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Impacto potencial desta pesquisa

Esta dissertagdo aborda a estimagdo dos componentes de variancia,
tendéncias geneéticas, correlacdes genéticas, bem como ganho genético e resposta
correlacionada para caracteristicas ponderais, de carcaca e stayability em bovinos da
raca Nelore. Almeja-se que com esses resultados auxiliem a compreensao do
comportamento nas caracteristicas analisadas e, consequentemente em uma selecao
mais eficiente. A pesquisa objetiva ndo sé contribuir para o conhecimento cientifico,
mas também incluir aplicacdes praticas na industria pecuaria. Produtores podem usar
essas informacdes para direcionar seus programas de selecdo, otimizando a
produtividade, a eficiéncia do rebanho e rentabilidade do produtor ao orientar a
selecdo de caracteristicas que influenciam diretamente a produtividade do gado

Nelore.

Potential Impact of this Research

This dissertation addresses the estimation of variance components, genetic
trends, genetic correlations, as well as genetic gain and correlated response for
ponderal, carcass, and stayability traits in Nelore cattle. The aim is that these results
assist in understanding the behavior of the analyzed traits and, consequently,
contribute to more efficient selection practices. The research seeks not only to
contribute to scientific knowledge but also to have practical applications in the livestock
industry. Producers can use this information to guide their selection programs,
optimizing the productivity, efficiency of the herd, and the profitability of the producer

by directing the selection of traits that directly influence Nelore cattle productivity.
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AVALIACAO GENETICA DE CARACTERISTICAS PONDERAIS, DE CARCACA E
STAYABILITY EM BOVINOS NELORE UTILIZANDO ANALISE UNI E
MULTICARACTERISTICAS EM ABORDAGEM BAYESIANA

RESUMO - A raca Nelore, que compde 80% do rebanho bovino brasileiro,
destaca-se por sua adaptacdo ao clima tropical. Suas caracteristicas ponderais, de
carcaca e stayability desempenham um papel crucial, influenciando nédo apenas o
desempenho econémico, mas também o bem-estar e a rentabilidade dos rebanhos.
Este estudo buscou avaliar geneticamente essas caracteristicas, utilizando analises
uni e multicaracteristicas, sendo a P450 caracteristica “ancora” empregando uma
abordagem Bayesiana. O banco de dados, composto por informagcdes de 94.703
animais, abrangeu pesos padronizados aos 210 (P210), 365 (P365), 450 (P450) dias,
area do olho de lombo (AOL), espessura de gordura subcutdnea no lombo (EG) e na
picanha (EGP8), além da stayability aos 48 (STAY48), 54 (STAY54) e 72 (STAY72)
meses. As herdabilidades aditivas diretas obtidas em andlises unicaracteristicas
variaram de baixa (0,11 a 0,18) para as STAYs, a moderada (0,30 a 0,40) para as
caracteristicas ponderais. Tendéncias genéticas positivas ao longo dos anos foram
observadas para EGP8, P365, P450, STAY48, STAY54 e STAY72, indicando um
aumento nessas caracteristicas. Correlacbes genéticas obtidas em analises
tricaracteristicas para a P450 entre as diferentes STAY's e as caracteristicas ponderais
e de carcaca foram predominantemente de baixa magnitude. Correlagbes positivas e
de baixa magnitude sugerem que a selecéo indireta para P365, P450, AOL, EG e
EGP8 pode impactar positivamente a P450. Os ganhos genéticos para P450 foram
inferiores em comparacao a selecao direta para essa carateristica, enquanto para as
diferentes STAYs esses ganhos, apesar de baixos, foram positivos para P365 e
EGPS8, indicando possiveis avancos nas STAYs sob selecdo para essas
caracteristicas. Os resultados apontam para a influéncia significativa de fatores
ambientais nas baixas herdabilidades das STAYs e AOL, enquanto as de moderada
magnitude indicam a presenca substancial de componentes genéticos aditivos diretos,
com as P210, P365 e P450, permitindo a viabilidade da sele¢céo. Estas analises sao
fundamentais para orientar estratégias de selecao, visando melhorar a eficiéncia e
produtividade dos bovinos Nelore, promovendo avancos significativos na industria
pecuaria.

Palavras-chave: carcaca, Gibbs, gordura, longevidade, tricaracteristica



GENETIC EVALUATION OF WEIGHT TRAITS, CARCASS, AND
STAYABILITY IN NELORE CATTLE USING UNI AND MULTITRAIT ANALYSIS IN
A BAYESIAN FRAMEWORK

ABSTRACT - The Nelore breed, which comprises 80% of the Brazilian cattle
herd, stands out for its adaptation to the tropical climate. Its weight, carcass, and
stayability traits play a crucial role, influencing not only economic performance but also
the welfare and profitability of herds. This study aimed to genetically evaluate these
traits using uni and multitrait analyses, with P450 as the "anchor” trait employing a
Bayesian framework. The database, composed of information from 94,703 animals,
included standardized weights at 210 (P210), 365 (P365), and 450 (P450) days, ribeye
area (AOL), subcutaneous fat thickness at the loin (EG) and rump (EGP8), as well as
stayability at 48 (STAY48), 54 (STAY54), and 72 (STAY72) months. Direct additive
heritabilities obtained in univariate analyses ranged from low (0.11 to 0.18) for
stayabilities to moderate (0.30 to 0.40) for weight traits. Positive genetic trends over
the years were observed for EGP8, P365, P450, STAY48, STAY54, and STAY72,
indicating an increase in these traits. Genetic correlations obtained in tri-trait analyses
for P450 among the different stayabilities and weight and carcass traits were
predominantly of low magnitude. Positive and low magnitude correlations suggest that
indirect selection for P365, P450, AOL, EG, and EGP8 may positively impact P450.
Genetic gains for P450 were lower compared to direct selection for this trait, while for
the different stayabilities, these gains, although low, were positive for P365 and EGPS,
indicating potential advances in stayabilities under selection for these traits. The results
point to the significant influence of environmental factors on the low heritabilities of
stayabilities and AOL, while those of moderate magnitude indicate the substantial
presence of direct additive genetic components, with P210, P365, and P450, allowing
for the viability of selection. These analyses are crucial for guiding selection strategies
aimed at improving the efficiency and productivity of Nelore cattle, promoting
significant advances in the livestock industry.

Keywords: carcass, Gibbs, fat, longevity, tri-trait



1. CAPITULO 1 - Consideracdes gerais
1.1 Introducéao

O Brasil destaca-se como um dos paises em progressivo desenvolvimento
agricola, sendo considerado, em 2022, o maior exportador de carne bovina do mundo
(Dohlman et al., 2022). De acordo com a Associacdo Brasileira das Industrias
Exportadoras de Carne (ABIEC, 2023), a populacdo de bovinos em rebanhos
comerciais é de aproximadamente 202 milhdes de cabecas, representando cerca de
12,18% do rebanho mundial. A cadeia produtiva da pecuaria de corte movimentou
expressivos 1,02 trilhdo de reais em 2023 (ABIEC, 2023). Nesse cenério, a raca
Nelore assume um papel fundamental na pecuéria de corte no Brasil, devido a sua
notavel capacidade de adaptacdo ao clima tropical e a elevada resisténcia a parasitas
(Costa et al., 2019).

Ao longo de mais de cinco décadas, os programas de melhoramento genético
animal tém enfatizado a selecédo da raca Nelore (Euclides Filho, 2009), baseando-se
em caracteristicas ponderais, como peso dos animais em diferentes idades padréo,
por serem mensuradas mais facilmente pelos produtores, visando aumentar a
velocidade de crescimento dos animais. A stayability (STAY) do rebanho, que exerce
influéncia direta sobre o retorno econémico (Hamidi Hay e Roberts, 2017; Damiran et
al., 2018), contribuindo substancialmente para a reducéo dos gastos relacionados a
producdo de novilhas de reposi¢cdo também é de suma importancia para programas
de melhoramento. Essa caracteristica pode ser interpretada como um indicador do
bem-estar animal, uma vez que altas taxas de descarte e mortalidade frequentemente
apontam para condi¢des inadequadas de bem-estar (Weigel et al., 2003; Pritchard et
al., 2013; Alvasen et al., 2014; Knapp et al., 2014; Alvasen et al., 2018), como manejo
nutricional inadequado, manejo estressante e inapropriado, entre outros.

Outro aspecto crucial de ser analisado séo as caracteristicas de carcaca, como
a area do olho de lombo (AOL), espessura da gordura subcutanea no lombo (EG) e
espessura de gordura subcutanea na picanha (EGP8), localizadas entre a 122 e 132
costela acima do musculo Longissimus dorsi e no seu terco final (Suguisawa et al.,
2013; Pistillo et al., 2022), mensuradas no lombo e na picanha, respectivamente,
servem como indicativos do nivel de musculosidade e acabamento da carcaca. Tais

caracteristicas sao indicadores do ganho de peso e do rendimento de carcaca dos



animais, representando consideravel relevancia econémica, especialmente no que
tange ao ganho de peso diario. Assim, aprimorar a STAY, caracteristicas ponderais e
de carcaca do rebanho de corte tende a contribuir para um aumento na lucratividade.

Nesse contexto, 0s pardmetros genéticos estimados para essas
caracteristicas, bem como as tendéncias genéticas, os ganhos genéticos e resposta
correlacionada tém um impacto direto na formulacdo de estratégias para a selecéo
animal, tanto direta quanto indiretamente, e servem como alicerces fundamentais para
as avaliacOes genéticas (Evangelista et al., 2020). Concomitantemente, a abordagem
Bayesiana emerge como uma ferramenta estatistica de suma relevancia para tais
avaliacOes, capacitando ndo apenas a modelagem de caracteristicas discretas por
meio de equacdes de modelos mistos, como também se estendendo a analise de
multiplas caracteristicas, abrangendo tanto as discretas quanto as continuas (Costa
et al., 2020).

1.2 Objetivos
1.2.10bjetivo geral

Estimar parametros genéticos para as caracteristicas STAY48, STAY54,
STAY72, P210, P365, P450, AOL, EG e EGP8 em bovinos Nelore utilizando anélise
uni e tricaracteristica entre P450 e STAY48, STAY54, STAY72, P210, P365 AOL, EG
e EGP8 em abordagem Bayesiana para fornecer uma compreensao abrangente das

relacdes genéticas entre essas caracteristicas.

1.2.2 Objetivos especificos

I. Estimar os parametros genéticos e valores genéticos estimados (EBV) para
STAY48, STAYS54, STAY72, P210, P365, P450, AOL, EG e EGPS.

[I. Estimar as correlacbes genéticas entre P450 e STAY48, STAY54, STAY72,
P210, P365 AOL, EG e EGPS;



Ill.  Estimar o ganho genético direto e indireto para as caracteristicas, P450 e as
diferentes STAYs, bem como a eficiéncia relativa de selecdo e resposta

correlacionada.

1.3 Revisado de Literatura

1.3.1 Bovinos Nelore

Estima-se que a domesticacdo dos Bos indicus tenha ocorrido ha
aproximadamente 8.000 anos no Vale do Indo, atual Paquistéo, localizado no sul da
Asia (Pitt et al., 2019; Utsunomiya et al., 2019), e a disseminacéo do Bos primigenius
indicus, comumente conhecido como bovinos Zebu, aconteceu em escala global,
chegando as Américas e Oceania nos ultimos 150 anos (Utsunomiya et al., 2019). No
entanto, devido as suas caracteristicas genéticas e bioldgicas singulares, como a
resisténcia a doencas, associadas a sua notavel capacidade de resisténcia ao calor e
a condicbes ambientais adversas comuns em regides quentes, (Turner, 1980), as
racas zebuinas se destacam como especialmente relevantes para os sistemas de
producdo tropicais, caracterizados por condi¢des de alta temperatura e umidade, além
da exposicdo a doencas e parasitas (Porto-Neto et al., 2014).

Além disso, considera-se que o0s primeiros animais da raga Nelore
desembarcaram no Brasil aproximadamente em 1868, e, de acordo com a Associagao
dos Criadores de Nelore do Brasil e o Instituto Brasileiro de Geografia e Estatistica
(ACNB, 2018; IBGE, 2023), aproximadamente 80% do rebanho bovino de corte do
pais seja composto por animais Nelore. O Brasil possui o segundo maior rebanho
bovino do mundo, com um total de 202 milhdes de cabecas, representando
aproximadamente 12,18% do rebanho mundial (ABIEC, 2023). A raca Nelore passou
por um intenso processo de selecdo no Brasil, com foco principal na producéao de
carne, visto que a pecudria bovina se destaca como uma das principais atividades
econbmicas do pais, totalizando um consumo per capita de 36,73 kg por habitante em
2022, com uma movimentacado econémica, entorno de 1,02 trilhdo de reais (ABIEC,
2023).

Os animais Zebu se distinguem por caracteristicas marcantes, como a

proeminente corcova, 0 excesso de pele em regides como pescoco, térax (barbelas)
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e umbigo, com ossatura leve, porém sélida, sustentando uma musculatura compacta
e uniformemente distribuida (Utsunomiya et al., 2019), com um estado de saude
robusto e vigoroso, e temperamentos ddceis e ativos. Os bovinos Nelore apresentam
porte médio, ossatura fina, leve e porosa, com menor propor¢do de cabeca, patas e
visceras, 0 que resulta em melhor rendimento nos processos industriais (ACNB,
2018). Sua pelagem é curta, com maior diametro e densidade, distribuida de maneira
uniforme e com uma coloragédo que pode variar entre branca e cinza clara; a pele é
preta, fina, flexivel, macia e oleosa, e sua pelagem contribui para uma eficiente troca
de calor com o0 ambiente, o que os torna resistentes ao calor (Azevedo et al., 2022).

A carcaca desses animais, destaca-se por atender bem aos padrdes exigidos
pelo mercado, com EG de no minimo 3mm, correspondendo a um acabamento
mediano/padrédo (Gomes et al., 2021). Além disso, a precocidade desses animais na
fase de terminacao garante que suas carcacas possuam distribuicdo homogénea da
cobertura de gordura, altamente valorizada no mercado, com elevado sabor e baixo
teor de gordura marmorizada (ACNB, 2018).

Portanto, a relevancia das racas zebuinas, em especial os bovinos Nelore,
transcende sua importancia histérica na pecuaria, estendendo-se as exigéncias
contemporéneas dos sistemas de producdo tropicais. A sua notavel adaptacdo a
ambientes desafiadores, aliada a caracteristicas genéticas singulares, como carcaca
de qualidade, longevidade produtiva, resisténcia a doencgas e parasitas, carne
saborosa e pouco gordurosa, destaca esses animais como excelentes colaboradores
para a sustentabilidade e eficiéncia econdmica da pecuaria, particularmente no Brasil,
onde constituem a maioria expressiva do rebanho bovino de corte. O intenso processo
de selecéo, focado na producao de carne e evidenciado pelo sucesso da raca Nelore

e posiciona o Brasil como um lider global na producé&o bovina de corte.

1.3.2 Stayability

A caracteristica de STAY desempenha um papel significativo na pecuaria de
corte e na cadeia produtiva, estando intrinsecamente ligada a lucratividade, uma vez
que a reducdo dos custos operacionais é diretamente proporcional a presenca de

animais com maior longevidade e desempenho elevado, evitando o descarte precoce
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de fémeas e machos. Isso resulta em economias significativas, relacionadas a
aquisicdo de novilhas de reposicédo e ao aumento do niumero de animais produtivos
no rebanho, contribuindo para uma cadeia de producéo pecuaria mais eficiente (Jenko
et al., 2015; Garcia et al., 2017; Damiran et al., 2018; Stefani et al., 2018).

