As diferenças entre os procedimentos de avaliação, considerando 1% dos 13

animais selecionados foram mais acentuadas para P730, sendo observada uma diferença 14

de 3,27 kg a favor do procedimento que contempla a heterogeneidade de variâncias.  15

 Para P450 a diferença entre os valores genéticos foi 2,63 kg a mais para os 16

animais selecionados considerando o efeito da heterogeneidade (Gibbs3) e para os 17

ganhos de peso foram 1,07 e 1,03 kg, respectivamente, para GP450 e GP730, também 18

para 1% dos animais selecionados. 19

 Considerando o fato que os animais irão transmitir para sua progênie somente 20

metade do seu valor genético e que seja praticada uma seleção de 1% do rebanho, seria 21

possível ganhar 1,315 kg ao ano a mais no P450 quando se considera o efeito da 22

heterogeneidade de variâncias residual. Para o P730 seria possível obter 1,63 kg a mais 23
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e para GP450 e GP730, 0,535kg e 0,515kg, respectivamente. Essas diferenças ao longo 1

de um período de seleção podem representar ganhos que devem ser levados em 2

consideração. Estes resultados indicam que ignorar a heterogeneidade de variância 3

residual na avaliação genética de animais da raça Nelore está causando atraso no 4

progresso genéticos dos rebanhos, principalmente dos animais jovens e com alto valor 5

genético, onde foram observadas as maiores diferenças entre os procedimentos de 6

estimação desses valores. Além disso, quando a heterogeneidade ambiental está 7

presente e é ignorada, o desempenho dos animais pode estar refletindo mais o ambiente 8

que seu verdadeiro potencial genético (Torres, 1998). 9

10
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Conclusões1

2

A heterogeneidade de variâncias residual influencia a avaliação genética dos 3

animais para todas as características estudadas, sendo o peso ajustado aos 730 dias de 4

idade o mais afetado. 5

A influência da heterogeneidade é reduzida com o aumento da acurácia das 6

estimativas. 7

A heterogeneidade afeta mais a avaliação dos touros jovens e com alto valor 8

genético.9

Recomenda-se contemplar a heterogeneidade de variâncias residual na avaliação 10

genética de animais da raça Nelore para as características estudadas. 11

12
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IMPLICAÇÕES1

2

As estimativas de herdabilidade para todos os pesos e os ganhos de peso indicam 3

que há variabilidade genética nas características, assim, todas podem responder à 4

seleção promovendo mudanças genéticas. As características de ganho de peso apesar de 5

não estarem incluídas no Programa de Melhoramento Genético da raça Nelore, também 6

estão sendo geneticamente modificadas, uma vez que, estão sendo selecionadas 7

indiretamente.  8

Para os efeitos diretos, tanto dos pesos padronizados como dos ganhos de peso, 9

houve progresso genético ao longo dos anos de seleção, entretanto, abaixo do máximo 10

possível teórico calculado de acordo com os parâmetros estimados. É claro que os 11

resultados obtidos representam uma média de ganho, já que foram utilizados dados de 12

vários rebanhos e a cada ano, novos rebanhos que não participavam do Programa de 13

Melhoramento são incluídos. Dessa forma é provável que existam rebanhos com ganhos 14

mais próximos dos possíveis.  15

As herdabilidades maternas para P120, P210, P365 e GP365 indicam que a 16

seleção pode contribuir melhorar a habilidade materna do rebanho, no entanto, são 17

negativamente correlacionadas com os efeitos diretos, apresentando antagonismo entre 18

os efeitos. Alguns trabalhos indicam que este antagonismo pode ser atribuído a 19

problemas no modelo de análise, mas os gráficos de tendência genética mostraram 20

oscilação para os efeitos maternos ao longo dos anos de seleção, resultando ganhos 21

genéticos praticamente nulos para os efeitos maternos, apesar dos ganhos positivos e 22

consistentes para os efeitos diretos.23
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A avaliação genética praticada ignorando a heterogeneidade de variâncias 1

quando ela estiver presente, influencia os resultados. Os melhores animais classificados 2

nos rebanhos com baixa variação fenotípica têm seus valores genéticos subestimados e 3

aqueles classificados nos rebanhos com alta variação fenotípica tiveram seus valores 4

genéticos superestimados. A conseqüência é que mais animais serão selecionados dos 5

rebanhos mais variáveis causando atraso no progresso genético da raça Nelore.6

Este trabalho mostrou que atenção especial deve ser dada ao peso ajustados aos 7

450 dias de idade, pois esta característica está incluída no programa de seleção, 8

apresenta herdabilidade alta e é utilizada como critério de seleção para reprodutores, no 9

entanto, é bastante influenciada pelo efeito da heterogeneidade de variâncias. 10

O efeito da heterogeneidade de variâncias na avaliação genética dos animais é 11

tão mais importante quanto menor a acurácia dos valores genéticos dos animais 12

selecionados e nesse conjunto de dados, a acurácia esteve relacionada ao número de 13

filhos dos reprodutores, ou seja, quanto maior o número de filhos, maior a acurácia e 14

consequentemente, menor o efeito da heterogeneidade. Portanto, a heterogeneidade terá 15

maior efeito na avaliação genética de animais jovens, cuja avaliação genética depende 16

muito de seu valor fenotípico, e também touros jovens com filhos em apenas um 17

rebanho.18

Assim, contemplar a heterogeneidade de variâncias residual na avaliação 19

genética de animais da raça Nelore contribuirá para o progresso genético da raça, uma 20

vez que, os valores genéticos estimados da maneira usual, ignorando este efeito podem 21

estar sendo superestimados e conseqüentemente, uma proporção maior de animais 22

provenientes dos ambientes mais variáveis pode estar sendo selecionada.23

24
25
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