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AVALIACAO GENETICA DO CRESCIMENTO E RESISTENCIA A VERMINOSES
EM OVINOS SANTA INES UTILIZANDO MODELOS DE REGRESSAO
ALEATORIA E ANALISES MULTIVARIADAS

RESUMO - O uso de racas ou animais resistentes aos endoparasitas dentro do
sistema de producado de ovinos de carne é uma das alternativas mais eficientes para
se obter maior producédo. O controle dos acasalamentos entre animais aparentados
€ de grande importancia para reduzir perdas na producdo pelo aumento da
homozigose de alelos deletérios. O peso corporal € uma das caracteristicas de
maior importancia econémica em ovinos e pode ser registrado ao longo da vida de
um mesmo animal. Os modelos de regressdo aleatéria na avaliacdo genética de
medidas longitudinais sado geralmente recomendados para estimar parametros
genéticos de dados longitudinais. As andlises multivariadas sdo um conjunto de
métodos estatisticos que torna possivel a analise simultanea de medidas multiplas
para cada individuo ou fendmeno observado. Este trabalho teve como objetivos: (1)
analisar a estrutura populacional e verificar o efeito da endogamia sobre
caracteristicas fenotipicas de crescimento e resisténcia a verminose, (2) comparar
estruturas (homogeneidade e heterogeneidade de variancias) para modelar a
variancia residual em modelos de regressado aleatoria, (3) avaliar a influéncia desta
modelagem na estimacdo de parametros genéticos a fim de determinar o modelo
mais apropriado para estudar o crescimento e a resisténcia a verminose e (4) avaliar
a associacao genética e explorar o perfil genético da producdo de carne e
resisténcia a verminose em ovinos da raca Santa Inés. O banco de dados fenotipico
conteve 2.159 registros de peso corporal oriundos de 753 animais, 1.468 registros
de volume globular provenientes de 476 animais e 981 registros de contagem de
ovos por grama de fezes oriundos de 375 animais entre 30 a 900 dias de idade
medidos mensalmente e registros de pedigree de 2.410 animais da raca Santa Inés.
Os animais foram divididos em 10 classes de idade (CI90 = 30 a 90 dias de idade
CI180= 91 a 180 dias de idade, CI270= 181 a 270 dias de idade, CI360= 271 a 360
dias de idade, Cl450= 361 a 450 dias de idade, CI540= 451 a 540 dias de idade,
CI630= 541 a 630 dias de idade, CI720= 631 a 720 dias de idade, CI810= 721 a 810
dias de idade, CI900= 811 a 900 dias de idade). A estrutura do pedigree foi
analisada utilizando o programa Endog 4.8. As andlises de estimacdo dos
componentes de variancia foram realizadas por meio de modelo animal
unicaracteristica de regressdo aleatéria pelo método de méxima verossimilhanca
restrita utilizando polinémios de Legendre. O critério da informacéo bayesiana foi
utilizado para selecionar o melhor modelo. A analise de componentes principais foi
realizado no software STATISTIC e a analise de agrupamento hierarquico e nao
hierarquico no software R. Foi observado aumento no coeficiente de endogamia até
a 62 geracdo maxima, aumento do parentesco médio e da porcentagem de animais
endogamicos até a 72 geracdo maxima. O polindbmio de Legendre de ordem 3
(intercepto, linear e quadratico) proporcionou o melhor ajuste dos dados para peso
corporal, volume globular e contagem de ovos por grama de fezes. A selecédo dos
animais poderia ser feita com base no peso corporal a partir de 271 dias de idade,
pois a estimativa de herdabilidade foi de 0,23 (0,03) e foram altas as correlacdes
genéticas do peso corporal nesta idade com a maioria dos pesos corporais nas



demais idades, exceto com peso corporal medida entre 30 a 90 dias de idade. A
selecdo destes animais para resisténcia a verminose se realizada podera ser pouco
eficiente devido as baixas estimativas de herdabilidade para volume globular
(0,09+0,01 a 0,18+0,02) e contagem de ovos por grama de fezes (0,01+0,02 a
0,17+0,03), portanto, o0 ganho genético sera a longo prazo. A selecdo para peso
corporal poderia trazer ganhos genético favoraveis para a caracteristica volume
globular devido a proximidade das caracteristicas no eixo do componente principal
um. Nas andlises de agrupamento apenas um dos trés grupos genéticos
identificados apresentou perfil genético indicado para a selecdo para peso corporal e
volume globular.

Palavras-chaves: AIREML, componentes principais, ovinos deslanados, Ovis aries



Vi

GENETIC EVALUATION OF GROWTH AND RESISTANCE TO
GASTROINTESTINAL NEMATODE PARASITES IN SANTA INES SHEEP USING
RANDOM REGRESSION MODELS AND MULTIVARIATE ANALYZES

ABSTRACT - The use of resistant animals to gastrointestinal nematode parasites
within the meat production system is one of the most efficient alternatives to increase
meat yield in sheep. The control of mating between related animals is of great
importance to reduce losses in meat production by increasing the homozygosity of
deleterious alleles. Application of Random regression models in the genetic
evaluation of longitudinal measurements is generally recommended to adjust growth
curves and to estimate genetic parameters of longitudinal data. The multivariate
analyzes are a set of statistical methods that make possible the simultaneous
analysis of multiple measures for each individual or observed phenomena. The aims
of this study were: (1) to analyze the population structure and verify the effect of
inbreeding on phenotypic traits of growth and resistance to gastrointestinal nematode
parasites, (2) to compare structures (homogeneity and heterogeneity of variances) to
model residual variance in random regression models, (3) to study the influence of
this modeling in the estimation of genetic parameters in order to determine the most
appropriate model to study the growth and resistance to gastrointestinal nematode
parasites curves, and (4) evaluate the genetic association and explore the genetic
profile of meat production and resistance to gastrointestinal nematode parasites in
Santa Inés sheep. The data contained 2,159 body weight records from 753 animals,
1,468 mean corpuscular volume records from 476 animals and 981 records of fecal
egg counts from 375 animals and pedigree information from 2,410 in Santa Ines
sheep. The animals were divided into 10 age classes (CI90 = 30 to 90 days of age
Cl1180 = 91 to 180 days of age, CI270 = 181 to 270 days of age, CI360 = 271 to 360
days of age, CI450 = 361 to 450, CI540 = 451 to 540 days of age, CI630 = 541 to
630 days of age, CI720 = 631 to 720 days of age, CI810 = 721 to 810 days of age,
CI1900 = 811 to 900 days of age). The structure of the pedigree was analyzed using
the program Endog 4.8. Analyzes of the variance component estimates were
performed using a one-trait model of random regression using the restricted
maximum likelihood method. The Bayesian information criterion was used to select
the best model. The principal component analysis was performed in STATISTIC
software and hierarchical and non-hierarchical analysis grouping was performed in
the software R. There was an increase in the inbreeding coefficient up to the 6th
maximum generation and also an increase in the average relatedness and in the
percentage of inbred animals up to the 7th maximum generation. Genetic correlation
estimates for all traits in the age classes presented values close to the unit at close
weighings, with a reduction in the magnitude of the correlations as the time interval
between weighings increased. The Legendre polynomial of order 3 (intercept, linear
and quadratic) provided the best fit of the data for body weight, mean corpuscular
volume, and fecal egg counts. The selection of the animals could be made based on
body weight from 271 days of age, as the heritability estimate was moderate, 0.23
(0.03), and showed high genetic correlations with most body weights, except with
body weight from 30 to 90 days of age. Selection of these animals for resistance to
gastrointestinal nematode parasites if carried out may result in low efficiency due to
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the low estimates of heritability for the mean corpuscular volume (0.09 £ 0.01 to 0.18
+ 0.02) and fecal egg counts (0.01 £ 0.02 to 0.17 % 0.03), therefore, the genetic gain
will be low and in the long term. The selection of body weight could bring favorable
genetic gains to the mean corpuscular volume due to the proximity of the traits in the
axis of the main component one. In cluster analysis, only one of the three genetic
groups identified has a genetic profile indicated for selection for the studied traits.

Keywords: AIREML, hair sheep, principal components, Ovis aries
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CAPITULO 1 - CONSIDERACOES GERAIS

INTRODUCAO

O principal objetivo dos programas de melhoramento genético de ovinos
de corte € aumentar a quantidade de carne produzida. Atualmente, a
ovinocultura apresenta um quadro de expansdo de producdo devido ao
aumento do consumo da carne ovina. No entanto, a producdo de carne de
ovinos é insuficiente para atender a demanda, devido ao baixo investimento em
melhoria do potencial genético, praticas de manejo, alimentagdo e sanidade
(ALBUQUERQUE e OLIVEIRA, 2015).

Além de caracteristicas relacionadas a producéo, a selecdo também
deve incluir caracteristicas de resisténcia e resiliéncia aos endoparasitas, pois
0s ovinos possuem grande susceptibilidade a infeccbes causadas por
endoparasitas, o que limita o aproveitamento econémico destes animais. Desta
forma, torna-se importante entender as classificacbes quanto a
susceptibilidade, resisténcia e resiliéncia destes animais aos endoparasitas.
Animais susceptiveis sdo aqueles que permitem a permanéncia dos parasitas
(acima de 10.000 ovos/ grama de fezes) e apresentam prejuizo na sua
producdo. Animais resilientes sdo aqueles capazes de resistir a infeccdo por
endoparasitas, mesmo em estado anémico, impedindo que a mesma afete sua
producéo (entre 1.000 e 10.000 ovos/ grama de fezes). Animais resistentes sdo
agueles capazes de diminuir o estabelecimento da infecdo (inferior a 1.000
ovos/grama de fezes (ALBERS et al., 1987; AMARANTE et al., 2004).