A mensuracao da stayability do animal pode ser definida como: 1) a capacidade
de permanecer no rebanho até uma idade pré-determinada, por exemplo, até os 48
meses (4 anos), 54 meses (4,5 anos), 72 meses (6 anos), 76 meses (6,5 anos), até o
parto ou até o desmame, considerando que ela tenha dado a luz pelo menos uma vez
(Martinez et al., 2005; Rocha et al., 2018), a qual esta diretamente associada ao custo
anual de reposicéo de fémeas (Formigoni et al., 2005); 2) a duracdo da vida total, ou
seja, quantidade de dias desde o nascimento do animal até sua morte (Stefani et al.,
2018); 3) a vida produtiva funcional, a qual abrange a quantidade de dias a partir do
primeiro parto até morte do animal (Roughsedge et al., 2005; Olechnowicz et al., 2016;
Zhang et al., 2016); 4) a quantidade total de pari¢des realizadas (Brzakova et al.,
2018); 5) o intervalo de tempo entre partos consecutivos (Jamrozik et al., 2013); 6)
numero de partos realizados até uma certa idade (Ramos et al., 2019), entre outras.
Assim, a STAY pode ser definida como a permanéncia das fémeas no rebanho sem
gue ocorra diminuicdo do seu desempenho reprodutivo (Schmidt et al., 2018),
podendo ser apresentada de forma binaria (0O ou 1), em que 1 representa a
probabilidade de sucesso, caso o0 animal permaneca no rebanho, ou 0 como fracasso,
indicando a ndo permanéncia do animal no periodo especificado (Silva et al., 2003).
A medida de permanéncia no rebanho mais utilizada considera como bem-sucedida a
fémea que teve trés (ou mais) partos até 76 meses de idade (STAY76) e como
fracasso aquelas que n&o obtiveram 3 ou mais partos (Schmidt et al., 2018; Silva et
al., 2017). Contudo, essa caracteristica s6 pode ser obtida tardiamente ou apés a
morte do animal (Lagrotta et al., 2010).

Estudos tem mostrado que as estimativas de herdabilidades para a
caracteristica de permanéncia no rebanho baseada em partos consecutivos em
bovinos e bufalos leiteiros, e em Nelores voltados para corte variaram de baixa a
moderada magnitude (0,01 a 0,28) (Essl e Voith, 2002; Tsuruta et al., 2005; Van Melis
et al.,, 2007; Guarini et al., 2015; Schmidt et al.,, 2018; Carvalho et al., 2023). No

entanto, Galeazzi et al. (2010) reportaram estimativas de herdabilidade que variaram



entre 0,11 e 0,23, para STAY (permanéncia do animal no rebanho entre um e seis
anos apoés o parto). Para Nelore e Tabapud, as estimativas de herdabilidade para
STAY (capacidade das fémeas de parir pelo menos 3 bezerros antes de atingirem 65
meses de idade), variaram de 0,03 a 0,08, respectivamente (Silva et al., 2017). Além
disso, obter registros fenotipicos em animais mais jovens acelera o progresso genético
tanto para eficiéncia reprodutiva quanto para a longevidade da fémea.

Portanto, a caracteristica de STAY engloba, além da permanéncia do animal
no rebanho, aspectos como saude, eficiéncia reprodutiva, caracteristicas fisicas,
sistema de producéao e decisdes dos produtores em relacdo ao abate (Carvalho et al.,
2023). Dessa forma, a selecéo para a STAY pode desempenhar um papel crucial no
aumento do progresso genético em outras caracteristicas economicamente
relevantes, aumentando o niumero de animais disponiveis para selecao (Oliveira et al.,
2020). Animais com maior longevidade possibilitam o descarte voluntario com base
em critérios de producédo, contribuindo para a reducdo do descarte involuntario,
frequentemente ocasionado por problemas reprodutivos, mobilidade ou saude do

animal (Galeazzi et al., 2010).

1.3.3 Caracteristicas ponderais

As caracteristicas ponderais referem-se a mensuracao e avaliacdo do peso dos
animais em diferentes estagios de suas vidas, como peso ao nascimento, a desmama,
ao sobreano, com o objetivo de selecionar e aprimorar geneticamente caracteristicas
associadas ao crescimento e a producao de carne. O peso dos animais possui grande
importancia econémica na pecuaria e nos programas de melhoramento genético de
bovinos de corte, por estar intrinsecamente relacionado com a rentabilidade do
produtor e idade ao abate, pois animais mais pesados, geralmente tem um valor de
mercado mais alto e podem ser abatidos mais jovens reduzindo os custos de
producdo. Essas caracteristicas tém sido amplamente empregadas como critério de
selecdo em diversos programas de melhoramento genético, em funcéo da capacidade
de resposta a selecdo (Gunski et al., 2001; Goncalves et al., 2011; Nieto et al., 2013;
Barbosa et al., 2017; Evangelista et al., 2020).



As idades padronizadas (120 (P120), 210 (P210), 365 (P365) e 450 (P450)
dias), sdo caracteristicas de facil mensuracdo e baixo custo para obtencdo das
informacdes. Esses fatores de ajuste matematico dos pesos para idades pré-definidas
visam melhorar as acuracias de selecdo (Manuel et al., 2019), pois padronizam a
mensuracao dessas caracteristicas proporcionando uma comparac¢ao mais adequada
entre os animais e reduzindo o viés introduzido por variacfes naturais na idade. O
peso a desmama € um dos principais critérios de selecdo para as caracteristicas
ponderais, uma vez que os esfor¢cos na producdo, sdo geralmente intensificados na
fase de cria, (Lindholm e Stonaker, 1957; Vesely e Robison, 1971), pois é durante
essa fase que as decisdes de selecdo e manejo adequados influenciam as
caracteristicas genéticas dos animais impactando sua saude e crescimento futuro.

Adicionalmente, o peso a desmama € influenciado por efeitos maternos, que
abrangem qualquer influéncia da mée sobre o fenétipo do bezerro, manifestando-se
em diferencas no ganho de peso até a desmama, uma vez que a mae transmite
metade de seus genes para o bezerro (Muniz et al., 2005; Perotto, 2008; Sarmento et
al.,, 2011; Teodoro, 2023). A herdabilidade do peso corporal € um parametro
importante para estimar a resposta da selecao e predizer o valor genético dos animais
(Gunski et al., 2001; Evangelista et al., 2020), sendo moderadamente herdaveis. As
estimativas de herdabilidade dos efeitos genéticos diretos do peso a desmama (120,
205, 210 dias) na raca Nelore tem variado de 0,17 a 0,32 (Pires et al., 2016; Kamei et
al., 2017; Lopes et al., 2017; Felipe et al., 2021), enquanto as herdabilidades maternas
variam de 0,02 a 0,18 (Oliveira et., 2017).

O peso ao sobreano (aos 365, 450, 550 dias) € a ultima fase em que é
economicamente viavel efetuar a pesagem do rebanho, pois € a caracteristica que
mais se aproxima do peso de abate e da maturidade, além de fornecer uma estimativa
do potencial genético do animal por refletir a habilidade do individuo em ganhar peso
durante o periodo pés-desmama, o que é crucial para seu desenvolvimento (Nieto et
al., 2013) e fornece uma visdo mais abrangente da capacidade do animal de converter
alimento em peso. As estimativas de herdabilidade direta para essa idade variam entre
0,21 e 0,61 (Yokoo et al., 2007; Lopes et al., 2017; Kamei et al., 2017; Souza et al.,
2018; Felipe et al., 2021).
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Portando, as caracteristicas ponderais desempenham um papel fundamental
na selecdo e aprimoramento genético de bovinos Nelore, constituindo elementos-
chave para a maximizacéao da eficiéncia produtiva na pecuaria. A mensuracao do peso
ao longo de diferentes fases da vida dos animais revela-se crucial, ndo apenas pela
sua significativa importancia econdmica, mas também pela resposta notavel que

apresentam aos programas de selecao.

1.3.4 Caracteristicas de carcaca

A carcaca é outra caracteristica produtiva de destaque na pecuaria e € utilizada
como indicador da composicdo maxima e minima de carne e de 0sso,
respectivamente, além das quantidades minimas de gordura subcutanea e
intramuscular que certificam a qualidade e palatabilidade dessa proteina animal para
o consumidor final (Silva-Vignato et al., 2017). Essas caracteristicas tém especial
interesse junto aos programas de melhoramento genético animal, pela facilidade que
algumas delas apresentam por serem mensuradas visualmente através da
ultrassonografia de carcaga, que sdo mensuradas no peso ao sobreano (Suguisawa
et al., 2013), e por sua consideravel relevancia econémica, dada a consideracao das
demandas provenientes do mercado consumidor (Gomes et al., 2021).

A AOL, mensurada em centimetros quadrados (cm?) entre a 122 e 132 costela,
€ indicativa de ganho de peso, musculosidade e rendimento de carcaca, sendo
utilizada para avaliar o mérito da carcaca, uma vez que, indica a qualidade de carne
e quantidade da porcdo comestivel, além de apontar os rendimentos dos cortes de
alto valor comercial e possuir de moderada a alta correlacdo com peso variando de
0,29 a 0,65 (Kluska et al., 2018; Brunes et al., 2022). Essa caracteristica é vital na
bovinocultura de corte, pois reflete a composicao da carcaca e esta relacionada com
a musculosidade (Prado et al., 2004; Faria, 2015; Gomes et al., 2021), pois € uma
medida direta da quantidade de musculo presente na regido do lombo, assim uma
area maior geralmente indica maior massa muscular nessa parte especifica do corpo
do animal.

As estimativas meédias para AOL em animais da raca Nelore em confinamento
tém variado de 48,16 a 71,64 cm? (Alves et al., 2010; Marques et al., 2013; Bonin et



al., 2015; Faria et al., 2015; Paula Junior et al., 2015; Costa et al., 2019; Silva e Bueno,
2020; Oliveira et al., 2022; Quadros et al., 2022). As estimativas de herdabilidade para
essa caracteristica relatadas na literatura foram de média a alta magnitude (0,25 a
0,66; Lima Neto et al., 2009; Barbosa et al., 2010; Zuin et al., 2012; Caetano et al.,
2013; Marques et al., 2013; Paula Junior et al., 2015; Buzanskas et al., 2017; Costa,
2019).

A gordura desempenha um papel substancial desacelerando o processo de
resfriamento da carcaca, pois atua como isolante térmico (Bridi e Constantino, 2009;
Gomes et al., 2021), sendo crucial para a prevencdo da desidratacdo, do
escurecimento e da perda de maciez da carne. A fim de realizar uma escolha
adequada de animais baseada em EG e EGP8 é necessario considerar que para a
indUstria o abate exige que a carcaca tenha de 3,0 a 6,0 mm de gordura de cobertura
(EMBRAPA et al., 2017). A acumulacao de tecido adiposo ocorre predominantemente
nos segmentos posterior e anterior, progredindo em direcdo a regido da coluna
vertebral (Berg e Butterfield, 1976). Ainda neste aspecto, em relagdo ao acabamento
de carcaca o atributo de maior relevancia é a espessura de gordura subcutanea
medida na altura da 62, 92 e 122 costelas parte dorsal e ventral do masculo grande
dorsal e serratil dorsal caudal na regido lombar e no coxdo (EMBRAPA et al., 2017).
Definidas como auséncia de gordura quando essa € inferior a 1 mm de espessura,
escassez de 1 mm a 3 mm; mediana de 3 mm a 6 mm; uniforme 6 mm até 10 mm e a
gordura excessiva apresentando valor superior a 10 mm de espessura na carcaca.

A mensuracéo da EG e a EGP8 refletem o grau de acabamento em termos de
aprimoramento genético (Suguisawa et al., 2013). A EG, é mensurada entre as 122 e
132 costelas, no terco final do musculo Longissimus dorsi (Gomes et al., 2021; Pistillo
et al., 2022), é especialmente relevante na industrializacdo da carne, auxiliando no
resfriamento necesséario durante o processo industrial. A EGP8 é reconhecida como
complementar a medicdo da EG, uma vez que exibe uma correlacdo genética de
magnitude elevada (<0,70) com EG (Crews et al., 2015; Marestone, 2017). Além disso,
a EGP8 é recomendada para cenarios em que animais apresentam uma deposi¢ao
de gordura subcutédnea prejudicada devido a condi¢cdes nutricionais inadequadas,
como é frequentemente observado em animais criados em sistemas de pastoreio

extensivo (Suguisawa et al., 2013).
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Contudo, a auséncia de gordura subcutanea acarreta uma elevada exsudacao
de agua, resultando em perda de peso substancial e consequente escurecimento da
carne no decorrer do processo de resfriamento (Meirelles et al, 2009; Pistillo et al.,
2022). Isso, por sua vez, conduz a uma reducdo do peso dos cortes comercialmente
relevantes e a deterioracdo da qualidade da carne (Mourdo et al., 2007). Neste
sentido, a EG e AOL podem demonstrar associa¢cdes com o ganho de peso diario, 0
rendimento da carcaga, o grau de acabamento precoce, bem como com as
propriedades organolépticas de sabor e suculéncia da carne Cartaxo et al. (2011).

Portanto, a analise minuciosa das caracteristicas de carcaca na raca Nelore,
ndo apenas reflete a composicao e a qualidade da carcaca, mas também desempenha
um papel crucial nos processos de selecdo genética e no atendimento as demandas
do mercado consumidor. A compreenséao desses atributos permite direcionar esforgos
para o desenvolvimento de animais mais eficientes, tanto em termos de
musculosidade quanto de acabamento de carcaca. No entanto, a complexidade
dessas caracteristicas, muitas vezes dificultam sua mensuracdo e 0s custos
envolvidos poés-mortem destacam a necessidade de avancos tecnoldgicos e
metodoldgicos para impulsionar o aprimoramento genético, tornando necessario
animais que atendam aos padrbes de gordura desejados, equilibrando eficiéncia de
producédo e qualidade da carne, é essencial para o setor bovino, visando atender as

exigéncias crescentes e diversificadas dos consumidores.

1.3.5 Modelos multicaracteristica

A estimagdo de parametros genéticos, como componentes de variancias,
herdabilidade e correlagdes € crucial para auxiliar programas de melhoramento
genético adequados em um rebanho especifico (Falconer e Mackay, 1996;
Evangelista et al., 2020). Neste sentido, as analises unicaracteristicas surgem como
ferramentas relevantes, permitindo a estimacdo da herdabilidade, um parametro
populacional fundamental para os programas de selecédo (Evangelista et al., 2020). A
herdabilidade, varia de zero a um, e indica quanto o componente genético reflete o

fendtipo do animal influenciando a resposta a selecao.
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Adicionalmente, modelos multicaracteristicos possibilita a estimativa de
componentes de (co)variancia entre diferentes caracteristicas ao mesmo tempo, o que
nos permite obter estimativas de correlacbes entre essas caracteristicas, e assim
analisar o comportamento delas quando utilizadas conjuntamente (Pedrosa et al.,
2014; Schaeffer et al., 2019). Ao analisar essas caracteristicas de forma conjunta, é
possivel aprimorar a predicdo das estimativas para todas elas, bem como o ganho
genético, pois correlacionando caracteristicas de baixa herdabilidade com outra que
apresenta alta estimativa de herdabilidade fornece incremento nas analises (Barros et
al., 2016).

Esses modelos, amplamente utilizados no melhoramento genético animal, trata
cada medida do animal como uma caracteristica distinta, fornecendo informacées
sobre as relagfes entre elas (Boligon et al., 2009; Oliveira et al., 2015). A analise das
correlacbes entre as caracteristicas de interesse, possibilita a selecdo de
caracteristicas economicamente importantes, e que possuem herdabilidade mais
baixa, por meio da selecéo correlacionada. Os valores genéticos para caracteristicas
com baixa herdabilidade ganham mais precisdo do que os valores genéticos para
caracteristicas com alta herdabilidade. Esse modelo € uma alternativa para que as
informacgdes de uma determinada caracteristica sejam abordadas na ponderagéo de
outra caracteristica, permitindo o aumento da acuracia. Essa elevacédo da acuracia é
possivel em circunstancias em que a diferenca entre correlagcfes genéticas e residuais
€ extensa ou quando as caracteristicas apresentam herdabilidades com valores muito
distintos (Silva et al., 2008).