Jardim (1974) apontou prejuizos na ovinocultura causados pelas
verminoses conforme sua intensidade, tais como: crescimento retardado,
baixas producfes de 1a, carne e leite, baixa eficiéncia reprodutiva e alimentar,
reduzida resisténcia a enfermidades e elevado indice de mortalidade,
principalmente entre animais jovens. O Haemonchus contortus € o principal
causador de verminoses em ovinos, pois € beneficiado pelas condi¢cdes
climaticas das regides quentes e Uumidas, demonstrando alta patogenicidade
(capacidade de causar lesbes no hospedeiro) e alta prolificidade. A fémea
deste parasita pode liberar até 5.000 ovos por dia, contaminando as pastagens
(CARVALHO et al., 2001).



Estudo de Katiki et al. (2007) sugeriu como alternativa de controle de
endoparasitas, explorar a resisténcia genética que algumas racas apresentam
ao nao permitirem que o parasita se fixe em sua mucosa intestinal, impedindo-
o de completar o seu ciclo parasitario. Os ovinos adquirem e expressam
imunidade contra endoparasitas gastrintestinais, mas esta habilidade apresenta
elevada variabilidade entre racas e entre individuos da mesma raca (STEAR e
MURRAY, 1994), sendo considerada caracteristica de grande potencial para o
melhoramento genético.

O uso de racas ou animais resistentes ou resilientes aos endoparasitas
gastrintestinais dentro do sistema de producdo é uma das alternativas mais
eficientes para reduzir a perda de producédo de carne ovina. Rebanhos com
estas caracteristicas toleram melhor os efeitos das infec¢cdes helminticas e
promovem menor contaminacdo nas pastagens, reduzindo o numero de
vermifugacdes, retardando assim, a resisténcia anti-helmintica.

Em programas de melhoramento genético, com o0 passar dos anos a
estrutura populacional inicial apresenta alteracdes na frequéncia alélica. A
existéncia de uma estrutura piramidal, com fluxo génico preponderantemente
unidirecional, favorece a diminuicdo das diferencas entre estratos. Apos as
alteracdes estruturais, ocorrem reducfes da diversidade genética e do nimero
de linhagens e de fundadores (FARIA et al., 2002). Assim, o conhecimento dos
parametros populacionais deve servir como elemento norteador de acgles
futuras nos programas de melhoramento genético (MALHADO et al., 2008a).

Os modelos de regressdo aleatéria tém sido recomendados para a
analise de caracteristicas longitudinais no melhoramento animal. Esses
modelos obtém estruturas de varidncias e covariancias entre as diferentes
medidas, por meio de fun¢cbes de covariancias para os efeitos aleatoérios de
interesse (ALBUQUERQUE, 2003) e permitem a modelagem da variancia
residual sob diferentes estruturas (homogeneidade e heterogeneidade de
variancias). Além disso, os modelos de regressao aleatoria permitem estimar
parametros genéticos da populacdo para as caracteristicas de interesse
econdmico, como a producdo de carne e resisténcia a verminoses. Por meio da
interpretacdo destes parametros, € possivel estabelecer qual a melhor
estratégia de selecédo dos animais.

Técnicas multivariadas de analise de dados sdo ferramentas



estatisticas que permitem acessar informacdes, explorar padrées e simplificar a
estrutura de conjuntos de dados. Dentre as varias técnicas multivariadas,
algumas podem ter aplicacGes na analise de conjuntos de dados aplicados ao
melhoramento genético animal, tais como andlise de agrupamento, de
componentes principais, anélise de fatores e analise discriminante. Contudo,
ainda é escasso 0 uso de analises multivariadas no Brasil para caracteristicas
de resisténcia a verminose, 0 que enfatiza a necessidade de mais estudos a
seu respeito (SAVEGNAGO, 2013).

OBJETIVOS

Os objetivos deste trabalho foram: (1) analisar a estrutura populacional e
verificar o efeito da endogamia sobre caracteristicas de crescimento e
resisténcia a verminose, (2) comparar estruturas (homogeneidade e
heterogeneidade de variancias) para modelar a variancia residual em modelos
de regressao aleatéria, (3) determinar o modelo mais apropriado para estudar o
crescimento e a resisténcia a verminose e (4) avaliar a associacdo genética
entre caracteristicas de resisténcia a verminose e peso corporal por meio de
analise de componentes principais e explorar o perfil genético dos animais para
a producdo de carne e resisténcia a verminose por meio de analise de
agrupamento, visando identificar os animais mais indicados para atender os
objetivos de selecdo de um programa de melhoramento genético de ovinos da

raca Santa Inés.

REVISAO DE LITERATURA

1. Panorama da ovinocultura de corte brasileira e a ragca Santa Inés

O Brasil possui 0 18° maior rebanho de ovinos do mundo (MARTINS et
al., 2016). A ovinocultura nacional possui notavel crescimento, tanto em
namero de animais quanto em importancia econdmica. Segundo o Instituto
Brasileiro de Geografia e Estatistica (IBGE, 2012), o efetivo de ovinos registrou
17,6 milhdes de cabecas com aumento de 1,6% em relacdo ao mesmo
periodo de 2010, ressaltando a participacdo expressiva e em constante



expansao desta atividade dentro do agronegdcio brasileiro. Magalhaes et al.
(2016) relataram que a ovinocultura no Brasil possui potencial para tornar os
produtos nacionais mais competitivos no mercado externo diante de desafios
tais como a estagnacdo da producdo de carne em um cenario econdémico
incerto. Além disso, as melhorias no aspecto sanitario sdo importantes, dado
que a condicdo sanitaria esta relacionada as perdas na producdo de carne
ovina.

O sucesso de qualquer sistema de producéo tem inicio no planejamento
da criacdo e € importante ressaltar, dentro deste planejamento, a realizacédo de
avaliacbes genéticas para posterior selecdo nas racas brasileiras, pois ovinos
geneticamente melhorados em condi¢cdes brasileiras possuem maiores
chances de aumentar seu desempenho produtivo por serem selecionados no
ambiente em que serdo criados, diminuindo o efeito de interacdo genotipo-
ambiente.

A raca Santa Inés (Figura 1) é uma raca de grande interesse e
importancia econdmica, devido a sua tolerancia as condi¢cdes climaticas
elevadas e resisténcia aos endoparasitas, sendo a raca mais utilizada para a
obtencdo de animais cruzados em sistemas de producédo de carne ovina. Esta
raca teve origem a partir do cruzamento da raca italiana Bergamacia com
ovelhas crioulas Morada Nova, apds um periodo de selecdo para a auséncia de
& (SOUSA et al., 1999).

Os animais da raca Santa Inés s&o animais deslanado, com pelos curtos
e sedosos, de grande porte com média de peso para macho de 80 a 120 Kg e
para as fémeas de 60 a 90 Kg, apresentam excelente qualidade de carne e
baixo teor de gordura. A raca Santa Inés é considerada rustica, precoce,
adaptavel a qualquer sistema de criacdo e as mais diversas regides do pais e

as fémeas sao proliferas e com boa habilidade materna.
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Figural. Exemplar fémea (a) e macho (b) da raca Santa Inés.

Alguns pesquisadores estudaram a resisténcia da raca Santa Inés aos
endoparasitas e encontraram grande potencial para essa caracteristica nessa
raca. Amarante et al. (2004), em estudos nas ragas Santa Inés e Suffolk
criadas nas mesmas condi¢cdes de manejo e em idades semelhantes (entre 12-
14 meses), 70% dos ovinos Santa Inés foram resistentes as infeccdes e cerca
de 80% dos ovinos Suffolk se mostraram susceptiveis, demonstrando a
superioridade da raca Santa Inés para resisténcia a endoparasitas. Rocha et al.
(2004) observaram maior susceptibilidade de ovelhas lle de France no
periparto, periodo que compreende o Ultimo més de prenhez e até cinco meses
apos o parto, em comparacdo com ovelhas Santa Inés. Mexia et al. (2011)
realizaram estudos sobre susceptibilidade a nematdides de ovelhas Santa Inés,
Bergamacia e Texel e relataram que ovelhas Santa Inés foram menos
susceptiveis a nematoides comparadas as ovelhas das ragas Texel e

Bergamacia.
2. Volume globular e Contagem de ovos por grama de fezes

Os métodos utilizados para o controle de verminose no rebanho e que
permitem a identificacdo dos animais resistentes sdo: contagem de ovos por
grama de fezes (OPG) e volume globular (VG). Segundo Pollot et al. (2004), o
indicador mais utilizado é a contagem de ovos por grama de fezes (OPG).
Animais resistentes possuem quantidade de ovos nas fezes nula ou bem

proxima de zero. Estimativas de herdabilidade encontradas na literatura para



OPG variaram de 0,00 a 0,70 (BISHOP et al., 2004; POLLOT et al., 2004;
VANIMISETTI et al., 2004; LOBO et al., 2009), indicando que ganhos genéticos
podem ser alcancados para caracteristica de resisténcia a verminose em um
programa de selecdo considerando a estimativa de herdabilidade 0,70.
Contudo, a grande dificuldade neste método é nao existir um limite
estabelecido para indicar a necessidade de vermifugacdo dos animais. Os
autores Woolaston e Piper (1996) encontraram estimativas de correlacdes
genéticas entre volume globular e contagem de ovos por grama de fezes de
0,48. Nieuwoudta et al. (2002), trabalhando com ovinos da raca Merino na
Africa, encontraram estimativas de herdabilidade para contagem de ovos por
grama de fezes de 0,24 (0,02) e para volume globular de 0,14 (0,02). Os
autores também estimaram de correlacdo genética entre volume globular e
contagem de ovos por grama de fezes de 0,84 (0,06).

A identificacdo de animais ndo susceptiveis a endoparasitas pode ser
realizada pelo método do volume globular (VG), pois, segundo Woolaston e
Piper (1996), as medidas de VG sao altamente correlacionadas com a
resisténcia a verminose. Este par@metro permite detectar a anemia causada
pela verminose causada pelo Haemonchus contortus, devido ao seu habito
alimentar hematofago. Whitlock et al. (1958) indicaram a classificagdo dos
animais por meio do VG: animais que apresentam VG inferior a 20 % sao
considerados susceptiveis e animais com VG igual ou superior a 20% sao
considerados resistentes. Neste método também n&do ha a classificacdo de
animais resilientes, sendo um fator de limitacdo quanto a classificacdo dos

animais no rebanho e também de incentivo para maiores estudos a respeito.

3. Peso Corporal

A determinacdo do peso corporal tem grande importancia na avaliacdo
do crescimento e estado clinico dos animais, auxiliando na escolha de
adequado manejo nutricional, reprodutivo e sanitario para o ajuste de dietas,
assim como na definicdo de doses na aplicagédo de medicamentos (REIS et al.,
2008; KUNENE et al.,, 2009). O peso corporal € uma das principais
caracteristicas avaliadas na selecdo de ovinos de corte. Segundo Araujo (1997)

€ a medida que proporciona um rendimento de carcaca mais exato, e pode ser



mensurada em um mesmo animal em diferentes idades. As medidas repetidas
de pesos corporais de um mesmo animal caracterizam os dados longitudinais e
podem ser ajustadas por meio de modelos de “dimensdes infinitas”, em que o
fendtipo de um animal é descrito como uma funcdo (KIRKPATRICK e
HECKMAN, 1989). O termo dimensao infinita esta associado ao fato da matriz
de covariancia entre os registros ser tempo-dependente.

Oliveira (2016) encontrou estimativas de herdabilidade para peso
corporal de 0,18 (0,05) em ovinos da raca Santa Inés. Pollott et al. (2004)
relataram estimativas de herdabilidade para peso corporal de 0,23 na raca
Merino, Riley e Van Wyk (2009) obtiveram estimativas de herdabilidade de 0,19
para a mesma caracteristica em ovinos da raca Merino na Africa e Gizaw et al.
(2008) encontraram estimativas de herdabilidade de 0,46 (0,02) em ovinos da
raca Menz na Etiépia. Janssens e Vandepitte (2004) relataram estimativas de
herdabilidade de 0,54, 0,49 e 0,50 em ovinos da raga Belgian Blue du Maine,
Suffolk e Texel, respectivamente. Coltman et al. (2001), estudando ovinos
Soay, encontraram estimativas de correlacdes genéticas entre peso corporal e
contagem de ovos por grama de fezes que variaram de -0,39 (0,19) a -0,05
(0,04).

4. Estrutura populacional

O estudo da variabilidade genética pode ser realizado por meio da
analise genealdgica ou ainda pela comparacdo entre os valores fenotipicos
mensurados nos individuos em diferentes idades (AZOR et al., 2008; CRUZ et
al., 2011). A avaliacdo da genealogia de uma populacéo fornece informacoes
primordiais sobre a estrutura genética e até mesmo a demografia da
populacdo. A utilizacdo de informacbes contidas no pedigree, aliada as
informacBes fenotipicas, possibilita realizar avaliacbes genéticas de
reprodutores, o que se constitui em importante etapa na elaboracdo de
programas de melhoramento genético (VERCESI FILHO et al., 2002).

A estrutura populacional inicial sofre alteracdes das frequéncias alélicas
com o passar dos anos e isso pode ser observado em programas de
melhoramento genético. Alteragdes estruturais na populacéo devido a selecao
reduzem a diversidade genética e a contribuicdo dos fundadores (FARIA et al.,



2002). Portanto, o estudo dos parametros populacionais pode ser utilizado
como indicador de acOes futuras a serem tomadas pelos programas de
melhoramento genético (MALHADO et al., 2008a). A estrutura populacional
pode ser estudada por meio de informacdes como integridade do pedigree,
namero de geracgdes, coeficiente de endogamia, coeficiente médio de
parentesco e tamanho efetivo da populacao e tamanho efetivo relativo.

A integridade do pedigree pode ser calculada pela quantidade de
registros do pedigree de um individuo, ou de uma populacdo (BOKOR et al.,
2013). Outra forma de calcular a integridade do pedigree é comparando a
quantidade de geracdes maximas, que se define pela quantidade total de
geracoes, sendo os pais desses animais conhecidos ou desconhecidos, com o
namero de geracbes completas, a qual ambos os pais sdo conhecidos
(MAIGNEL et al.,, 1996). Quanto maior a proximidade entre o numero de
geracbes maximas e o numero de geracbes completas, mais confiavel é a
informacéo obtida pelo pedigree. O nimero de geracfes equivalentes é dado
pela soma de todos os ancestrais dos quais se tem registro e obtido por (1/2)",
em que n é o numero de geracdes em que o individuo é separado de cada
ancestral conhecido.

O coeficiente de endogamia € a probabilidade de dois alelos do mesmo
locus serem idénticos por descendéncia (WRIGHT, 1922). Endogamia resulta
do acasalamento de individuos que possuem pelo menos um ancestral comum.
O aumento da endogamia pode resultar no aumento da homozigose na
populacao, resultando em depressdo endogamica e perda de variabilidade
genética podendo afetar o desempenho fenotipico para certas caracteristicas,
principalmente reprodutivas (FALCONER e MACKEY, 1996).

O coeficiente médio de parentesco (AR) é duas vezes a probabilidade
de que dois alelos aleat6rios (um do animal e outro da populacdo) sejam
idénticos por descendéncia. A investigacdo detalhada desse parametro (AR).
valiagdo da diversidade genética de uma dada populacdo (ORAVCOVA e
MARGETIN, 2011), mas deve ser considerada com cautela (CARNEIRO et al.,
2010). Por ser tratar de um parametro de avaliacdo da diversidade genética, o
AR é muito utilizado para conhecer as consequéncias das estratégias de

acasalamentos em uma populacdo (NAVARRO, 2008). A reducdo nos niveis



de endogamia e a elevacdo do tamanho efetivo da populagao pode ser devido
ao direcionamento dos acasalamentos (VALERA et al., 2005).

O tamanho efetivo (Ne) € definido como o tamanho de uma populagéo
idealizada que poderia gerar a mesma quantidade de endogamia ou variancia
nas frequéncias alélicas como a observada na populacdo sob consideracao
(KIMURA; CROW, 1963; CABALLERO, 1994). Em estudos da estrutura
genética populacional, em ovinos da raca Morada Nova realizados por. Em
trabalho com ovinos da raca Santa Inés, Pedrosa et al. (2010) observaram que,
entre os anos de 1998 e 2008, o tamanho efetivo diminuiu de 145 para 70,
enguanto que a endogamia total aumentou de 0,5% para 3,5%.

Quanto menor o Ne maior a probabilidade de ocorrer acasalamentos
entre individuos aparentados, o que pode gerar maiores coeficientes de
endogamia, reducdo da variancia genética aditiva e, possivelmente, do valor
fenotipico (BREDA et al., 2004; POGGIAN, 2008). Isso se deve principalmente
pelo uso intensivo de poucos machos melhorados nos rebanhos e do aumento
da variacdo do numero de progénies por reprodutor em geracdes sucessivas
(CUNHA et al., 2006).

A endogamia pode causar aumento na expressdo de alelos deletérios
sobre as caracteristicas economicamente importantes, que é denominado
depressdo endogamica. A depressdo endogamica é expressa por meio da
proporcdo em que o desempenho de uma caracteristica economicamente
importante declina de acordo com o aumento do coeficiente de endogamia.
Portanto, € de extrema importancia que haja um monitoramento dos
acasalamentos e controle em programas de melhoramento genético, uma vez

gque pode causar perdas na produtividade.

5. Medidas repetidas e Modelos de Regresséao aleatoria

Os autores Singer et al. (2015) afirmaram que existe interesse pratico e
objetivo em modelar o desempenho de uma ou mais variaveis respostas, em
gue as mesmas sao medidas em um ou em varios individuos ao longo de uma
dimensdo ordenada de tempo. A utilizagdo de medidas repetidas possuem

algumas vantagens, como:
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(a) utilizacado de menor quantidade de unidades experimentais (ou unidades
amostrais);

(b) avaliacdo das mudancas individuais ou populacionais ao longo do
tempo, em que € possivel observar a variavel resposta sob niveis
frequentes de outras covariaveis que podem influencia-la (Rocha, 2004);

(c) parametros dos modelos estatisticos podem ser estimados de forma
mais eficiente sob estudos longitudinais do que sob estudos transversais
com a mesma quantidade de observacdes (Singer et al., 2015).