A abordagem Bayesiana para estimar parametros genéticos é considerada uma
alternativa valida, incorporando incerteza e conhecimento prévio na obtencdo de
valores genéticos (Robles Colonia, 2020). Essa metodologia, fundamentada na
distribuicdo sincrona a posteriori de todos os parametros, trata-os como variaveis
aleatérias, proporcionando intervalos apropriados para suas estimativas (Gianola e
Fernando, 1986; Robles Colonia, 2020). O uso dessa abordagem, com seu foco no
modelo linear hierarquico em estagios multiplos, permite a estimacao simultanea dos

parametros por meio de itera¢des sucessivas (Gelman et al., 2013).



12

Dessa forma, a estimacdo de parametros genéticos é essencial para direcionar
estratégias de selecdo em rebanhos bovinos, proporcionando insights valiosos para o
melhoramento genético animal. Além de auxiliarem produtores e profissionais em
suas tomadas de decisdes, resultando em avancos significativos na qualidade e

eficiéncia dos rebanhos.
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2. CAPITULO 2 - Estimacdo dos parametros e tendéncias genéticas para
caracteristicas ponderais, de carcaca e diferentes stayability em bovinos

Nelore utilizando analise unicaracteristica

Resumo - O Brasil detém o segundo maior rebanho bovino global, contribuindo
com 12,18% da producdo mundial de carne bovina. A raca Nelore destaca-se como
uma das principais produtoras de carne, com énfase em peso corporal, caracteristicas
de carcaca e stayability (STAY), influenciando lucratividade e progresso genético. Este
estudo visou analisar e estimar os componentes de (co)variancia para caracteristicas
ponderais, peso aos 210 (P210), 365 (P365) e 450 (P450) dias, carcaca, area do olho
de lombo (AOL), espessura da gordura subcutanea no lombo (EG) e na picanha
(EGP8), além de stayability aos 48 (STAY48), 54 (STAY54) e 72 (STAY72) meses em
bovinos Nelore por meio de analises unicaracteristicas com abordagem Bayesiana. O
banco de dados incluiu fémeas da raca Nelore com pedigree de 94.703 animais. Os
resultados revelaram diversidade nas estimativas de herdabilidade para AOL, EG,
EGP8, P210, P365, P450, STAY48, STAY54 e STAY72, 0,14+0,03, 0,20+0,03,
0,43+0,03, 0,30+0,04, 0,37+0,03, 0,40+0,02, 0,38+0,02, 0,11+0,02, 0,12+0,02 e
0,18+0,02, respectivamente. Destacando herdabilidades moderadas (EG, EGPS,
P120, P210, P365 e P450), indicando predominancia de variacdes devidas a efeitos
genéticos aditivos, enquanto herdabilidades mais baixas (AOL, STAY48, STAY54 e
STAY72) sugerem que essas variagdes sdo predominantemente influenciadas por
fatores ambientais. As tendéncias genéticas positivas para P210, P365, P450,
STAY54 e STAY72, iguais a 0,29 kg/ano, 0,33 kg/ano, 0,41 kg/ano, 0,0024 meses/ano
e 0,0064 meses/ano, respectivamente, indicam progresso nessas caracteristicas ao
longo dos anos analisados. Para AOL a tendéncia genética foi significativa, mas
negativa (-0,01 cm?/ano). Para EG, EGP8 e STAY48 as tendéncias genéticas nao
foram significativas (P>0,05) e iguais a 0,002 mm/ano, 0,0025 mm/ano e 0,00004
meses/ano, respectivamente. Esses resultados sugerem a eficAcia da selecdo
aplicada nas caracteristicas com tendéncias positivas, destacando a importancia
desses parametros para orientar estratégias na producao pecuaria, visando aprimorar
essas caracteristicas de relevancia econdmica no rebanho.

Palavras-chave: bovinos de corte, crescimento, herdabilidade, industria, pecuéria



24

Parameters estimation and genetic trends for ponderal, carcass, and

different stayability traits in Nelore cattle through single-trait analysis.

Abstract - Abstract - Brazil holds the second-largest global cattle herd,
contributing 12.18% to the world's beef production. The Nelore breed stands out as
one of the main beef producers, with emphasis on body weight, carcass traits, and
stayability (STAY), influencing profitability and genetic progress. This study aimed to
analyze and estimate the (co)variance components for weight traits, weight at 210
(P210), 365 (P365), and 450 (P450) days, carcass traits, ribeye area (AOL),
subcutaneous fat thickness at the loin (EG) and rump (EGP8), as well as stayability at
48 (STAY48), 54 (STAY54), and 72 (STAY72) months in Nelore cattle through
univariate analyses with a Bayesian framework. The database included Nelore females
with a pedigree of 94,703 animals. The results revealed diversity in the heritability
estimates for AOL, EG, EGP8, P210, P365, P450, STAY48, STAY54, and STAY72,
0.14+0.03, 0.20+0.03, 0.43£0.03, 0.30+0.04, 0.37+0.03, 0.40+0.02, 0.38%0.02,
0.11+0.02, 0.12+0.02, and 0.18+0.02, respectively. Highlighting moderate heritabilities
(EG, EGP8, P120, P210, P365, and P450), indicating predominance of variations due
to additive genetic effects, while lower heritabilities (AOL, STAY48, STAY54, and
STAY72) suggest that these variations are predominantly influenced by environmental
factors. Positive genetic trends for P210, P365, P450, STAY54, and STAY72, equal to
0.29 kglyear, 0.33 kglyear, 0.41 kgl/year, 0.0024 months/year, and 0.0064
months/year, respectively, indicate progress in these traits over the analyzed years.
For AOL, the genetic trend was significant but negative (-0.01 cm?/year). For EG,
EGP8, and STAY48, genetic trends were not significant (P>0.05) and equal to 0.002
mm/year, 0.0025 mm/year, and 0.00004 months/year, respectively. These results
suggest the effectiveness of selection applied to traits with positive trends, highlighting
the importance of these parameters in guiding strategies in livestock production,
aiming to improve these economically relevant traits in the herd.

Keywords: beef cattle, growth, heritability, industry, livestock
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2.1 Introducéo

A pecuaria de corte desempenha um papel de notavel valia na economia
brasileira, sendo uma das principais atividades do pais. A raca Nelore passou por um
extenso processo de melhoramento genético no Brasil, com foco especial na producéo
de carne. Essa raca € reconhecida por sua consideravel capacidade de adaptagéo a
ambientes de clima tropical e resisténcia a parasitas (Costa et al., 2019). O Brasil
abriga o segundo maior rebanho bovino do mundo, com um total de 202 milhfes de
cabecas (ABIEC, 2023) e desempenha um papel significativo na producao global de

carne bovina, contribuindo com uma parcela de 12,18% (ABIEC, 2023).

Nesse cenario, as caracteristicas produtivas dos bovinos Nelore exercem uma
funcao crucial na producédo pecudria. As caracteristicas ponderais, tais como 0s pesos
em idades padronizadas (por exemplo, 120, 205, 210, 365, 450 e 550 dias), séo
empregadas como critérios de selecdo em programas de melhoramento genético
(Gunski et al., 2001; Gongalves et al., 2011; Nieto et al., 2013; Barbosa et al., 2017,
Evangelista et al., 2020). As idades padronizadas para a mensuragdo de peso sdo
geralmente definidas com base em atividades de manejo significativas, como a
vacinacao, tornando-as critérios realistas para os modelos de selecdo (Evangelista et
al., 2020).

Além dessas caracteristicas, aquelas intrinsecas a carcaca, como a AOL, EG
e EGP8, sdo de consideravel importancia econdmica devido as demandas do
mercado consumidor como, palatabilidade, menor quantidade de gordura e maciez.
Nota-se que a carne de bovinos Nelore é conhecida por seu sabor elevado e baixo
teor de gordura marmorizada (ACNB, 2018). Assim, a AOL surge como indicador
importante de ganho de peso, musculosidade e rendimento de carcaca com
estimativas de herdabilidade em bovinos Nelore que variam de 0,25 a 0,64 (Barbosa
etal., 2010; Zuin et al., 2012; Caetano et al., 2013; Marques et al., 2013; Paula Junior
etal., 2015; Buzanskas et al., 2017), apontando a possibilidade de progresso genético
consideravel na musculosidade. A EG e a EGP8 também s&o caracteristicas de
significancia econdmica, uma vez que refletem o grau de acabamento da carcaca dos

animais, pois a terminacéo de bovinos é marcada pela deposicao de gordura visando
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proteger a carcaca do resfriamento, exsudacdo e encurtamento e, assim, reduzir a
perda de peso (Suguisawa et al., 2013). As estimativas de herdabilidade para EG
variam de 0,10 a 0,44, enquanto para EGP8 variam de 0,19 a 0,36 em analises
unicaracteristicas em bovinos Nelore (Bonin et al., 2015; Faria et al., 2015; Paula
Junior et al., 2015; Buzanskas et al., 2017).

Paralelamente a essas caracteristicas, a STAY efetua um papel notério na
pecuaria de corte, pois influi sobre a lucratividade de outras caracteristicas
econdmicas como o peso. Ela se relaciona com a permanéncia das fémeas no
rebanho sem comprometer o desempenho reprodutivo. Além do impacto econdémico,
essa caracteristica esta ligada ao bem-estar animal e a reducdo dos custos de
producdo de novilhas de reposi¢céao (Garcia et al., 2017; Damiran et al., 2018), mas
sua mensuracao pode ser desafiadora, muitas vezes ocorrendo tardiamente na vida

do animal, e as vezes ap0s a sua morte.

A vista disso, a herdabilidade de uma caracteristica, dentro de uma populacao,
desempenha um papel determinante na estratégia a ser adotada para o seu
aprimoramento, uma vez que avalia a capacidade de transmisséo dessa caracteristica
para as geragoes futuras (Oliveira et al., 2007; Guimarées e Faria, 2010; Evangelista
et al., 2020). Concomitantemente, as estimativas de tendéncias genéticas permitem
observar mais facilmente as mudancas no mérito genético médio das caracteristicas
na populacédo ao longo dos anos de selecéo (Bessa et al., 2021), bem como auxiliar

no planejamento e ajuste de dire¢des futuras para o programa de melhoramento.

Dessa forma, os objetivos deste estudo foram: 1) estimar componentes de
(co)variancia para as caracteristicas ponderais nas idades padronizadas (P210, P365
e P450), de carcaca (AOL, EG e EGPS8) e diferentes stayability (STAY48, STAY54 e
STAY72) e; 2) avaliar as tendéncias genéticas o longo dos anos para as
caracteristicas em estudo em bovinos Nelore utilizando modelos unicaracteristicos e

abordagem Bayesiana.

2.2 Material e métodos

2.2.1 Dados fenotipicos
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O banco de dados refere-se a fémeas de reproducdo Bos indicus da raca
Nelore e é composto por registros de fazendas, provenientes do banco de dados da
Associacdo Nacional de Criadores e Pesquisadores (ANCP). O pedigree completo
continha um total de 94.703. As caracteristicas analisadas foram stayability aos 48
meses (STAY48); aos 54 meses (STAY54); e tradicional (STAY72) relacionada ao
éxito em parir e desmamar no minimo trés bezerros (mensurada pelo numero de
progénies desmamadas até os 72 meses); caracteristicas ponderais, peso
padronizado aos 210 (P210); aos 365 (P365) e aos 450 (P450) dias e de carcaga,
area do olho de lombo (AOL); espessura da gordura subcutéanea no lombo (EG) e

espessura da gordura subcutanea na picanha (EGP8).

Para STAY48 e STAY54 as fémeas foram desafiadas precocemente, sendo 1
atribuido a falha, ou seja, fémeas precoces que nao tiveram trés partos com trés
bezerros desmamados até os respectivos meses definidos, e 2 atribuido ao sucesso,
fémeas que desmamaram pelo menos trés bezerros até o0s respectivos meses.
Enquanto STAY72 incluiu todas as fémeas, ndo somente as precoces, sendo atribuido
1 para indicar fracasso (desmamou menos de trés bezerros) e 2 indicando sucesso

(desmamou trés ou mais bezerros). O valor zero foi assumido para dados ausentes.

A estruturacédo do banco de dados foi realizada, inicialmente, no programa R,
versao 4.2.3. O banco de fendétipos foi dividido em 9 arquivos de dados, sendo um
para cada uma das caracteristicas analisadas (P210, P365, P450, STAY48, STAY54,
STAY72, AOL, EG, EGP8). Os grupos contemporaneos (GC) foram constituidos pela
combinacgao do ano, fazenda de nascimento da fémea e lote de manejo e previamente
definidos pela ANCP. Foram eliminados da analise animais pertencentes a grupos
contemporaneos com menos de trés registros e registros dos animais sem pais

conhecidos.

Os GCs foram utilizados como efeitos sistematicos. O controle de qualidade
fenotipico foi realizado a fim de deixar somente fémeas com informacgdes de pedigree.

A Tabela 1 apresenta as estatisticas descritivas dos dados.
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Tabela 1. Numero de registros (N), categorias de resposta classificadas em 1 (nl), 2
(n2), 3 (n3) e 4 (n4), médias (desvios padrao (SD)), valores maximos e

minimos e obtidos para cada caracteristica em analise unicaracteristica.

Categoria
N CV (%) Maximo Minimo
nl n2
STAY72 20.254 8.843 11.411 31,72 2,00 1,00
STAY54 29.537 21.720 7.817 34,88 2,00 1,00
STAYA48 29.537 27.263 2.274 24,75 2,00 1,00
P210 (kg) 18.506 - - 11,33 295,00 99,00
P365 (kg) 20.572 - - 12,81 479,00 159,00
P450 (kg) 21.733 - - 12,78 526,00 188,00
AOL (cm2) 5.968 - - 6,81 69,00 54,00
EG (mm) 7.080 - - 24,42 7,00 3,00
EGP8 (mm) 10.498 - - 32,07 11,00 2,00

STAY48 = stayability aos 48 meses; STAY54 = aos 54 meses e STAY72 = stayability aos 72 meses;
P210 = peso padronizado aos 210 dias; P365 = peso padronizado aos 365 dias; P450 = peso
padronizado aos 450 dias; AOL = area do olho de lombo; EG = espessura da gordura subcutanea no
lombo; EGP8 = espessura da gordura subcutanea na picanha; para STAY48 e STAY54: nl =falha (que
nao tiveram trés partos com trés bezerros desmamados), e n2 = sucesso (desmamaram pelo menos
trés bezerro); para STAY72: nl = fracasso (desmamou menos de trés bezerros), n2 = sucesso

(desmamou trés ou mais bezerros).

2.2.2 Anédlises estatisticas

Para a obtencdo dos componentes de variancias, as analises foram conduzidas
com os programas da familia BLUPF90 (Misztal, 2022), incluindo registros de fenotipo

e pedigree. Primeiro, foi usado o programa RENUMF90 para renumerar os animais, e
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criar os arquivos de fenétipos e pedigree no formato de entrada para os programas
posteriores. Para as andlises foi considerado os seguintes modelos, sendo (1) para
P210, esse modelo considera o efeito materno sobre essa caracteristica e (2) para
AOL, EGP8, EG, P365 e P450, o modelo ndo considera o efeito materno nas

caracteristicas:

y=XB +Zu+ Mmat + Pmpe + € (1),

y=XB+Zu+ £ (2),

em que, y é vetor dos fenotipos, X € a matriz de incidéncia relacionando fendtipos a
efeitos sistematicos, S € o vetor de efeitos sistematicos (GC, idade da mée, linear e
guadratica, idade do animal), Z € a matriz de incidéncia relacionando animais aos
fendtipos, u € o vetor de efeitos genéticos aditivos diretos de cada animal, M é a matriz
de incidéncia relacionando fenotipos aos efeitos aditivos maternos, P € a matriz de
incidéncia relacionando fenétipo ao ambiente materno permanente, mpe é o vetor de
efeitos permanentes maternos, mat € o vetor de efeitos aditivos maternos e ¢ é o vetor
de residuos. Foi assumido que, y, u, mat, mpe e € apresentam distribuicdo normal,

conforme descrito abaixo:

u~N(0,G),
mat~N(0, M),
mpe~N(0, P)

e~N(0,R),

y|B,u, mat,mpe,G,M,R ~ N(XB + Zu + Mmat + Pmpe, R),
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em que G = Ao%, M = A0%, , P =10%,., R=1I0% , onde 0%, 044 Ompe € 0Z,
correspondem as variancias genética aditiva direta para as caracteristicas, materna e
residual, respectivamente, A € a matriz dos numeradores dos coeficientes de
parentesco, e | € uma matriz identidade de ordem igual ao niamero de animais
avaliados, G € a matriz de variancia genética aditiva direta; P é a matriz de incidéncia
relacionando fen6tipo ao ambiente materno permanente; R é a matriz de variancia

residual; M € matriz da variancia genética aditiva materna.