A utilizacdo de medidas repetidas também implica em algumas
desvantagens:

(a) as andlise sdo mais trabalhosas, pois é necessario que as correlacées
das mensuracdes realizadas no mesmo individuo sejam modeladas
(Rocha, 2004, Singer et al., 2015);

(b) presenca de dados inexistentes ou incompletos. Na pratica, isso ocorre
com maior frequéncia, necessitando de maior atencdo de quem esta
colhendo os dados para futuras analises (Singer et al., 2015).

Os modelos de regressdo aleatéria (MRA) utilizados na avaliagéo
genética de caracteristicas medidas ao longo do tempo surgiram como
alternativa ao modelo de repetibilidade e foram proposto primeiramente por
Henderson Jr. (1982). O uso de modelos de regressdo aleatGria mostrou-se
mais vantajoso por permitir melhor utilizacéo e ajuste dos dados, pois todas as
medidas do animal e seus parentes séo utilizadas para a avaliagdo e melhoria
da acuracia na selecao (Laird e Ware, 1982).

Os modelos de regressdo aleatoria foram utilizados para estimar
parametros genéticos das curvas de producao de leite (JAMROZIK et al., 1997;
JAMROZIK e SCHAEFFER, 1997; DRUET et al, 2003; EL FARO e
ALBUQUERQUE, 2003; BREDA et al., 2006, JAMROZIK et al., 2007; MUIR et
al., 2007; TOGASHI et al., 2008; EL FARO et al., 2008; BIGNARDI et al., 2009;
BIGNARDI et al., 2012). Sarmento et al. (2006) e L6ébo et al. (2009) utilizaram
0s MRA para estimar parametros genéticos em ovinos e Huisman et al. (2002)
estimaram parametros genéticos em suinos por meio dos MRA. Estudos em
bovinos de corte realizados por Albuquerque e Meyer (2001), Santoro et al.
(2005), e Boligon et al. (2009, 2010, 2011) aplicaram MRA. Alguns autores
(ANANG et al., 2002; SZWACZKOWSKI et al.,, 2006; WOLC e
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SZWACZKOWSKI, 2009; WOLC et al, 2011; VENTURINI et al.,, 2012)
utilizaram estes modelos na avaliagdo genética da curva de producdo de ovos
de poedeiras.

Os MRA tém como principal vantagem o melhor ajuste dos dados
longitudinais. Para tal, os dados sao ajustados por meio de polinGmios
ordinarios ou funcdes lineares que modelam a trajetéria para a média
populacional (regressdo fixa) e para cada animal (regressao aleatoria),
expressas como desvios de uma curva média da populacdo (SCHAEFFER,
1996). Em ovinos, os MRA podem utilizar registros de desempenho corporal e
resisténcia a verminose para avaliar geneticamente o seu crescimento e
resisténcia a verminoses e estimar os parametros genéticos. Por meio dos
MRA é possivel utilizar diferentes funcdes para descrever a variacdo do
crescimento e resisténcia a verminose.

A funcdo de covariancia dos modelos de regressao aleatéria € descrita
como varias fungdes continuas entre medidas tomadas em diferentes idades
(Van der Werf e Schaeffer, 1997). Meyer e Hill (1997) e Meyer (1998)
demonstraram que o0s coeficientes das fungcbes de covariancia podem ser
estimados por meio dos dados, utilizando-se a reparametrizacdo dos
algoritmos do método da maxima verossimilhanca restrita (REML) em modelos
multivariados de dimensao finita. A forma mais utilizada para fazer o ajuste das
funcbes de covariancia, reparametrizacdo do algoritimo, é por meio dos
polinbmios ortogonais de Legendre (KIRKPATRICK et al., 1994). Portanto, o
ajuste de modelos de funcdes de covariancia em modelos de regresséo
aleatéria depende de estimativas de coeficientes dos polinbmios e o niumero de

coeficientes é determinado pela ordem dos polinbmios.

6. Analises Multivariadas

As analises multivariadas séao utilizadas com a finalidade de explorar e
entender as informag¢des contidas em um conjunto de dados. As analises
multivariadas podem ser utilizadas em programas de melhoramento genético
de ovinos a fim de encontrar animais que contribuam geneticamente para a
melhoria do desempenho das caracteristicas de importancia econdmica. Os

meétodos multivariados também permitem conhecer melhor a estrutura genética
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da populacdo explorando os valores genéticos dos animais. A andlise de
componentes principais, uma das técnicas multivariadas mais utilizadas, tem
como um de seus principais objetivos descrever um conjunto de variaveis
originais por meio da criagdo de um numero menor de dimensdes de
variabilidade comum, existente em um conjunto de dados. Para isso,
pressupde-se que as varidveis tenham alta correlagdo para agrupa-las em
componentes principais. A existéncia de cada componente principal explica a
correlagcdo em determinado grupo de variaveis (HAIR et al., 2009).

A analise de agrupamento busca agrupar individuos com base em um
conjunto de variaveis, maximizando a homogeneidade dentro dos grupos e a
heterogeneidade entre grupos (HAIR et al., 2009). A maioria dos métodos de
agrupamento utilizam medidas de semelhanca entre as caracteristicas dos
individuos a serem agrupados e normalmente sdo expressas como uma
medida de distancia, sendo a medida Euclidiana a medida de semelhanga mais
utilizada.

Existem basicamente duas andlises de agrupamento: a hierarquica e a
nao-hierarquica. A andalise de agrupamento hierarquica agrupa as linhas de um
banco de dados com base em caracteristicas de agrupamento. O resultado
desta analise é demonstrado por um grafico denominado dendrograma, no qual
os individuos sédo ordenados por proximidade e agrupados segundo as
variaveis escolhidas. O método mais utilizado para a analise de agrupamento
hierarquico é o de Ward (1963). Segundo Hair et al. (2009), a utilizacdo do
método de Ward resulta em agrupamentos de tamanhos aproximadamente
iguais devido a minimizacao de variacao interna.

A analise de agrupamento ndo hierarquico utiliza o método k-means e
tem o objetivo de buscar a melhor solucdo na formacao de grupos. Fornece
uma classificacdo prévia dos grupos e minimiza a diferenca dentro de grupos,
maximizando as diferencas entre os grupos (HAIR et al., 2009). Ainda segundo
0sS autores, o numero de agrupamentos normalmente € pré-estabelecido na
analise de agrupamento hierarquica quando nao se tem critério definido para a

definicdo dos grupos.
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CAPITULO 2. ANALISE DE PEDIGREE E DEPRESSAO ENDOGAMICA
PARA CARACTERISTICAS DE CRESCIMENTO E RESISTENCIA A
VERMINOSE EM OVINOS DA RACA SANTA INES

RESUMO: Importantes informacdes a respeito da historia e estrutura genética
da populacdo sdo fornecidas pela analise de genealogia. O objetivo deste
trabalho foi analisar a estrutura populacional e verificar o efeito da endogamia
sobre caracteristicas fenotipicas de crescimento e resisténcia a verminose em
ovinos da ragca Santa Inés. Os parametros populacionais estimados foram o
coeficiente médio de endogamia (F), a porcentagem de animais endogamicos,
o coeficiente de endogamia médio para os animais endogamicos, o parentesco
médio (AR) e tamanho efetivo da populacédo (Ne) e o tamanho efetivo relativo
por geracdo maxima. A estrutura do pedigree foi analisada utilizando o
programa Endog 4.8. O coeficiente de endogamia médio calculado para a
populacao foi igual a 0,0091. O aumento na taxa de endogamia dos animais
estudados, nascidos entre os anos de 2002 a 2013, para geracdo maxima (8
geracdes), geracdo completa (5 geracdes) e geracdo equivalente (5 geracdes)
foi igual a 0,62%, 1,62% e 1,18%, respectivamente. Foi observado aumento no
coeficiente de endogamia até a 62 geracdo maxima e também aumento do
parentesco médio e da porcentagem de animais endogamicos até a 72 geracao
maxima. O tamanho efetivo relativo apresentou aumento de 60% da 32 para a
42 geracdo maxima enquanto que da 5% para a 62 geracdo maxima houve
queda de 74 % no tamanho efetivo relativo. Foi possivel observar efeito linear
entre o coeficiente de endogamia e os valores fenotipicos para peso corporal e
contagem de ovo por grama de fezes. Mesmo com o0 aumento da endogamia a
superioridade dos efeitos da selecdo sobre os possiveis efeitos prejudiciais da
endogamia estad prevalecendo para peso corporal e contagem de ovos por
grama de fezes.

Palavras-chave: estrutura populacional, ovinos de corte, regressao linear.
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INTRODUCAO

Informacdes importantes a respeito da historia e estrutura genética da
populacdo, bem como da evolucdo da variabilidade genética podem ser
fornecidas pela anélise da genealogia de uma raca (GOYACHE et al., 2010),
principalmente, no que se diz respeito ao uso intensivo de um pequeno namero
de individuos superiores (SANTANA JUNIOR et al., 2012).

Mesmo com o crescimento da utilizacdo de técnicas de genética
molecular para o estudo de popula¢@es de animais domésticos, 0s registros de
pedigree continuam sendo importantes para obter os parametros populacionais
devido ao seu baixo custo e simplicidade de obtencdo em comparacdo ao uso
de marcadores moleculares (CARNEIRO et al., 2009). Avaliacdes genéticas de
reprodutores sdo possiveis por meio da utilizacdo de registros de pedigrees,
aliadas as informac@es fenotipicas, sendo uma etapa importante na elaboracéo
de programas de melhoramento genético (VERCESI FILHO et al., 2002).

O efeito deletério da endogamia sobre as caracteristicas
economicamente importantes € denominado depressdo endogamica. Seu
efeito é avaliado por meio da propor¢cdo em que o desempenho de uma
caracteristica declina de acordo com o aumento do coeficiente de endogamia
(CHARLESWORTH; WILLIS, 2009). Portanto, a endogamia deve ser
controlada em programas de melhoramento genético, uma vez que pode
causar perdas na produtividade e, consequentemente, levar a elevadas perdas
econbmicas. Assim, este trabalho teve como objetivo analisar a estrutura
populacional e verificar o efeito da endogamia sobre caracteristicas de

crescimento e de resisténcia a verminose em ovinos da raga Santa Inés.
MATERIAL E METODOS
1. Descricéo dos dados

Os dados utilizados foram provenientes de registros de pedigree de
2.410 animais da raca Santa Inés, sendo 1703 fémeas e 707 machos, nascidos

entre os anos de 2002 a 2013. As caracteristicas fenotipicas estudadas foram:

peso corporal (PC), volume globular (VG) e contagem de ovos por grama de
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fezes (OPG). Os dados pertencem a cinco fazendas da regido Sudeste do
Brasil, com localizagdes nos municipios de Cravinhos (21°20°25”), Jardinépolis
(21° 01’ 04”), Nova Odessa (22°46'39”), Pontal (21°01°21”) e Serrana
(21°12’41”). Estes municipios se caracterizam por apresentar clima tropical,
com duas estacdes bem definidas. Os animais destas cinco fazendas foram
selecionados para peso corporal. A colheita dos dados foi realizada
mensalmente no periodo de julho de 2013 a outubro de 2014.

As descricdes do arquivo de pedigree e as estatisticas descritivas do
arquivo de dados estdo nas Tabelas 1 e 2, respectivamente. A edicdo do
arquivo de dados e as estatisticas descritivas foram realizadas no software R
(Development Core Team, 2010) e a analise do pedigree foi realizada a partir
do software Endog 4.8 (GUTIERREZ; GOYACHE, 2005).

Tabela 1. Descrigao da estrutura do arquivo de pedigree.

Arquivo de pedigree N
Animais com registros 753
Animais sem registros 1.657
Numero de reprodutores 131
Numero de Matrizes 276

Tabela 2. Numero de observacbes (N), Médias (X), desvios-padrao (S),
Minimo (Min) e Maximo (Max) para peso corporal (PC), volume globular (VG) e

contagem de ovos por grama de fezes (OPG) para ovinos da raca Santa Inés.

Caracteristicas N X S Min Max
PC (kg) 2.159 45,46 18,68 10,00 134,50
VG (%) 1.468 29,30 4,31 15,00 36,00
OPG (ovos/ 981 1.264,40 41,20 640,00 2.150,00

grama de fezes)

2. Integridade do pedigree

O algoritmo utilizado pelo programa Endog 4.8 possibilitou o calculo da
contribuicdo de informacgéao obtida por geracao. Além disso, foram calculados o
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namero de geracdes das seguintes maneiras: numero de geragdes completas,
no qual ambos os pais dos animais sdo conhecidos, niumero de geracdes
maximas, que € obtido pelo nimero total de geracdes possiveis, com 0s pais
conhecidos ou nédo, e numero de geracdes equivalentes obtido pelo somatorio
de (1/2)", em que n é o numero de geracdes que separa o individuo do

ancestral do qual se tem registro conhecido (MAIGNEL et al., 1996).
3. Coeficiente de endogamia

O coeficiente de endogamia, definido pela probabilidade de um individuo
possuir dois alelos idénticos por descendéncia (WRIGHT, 1922), foi calculado
por meio do algoritmo desenvolvido por Meuwissen e Luo (1992). A mudanca

da endogamia por geracdes (AF) foi calculada a partir da equacao:

AF = Ft - F(t—l)
1-Fyy

sendo que Ft e Fi; sdo a endogamia média na t-ésima e t-ésima-1 geragao
(WRIGHT, 1922).

4. Coeficiente de parentesco médio (AR)

Este pardmetro pode ser calculado como a média dos coeficientes da
linha correspondente ao individuo no numerador da matriz de parentesco A,
utilizando o método modificado demonstrado por Gutiérrez et al., (1990). No

presente trabalho, a matriz de parentesco incluiu 2.410 animais.
5. Tamanho efetivo da populacéo (Ne)

O tamanho efetivo da populacéo foi calculado a partir da equacéo:

NezlAF
2

Em que AF é a variacao do coeficiente de endogamia por geracéao.
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6. Tamanho efetivo relativo da populagéo (Ne/N)

O tamanho efetivo relativo da populacdo foi calculado a partir da
equacao:
LaF
Ne=2
N

Em que N € o numero de observacgdes do pedigree em cada geracao.

7. Depressédo endogamica

Para o célculo da depressdo endogamica foi realizada regressao linear
das caracteristicas peso corporal (PC) e volume globular (VG) e regressédo de
Poisson para a caracteristica contagem de ovos por grama de fezes (OPG),
ambas em funcao do coeficiente de endogamia (F) e em funcao de classes de
coeficiente de endogamia (Classe 1. F= 0; Classe 2: 0 < F < 0,05; Classe 3:
0,05 < F < 0,05; Classe 4: 0,10 < F < 0,15 e Classe 5: 0,15 < F < 0,20). As
analises e graficos foram obtidos utilizando o software R (Development Core
Team, 2010). A hipotese de que o coeficiente de regresséo fosse igual a zero

foi testada utilizando a estatistica t.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Dos 2.410 animais estudados, 65,12%, 27,28% e 21,52%, possuiram
pedigree na primeira, segunda e terceira ascendéncia, respectivamente. As
informacdes de pedigree foram diferentes para as linhas paternas e maternas
(Figura 1). Da primeira para a segunda geragao ocorreu perda de informacao,
uma vez que 34,88% dos animais ndo possuiam informacdes de pai e mae no
pedigree. A perda de informacdes ocorrida neste estudo para a raca Santa Inés
ocorreu devido ao inicio de colheita do pedigree nas fazendas e foi menor do
que as encontradas por Goyache et al. (2010), em racas espanholas
Mallorquina em que 65,70% e 49,50% dos animais ndo possuiam registro de
pais. Teixeira Neto et al. (2013), trabalhando com ovinos da ra¢ca Santa Inés,

encontraram que dentre os 13.216 animais estudados 80,86% apresentaram
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pedigree na primeira ascendéncia, 73,78% na segunda e 67,75% na terceira,
valores superiores aos encontrados neste trabalho, provavelmente, devido ao

maior controle dos animais que compuseram o pedigree da amostra estudada.

|
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Figura 1 - Estrutura do pedigree da raca Santa Inés com percentual de pais,

avos e bisavos conhecidos.

O coeficiente de endogamia médio calculado para a populagédo foi igual
a 0,0091 e sua variagcdo ao longo das gera¢fes maximas esta representada na
Figura 2. O animal que apresentou maior coeficiente de endogamia foi uma
fémea, com 0,3125. A taxa de endogamia, para geracdo maxima, geracao
completa e geracdo equivalente foi igual a 0,62%, 1,62% e 1,18%,
respectivamente. O valor apresentado no aumento da taxa de endogamia para
geracdo maxima foi menor se comparada com a geracdo completa e
equivalente, pois ha falta de informacao no pedigree dos animais nas primeiras
geracdes, portanto esta estimativa pode estar subestimada. A auséncia de
endogamia verificada nas primeiras geracdes pode ser devido ao numero
reduzido de ancestrais conhecidos, e ndo somente pela auséncia de animais

endogamicos na populacédo, o que afetou a estimativa desse parametro.
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Figure 2. Coeficiente de endogamia médio (F) por geracbes maximas.

Foram observados aumento no coeficiente de endogamia até a 62
geracdo maxima e também aumento do parentesco médio e da porcentagem
de animais endogamicos até a 72 geracdo maxima (Tabela 3). O aumento do
coeficiente de endogamia com o parentesco médio era esperado, porque o
parentesco médio € definido pela probabilidade de que um alelo escolhido
aleatoriamente em uma populacdo pertenca a determinado animal. Assim,
guanto maior a taxa de endogamia, ou seja, quanto maior a probabilidade de
dois alelos do mesmo locus serem idénticos por descendéncia, maior sera seu
parentesco médio. As baixa estimativas encontradas (0,0000 a 0,0100) para o
coeficiente de endogamia e de parentesco, para a maioria dos animais, foram
atribuidos a compra de reprodutores em trés fazendas, reduzindo, portanto o
acasalamento entre animais aparentados.