Na analise para STAY48, STAY54 e STAY72, foi utilizado o modelo de limiar e
analise de dados categoricos (Tabela 1). O modelo empregado para essas analises
foi proposto por Mrode e Thompson (2005), dada a andlise do modelo linear para o

limiar:

y=XB+Zu+e¢

onde y é o vetor de limiar em uma escala normal, 8 e u séo vetores de efeito fixo e
aleatorio, respectivamente. X € a matriz de incidéncia relacionando fenoétipos a efeitos
sistematicos; Z € a matriz de incidéncia relacionando animais aos fenétipos, € € o
vetor de residuos. No entanto, no modelo de limiar, foi assumido que a escala

subjacente tem uma distribuicdo normal da seguinte forma:

u|0~N(We,Id?)

Onde ué o] vetor da escala base com ordem r;
0’ = (B',a") € o vetor de pardmetros com ordem s, B € um vetor de efeitos
sistematicos (GC, idade da fémea linear e quadratica (P210) e idade do animal (AOL,
EG e EGP8)) com ordem s, e a € o efeito aleatdrio genético aditivo; W é a matriz de
incidéncia com ordem r por s; | é a matriz identidade com ordem r porr, e g2 € a

variancia residual. Como a variavel na distribuicdo subjacente ndo é observavel, para
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modelos binarios é admitido 62 = 1 (Sorensen e Gianola, 2002), o que é padrao para

analisar dados categoricos sob 0 modelo de limiar (Van Tassel et al., 1998).

Os parametros genéticos para todas as caracteristicas foram estimados em
analises unicaracteristicas Bayesianas usando o0 programa computacional
GIBBSF90+ (Misztal et al., 2022) e 0 modelo de limiar. As herdabilidades e parametros

genéticos foram calculados com as estimativas de variancias geradas a posteriori.

Na avaliacdo da convergéncia e distribuicdo das cadeias de Gibbs, foram
adotados critérios de inspecédo visual e 0 método proposto por Geweke (1992), os
quais foram aplicados utilizando o pacote "BOA" (Bayesian Output Analysis) no
software R (Smith, 2007). O método proposto por Geweke (1992) visa comparar 0s
valores iniciais e finais da cadeia de Markov, com o intuito de detectar possiveis
problemas de convergéncia. A hipétese nula afirmava que houve convergéncia, sendo
gue diferengas estatisticamente nao significativas (p>0,05) entre os valores testados
sustentavam essa afirmacao. Valores de probabilidade inferiores a 0,05 indicavam

evidéncias contrarias a convergéncia das cadeias.

Assim, para as analises de todas as caracteristicas, foram utilizadas de 500.000
(AOL, EG e EGP8) a 750.000 (P210, P365, P450, STAY48, STAY54 e STAY72)
iteracdes da simulagédo de Monte Carlo em cadeia de Markov (MCMC), considerando
um periodo de burn-in que variou de 100.000 (AOL, EG e EGP8) a 200.000 (P120,
P210, P365, P450, STAY48, STAY54 e STAY72) e um intervalo de amostragem (thin)
de 100 ciclos.

2.2.3 Tendéncia genética

Para avaliar a tendéncia genética das caracteristicas estudadas ao longo dos
anos de selec¢éo, os valores genéticos (EBV) foram estimados através do software
BLUPF90+ (Misztal et al., 2022). As tendéncias genéticas foram estimadas regredindo
o valor genético do animal em funcdo do seu ano de nascimento, utilizando-se o

modelo:
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Yi = b1x1 + bo + &;,

em que: Y; é o valor genético das caracteristicas avaliadas do i ésimo ano de
nascimento; b, é o coeficiente angular da reta; x; € o i €ésimo ano de nascimento; b, é

o0 intercepto; &; é o erro aleatorio.

2.3 Resultados e discussao

Os componentes de variancia, herdabilidades, desvio padrdo posteriores e
intervalos de densidade probabilidade a posteriori 95% (HPD95) estdo demonstrados
na Tabela 2. E importante notar que o teste de Geweke n#o revelou significancia

(P>0,05), nao rejeitando a convergéncia do algoritmo MCMC.
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Tabela 2. Médias a posteriori, desvios padrdo a posteriori (PDP) e intervalos de densidade probabilidade a posteriori 95%
(HPD95) para os componentes de variancia, herdabilidade animal (h2a) e herdabilidade materna (h?m) foram obtidos

para as caracteristicas avaliadas em bovinos Nelore.

054 o2, ol ] h2 hZ,
91,87+12,11 34,15+6,04 167,50+8,40 305,35+6,05 0,30+0,04 0,11+0,02
P210
[67,39;114,30] [22,72;46,08] [150,60;183,70] [293,29; 316,67] [0,22;0,37] [0,07; 0,15]

198,22+15,85 - 333,18+11,53 531,39+7,06 0,37+0,03 -

P365
[167,50;229,50] - [311,10;356,80] [517,90;545,40] [0,32;0,42] -
243,53+17,06 - 360,74+12,16 604,27+8,02 0,40+0,02 -

P450
[211,10;277,50] - [336,00;383,40] [588,60;619,80] [0,33;0,43] -
1,80+0,45 - 11,394+0,41 13,19+0,28 0,14+0,03 -

AOL
[1,01;2,75] - [10,55;12,17] [12,65;13,73] [0,07;0,20] -
0,20+0,03 - 0,79+0,03 0,99+0,02 0,20+0,03 -

EG

[0,13;0,27] - [0,73;0,84] [0,96;1,03] [0,14;0,26] -
1,08+0,09 - 1,42+0,07 2,5040,05 0,43+0,03 -

EGP8
[0,88;1,25] - [1,28;1,55] [2,41;2,59] [0,36;0,49] -
STAY48 0,13+0,03 - 1,00+0,01 1,1340,03 0,11+0,02 -
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[0,07:0,19] - [0,98:1,02] [1,07;1,20] [0,07:0,16] -
0,14+0,02 - 1,01+0,02 1,15:0,03 0,12+0,02 -

STAY54
[0,10;0,19] - [0,99;1,03] [1,10;1,21] [0,09:0,16] -
0,018+0,002 - 0,080,003 0,10+0,003 0,18+0,02 -

STAY72
[0,01;0,02] - [0,08:0,09] [0,10;0,12] [0,13;0,23] -

02, = variancia genética direta; oZ = variancia residual; o7 = variancia fenotipica; o7 = variancia genética materna; h3 = herdabilidade genética aditiva
do animal; h2, = herdabilidade genética materna do animal; STAY48 = stayability aos 48 meses; STAY54 = aos 54 meses e STAY72 = stayability aos 72
meses; P210 = peso padronizado aos 210 dias; P365 = peso padronizado aos 365 dias; P450 = peso padronizado aos 450 dias; AOL = area do olho de

lombo; EG = espessura da gordura subcutanea no lombo; EGP8 = espessura da gordura subcutanea na picanha.
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2.3.1 Estimativas de herdabilidade

As estimativas de herdabilidade obtidas através do modelo unicaracteristicas
para P210, P365, P450, EG, EGP8, AOL, STAY48, STAY54 e STAY72 sugerem que
ha variabilidade genética aditiva nessas caracteristicas (Tabela 2). Foi observado
ainda uma amplitude menor para HPD95 para P365, P450, STAY48, STAY54 e
STAY72 inferindo que ha uma certeza relativa em relacdo a estimativa do parametro,
enquanto para a P210, AOL, EG e EGP8 os HPD95 tiveram amplitude maior indicando
maior incerteza (Tabela 2).

A herdabilidade estimada para P210 foi de 0,30 (Tabela 2). O grafico de
densidade a posteriori para a herdabilidade dessa caracteristica apresentou uma
distribuicdo normal, sem variacfes significativas ao longo da curva (Figura
Suplementar S1a). Resultados semelhantes foram reportados mostrando variacao de
0,11 a 0,39 em bovinos Nelore (Zuin et al., 2012; Lira et al., 2013; Oliveira et al., 2017,
Kluska et al., 2018; Santos et al., 2019; Bessa et al., 2021). Bessa et al., (2021)
encontraram estimativa de herdabilidade genética direta inferior ao presente estudo
(0,23) em bovinos da raca Brahman, que pode ser explicado por se tratar de espécies
diferentes. A estimativa da herdabilidade materna para P210 foi de 0,11 (Tabela 2)
congruente com a relatada por Oliveira et al. (2017) (0,12), usando modelos de
regressao aleatoria em bovinos Nelore, sugerindo que apesar do valor ser de baixa
magnitude o valor genético materno € manifestado no peso ao desmame dos

descendentes desta fémea contribuindo para a variagao fenotipica da P210.

Para P365 a herdabilidade estimada foi de 0,37 (Tabela 2, Figura Suplementar
S1b). Lira et al. (2013) usando modelo unicaracteristicas em bovinos Nelores
relataram estimativas de herdabilidade de 0,41, enquanto Evangelista et al. (2020)
reportaram estimativa de 0,46 em Nelore Mocho por meio de modelo
multicaracteristicas. Os resultados obtidos no presente estudo foram inferiores aos
relatados pelos autores acima, o que poder explicado pela maior quantidade de
informacgdes em ambos os estudos. Em contrapartida, Santos et al. (2019) utilizaram
também modelo unicaracteristica em Nelores obtiveram estimativas de herdabilidade
variando de 0,11 a 0,17.
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A herdabilidade estimada para P450 (Tabela 2, Figura Suplementar S1c) foi
0,40 indicando que também ha variabilidade genética suficiente para possibilitar o
progresso geneético para essa caracteristica, mas com ganhos genéticos apenas
moderados por geracgéo. Estimativa superior (0,44) foi relatada por Kluska et al. (2018)
em bovinos Nelore com informacéo gendmica, o que pode explicar a superioridade do
valor encontrado por eles. No entanto, Bessa et al. (2021) utilizando um método de
Maxima Verossimilhanca Restrita (REML) reportaram estimativa de herdabilidade
para P450 em bovinos da raca Brahman de 0,29, inferior ao do presente estudo
podendo ser justificado pela diferenca das racas estudadas e além do método de

estimacao de componentes de variancia.

A estimativa de herdabilidade para EG foi de moderada magnitude (0,20)
(Tabela 2). O gréafico de densidade a posteriori da herdabilidade genética aditiva direta
(Figura Suplementar S2a) demonstrou uma distribuicdo normal com tendéncia para a
esquerda e com pequenas oscilacbes. Paula et al. (2015) em andlises
bicaracteristicas relataram estimativa de 0,74, superior ao encontrado nesse estudo,
a diferenca pode ser explicada pelos diferentes modelos utilizados, pois em analises
bicaracteristicas as estimativas de herdabilidade podem ser mais elevadas devido a
incorporacdo de mais informacdes consideradas na analise (Schaeffer, 1984). Em
contrapartida, Buzanskas et al. (2017) utilizando um método REML reportaram valor
de 0,16, inferior ao presente estudo, podendo ser explicado pela diferenca dos
métodos utilizados.

Para EGP8 a herdabilidade estimada foi de 0,43 (Tabela 2, Figura Suplementar
S2c) sugerindo que uma parcela significativa da variagdo genética nessas
caracteristicas € influenciada por genes de acdo aditiva, 0os quais contribuem
diretamente para o fenétipo do animal de maneira aditiva facilitando a hereditariedade
da EGP8, dessa forma os descendentes desses individuos que expressam essas
caracteristicas provavelmente herdaréo os alelos aditivos favoraveis, levando a uma
melhoria ou um aumento dessa caracteristica ao longo das geracfes. Na literatura
foram relatados valores inferiores variando de 0,19 a 0,32 (Lima Neto et a., 2009;
Barbosa et al., 2010; Faria et al., 2015; Paula Junior et al., 2015; Buzanskas et al.,
2017). Contudo, Barbosa et al. (2010) reportaram herdabilidade de alta magnitude

(0,65) trabalhando também com bovinos Nelore, essa diferenca pode ser explicada
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pela utilizagdo de machos por esses autores, enquanto o atual estudo utilizou apenas
informacdes de fémeas.

A estimativa da distribuicéo a posteriori de herdabilidade para AOL foi de baixa
magnitude (0,14) (Tabela 2, Figura Suplementar S2a), indicando que a resposta a
selecdo para essa caracteristica seria baixa. No entanto, dada a importancia
econdmica dessa caracteristica, ainda se justifica seu uso em programas de
melhoramento genético. Gordo et al (2016) encontraram estimativa ligeiramente
inferior (0,13). Valores superiores também foram encontrados na literatura para
bovinos Nelore (variando de 0,25 a 0,41) (Bonin et al., 2015; Paula Junior et al., 2015;
Buzanskas et al., 2017). Lima Neto et al. (2009) estimaram herdabilidade de 0,35 em
analise unicaracteristicas na raca Guzera, cujo rebanho era composto por 90%
machos e cerca de 10% fémeas evidenciando que quando AOL é mensurada também
em machos a herdabilidade pode ser superior, pois a melhoria na AOL sera mais bem
visualizada nos touros descendentes dessas fémeas, visto que os machos sédo
preferiveis para abate e as fémeas usadas como matrizes reprodutoras.

A STAY é uma caracteristica mensurada tardiamente na vida dos animais, além
de ser limitada ao sexo dificultando assim, o seu progresso genético. A estimativa de
herdabilidade para STAY48 foi de baixa magnitude (0,11) (Tabela 2, Figura
Suplementar S3a). Em animais da raca Caracu, Queiroz et al. (2007) relataram
estimativa de 0,28 para habilidade de permanéncia aos 48 meses utilizando um
método Bayesiano. Silva et al. (2021) encontraram o valor de 0,10 para STAY48 em
modelo multicaracteristicos. A diferenca nos valores encontrados entre esses estudos,
se baseia nas diferentes condicbes ambientais e praticas de manejo entre as

populacoes.

Para STAY54 a estimativa de herdabilidade foi de 0,12 (Tabela 2, Figura
Suplementar S3b). O grafico de densidade a posteriori apresentou uma distribuicao
normal dos dados com tendéncia para a esquerda e com oscilagbes. Estudos com
STAY54, especificamente, ndo foram encontrados devido a muitos autores utilizarem
outras medicbes como STA52 (Ramos et al., 2021), STAY53 (Ramos et al., 2019),
STAY60 (Silva et al., 2016; Nascimento et al., 2023), STAY63 (Ramos et al., 2019),
STAY64. (Ramos et a., 2019). Ramos et al., (2021) trabalhando com STAY52 em
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bovinos Nelore utilizando o método Baeysiano relataram uma estimativa de 0,092,

similar ao presente estudo.