O decréscimo observado no F médio dos animais endogamicos entre a
62 e 72 geracdo se deve, provavelmente, a introducdo de animais de origem
genética diferente na populacdo (Figura 2). Se admitirmos que o valor de F
superior a 10% representa risco elevado para ocorréncia de depressao por
endogamia (Paiva et al., 2011), estas populacdes apresentaram médias dentro
de limites satisfatorios. O tamanho efetivo relativo apresentou aumento de 60%
da 3?2 para a 42 geragdo maxima enquanto que da 52 para a 62 geracdo maxima
houve queda de 74% no tamanho efetivo relativo. Podemos observar que na

geragdo maxima um (Tabela 3) o N é igual a 923, o coeficiente médio de
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endogamia (F) € igual a zero e 0 Ne é igual ao N (923). No entanto, na geracéo
maxima sete temos que o N € igual a 84, o F é diferente de zero (0,04) e 0 Ne
também é igual ao N (84), e 0 mesmo podemos observar para a geracao oito.
Esta variacdo no F ndo modificou o tamanho efetivo populacional, pois o
tamanho efetivo populacional leva em conta a variagdo do coeficiente médio de
endogamia (AF) e ndo do coeficiente médio de endogamia (F) em si, ou seja,

AF foi pequeno.

Tabela 3. Numero de animais por geracdo (N), coeficiente médio de
endogamia (F), porcentagem de animais endogamicos (Endog %), coeficiente
de endogamia médio para os animais endogamicos (AE), parentesco médio
(AR), tamanho efetivo da populacdo (Ne) e tamanho efetivo relativo por

geracdo maxima (Ne/N).

Geragao N F Endog AE AR Ne Ne/N

Maxima (%)
1 923 0,00 0,00 0,00 0,01 923 1,00
2 90 0,01 5,56 0,15 0,01 60 0,66
3 96 0,02 12,50 0,13 0,01 59 0,61
4 118 0,02 19,49 0,10 0,02 116 0,98
5 235 0,02 29,36 0,08 0,02 109 0,46
6 163 0,05 55,83 0,09 0,02 20 0,12
7 84 0,04 64,29 0,07 0,02 84 1,00
8 33 0,02 18,18 0,11 0,02 33 1,00

A quantidade de reprodutores utilizados variou durante as geracgoes,
oscilando a intensidade de selecé&o utilizada ao longo dos anos e a proporcao
de machos e fémeas na estrutura de manejo reprodutivo, o que pode explicar a
grande variacdo no Ne durante as geragcOes (Tabela 3). O coeficiente de
endogamia para 0s animais que apresentaram valores fenotipicos para as
caracteristicas de PC, VG e OPG variaram de 0,00 a 0,20 (Figuras 3, 4, e 5). E
possivel verificar alta dispersao das observacdes, porém a analise estatistica t
mostrou-se significativa para o coeficiente de regressao para PC (P =2,2 x 10

%) e OPG (P =0,016), indicando que ha relacdo entre a endogamia e estas
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caracteristicas e nao significativa para VG (P =0,26). Os registros aumentaram
para PC e reduziram para OPG de maneira linear com o aumento do
coeficiente de endogamia e das classes de coeficiente de endogamia (Figura 3
e 5).
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Figura 3. Variacdo dos valores fenotipicos de peso corporal (PC) em relacdo ao
coeficiente de endogamia (a) e as classes de coeficiente de endogamia (b) em uma

populacao de ovinos da raca Santa Inés.
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Figura 4. Variacdo dos valores fenotipicos de volume globular (VG) em relacdo ao
coeficiente de endogamia (a) e as classes de coeficiente de endogamia (b) em uma

populacdo de ovinos da raga Santa Inés.
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Figura 5. Variacdo dos valores fenotipicos de contagem de ovos por grama de fezes
(OPG) em relacdo ao coeficiente de endogamia (a) e as classes de coeficiente de

endogamia (b) em uma populacao de ovinos da raca Santa Inés.

CONCLUSAO

Os baixos coeficientes de endogamia na populacdo ndo afetaram o
desempenho dos animais quanto ao peso corporal e a contagem de ovos por
grama de fezes, evidenciando auséncia de depressdo endogamica. Porém,
recomenda-se manter o controle dos acasalamentos de animais aparentados, a

fim de evitar aumento da endogamia na populacéo estudada.
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CAPITULO 3 - ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS E
AMBIENTAIS PARA PESO CORPORAL E CARACTERISTICAS DE
RESISTENCIA A VERMINOSE EM OVINOS DA RACA SANTA INES
UTILIZANDO MODELOS DE REGRESSAO ALEATORIA

RESUMO: As medidas repetidas de peso corporal ao longo da vida do animal
sao utilizadas para descrever o crescimento dos animais sendo denominadas
de medidas longitudinais. Além de caracteristicas relacionadas a producao, a
selecdo também deve incluir caracteristicas de resisténcia aos endoparasitas,
pois 0s ovinos possuem grande susceptibilidade a infecgbes causadas por
endoparasitas, o que limita consideravelmente o desempenho e rendimento
econdmico destes animais. Objetivou-se com este trabalho comparar estruturas
(homogeneidade e heterogeneidade de variancias) para modelar a variancia
residual em modelos de regressdo aleatdria e avaliar a influéncia desta
modelagem na estimacdo de parametros genéticos a fim de determinar o
modelo mais apropriado para estudar o crescimento e resisténcia a verminose
em ovinos da raga Santa Inés. Foi utilizado um conjunto de dados com 2.159
registros de peso corporal oriundos de 753 animais, 1.468 registros de volume
globular oriundos de 476 animais e 981 registros de contagem de ovos nas
fezes oriundos de 375 ovinos da raca Santa Inés entre 30 a 900 dias de idade
medidos mensalmente. As estimativas dos componentes de variancia foram
obtidas por meio de modelo unicaracteristica de regressdo aleatéria pelo
método de maxima verossimilhanca restrita utilizando polinbmios de Legendre.
O polinbmio de Legendre de ordem 3 (intercepto, linear e quadratico)
proporcionou o melhor ajuste dos dados para as caracteristicas estudadas. A
selecdo dos animais poderia ser feita com base no peso corporal a partir de
271 dias de idade, pois a estimativa de herdabilidade foi moderada, 0,23 (0,03),
e foram altas as correlagdes genéticas com a maioria dos pesos corporais nas
demais idades. A selecdo destes animais para resisténcia a verminose se
realizada podera resultar em baixa eficiéncia devido as baixas estimativas de
herdabilidade para o volume globular (0,09+0,01 a 0,18+0,02) e contagem de
ovos por grama de fezes (0,01+0,02 a 0,17+0,03), portanto, o ganho genético
sera a longo prazo.

Palavras-chave: AIREML, BIC, polinbmios de Legendre.
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INTRODUCAO

O peso corporal em ovinos € uma das caracteristicas mais importantes
para a producdo de carne e deve ser levado em conta na avaliacdo genética
dos animais. Sabe-se que quando o peso corporal é medido em varias idades
do mesmo animal essas medidas s&o dependentes, pois 0 peso em
determinada idade esta associado geneticamente com o0 peso corporal em
outras idades (anteriores e posteriores). Assim, a avaliacdo genética desta
caracteristica e outras, medidas ao longo do tempo, pode ser feita por meio de
modelos de regressao aleatoria (MRA) (KIRKPATRICK et al., 1994). Sabendo
gue as medidas sado correlacionadas, é de interesse para um programa de
melhoramento genético o conhecimento das correlacdes genéticas entre as
medidas de pesos corporais, uma vez que a selecdo para uma delas podera
promover mudancas nas demais (SARMENTO et al., 2006).

Caracteristicas relacionadas a resisténcia a endoparasitas
gastrointestinais também devem ser consideradas em programas de
melhoramento genético de ovinos. Em um rebanho, a propor¢cdo de animais
resistentes, resilientes e susceptiveis varia em funcédo da raca e da idade dos
animais. A raca tem grande influéncia nestas propor¢cées como demonstrado
por Amarante (2004), dado que a raca Santa Inés mostrou-se mais resistente a
infeccdo por endoparasitas, quando comparada a raca Suffolk.

A utilizacdo em grande escala de anti-helminticos tem aumentado os
casos de resisténcia dos endoparasitas aos diferentes principios ativos e
gerado uma demanda por alternativas de controle ndo-quimico, como a
selecdo de animais que sao geneticamente resistentes aos endoparasitas.
Para a quantificacdo da carga parasitaria em pequenos ruminantes, 0s
marcadores fenotipicos podem ser: (a) parasitolégico: por meio da contagem
de ovos por grama de fezes (OPG) (THOMAZ-SOCCOL et al.,, 2004), (b)
hematolégico: por meio do numero de eosinofilos circulantes no sangue (EOSI)
(MENDES et al., 2000; BALIC et al., 2006) e do volume globular (VG) (BULL et
al., 2003; TAYLOR et al., 2010).

A selecdo de animais menos susceptiveis aos endoparasitas € de
grande importancia para que possamos formar um rebanho de animais que

possua tolerancia (resisténcia) a esses endoparasitas. No caso da resisténcia,
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a resposta imunoldgica limita o estabelecimento do parasito. No caso da
resiliéncia, os animais sédo capazes de conviver com 0s parasitas com reducao
minima de produtividade (ALBERS et al., 1987).

Objetivou-se com este trabalho comparar estruturas (homogeneidade e
heterogeneidade de variancias) para modelar a variancia residual em modelos
de regresséo aleatoria e determinar o modelo mais apropriado para estudar

crescimento e resisténcia a verminose em ovinos da raca Santa Inés.

MATERIAL E METODOS

1. Caracterizacao dos dados e das caracteristicas

Foram utilizadas medidas de peso corporal (PC), volume globular (VG) e
contagem de ovos por grama de fezes (OPG) de animais da raca Santa Inés. O
banco de dados continha 2.159 registros de peso corporal oriundos de 753
animais, 1.468 registros de volume globular oriundos de 476 animais e 981
registros de contagem de ovos por grama de fezes oriundos de 375 ovinos da
raga Santa Inés entre 30 a 900 dias de idade medidos mensalmente. O arquivo
genealdgico foi composto por 2.410 animais. Os dados pertencem a cinco
fazendas da regido Sudeste do Brasil, com localizagcbes nos municipios de
Cravinhos (21°20°25”), Jardinopolis (21° 01’ 04”), Nova Odessa (22°46’39”),
Pontal (21°01°21”) e Serrana (21°12’41”). Estes municipios se caracterizam por
apresentar clima tropical, com duas estacfes bem definidas. A colheita dos
dados foi realizada mensalmente no periodo de julho de 2013 a outubro de
2014.

Os animais foram pesados em balanca eletronica. As fezes foram
colhidas diretamente da ampola retal e submetidas, individualmente, a
contagem de ovos por grama de fezes (OPG) e o numero de ovos encontrado
nas duas areas da camara de McMaster foi multiplicado por 50.

Amostras de sangue foram colhidas por meio da puncdo da veia jugular
em tubos de vacutainer de 5 mL contendo solucdo de acido
etilenodiaminotetracético potassio (EDTA) a 1%. A determinacdo do volume
globular (VG) foi realizada pela técnica de centrifugacéo por micro hematocrito
(SCHALM et al., 1975).
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2. Anélises estatisticas

A partir do método dos quadrados minimos foram definidos grupos de

contemporaneos (GC) para as caracteristicas estudadas (PC, VG e OPG):

Peso corporal: fazenda (cinco propriedades), sexo, ano de nascimento e
més de nascimento.

Volume Globular: fazenda (cinco propriedades) e ano de colheita de
dados.

Contagem de ovos por grama de fezes: estacdo de pesagem (chuva =
outubro a marco, seca = abrii a setembro) e fazenda (cinco

propriedades).

Para melhorar a qualidade do arquivo de dados foram estabelecidas

algumas restricdes. Os registros sem a data de nascimento ou aqueles que néo

possuiam dados fenotipicos para as caracteristicas estudadas, além das

observacdes de animais que ndo possuiam, pelo menos, dois registros para

cada caracteristica ao longo de sua vida foram excluidos do banco de dados.

Foram mantidos os grupos de contemporaneos que apresentaram pelo menos

trés registros. As descricdbes do arquivo de pedigree e as estatisticas

descritivas (Apéndicel e 4) do arquivo de dados, apds a edi¢do, estdo nas

Tabelas 1 e 2, respectivamente. A edi¢do do arquivo de dados e as estatisticas

descritivas foram realizadas no software R (Development Core Team, 2010).
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Tabela 1. Descricéo da estrutura do arquivo de dados e do pedigree.

N
Conjunto de dados PC VG OPG
Numero de animais com registros 753 476 375
NUmero de grupos de contemporaneos 181 90 42
Arquivo de pedigree N
Animais com registros 753
Animais sem registros 1.657
Numero de reprodutores 131
Numero de Matrizes 276

*PC: Peso Corporal; VG: Volume Globular e OPG: Contagem de ovos por

grama de fezes.

Tabela 2. Numero de observacdes (N), Médias (X ), desvios-padrdo (S) de

peso corporal (PC), volume globular (VG) e contagem de ovos por grama de

fezes (OPG) por classe de idade (Cl) para ovinos da ra¢ca Santa Inés.

Cl

PC

VG

OPG

N

X

S

N

X

S N X

S

CI90
Cl1180
Cl1270
CI360
Cl450
CI540
Cl1630
CI720
CI810
CI900

110
390
365
282
181
214
182
150
134
151

19,97
28,30
37,53
43,56
53,53
45,83
40,00
47,50
51,56
56,24

13,14
14,56
13,87
13,16
17,81
12,98
16,78
14,76
11,46
14,49

140
130
160
65
100
65
100
325
268
115

30,98
31,14
31,18
30,24
29,89
29,79
29,52
29,12
28,83
29,44

4,43 70 1.623,50
4,15:135 964,00
4,41:122 919,00
3,38:139 1.460,00
3,56:112 1.575,50
4,54:130 1.602,50
3,81 76 1.129,50
4,11: 69 1.153,00
3,80 75 1.348,00
3,04 53 869,00

43,98
31,49
35,70
43,04
92,90
44,44
39,26
42,77
61,05
26,79

CI90 = 30 até 90 dias de idade; CI1180 = 91 até 180 dias de idade; CI270 = 181
até 270 dias de idade; CI360 = 271 até 360 dias de idade; Cl450 = 361 até 450
dias de idade; CI540 = 451 até 540 dias de idade; CI630 = 541 até 630 dias de
idade; CI720 = 631 até 720 dias de idade; CI810 = 721 até 810 dias de idade;
CI900 = 811 até 900 dias de idade.
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3. Selecdo do melhor modelo para estimacdo de parametros genéticos e

ambientais

As andlises foram realizadas utilizando modelo unicaracteristica de
regressdo aleatéria. O modelo incluiu os efeitos fixos de grupo de
contemporaneos (GC) e a covariavel idade do animal, em dias, no dia da
colheita dos dados, para modelar a curva média populacional para as
caracteristicas avaliadas. Os efeitos aleatorios nos modelos foram o efeito
genético-aditivo, de ambiente permanente do animal e o residual. As
pressuposi¢cdes para a andlise de variancia (normalidade dos residuos e
homogeneidade de variancias) foram verificadas e observacdes cujo residuo
padronizado apresentava-se acima ou abaixo de 3,5 desvios-padrdo foram
excluidas das analises.

A caracteristica contagem de ovos por grama de fezes, por ndo apresentar
distribuicdo normal, foi analisada e transformada de quatro formas diferentes
(Apéndice 2):

1) Transformagéo por raiz quadrada.

2) Transformagé&o por raiz cubica.

3) Transformacao por log (OPG+1).

4) Transformacéo por Box Cox.

A transformacédo para a escala logaritmica, utilizando a formula (OPG = log
(OPG +1)) foi a escolhida de forma visual para este trabalho (Apéndice 2d),
pois resultou em melhor aproximacdo da distribuicdo normal dos residuos do
qgue as demais. Antes de realizar as transformac¢des dos dados de OPG houve
uma tentativa de estimar parametros genéticos, mas ndo houve convergéncia
(10°).

Os efeitos genético-aditivo e de ambiente permanente do animal foram
estimados utilizando modelo de regressao aleatoria (MRA) com polinémios de
Legendre para as caracteristicas estudadas. O MRA proposto pode ser
expresso como:

y=Xpg+Za+Wc+¢

em que y é o vetor de n observagdes mensais das variaveis resposta, B8 é 0

vetor de efeitos fixos e covariaveis; a e ¢ sao os vetores dos efeitos genético-
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aditivo e de ambiente permanente do animal dos coeficientes do MRA, e € é 0
vetor de residuos aleatérios; X, Z e W sdo matrizes de incidéncia para os
efeitos fixos, genético-aditivo e de ambiente permanente, respectivamente.

As pressuposicdes do MRA sao:

X
yio|*p KA 0 0
a 0

E[%=] T livlcl=| o Kk.®1, o0
c 0 A

0 0o R
£ 0

Em que: K, e K¢ sdo as matrizes de (co)variancia entre os coeficientes do MRA
para os efeitos genético-aditivo e de ambiente permanente do animal,
respectivamente; A € a matriz de parentesco; | é a matriz de incidéncia; Na é 0
namero de animais com registros; ® € o produto de Kronecker; e R € a matriz
diagonal com as variancias residuais. Neste modelo, assume-se que nao existe
correlacdo entre os coeficientes genético-aditivos e de ambiente permanente
do animal do MRA.

Os componentes de (co)variancia para as caracteristicas foram
estimados pelo método de maxima verossimilhanca restrita, utilizando o
programa computacional WOMBAT (MEYER, 2007), com o algoritmo AIREML
que possibilita o célculo das estimativas dos componentes de variancia
(Apéndice 3), das estimativas de herdabilidade e das proporc¢des da varidncia
fenotipica explicada pelo efeito de ambiente permanente em cada classe de
idade (FISCHER et al., 2004).