A estimativa de herdabilidade para STAY72 foi de 0,18 (Tabela 2, Figura
Suplementar S3c). Nascimento et al. 2023 relataram estimativas similares em bovinos
Jersey (0,15 a 0,18) e, estimativa ligeiramente superior (0,23) em animais da raca
Caracu foi reportada (Queiroz et al., 2007). A herdabilidade para STAY72 (0,19)
estimada nesse estudo estd dentro dos valores reportados por outros autores
utilizando STAY76 em animais Nelores e Brahman, 0,14 a 0,19 (Kluska et al., 2018;
Schmidt et al., 2018; Ramos et al., 2019; Bessa et al., 2021; Ramos et al., 2021).

As reduzidas estimativas de herdabilidade atribuidas a STAY48, STAY54 e
STAY72 sugerem que a variabilidade nessas caracteristicas pode ser
predominantemente influenciada por fatores ambientais como clima que afeta
diretamente a disponibilidade de forrageiras, manejo, bem-estar nutricdo e/ou efeitos

genéticos nao aditivos.

2.3.2 Tendéncias genéticas

A tendéncia genética permite observar mudancas nas caracteristicas ao longo
do tempo, quando efetivadas por processo de selecdo. As tendéncias genéticas foram
estimadas através da regressao dos valores genéticos sobre o ano de nascimento dos
animais e foram significativas (P<0,05) para AOL (Figura 1a), P210 (Figura 2a), P365
(Figura 2b), P450 (Figura 2c), STAY54 (Figura 3b) e STAY72 (Figura 3c) e iguais a -
0,01 cm?/ano, 0,29 kg/ano, 0,33 kg/ano, 0,41 kg/ano, 0,0024 meses/ano e 0,0064
meses/ano, respectivamente. Para EG (Figura 1b), EGP8 (Figura 1c) e STAY48
(Figura 3a) as tendéncias genéticas nao foram significativas (P>0,05) e iguais a 0,002

mm/ano, 0,0025 mm/ano e 0,00004 meses/ano, respectivamente.

Para a AOL atendéncia genética foiigual a -0,01 cm#ano (Figura 1a). Menezes
et al. (2013) e Bessa et al. (2021) relataram uma estimativa de tendéncia genética
superior de 0,012 cm%zano e 0,16 cm?Zano, respectivamente. reportaram valor

superior. Esta caracteristica, frequentemente de grande importancia para a industria
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de carne, onde os machos predominam, merece destague. Neste estudo, a analise foi
direcionada as fémeas nelores explicando a curva decrescente ao longo dos anos
estudados, concomitantemente as possiveis melhorias se revelardo mais claramente
em sua progénie. A tendéncia genética relativa a AOL é baixa, podendo ser melhorada
com a incorporacéo de dados de todo o rebanho e ndo somente das fémeas, visto a
importancia dessa caracteristica na selecdo gendémica, dado seu impacto direto na
otimizacdo do rendimento das carcacas, uma vez que essa caracteristica esta

intrinsecamente ligada a producéo total de carne (Menezes et al., 2013).

Para EG (Figura 1b) e EGP8 (Figura 1c) as tendéncias genéticas foram
positivas (0,002 mm/ano e 0,0025 mm/ano, respectivamente) (Figura 1c)
evidenciando uma tendéncia positiva para essas caracteristicas diretamente ligadas
a qualidade da carne, pois proteges contra o enrijecimento causado pela desidratacéo
e resfriamento durante o processo industrial. Para EG valores similares e superiores
foram reportados na literatura para bovinos Nelore e Brahman, variando de 0,003
mm/ano a 0,0304 mm/ano (Silva et al., 2009; Menezes et al., 2013; Bessa et al., 2021).
Bessa et al. (2021) trabalhando com animais da raca Brahman estimaram o valor de

0,010 mm/ano para EGP8, superior ao relatado neste estudo.

O coeficiente de determinacéo (r?) foi maior para AOL (0,698) indicando que o
modelo proposto para essa caracteristica explica a variacdo dos dados em
comparacao a EG (0,202) e EGP8 (0,029), cujos coeficientes de determinacdo foram

baixos e préximos a zero.
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Figura 1. Tendéncia genética (regressao linear) para area do olho de lombo (AOL, a), espessura da gordura subcutanea no

lombo (EG, b) e espessura da gordura subcutanea na picanha (EGP8, c).
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Para P210 (Figura 2a) o valor de 0,29 kg/ano indica uma tendéncia positiva
superior ao encontrado na literatura, variando de 0,016 a 0,1870 kg/ano (Amaral et al.,
2014; Oliveira etal., 2017). O peso padronizado entre 205 e 240 dias destaca-se como
um mérito para o sistema de criacdo de bovinos, servindo como critério de selecao e
podendo ser empregados no momento de descarte e selecdo de animais,
possibilitando a escolha daqueles que melhor se alinham ao sistema e aos objetivos

de producéo.

Para P365 a tendéncia genética foi de 0,33 kg/ano (Figura 2b) indicando um
expressivo incremento nos valores genéticos ao longo dos anos. Essa caracteristica
evidencia uma trajetoria ascendente na tendéncia genética. Zuin et al. (2012)
relataram tendéncia inferior em bovinos Nelore de 0,078 kg/ano. Souza et al. (2011)
estimaram tendéncias genéticas para bovinos Nelores de 0,80 kg/ano e Bessa et al.

(2021) reportaram o valor de 0,59 kg/ano em bovinos Brahman.

A tendéncia genética para P450 foi de 0,41 kg/ano (Figura 2c), delineia-se uma
clara tendéncia de crescimento nos valores genéticos ao longo dos anos. Bessa et al.
(2021) relataram valor de 0,70 kg/ano em bovinos Brahman. Menezes et al. (2022)

encontraram o valor de 0,13 kg/ano em animais da raca Caracu aos 500 dias.

O r2 foi superior a 0,90 para P210, P365 e P450 indicando que o modelo

proposto para as caracteristicas ponderais explica a variagcao dos dados.
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No que concerne a STAY48 a estimativa de tendéncia genética foi de 0,00004
meses/ano (Figura 3a) apontando limitacbes em sua capacidade de explicar a

variabilidade do ano de nascimento relacionado a STAY48.

Para STAY54 (Figura 3b) e STAY72 (Figura 3c) as tendéncias genéticas foram
positivas (0,0024 e 0,0064 meses/ano, respectivamente) sugerindo que 0 ano exerce
uma influéncia estatisticamente significativa nessa caracteristica. Para STAY72,
Bessa et al. (2021) estimaram uma tendéncia de -0,05 dias/ano em bovinos Brahman.
A andlise sugere que fatores para além dos genéticos podem desempenhar um papel
significativo, ressaltando a importancia de uma analise mais detalhada que considere

variaveis ambientais e de manejo.

O r2 foi maior para STAY72 (0,869) indicando que o modelo proposto para essa
caracteristica explica melhor a variagcdo dos dados em comparacdo com STAY48
(0,005) e STAY54 (0,671).
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Figura 3. Tendéncia genética (regressao linear) stayability aos 48 meses (STAY48, a), stayability aos 54 meses (STAY54, b),
stayability aos 72 meses (STAY72, c).
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24 Concluséo

A selecao genética direta para P210, P365, P450, EG e EGP8 apresentaram
variabilidade genética nas andlises unicaracteristicas. As estimativas de
herdabilidades para as diferentes STAYs e AOL indicam que a maior parte das
variacfes nessas caracteristicas sdo devida a fatores ambientais e genéticos nao
aditivos. Contudo, a importancia econémica dessas caracteristicas justifica a selecédo
delas. As tendéncias genéticas para P365, P450, EGP8 e STAY72 foram positivas e
significativas evidenciando incrementos substanciais nessas caracteristicas ao longo
dos anos. Assim, os resultados deste estudo incentivam a compreensao das
estimativas de herdabilidade e tendéncias genéticas para otimizar programas de
selecdo genética em bovinos Nelore, considerando a interacdo entre influéncia
genética e fatores ambientais para alcancar avancos significativos na criacdo de
bovinos de corte.
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Figura S1. Gréaficos representando a densidade a posteriori estimada para a
caracteristica peso padronizado aos 210 (P210), aos 365 (P365) e aos 450
(P450) dias, sendo h2a a herdabilidade aditiva direta, h2m a herdabilidade

materna e h2t a herdabilidade total (soma da h2a e h2m).
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Figura S2. Gréficos representando a densidade a posteriori estimada para a
caracteristica espessura da gordura subcutanea no lombo (EG) e
no lombo (EGP8), sendo h2a a herdabilidade aditiva direta.



Density

53

b
w
- =
— STAY48 = S
0w
o 4 2
=
2 o
£ =
o
—
o
! —
“ I I T T I ! ! | I T T
005 010 015 020 008 012 016 020
h2a h2a
c
v
= — STAY?2
> 9 4
3
5
o
5 —
&

T
0.10

T T T T
0.15 020 025 0.30

h2a

Figura S3. Graficos representando a densidade a posteriori estimada para as
caracteristicas de stayability aos 48 (STAY48), aos 54 (STAY54) e
aos 72 (STAY72) meses, sendo h2a a herdabilidade aditiva direta.
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3. CAPITULO 3 - Correlacdes genéticas entre stayability mensurada em trés
periodos diferentes e caracteristicas ponderais e de carcaca em analises

multicaracteristicas em bovinos Nelore usando abordagem Bayesiana

RESUMO - Os bovinos Nelore desempenham um papel crucial na pecuaria
devido a sua adaptabilidade ao clima tropical. Caracteristicas ponderais, de carcaca
e stayability (STAY) sédo fundamentais no melhoramento genético, influenciando a
resposta a selecdo e o0 progresso genético. Este estudo objetivou: 1) estimar
correlacdes genéticas entre todas as caracteristicas, peso padronizado aos 210, 365
e 450 dias (P210, P365 e P450), area do olho de lombo (AOL) e espessuras de
gordura subcutanea no lombo e na picanha (EG e EGP8, respectivamente) em
analises tricaracteristicas com abordagem Bayesiana; 2) calcular ganhos genéticos,
respostas correlacionadas e eficiéncia relativa de selecdo para P450 e STAY48,
STAY54 e STAY72. Com um pedigree de 94.703 fémeas Nelore, correlacbes
negativas de baixa magnitude foram observadas entre STAY48 e pesos (P365 e
P450), STAY54 e P450, STAY72 e AOL e AOL e EG, variando de -0,193 a -0,330.
Correlagbes positivas destacaram a influéncia, apesar de baixa, positiva de AOL,
EGP8, P365 e STAY72 na P450 e de P365 e EGP8 nas STAY48 e STAY54. Os
ganhos genéticos foram modestos e positivos para P365, AOL, EG, EGP8, STAY48,
STAY54 e STAY72, indicando avangos potenciais na P450 sob selecdo para essas
caracteristicas. Correlagdes negativas indicam que a selecao indireta para STAY48 e
STAY54 nao traz ganhos para a P450. JA os ganhos genéticos para STAY48 e
STAY54 foram positivos sob selecdo para P365 e EGP8 sugerindo que a selecao para
essas caracteristicas pode impactar positivamente a STAY48 e STAY54. Esses
resultados sdo cruciais para entender as interacdes genéticas em bovinos Nelore,
fornecendo orientacGes valiosas para programas de selecdo e aprimoramento da
raca.

Palavras-chave: eficiéncia, fémeas, ganho genético, melhoramento animal
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Genetic correlations between Stayability measured at three different
periods and weight and carcass traits in multi-trait analyses in Nelore cattle

incorporating a Bayesian framework.

ABSTRACT - Nelore cattle play a crucial role in livestock production due to their
adaptability to tropical climates. Weight, carcass, and stayability (STAY) traits are
fundamental in genetic improvement, influencing selection response and genetic
progress. This study aimed to: 1) estimate genetic correlations between all traits,
standardized weight at 210, 365, and 450 days (P210, P365, and P450), ribeye area
(AOL), and subcutaneous fat thickness at the loin and rump (EG and EGP8,
respectively) in multitrait analyses with a Bayesian framework; 2) calculate genetic
gains, correlated responses, and relative selection efficiency for P450 and STAY48,
STAY54, and STAY72. With a pedigree of 94,703 Nelore females, low magnitude
negative correlations were observed between STAY48 and weights (P365 and
P450), STAY54 and P450, STAY72 and AOL, and AOL and EG, ranging from -0.193
to -0.330. Positive correlations highlighted the positive, albeit low, influence of AOL,
EGP8, P365, and STAY72 on P450 and P365 and EGP8 on STAY48 and STAY54.
Genetic gains were modest and positive for P365, AOL, EG, EGP8, STAY48,
STAY54, and STAY72, indicating potential advances in P450 under selection for
these traits. Negative correlations indicate that indirect selection for STAY48 and
STAY54 does not bring gains for P450. Conversely, genetic gains for STAY48 and
STAY54 were positive under selection for P365 and EGP8, suggesting that selection
for these traits may positively impact STAY48 and STAY54. These results are crucial
for understanding genetic interactions in Nelore cattle, providing valuable guidance
for selection programs and breed improvement.

Keywords: animal improvement, efficiency, females, genetic gain



56

3.1 Introducéao

O Nelore se destaca nos sistemas de producéo tropicais devido a suas
caracteristicas genéticas e biologicas unicas, evidenciando notavel adaptabilidade a
ambientes desafiadores (Turner, 1980; Costa et al., 2019). No contexto da pecuaria
bovina, que é uma das principais atividades econémicas do Brasil, com o segundo
maior rebanho global, movimentando aproximadamente 1,02 trilhdo de reais em 2022
(ABIEC, 2023), o Nelore passou por um robusto processo de melhoramento genético

voltado principalmente para a producéo de carne.

Em programas de melhoramento genético, as caracteristicas ponderais em
idades especificas, como 210, 365 e 450 dias, sao criteriosamente utilizadas devido a
sua notavel responsividade a selecdo e valor econémico (Gunski et al., 2001,
Goncalves et al., 2011; Nieto et al., 2013; Barbosa et al., 2017; Evangelista et al.,
2020). Estas idades, préximas a eventos importantes de manejo, séo realistas para
modelos de selecdo e de facil medicdo, representando critérios eficientes e
econdmicos (Manuel et al., 2019). A avaliagdo da carcaca, com destaque para a AOL,
EG e EGP8, é fundamental para a qualidade e palatabilidade da carne, sendo a
selecdo genética nessas caracteristicas essencial para o aprimoramento da producao

bovina (Silva-Vignato et al., 2017; Bridi e Constantino, 2009; Suguisawa et al., 2013).

Ademais, a sele¢do direcionada a STAY cumpre uma atribuicdo critica na
aplicacdo do progresso genético em outras caracteristicas de expressivo mérito
econdmico, pois viabiliza o aumento do contingente de animais disponiveis para
selecdo, resultando em uma notavel intensificagdo na escolha de individuos com
vistas a otimizar outras caracteristicas ampliando o leque de animais disponiveis para
selecdo (Oliveira et al., 2020). A compreenséao das correlacfes genéticas entre estas
caracteristicas é vital, ndo apenas para a formulacdo de indices de selecdo, mas
também para a predicdo do comportamento de uma caracteristica com base em
parametros obtidos para outra (Lira et al., 2008), contribuindo assim para a melhoria
genética do rebanho Nelore. Neste estudo, a analise bicaracteristica com abordagem
Bayesiana visa estabelecer estimativas precisas dessas correlacfes entre STAY48,
54, 72 e AOL, EG, EGPS8, P210, P365 e P450, bem como os ganhos genéticos,
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resposta correlacionada e eficiéncia relativa de selecéo, analises fundamentais para

aprimorar a genética (Ochsner et al., 2017), e a producdo de bovinos Nelore.

3.2 Material e métodos

3.2.1 Dados fenotipicos

O banco de dados refere-se a fémeas de reproducdo Bos indicus da raca
Nelore compreendendo registros de fazendas, resultantes do banco de dados da
Associacdo Nacional de Criadores e Pesquisadores (ANCP). O pedigree completo
continha um total de 94.703 registros. Foram conduzidas analises tricaracteristicas,
onde a caracteristica "ancora" foi o peso padronizado aos 450 dias (P450), que foi
associado com caracteristicas de carcaca, como area do olho de lombo (AOL),
espessura da gordura subcutanea no lombo (EG) e espessura da gordura subcutanea
na picanha (EGP8), bem como peso padronizado aos 210 dias (P210) e aos 365 dias
(P365). Alem disso, foram incluidas stayability aos 48 meses (STAY48), aos 54 meses
(STAY54) e aos 72 meses (STAY72).

Para STAY48 e STAY54 as fémeas foram desafiadas precocemente, sendo 1
atribuido a falha, ou seja, fémeas precoces que nao tiveram trés partos com trés
bezerros desmamados até os respectivos meses definidos, e 2 atribuido ao sucesso,
fémeas que desmamaram pelo menos trés bezerros até 0s respectivos meses.
Enquanto STAY72 incluiu todas as fémeas, ndo somente as precoces, sendo atribuido
1 para indicar fracasso (desmamou menos de trés bezerros) e 2 indicando sucesso

(desmamou trés ou mais bezerros). O valor zero foi assumido para dados ausentes.

A estruturagéo do banco de dados foi realizada, inicialmente, no programa R,
versdo 4.2.3. O banco de fenotipos foi dividido em 28 arquivos de dados, sendo um
para cada uma das tricaracteristicas analisadas (P450-AOL-STAY48, P450-A0L-
STAY54, P450-AOL-STAY72, P450-EG-STAY48, P450-EG-STAY54, P450-EG-
STAY72, PA50-EGP8-STAY48, P450-EGP8-STAY54, P450-EGP8-STAY72, P450-
STAY48-P365, P450-STAY54-P365, P450-STAY72-P365, P450-STAY48-STAY54,
P450-STAY48-STAY72, P450-STAY54-STAY72, P450-P365-A0L, P450-P365-EG,
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P450-P365-EGP8, P450-AOL-EG, P450-AOL-EGP8, P450-EG-EGP8, P450-
STAY48-P210, P450-STAY54-P210, P450-STAY72-P210, P450-P210-A0L, P450-
P210-EG, P450-P210-EGP8, P450-P365-P210). Os grupos contemporaneos (GC)
foram constituidos pela combinac¢édo do ano, fazenda de nascimento da fémea e lote
de manejo e previamente definidos pela ANCP. Foram eliminados da anélise animais

pertencentes a grupos contemporaneos com menos de trés registros.

Foram utilizados como efeitos sistematicos os GCs e a idade linear e quadratica
da mée (P210) e a idade do animal (AOL, EG e EGP8). A Tabela 1 apresenta as
estatisticas descritivas dos dados.

Tabela 1. Namero de registros (N), categorias de resposta classificadas em 1 (nl) e
2 (n2), coeficiente de variacdo (CV%), valores maximos e minimos obtidos

para cada caracteristica a partir da analise multicaracteristicas.

Categoria
N CV (%) Maximo  Minimo
nl n2
STAY72 20.254 8.843 11.411 31,72 2,00 1,00
STAY54  29.537 21.720 7.817 34,88 2,00 1,00
STAY48  29.537 27.263 2.274 24,75 2,00 1,00
P210 (kg) 18.506 - - 11,33 295,00 99,00
P365 (kg) 20.572 - - 12,81 479,00 159,00
P450 (kg) 21.733 - - 12,78 526,00 188,00
AOL (cm?) 5.968 - - 6,81 69,00 54,00
EG (mm) 7.080 - - 24,42 7,00 3,00
EGP8 (mm) 10.498 - - 32,07 11,00 2,00

STAY48 = stayability aos 48 meses; STAY54 = aos 54 meses e STAY72 = stayability aos 72 meses;
P210 = peso padronizado aos 210 dias; P365 = peso padronizado aos 365 dias; P450 = peso
padronizado aos 450 dias; AOL = area do olho de lombo; EG = espessura da gordura subcutanea no

lombo; EGP8 = espessura da gordura subcutanea na picanha; para STAY48 e STAY54: nl =falha (que
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nao tiveram trés partos com trés bezerros desmamados), e n2 = sucesso (desmamaram pelo menos
trés bezerro); para STAY72: nl = fracasso (desmamou menos de trés bezerros), n2 = sucesso

(desmamou trés ou mais bezerros).

3.2.2 Analises estatisticas

Para a obtencdo dos componentes de variancias, as analises foram conduzidas
com os programas da familia BLUPF90 (Misztal, 2022), incluindo registros de fenétipo
e pedigree. Primeiro, foi usado o programa RENUMF90 para renumerar os animais, e
criar os arquivos de fenétipos e pedigree no formato de entrada para os programas
posteriores. O modelo animal utilizado foi proposto por Mrode e Thompson, 2005,
sendo (1) para P450-P210-A0OL, P450-P210-EG, P450-P210-EGP8 e P450-P365-
P210, tricaracteristicas que associam a P210 considerando o efeito materno sobre
essa caracteristica e (2) para P450-P365-A0L, P450-P365-EG, P450-P365-EGPS8,
P450-A0OL-EG, P450-AOL-EGP8 e P450-EG-EGPS8, tricaracteristicas que n&o

consideram o efeito materno em nenhuma das caracteristicas:

y=XB+Zu+Zm+Zc+e, (1)

y=XB+Zu+¢ (2)

onde y € o vetor das caracteristicas observadas , f e u sdo vetores de efeitos
sistematicos (GC, idade da fémea, linear e quadratica (P210) e idade do animal (AOL,
EG e EGP8)) e aleatdrios genéticos aditivos direto, respectivamente, m é o vetor de
efeitos genéticos aditivos maternos, ¢ € o vetor de efeitos de ambiente permanente
materno, ¢ € o vetor de efeitos residuais, X € a matriz de incidéncia relacionando os
fendtipos a efeitos sistematicos, Z € a matriz de incidéncia relacionando animais aos
fendtipos e € é o vetor de residuos. Foi assumido que a escala subjacente tem uma

distribuicdo normal:
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ul6~N (W6, R),

onde u é um vetor de escala subjacente com ordem r (r € 0 nimero de animais); 0’ =
(B g) é o vetor de parametros com ordem s (é o numero de efeitos no modelo), onde
B € um vetor de efeitos sistematicos (GC, idade da fémea linear e quadratica (P210)
e idade do animal (AOL, EG e EGP8)) com ordem s, e g € o efeito aleatério genético
aditivo; W € a matriz de incidéncia com ordem r por s; R € a matriz de variancia
residual dada por Ie? , onde | é a matriz identidade com ordem igual ao nimero de

animais avaliados e o2 ¢ a variancia residual das caracteristicas analisadas.

Para as analises das tricaracteristicas sob um modelo linear de limiar (P450-
AOL-STAY48, P450-A0OL-STAY54, P450-A0OL-STAY72, P450-EG-STAY48, P450-
EG-STAY54, P450-EG-STAY72, P450-EGP8-STAY48, P450-EGP8-STAY54, P450-
EGP8-STAY72, P450-STAY48-P365, P450-STAY54-P365, P450-STAY72-P365,
P450-STAY48-STAY54, PA450-STAY48-STAY72, P450-STAY54-STAY72, P450-
STAY48-P210, P450-STAY54-P210 e P450-STAY72-P210) foi assumido que a
escala subjacente tem uma distribuicdo normal da seguinte forma, sendo (1) para as
tricaracteristicas que ndo possuem a P210, pois o modelo ndo considera o efeito
materno em nenhuma das caracteristicas e (2) para as tricaracteristicas que associam

a P210, esse modelo considera o efeito materno sobre essa caracteristica:

Y1 X1 0 0 ﬂl Zl 0 0 uq eq
Y3 0 0 X3llp; 0 0 Z;llus e;3
Y1 X1 0 0 ﬂl Zl 0 07 uq 01 0 0 01
Y2| = 0 XZ 0 ﬂz + 0 Z2 0 Uy | + 0 Mz O]’matz +
val Lo o xslg;l lo o zllusl o o osll o
0, 0 O 04 7 ey
0 ¢ 0] mpe;| + |€z]| (2)
0 0 o0l o5 | les

onde y, € o vetor de observacdes para a P450; y, e y; é 0 vetor de observacgdes para

as caracteristicas ponderais, de carcaga e de limiar (P210, P365, AOL, EG, EGPS,
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STAYA48, STAY54 e STAY72), B € o vetor de efeitos sistematicos (GC, idade da fémea
ao parto como covariavel linear e quadrética (P210) e idade do animal (AOL, EG e
EGP8)); u é o vetor de efeitos aleatorios genéticos aditivos direto, mat € o vetor de
efeitos genéticos maternos (P210), mpe é o vetor de efeito de ambiente permanente
materno (P210) e X, Z sdo as matrizes de incidéncia para os vetores B, ue M é a
matriz de incidéncia relacionando os fenétipos aos efeitos genéticos aditivos maternos
(P210), C é a matriz de incidéncia relacionando os fenotipos aos efeitos de ambiente
permanente materno (P210).

As distribuigBes a priori necessarias para a analise Bayesiana foram definidas
da seguinte forma: 8 assumindo uma distribuicdo uniforme (a priori ndo informativa);
ulX, ~ N(0,A ® %,), onde A é a matriz dos numeradores dos coeficientes de
parentesco de Wright e X, é a matriz de (co)variancia genética aditiva direta;
mat| 2, ~ N(0,A Q Z,.4:), onde A é a matriz dos numeradores dos coeficientes de
parentesco de Wright e X,,, € a matriz de (co)varidncia genética materna,;
mpe|Zpe ~ N(0,A @ Xp.p), ONde A € a matriz dos numeradores dos coeficientes
de parentesco de Wright e X,,,,,. € a matriz de (co)variancia de ambiente permanente
materno; e|X, ~ N(0,I ® X,), onde | e X, sdao as matrizes de identidade e de
(co)variancia residual, respectivamente. Uma distribuicdo Wishart inversa foi adotada
como distribuigédo a priori para ambas as matrizes de (co)variancia, Zy, Zmae Lmpe ©
X,. A distribuicdo de dados para as STAY48, STAY54 e STAY72 (com apenas duas

classes possiveis, 1 e 2) foi assumida como sendo:

f(yl'ﬁr urZu'Emat'Empe'Ee:T) = ?=1f(yi |ll) = ?=1 I(ll < T)I(yi = 1) + (ll >
DI(y; =2),

onde t € o valor limite que define as duas categorias de resposta (1 e 2).

Para todas as analises bicaracteristicas foram utilizadas de 1.000.000 a
1.500.000 iteragOes da simulacdo de Monte Carlo em cadeia de Markov (MCMC)
considerando um periodo de burn-in de 500.000 a 750.000 e um intervalo de
amostragem (thin) de 100 a 250 ciclos. A convergéncia e a distribuicdo das amostras

foram avaliadas por meio de inspecao grafica através do pacote” BOA” — “Bayesian
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Output Analysis” do software R (Smith, 2007), além do critério de Geweke (Geweke,
1992).

3.2.3 Ganho genético e resposta correlacionada

O ganho genético e a resposta correlacionada esperada foram calculados para
as caracteristicas de STAYs com as caracteristicas ponderais e de carcaca,
considerando a mesma intensidade de selecéo (1,0). As formulas usadas podem ser

representadas COmo segue:

AGk = i.O'pk.hzk
RCk—j = rak_]-. hk' h] i. o-p]'

_ (RCk-j
ERy_; = ( AG

)x100,

k

em que: AG, é o ganho genético previsto baseado na selecdo direta para as
caracteristicas de interesse, k se refere as caracteristicas sob selecdo (P450,
STAY48, STAY54 e STAY72); i € aintensidade de selec¢do; o, € 0 desvio padrao
fenotipico da caracteristica sob selecdo; h?; é a herdabilidade da caracteristica sob
selecdo; j se refere as caracteristicas AOL, EG, EGP8 (carcaca), P210, P365

(ponderais) e STAY48, STAY54 e STAY72 (stayability); RC,_; € a resposta

-j
correlacionada obtida para P450 e as diferentes STAYs, mediante selecéo indireta
para AOL, EG, EGP8, P210, P365, STAY48, STAY54 e STAY72; rq,_j € a correlagao
genética entre as caracteristicas sob sele¢éo e as caracteristicas ponderais (P210 e
P365), de carcaca (AOL, EG e EGP8) e as diferentes STAYs; h; e h; sdo as raizes
quadradas da herdabilidade (h?) de j e de k, respectivamente; Oy, € o desvio padréao
fenotipico de j; ER,_; refere-se a eficiéncia relativa da selecéo indireta para P450 e as

diferentes STAYs em relacao a resposta direta para P450 e as diferentes STAYs.
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3.3 Resultados e discussao

Os componentes de variancia, correlacdes genéticas, desvio padrao
posteriores e intervalos de densidade probabilidade a posteriori 95% (HPD95) estao

apresentados na Tabela 2.



Tabela 2. Estimativas de correlagao genética e correlagfes residuais com seus respectivos desvios padrédo (DP) e intervalo de

maior densidade posterior (HPD95, entre colchetes) obtidos por analises multicaracteristicas.

Modelo multicaracteristica

Caracteristicas

2

T912

Tgls

Tg23

relz

rel3

r923

P450

STAY48

P365

AOL

EG

EGP8

STAY54

-0,278 (0,103)
[-0,474;-0,090]
-0,279 (0,108)
[-0,481;0,055]
-0,302 (0,118)
[-0,524;-0,065]
-0,270 (0,110)
[-0,488;-0,072]
-0,330 (0,102)

[-0,512;-0,119]

0,986 (0,005)
[0,978:0,995]
0,182 (0,117)
[-0,047;0,413]
0,019 (0,101)
[-0,170;0,211]
0,023 (0,063)
[-0,102;0,145]
-0,114 (0,085)

[-0,285;0,048]

-0,324 (0,100)
[-0,506;-0,129]
0,036 (0,152)
[-0,240;0,363]
0,259 (0,131)
[0,018;0,514]
0,272 (0,108)
[0,072;0,482]
0,838 (0,054)

[0,737;0,942]

0,173 (0,028)
[0,120:0,229]
0,165 (0,028)
[0,111;0,219]
0,166 (0,034)
[0,106;0,221]
0,158 (0,028)
[0,106;0,215]
0,158 (0,028)

[0,103;0,210]

0,814 (0,006)
[0,801;0,827]
0,308 (0,034)
[0,244:0,374]
0,164 (0,033)
[0,101;0,230]
0,242 (0,032)
[0,181;0,307]
0,085 (0,023)

[0,041;0,131]

0,150 (0,027)
[0,096;0,200]
-0,015 (0,032)
[-0,076;0,049]
0,035 (0,031)
[-0,023;0,097]
0,071 (0,032)
[0,007;0,132]
0,987 (0,005)

[0,976;0,997]



P450

P450

STAY54

STAY72

-0,283 (0,156)

[-0,554;-0,001]

0,029 (0,097)

[-0,142;0,224]

0,599 (0,323)

[-0,405;0,848]

0,168 (0,076)

[0,091;0,264]

0,074 (0,082)

[-0,020;0,162]

0,980 (0,041)

[0,969;0,999]
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P365

AOL

EG

EGP8

STAY72

-0,176 (0,079)
[-0,319;-0,018]
-0,129 (0,087)
[-0,294;0,043]
-0,147 (0,089)
[-0,317;0,029]
-0,131 (0,087)
[-0,300;0,036]
-0,157 (0,098)

[-0,351;0,032]

0,986 (0,005)
[0,977;0,995]
0,183 (0,118)
[-0,041;0,425]
0,027 (0,101)
[-0,162;0,220]
0,030 (0,063)
[-0,098;0,150]
0,079 (0,097)

[-0,113;0,259]

-0,221 (0,079)
[-0,372;-0,070]
-0,001 (0,129)
[-0,246;0,254]
0,149 (0,108)
[-0,074;0,356]
0,168 (0,088)
[-0,011;0,327]
0,823 (0,130)

[0,465;0,938]

0,101 (0,022)
[0,058;0,142]
0,088 (0,022)
[0,045;0,131]
0,092 (0,023)
[0,045;0,135]
0,088 (0,022)
[0,044;0,130]
0,087 (0,026)

[0,039;0,141]

0,814 (0,006)
[0,801;0,826]
0,309 (0,034)
[0,244;0,376]
0,162 (0,033)
[0,097,0,227]
0,239 (0,032)
[0,176;0,304]
0,069 (0,033)

[0,006;0,131]

0,107 (0,021)
[0,064;0,145]
0,020 (0,025)
[-0,027;0,073]
0,037 (0,024)
[-0,011;0,084]
0,080 (0,026)
[0,030;0,131]
0,997 (0,002)

[0,993;1,000]

STAY72

P365

0,009 (0,079)

[-0,139;0,171]

0,985 (0,004)

[0,978;0,993]

0,011 (0,080)

[-0,152;0,163]

0,090 (0,027)

[0,037:0,144]

0,815 (0,006)

[0,802;0,827]

0,081 (0,026)

[0,029:0,131]



P450

P450

AOL

EG

EGP8

0,032 (0,085)
[-0,128;0,198]
0,026 (0,085)
[-0,137;0,194]
0,011 (0,089)

[-0,173;0,176]

0,171 (0,105)
[-0,044;0,367]
0,019 (0,098)
[-0,171;0,206]
0,025 (0,062)

[-0,097;0,147]

-0,034 (0,134)
[-0,283;0,243]
0,042 (0,127)
[-0,224;0,276]
0,108 (0,089)

[-0,063;0,278]

0,092 (0,028)
[0,039;0,146]
0,094 (0,028)
[0,042;0,151]
0,098 (0,029)

[0,042;0,157]

0,311 (0,032)
[0,251;0,377]
0,165 (0,032)
[0,100;0,227]
0,241 (0,032)

[0,180:0,304]

0,062 (0,034)
[-0,003;0,130]
0,061 (0,034)
[-0,005;0,129]
0,083 (0,034)

[0,016;0,147]
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P365

AOL

EG

EGP8

0,985 (0,004)
[0,977:0,992]
0,985 (0,005)
[0,978:0,996]
0,984 (0,005)

[0,975:0,993]

0,228 (0,107)
[0,013;0,425]
0,009 (0,094)
[-0,174;0,188]
0,018 (0,062)

[-0,106;0,131]

0,221 (0,108)
[0,003;0,416]
0,011 (0,093)
[-0,167;0,189]
0,037 (0,064)

[-0,095;0,156]

0,814 (0,007)
[0,801;0,827]
0,815 (0,007)
[0,802;0,828]
0,817 (0,006)

[0,803;0,829]

0,299 (0,033)
[0,234:0,362]
0,177 (0,032)
[0,115:0,240]
0,252 (0,032)

[0,185:0,312]

0,271 (0,031)
[0,211;0,334]
0,156 (0,031)
[0,096;0,215]
0,213 (0,031)

[0,152;0,277]

AOL

EG

EGP8

0,170 (0,110)
[-0,041;0,386]

0,193 (0,113)

-0,005 (0,095)
[-0,193;0,179]

0,025 (0,061)

-0,193 (0,134)
[-0,455;0,072]

-0,040 (0,104)

0,307 (0,032)
[0,242;0,368]

0,304 (0,032)

0,160 (0,032)
[0,094:0,222]

0,230 (0,031)

0,154 (0,031)
[0,097;0017]

0,168 (0,033)
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[-0,018;0,410]  [-0,094;0,142] [-0,237:0,148] [0,241:0,368] [0,170;0,292]  [0,106;0,235]

0,082 (0,081) 0,033 (0,062) 0,660 (0,058) 0,173 (0,032) 0,235 (0,031) 0,405 (0,027)
P450| EG EGPS
[-0,084,0,237] [-0,089;0,162] [0,545;0,773] [0,112;0,237] [0,174;0,298]  [0,351;0,456]

T, = correlagdo genética entre a P450 e P210, P365, AOL, EG e EGPS; Te, = correlagdo residual entre a P450 e P210, P365, AOL, EG e EGPS; Tg.s
= correlagdo genética entre a P450 e as caracteristicas 3 (P210, P365, STAY48, STAY54, STAY72, AOL, EG e EGP8); Teys = correlagdo residual entre
aP450 e as caracteristicas 3 (P210, P365, STAY48, STAY54, STAY72, AOL, EG e EGP8); Ty, = correlagdo genética entre as caracteristicas 2 (STAY48,
STAY54, STAY72, P365, AOL e EG) e as caracteristicas 3 (P210, P365, STAY48, STAY54, STAY72, AOL, EG e EGP8); Tep = correlagao residual entre

as caracteristicas 2 (STAY48, STAY54, STAY72, P365, AOL e EG) e as caracteristicas 3 (P210, P365, STAY48, STAY54, STAY72, AOL, EG e EGPS;
STAY48 = stayability aos 48 meses; STAY54 = aos 54 meses e STAY72 = stayability aos 72 meses; P210 = peso padronizado aos 210 dias; P365 =
peso padronizado aos 365 dias; P450 = peso padronizado aos 450 dias; AOL = area do olho de lombo; EG = espessura da gordura subcutanea no

lombo; EGP8 = espessura da gordura subcutanea na picanha.
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3.3.1 Estimativas de correlagcdes

As correlagBes genéticas estimadas entre as STAY48-STAY54, STAY48-
STAY72, STAY54-STAY72, P450-P365 e EG-EGP8 foram altas (Tabela 2, Figuras
Suplementar S5h, S6, S7, S8a, S9b, S10 e S11). As correlacbes genéticas entre
P450-STAY48, P450-STAY54, STAY48-P365, STAY72-AOL e AOL-EG (Figuras
Suplementar S1, S5, S6a e S8b), foram negativas e de baixa magnitude (-0,330 a -
0,193). Ja os valores das correlacdes genéticas entre P450-A0OL (Figura Suplementar
S4, S5a, S8b, S9a e S10a) foram positivas e de baixa magnitude (0,171 a 0,228)
(Tabela 2). Kluska et al. (2018) relataram resultados inferiores ao encontrado no

presente estudo (0,04).

Em geral, a P450 foi mais fortemente correlacionada com P365, AOL, EG,
STAYA48, STAY54 e STAY72 (-0,330 a 0,986) em comparacdo a EGP8 (0,018 a
0,033). As correlacbes genéticas entre STAY48, STAY54, STAY72 e EG com P450
(Tabela 2) revelaram valores negativos, ja as estimativas de correlagdes genéticas de
P450 com AOL foram positivas e de baixa magnitude (Tabela 2), indicando que a
selecdo para aumentar AOL pode resultar em um pequeno aumento da P450. No
contexto da P450, a menor correlacdo genética relatada foi P450-EGP8 (0,018)
indicando uma associacdo praticamente nula. Ja a P365 se correlacionou mais
fortemente com AOL (0,228) quando comparado a EG e EGP8 (0,009 e 0,018,

respectivamente).

Em geral, a STAY48 foi mais fortemente correlacionada com P365, P450, EG,
EGP8, STAY54 e STAY72 (-0,324 a 0,838) em comparacédo a AOL (0,036). A
correlagdo genética entre P365 e P450 com STAY48 (Tabela 2) revelaram valores
negativos, ja as estimativas de correlacdes genéticas de STAY48 com EG, EGP8 e
STAY72 foram positivas e de baixa magnitude (Tabela 2), indicando que a selecéo
para aumentar EG, EGP8 e STAY72 pode resultar em um pequeno aumento da
STAY48. Ja a STAY54 se correlacionou mais fortemente com P365, P450, EGPS,
STAY54 e STAY72 (-0,372 a 0,823) quando comparado a AOL (-0,001).

E para STAY72 correlagbes mais fortes foram estimadas com EGP8 (0,108).
As estimativas de correlacdes genéticas entre STAY72-P365 e STAY72-A0OL (Tabela
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2) revelaram valores negativos e entre STAY72 com EG a correlagédo foi positiva e
baixa, indicando que a selecdo para aumentar EG pode resultar em um pequeno
aumento da STAY72.

E para AOL a correlacdo mais forte foi estimada com EG (-0,193) e revelou
valor negativo (Tabela 2) indicando que a selecdo para aumentar EG pode resultar
em uma pequena reducdo da STAY72. A correlagédo genética entre EG e EGP8 foi
positiva e de alta magnitude (0,660), visto que séo caracteristicas que mantem relacéo

entre si, dessa forma, selecionando para EG havera aumento na EGPS8.

Outras correlacdes genéticas negativas de baixa magnitude foram encontradas
entre a P450 e STAY48 e STAY54 (Tabela 2, -0,330 a -0,129), STAY48 e P365 (-
0,324), STAY54 e P365 (-0,221) (Tabela 2) apresentando padrdo semelhante. Os
resultados sugerem que a selecdo para 0 aumento das caracteristicas ponderais teria
impacto limitado nas STAYs. Buzanskas et al. (2010) e Santana et al. (2013) relataram
correlagdes proximas a zero entre STAY72 e peso ao sobreano (P365, P450, P550),
variando de -0,02 a -0,09 para animais das racas Nelore e Canchim, respectivamente,
enquanto correlagdes positivas foram relatadas, variando de 0,01 a 0,18 (Silva et al.,
2006; Kluska et al., 2018; Ramos et al., 2021).

Em relacdo a STAY48 associada a AOL, observou-se correlacdo genética
positiva e de baixa magnitude marginalmente proxima de zero (0,036). Kluska et al.
(2018) relataram uma correlacao genética de 0,05. Em contraste, as associacdes
entre AOL e STAY54 e STAY72 revelaram valores negativos e de baixa magnitude
variando a posteriori de (-0,001 a -0,034, respectivamente), sendo praticamente nula,

resultados proximos ao valor encontrado por Boldt et al. (2017) de 0,01.

As estimativas de correlacao residual obtidas para P450 associada com P365,
AOL, EG, EGP8, STAY48, STAY54 e STAY72 variaram de 0,074 a 0,817. As
correlagdes residuais para as STAYs associadas entre si e com AOL, EG, EGP8 e
P365 variaram de -0,015 a 0,997. Esses resultados foram também semelhantes aos
relatados anteriormente para bovinos Nelores (Zuin et al., 2012; Caetano et al., 2013;
Almeida, 2022). Para P365 associado a AOL, EG e EGP8 foram positivas e de baixa
magnitude (0,156 a 0,271) e para AOL-EG, AOL-EGP8 e EG-EGP8 variaram de

(0,154 a 0,405). Isso indica que o efeito da variancia residual deve ser considerado no
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modelo. Em geral, as correlacfes genéticas foram mais fortes do que as correlacdes
residuais. A magnitude baixa a alta de correlacBes genéticas e residuais indica que
fatores semelhantes, como manejo e nutricdo, afetam a producdo de maneira

semelhante (Lazaro et al., 2021).

As correlacfes genéticas e residuais para P450 associada com P210 nao foram
obtidas, pois os dados ndo convergiram durante a analise sugerindo que o modelo
nao foi suficiente para explicar a relagcdo entre P210 e as outras caracteristicas

estudadas.

3.3.2 Ganhos genéticos e resposta correlacionada

Os ganhos genéticos para a P450, por meio de selecdo indireta para P365,
AOL, EG, EGP8, STAY48, STAY54 e STAY72; STAY48, por meio de selecdo indireta
para P210, P365, AOL, EG, EGP8, STAY54 e STAY72; STAY54 por meio de selegao
indireta para P210, P365, AOL, EG, EGP8 e STAY72; STAY72 por meio da selecao
indireta para P210, P35, AOL, EG e EGP8, bem como e eficiéncia relativa de selecéo

estdo apresentadas na Tabela 3.

Tabela 3. Estimativas de ganho genético em meses (AG), resposta correlacionada
(RC) e eficiéncia relativa de selecdo (ER) para P450, STAY (48, 54 e 72) em relacao
a AOL, EG, EGPS, P210, P365 e STAY48, STAY54 e STAY72.

CARACTERISTICAS AG (P450) RC ER (%)
EG 9,837 0,327 3,323
EGPS8 9,837 0,262 2,664
AOL 9,837 1,065 10,832
P450
P365 9,837 9,272 94,253
STAY48 9,837 1,444 14,683

STAY54 9,837 0,774 7,866
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STAY72 9,837 0,125 1,274

CARACTERISTICAS AG (STAY48) RC ER (%)

EG 0,118 0,041 34,923

EGP8 0,118 0,063 53,149

AOL 0,118 0,005 3,914

STAY48

P365 0,118 0,070 59,422

STAY54 0,118 0,103 87,526
STAY72 0,118 0,090 76,624

CARACTERISTICAS AG (STAY54) RC ER (%)

EG 0,128 0,025 19,236

EGP8 0,128 0,040 31,430

STAY54 AOL 0,128 0,000 0,104
P365 0,128 0,050 38,806
STAY72 0,128 0,129 100,796

CARACTERISTICAS AG (STAY72) RC ER (%)

EG 0,413 0,018 4,427

EGP8 0,413 0,068 16,497

STAY72
AOL 0,413 0,012 2,889
P365 0,413 0,006 1,577

STAY48 = stayability aos 48 meses; STAY54 = aos 54 meses e STAY72 = stayability aos 72 meses;
P210 = peso padronizado aos 210 dias; P365 = peso padronizado aos 365 dias; P450 = peso
padronizado aos 450 dias; AOL = area do olho de lombo; EG = espessura da gordura subcutanea no

lombo; EGP8 = espessura da gordura subcutdnea na picanha.

O ganho genético para P450 foi de 9,837 kg através da selecédo direta, contudo
por meio da resposta correlacionada através da selecao indireta para EG, EGP8, AOL,
STAY48, STAY54, STAY72 e P365 obtivemos estimativas variando de 0,125 a 9,272
kg (Tabela 3) resultando em uma eficiéncia relativa de selecdo variando de 1,274 a
94,253%, ou seja, selecionando indiretamente para P450 através da EG, EGP8, AOL,
STAYA48, STAY54 e STAY72 o0 ganho sera menor para P450. O que demonstra que a
selecdo indireta para P450 através de EG, EGP8, AOL, STAY48, STAY54 e STAY72
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nao foi eficiente quando comparada a selecao direta para P450, o que pode ser
justificado devido baixa estimativa de correlacdo genética entre essas caracteristicas
(-0,330 a 0,182).

O ganho genético para STAY48 foi de 0,118 meses através da selecdo direta,
contudo por meio da resposta correlacionada através da selecéo indireta para EG,
EGP8 e AOL obtivemos estimativas variando de 0,005 a 0,103 meses (Tabela 3)
resultando em uma eficiéncia relativa de selecéo variando de 3,914 a 59,422%, ou
seja, selecionando indiretamente para STAY48 através da EG, EGP8, AOL e P365 o
ganho sera menor para STAY48. O que demonstra que a selecdo indireta para
STAYA48 através de EG, EGP8, AOL e P365 nao foi eficiente quando comparada a
selecao direta para STAY48, o que pode ser justificado devido baixa estimativa de

correlacao genética entre essas caracteristicas (-0,324 a 0,272).

O ganho genético para STAY54 foi de 0,128 meses (Tabela 3) através da
selecdo direta, contudo por meio da resposta correlacionada através da selecéo
indireta para EG, EGP8, AOL e P365, obtivemos estimativas variando de 0,000 a
0,050 meses resultando em uma eficiéncia relativa de 0,104 a 38,8065%, assim,
selecionando indiretamente a caracteristica de STAY54 através da EG, EGP8, AOL e
P365 0 ganho genético serd menor. Neste contexto, a selecdo indireta através das
caracteristicas EG, EGP8, AOL e P365 nao foi mais eficiente quando comparado a
selecao direta para STAY54, principalmente devido a baixa estimativa de correlacéao
genética entre as caracteristicas, variando a posteriori (-0,221 a 0,168). Stefani et al.
(2018) trabalhando com fémeas bovinas da raga Holandesa relataram uma correlagéo
negativa de baixa magnitude (-0,25) entre STAY60 e producao de leite inferindo que
altas producdes de leite estdo associadas com a reducdo na STAY60 e a maxima
eficiéncia relativa seria alcancada selecionando diretamente para STAY60. A selecéo
indireta para STAY54 através da STAY72 apresentou um ganho genético de 0,129
meses e uma eficiéncia relativa de 100,796%, ilustrando que a selec¢édo indireta para
STAY54 através da STAY72 é mais eficiente.

O ganho genético para STAY72 foi de 0,413 meses (Tabela 3) através da
selecao direta, ja por meio da resposta correlacionada através da selecao indireta para
EG, EGP8, AOL e P365, obtivemos estimativas variando de 0,006 a 0,068 meses
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resultando em uma eficiéncia relativa de 1,577 a 16,497%, assim, selecionando
indiretamente para STAY72 através da EG, EGP8, AOL e P365 o ganho genético sera
menor. Portanto, a selecao indireta para EG, EGP8, AOL e P365 nao foi mais eficiente
que a selecdo direta para STAY72, principalmente devido a baixa estimativa de
correlacdo genética entre as caracteristicas variando a posteriori de -0,034 a 0,108.
Carvalho et al. (2023) trabalhando com bufalos leiteiros da raca Murrah e
considerando a STAY como longevidade (LG) da fémea no rebanho e producao de
leite acumulada aos 305 dias (P305), reportaram uma correlacéo de 0,77 entre essas
caracteristicas e um incremento de 7% no ganho genético da LG sob selecao indireta
para P305. Revelando que estimativas mais altas de correlacdo genética podem
tornar a selecdo indireta para caracteristicas de baixa herdabilidade, mas que

representam relevancia econdmica, viavel influenciando no seu ganho genético.

3.4 Conclusao

A selecdo indireta para P450 através das caracteristicas, AOL, EG, EGPS,
STAY48, STAY54 e STAY72 nédo contribuiria efetivamente para melhoria na P450,
visto que as correlacbes genéticas entre essas caracteristicas foram de baixa
magnitude. J& para a selecdo indireta para as diferentes STAYs através das
caracteristicas, AOL e EG né&o contribuiria efetivamente para melhoria nas STAYS,
pois o0 ganho genético foi menor em relacdo a selecdo direta para essas
caracteristicas. Contudo, a selecao para P365 e EGP8 deve resultar em mudancas
nas STAYs bem como influencia-las positivamente, pois apesar da baixa magnitude
de correlagdo entre essas caracteristicas o acabamento da carcaca influencia na
condicao corporal dos animais revelando-o como componente biologico importante. A
resposta correlacionada para a P450 e as diferentes STAYs foi menor que 0os ganhos
genéticos diretos sugerindo que os ganhos gerados pela selecao direta sdo maiores,
porém, ainda assim, pode haver ganho indireto se os valores entre as respostas
correlacionadas e ganhos genéticos forem intrinsecamente proximos. Portanto, o
conhecimento das correlacdes genéticas e ganhos genéticos entre caracteristicas de

interesse econdmico sdo fundamentais para direcionar os esforcos empregados no
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melhoramento genético animal, bem como orientar o produtor para otimizar seu

rebanho tornando-o mais produtivo.
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Figura S1. Gréficos de densidade a posteriori estimados para as correlagdes genéticas e residuais entre peso padronizado aos
450 dias (P450), stayability aos 48 meses (STAY48) e espessura da gordura subcutanea no lombo (EG) (a), sendo corgd12 a
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correlagao genética direta entre P450 e STAY48, corgd13 a correlagao genética direta entre P450 e EG, corgd23 a correlagéo
genética direta entre STAY48 e EG, corel2 a correlagao residual entre P450 e STAY48, corel3 a correlagao residual entre
P450 e EG, core23 a correlagao residual entre STAY48 e EG. Graficos de densidade a posteriori estimados para as correlagbes
genéticas e residuais entre peso padronizado aos 450 dias (P450), stayability aos 54 meses (STAY54) e espessura da gordura
subcutanea no lombo (EG) (b), sendo corgd12 a correlagdo genética direta entre P450 e STAY54, corgdl13 a correlagédo
genética direta entre P450 e EG, corgd23 a correlag@o genética direta entre STAY54 e EG, corel?2 a correlagdo residual entre
P450 e STAY54, corel3 a correlacao residual entre P450 e EG, core23 a correlacéo residual entre STAY54 e EG.
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Figura S2. Graficos de densidade a posteriori estimados para as correla¢des genéticas e residuais entre peso padronizado aos

450 dias (P450), stayability aos 72 meses (STAY72) e espessura da gordura subcutanea no lombo (EG) (a), sendo corgd12 a

correlagdo genética direta entre P450 e STAY72, corgd13 a correlacéo genética direta entre P450 e EG, corgd23 a correlagdo

genética direta entre STAY72 e EG, corel2 a correlacdo residual entre P450 e STAY72, corel3 a correlagéo residual entre
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P450 e EG, core23 a correlacao residual entre STAY72 e EG. Gréficos de densidade a posteriori estimados para as correlagbes
genéticas e residuais entre peso padronizado aos 450 dias (P450), stayability aos 48 meses (STAY48) e espessura da gordura
subcutanea na picanha (EGP8) (b), sendo corgd12 a correlagéo genética direta entre P450 e STAY48, corgd13 a correlagao
genética direta entre P450 e EGP8, corgd23 a correlagédo genética direta entre STAY48 e EGP8, corel?2 a correlagao residual
entre P450 e STAY48, corel3 a correlacéo residual entre P450 e EGP8, core23 a correlacao residual entre STAY48 e EGP8.
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Figura S3. Gréficos de densidade a posteriori estimados para as correlacdes genéticas e residuais entre peso padronizado aos
450 dias (P450), stayability aos 54 meses (STAY54) e espessura da gordura subcutanea na picanha (EGP8) (a), sendo corgd12
a correlagdo genética direta entre P450 e STAY54, corgd13 a correlagdo genética direta entre P450 e EGP8, corgd23 a
correlagdo genética direta entre STAY54 e EGP8, corel2 a correlacéo residual entre P450 e STAY54, corel3 a correlagdo
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residual entre P450 e EGPS8, core23 a correlacao residual entre STAY54 e EGP8. Gréficos de densidade a posteriori estimados
para as correlagdes genéticas e residuais entre peso padronizado aos 450 dias (P450), stayability aos 72 meses (STAY72) e
espessura da gordura subcutanea na picanha (EGP8) (b), sendo corgd12 a correlagdo genética direta entre P450 e STAY72,
corgdl3 a correlagdo genética direta entre P450 e EGP8, corgd23 a correlagdo genética direta entre STAY72 e EGP8, corel2
a correlagdo residual entre P450 e STAY72, corel3 a correlacé@o residual entre P450 e EGP8, core23 a correlacdo residual
entre STAY72 e EGPS8.
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Figura S4. Gréficos de densidade a posteriori estimados para as correlacdes genéticas e residuais entre peso padronizado aos
450 dias (P450), stayability aos 48 meses (STAY48) e area do olho de lombo (AOL) (a), sendo corgd12 a correlagdo genética
direta entre P450 e STAY48, corgd13 a correlagéio genética direta entre P450 e AOL, corgd23 a correlagdo genética direta
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entre STAY48 e AOL, corel2 a correlagéo residual entre P450 e STAY48, corel3 a correlagao residual entre P450 e AOL,
core23 a correlacdo residual entre STAY48 e AOL. Graficos de densidade a posteriori estimados para as correlacdes genéticas
e residuais entre peso padronizado aos 450 dias (P450), stayability aos 54 meses (STAY54) e area do olho de lombo (AOL)
(b), sendo corgd12 a correlacéo genética direta entre P450 e STAY54, corgd13 a correlagdo genética direta entre P450 e AOL,
corgd23 a correlagdo genética direta entre STAY54 e AOL, corel2 a correlacéo residual entre P450 e STAY54, corel3 a

correlagao residual entre P450 e AOL, core23 a correlagéo residual entre STAY54 e AOL.
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Figura S5. Gréficos de densidade a posteriori estimados para as correlagdes genéticas e residuais entre peso padronizado aos
450 dias (P450), stayability aos 54 meses (STAY54) e area do olho de lombo (AOL) (a), sendo corgd12 a correlagdo genética
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direta entre P450 e STAY54, corgd13 a correlagdo genética direta entre P450 e AOL, corgd23 a correlagdo genética direta
entre STAY48 e AOL, corel2 a correlagao residual entre P450 e STAY54, corel3 a correlagdo residual entre P450 e AOL,
core23 a correlacdo residual entre STAY54 e AOL. Graficos de densidade a posteriori estimados para as correlacdes genéticas
e residuais entre peso padronizado aos 450 dias (P450), stayability aos 48 meses (STAY48) e peso padronizado aos 365 dias
(P365) (b), sendo corgd12 a correlagédo genética direta entre P450 e STAY48, corgd13 a correlacédo genética direta entre P450
e P365, corgd23 a correlacé@o genética direta entre STAY48 e P365, corel?2 a correlagdo residual entre P450 e STAY48, corel3

a correlacao residual entre P450 e P365, core23 a correlagao residual entre STAY48 e P365.
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Figura S6. Graficos de densidade a posteriori estimados para as correlagdes genéticas e residuais entre peso padronizado aos
450 dias (P450), stayability aos 54 meses (STAY54) e peso padronizado aos 365 dias (P365) (a), sendo corgd12 a correlagao

genética direta entre P450 e STAY54, corgd13 a correlagao genética direta entre P450 e P365, corgd23 a correlagao genética
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direta entre STAY54 e P365, corel2 a correlagdo residual entre P450 e STAY54, corel3 a correlagdo residual entre P450 e
P365, core23 a correlagdo residual entre STAY54 e P365. Graficos de densidade a posteriori estimados para as correlagbes
genéticas e residuais entre peso padronizado aos 450 dias (P450), stayability aos 72 meses (STAY72) e peso padronizado aos
365 dias (P365) (b), sendo corgd12 a correlacédo genética direta entre P450 e STAY72, corgd13 a correlagdo genética direta
entre P450 e P365, corgd23 a correlagdo genética direta entre STAY72 e P365, corel2 a correlagdo residual entre P450 e
STAY72, corel3 a correlagéo residual entre P450 e P365, core23 a correlacao residual entre STAY72 e P365.
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Figura S7. Gréficos de densidade a posteriori estimados para as correlagdes genéticas e residuais entre peso padronizado aos
450 dias (P450), stayability aos 48 meses (STAY48) e stayability aos 54 meses (STAY54) (a), sendo corgd12 a correlacdo
genética direta entre P450 e STAY48, corgd13 a correlagdo genética direta entre P450 e STAY54, corgd23 a correlagdo
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genética direta entre STAY48 e STAY54, corel2 a correlagdo residual entre P450 e STAY48, corel3 a correlagao residual entre
P450 e STAY54, core23 a correlacao residual entre STAY48 e STAY54. Graficos de densidade a posteriori estimados para as
correlagdes genéticas e residuais entre peso padronizado aos 450 dias (P450), stayability aos 48 meses (STAY48) e stayability
aos 72 meses (STAY72) (b), sendo corgd12 a correlagdo genética direta entre P450 e STAY48, corgd13 a correlagdo genética
direta entre P450 e STAY72, corgd23 a correlagdo genética direta entre STAY48 e STAY72, corel2 a correlagao residual entre
P450 e STAY48, corel3 a correlacéo residual entre P450 e STAY72, core23 a correlacéo residual entre STAY48 e STAY72.
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Figura S8. Gréficos de densidade a posteriori estimados para as correla¢des genéticas e residuais entre peso padronizado aos
450 dias (P450), stayability aos 54 meses (STAY54) e stayability aos 72 meses (STAY72) (a), sendo corgd12 a correlagéo
genética direta entre P450 e STAY54, corgd13 a correlagdo genética direta entre P450 e STAY72, corgd23 a correlagdo
genética direta entre STAY54 e STAY72, corel2 a correlagao residual entre P450 e STAY54, corel3 a correlagdo residual entre
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P450 e EG, core23 a correlacdo residual entre STAY54 e STAY72. Graficos de densidade a posteriori estimados para as
correlagdes genéticas e residuais entre peso padronizado aos 450 dias (P450), area do olho de lombo (AOL) e espessura da
gordura subcutanea no lombo (EG) (b), sendo corgd12 a correlagédo genética direta entre P450 e AOL, corgd13 a correlacdo
genética direta entre P450 e EG, corgd23 a correlagdo genética direta entre AOL e EG, corel?2 a correlagao residual entre P450
e AOL, corel3 a correlagao residual entre P450 e EG, core23 a correlagdo residual entre AOL e EG.
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Figura S9. Gréficos de densidade a posteriori estimados para as correlagdes genéticas e residuais entre peso padronizado aos
450 dias (P450), area do olho de lombo (AOL) e espessura da gordura subcutanea na picanha (EGP8) (a), sendo corgd12 a
correlagdo genética direta entre P450 e AOL, corgd13 a correlagédo genética direta entre P450 e EGP8, corgd23 a correlagdo
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genética direta entre AOL e EGP8, corel?2 a correlagéo residual entre P450 e AOL, corel3 a correlagao residual entre P450 e
EGP8, core23 a correlagéo residual entre AOL e EGP8. Graficos de densidade a posteriori estimados para as correlagbes
genéticas e residuais entre peso padronizado aos 450 dias (P450), espessura da gordura subcutanea na lombo (EG) e
espessura da gordura subcutanea na picanha (EGP8) (b), sendo corgd12 a correlagdo genética direta entre P450 e EG, corgd13
a correlagdo genética direta entre P450 e EGP8, corgd23 a correlacédo genética direta entre EG e EGP8, corel?2 a correlagéo

residual entre P450 e EG, corel3 a correlacéo residual entre P450 e EGP8, core23 a correlacéo residual entre EG e EGP8.
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Figura S10. Graficos de densidade a posteriori estimados para as correlagdes genéticas e residuais entre peso padronizado
aos 450 dias (P450), peso padronizado aos 365 dias (P365) e area do olho de lombo (AOL) (a), sendo corgd12 a correlacdo

genética direta entre P450 e P365, corgd13 a correlacdo genética direta entre P450 e AOL, corgd23 a correlagdo genética

direta entre P365 e AOL, corel2 a correlagéo residual entre P450 e P365, corel3 a correlacdo residual entre P450 e AOL,
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core23 a correlagdo residual entre P365 e AOL. Gréficos de densidade a posteriori estimados para as correlagdes genéticas e
residuais entre peso padronizado aos 450 dias (P450), peso padronizado aos 365 dias (P365) e espessura da gordura
subcutanea no lombo (EG) (b), sendo corgd12 a correlagdo genética direta entre P450 e P365, corgd13 a correlacéo genética
direta entre P450 e EG, corgd23 a correlagdo genética direta entre P365 e EG, corel?2 a correlagdo residual entre P450 e P365,
corel3 a correlagédo residual entre P450 e EG, core23 a correlagdo residual entre P365 e EG.
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Figura S11. Gréficos de densidade a posteriori estimados para as correlagdes genéticas e residuais entre peso padronizado
aos 450 dias (P450), peso padronizado aos 365 dias (P365) e espessura da gordura subcutanea na picanha (EGP8) (b), sendo
corgd12 a correlagdo genética direta entre P450 e P365, corgd13 a correlagéo genética direta entre P450 e EGP8, corgd23 a
correlagdo genética direta entre P365 e EGP8, corel2 a correlagao residual entre P450 e P365, corel3 a correlagao residual
entre P450 e EGPS8, core23 a correlacao residual entre P365 e EGP8
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