Para as analises de regressdo aleatéria foram utilizados polinbmios
ortogonais de Legendre sobre a idade a colheita dos dados, sendo incluida
como efeito fixo no modelo para modelar a curva média da populagéo. Para as
analises dos dois efeitos aleatérios, genético aditivo e de ambiente permanente
do animal, foram utilizadas as ordens 2 (intercepto e linear) e 3 (intercepto,
linear e quadratico) de polinbmios de Legendre para a peso corporal, ordens 2
(intercepto e linear), 3 (intercepto, linear e quadrético) e 4 (intercepto, linear,
quadratico e cubico) de polinbmios de Legendre para volume globular e ordens
2 (intercepto e linear) e 3 (intercepto, linear e quadratico) de polinbmios de
Legendre para contagem de ovos por grama de fezes. O melhor modelo foi
escolhido com base no critério da informagéo bayesiana (BIC).
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Analises de repetibilidade das caracteristicas de resisténcia a verminose
(VG e OPG) foram realizadas com o intuito de comparar os modelos e
encontrar as melhores estimativas de parametros. O modelo de repetibilidade
utilizado foi:

y=Xb+Za+Wc+e

Em que: y € o vetor das variaveis dependentes, b € o vetor de solu¢do dos
efeitos fixos (grupos de animais de mesma geracéo); a efeito genético aditivo
direto, ¢ é o efeito de ambiente permanente do animal e e é o vetor de efeitos
aleatorios residuais. X, Z e W sdo matrizes de incidéncia para os efeitos fixos,
genético-aditivo e de ambiente permanente, respectivamente.

Os calculos dos coeficientes de repetibilidade e herdabilidade para as
caracteristicas de resisténcia a verminose (VG e OPG) foram realizados por
meio do método de maxima verossimilhanca restrita (REML), sob modelo
animal, em analise unicaracteristica, utilizando o programa computacional
WOMBAT (MEYER, 2007). Os valores iniciais requisitados pelo programa
procederam das analises de variancia e da literatura. O critério de
convergéncia das anélises foi estipulado em 10°°.

RESULTADOS E DISCUSSAO

1. Escolha do melhor modelo para estimacdo de parametros genéticos e

ambientais

Os resultados dos testes realizados para avaliar a qualidade de ajuste
dos modelos estudados s&o descritos nas Tabelas 3, 4 e 5.

Nove diferentes MRA foram comparados para a caracteristica peso
corporal, a fim de identificar a melhor ordem dos polindmios de Legendre para
os efeitos aleatdrios genético-aditivo e de ambiente permanente do animal
(Tabela 3). O modelo seis apresentou o menor valor de BIC, com ky e ky = 3
(intercepto, linear e quadratico) e cinco classes de variancia residual. Como
esperado, os modelos considerando homogeneidade de variancias residuais
(modelos 1 e 2) apresentaram o pior ajuste segundo o BIC, indicando que as

variancias residuais foram distintas no decorrer do crescimento dos animais.



44

Dentre os nove modelos testados para volume globular (Tabela 4) e sete
modelos testados para contagem de ovos por grama de fezes o melhor modelo
para ambas as caracteristicas foi o modelo 1 segundo o critério de BIC. O
modelo 1 € o modelo menos parametrizado (14 parametros) e apresenta K, € Kk,
= 3 (intercepto, linear e quadratico) e 2 classes de variancia residual (Tabela 4
e 5). Os modelos considerando homogeneidade de variancias residuais para as
VG e OPG nédo foram apresentados, pois ndo atingiram o critério de
convergéncia (10°®), indicando que o modelo considerando variancias residuais
distintas no decorrer do crescimento dos animais possui melhor ajuste para
estas caracteristicas.

O polinémio de Legendre de ordem 3 (intercepto, linear e quadratico)
proporcionou o melhor ajuste dos dados para as trés caracteristicas estudadas.
Em geral, polinbmios de Legendre cubicos (ALBUQUERQUE; MEYER, 2001),
ou quarticos (SANTORO et al., 2005) tém sido satisfatorios para modelar a

trajetdria de crescimento de zebuinos de 18 a 24 meses de idade.

Tabela 3. Modelos, ordens do polinbmio para efeitos genéticos aditivo direto
(ka), de ambiente permanente do animal (k;), classes de residuo (g), nimero de
parametros (nP) e critério de informacédo de bayesiana (BIC) para os modelos

considerados para peso corporal.

Modelo Ka, Kp, € nP BIC
1 331 13 7.805,34
2 43,1 17 7.827,60
3 3,3,2 14 7.567,14
4 3,33 15 7.563,70
5 3,34 16 7.570,88
6 3,3,5 17 7.559,46
7 4,34 20 7.594,79
8 4,3,5 21 7.579,11
9 4,45 25 7.612,26
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Tabela 4. Modelos, ordens do polinbmio para efeitos genéticos aditivo direto

(ka), de ambiente permanente do animal (kp), classes de residuo (g), nimero de

parametros (nP) e critério de informacédo bayesiana (BIC) para os modelos

considerados para volume globular.

Modelo Ka, Kp, € nP BIC
1 3,3,2 14 4.598,56
2 3,3,3 15 4.611,26
3 33,4 16 4.617,12
4 3,35 17 4.622,49
5 4,3,2 18 4.627,04
6 4,3,3 19 4.634,66
7 4,3,4 20 4.641,06
8 53,2 23 4.660,88
9 53,3 24 4.669,09
10 ReplVG 3 6.463,99

*Modelo Rep1VG= Modelo de repetibilidade.

Tabela 5. Modelos, ordens do polinbmio para efeitos genéticos aditivo direto

(ka), de ambiente permanente do animal (k;), classes de residuo (g), nimero de

parametros (nP) e critério de informacéo de bayesiana (BIC) para contagem de

ovos por grama de fezes.

Modelo Ka, Kp, € nP BIC
1 3,3,2 14 3.152,71
2 3,3,3 15 3.944,25
3 3,34 16 4.219,74
4 3,35 17 3.202,39
5 4,3,2 18 4.357,04
6 4,35 21 4.921,64
7 ReplOPG 3 3.181,69

*Modelo ReplOPG= Modelo de repetibilidade com a transformacao Log

(OPG+1).
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As estimativas de herdabilidade (Figura 1) e respectivos erros-padrao
entre parénteses para PC variaram de 0,01 (0,04) a 0,40 (0,03) e apresentaram
baixa magnitude até os 270 dias de idade e aumento apds essa idade. As
estimativas de herdabilidade mais elevadas, 0,40 (0,03), foram encontradas
nas classes de idade CI540, CI810 e CI900. Lewis e Brotherstone (2002)
estudando cordeiros da raca Suffolk encontraram estimativas de herdabilidade
que variaram de 0,11 a 0,39 para peso corporal. Trabalhando com ovinos da
raca Santa Inés, Sarmento (2003) encontrou que a variacao das estimativas de
herdabilidade foi crescente do nascimento aos 196 dias de idade e as
estimativas variaram de 0,003 a 0,65 para peso corporal, o que também foi
verificado neste trabalho. As estimativas da proporcdo da variancia de
ambiente permanente do animal em relacdo & variancia fenotipica total (c?)
foram de baixa magnitude para PC. Assim, essas estimativas indicaram que
grande parte da variagdo ambiental do peso corporal verificada neste trabalho
€ causada pelos efeitos de ambiente temporario.

A caracteristica VG apresentou estimativas de herdabilidade variando de
0,09 (0,01) a 0,18 (0,03) ao longo do periodo estudado. Observa-se que ao
longo do tempo as magnitudes foram diminuindo, até chegar a 0,09 (0,01) aos
900 dias de idade (Figura 1). Para ¢ houve um pico no inicio da vida do animal
e outro com 900 dias de idade. Entre 270 e 360 dias de idade as estimativas de
c2 foram muito proximos de zero.

Para caracteristica OPG, estimativas de herdabilidade aditiva direta (h?)
foram decrescentes, 0,17 (0,03) para 0,01 (0,02), durante o periodo estudado
(Figura 1). A ¢? variou entre 0,001 (0,00) a 0,13 (0,03) ao longo do intervalo
estudado e foi registrado 0,13 (0,03) na ultima classe de idade.

Neste estudo foi possivel observar que a selecdo de animais para
reduzir infeccbes de endoparasitas seria pouco eficiente devido as baixas
estimativas de herdabilidade para VG e OPG. Vieira et al. (1997), trabalhando
com caprinos Crioulos, encontraram resultados diferentes para resposta a
resisténcia a verminose, pois segundo os autores a resisténcia torna-se maior
conforme o animal adquire mais idade. Segundo Amarante (2004), a habilidade
com gue esses pequenos ruminantes adquirem e também expressam a
imunidade contra o Haemonchus contortus é direcionada para as futuras

geragOes. Vanimisetti et al. (2004) encontraram estimativas de herdabilidade
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para OPG de 0,25, 0,22, 0,20, 0,07 e 0,00, respectivamente, em trés, quatro,

cinco, seis e sete semanas apos um desafio artificial, em pequenos ruminantes

infectados com Haemonchus contortus.
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Figura 1. Estimativas de herdabilidade aditiva direta (h?) e variancia de

ambiente permanente do animal como proporcao da variancia fenotipica total

(c?) para peso corporal (PC), volume globular (VG) e contagem de ovos por

grama de fezes (OPG).

estudadas neste trabalho e com diferentes magnitudes,

Diversos autores encontraram estimativas de h2 para as caracteristicas

incluindo as

magnitudes verificadas neste trabalho. Bishop et al. (2004), estudando a

heranca da resisténcia de infec¢cdes de endoparasitas em cordeiros Texel no
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Reino Unido, encontraram estimativas de herdabilidade para OPG variando de
0,26 a 0,38. Trabalhando com ovinos Sulfdock e Texel, Sayers et al. (2005)
observaram estimativas de herdabilidade de OPG entre 0,14 a 0,44. Prince et
al. (2010) encontraram estimativas de herdabilidade de 0,15 para OPG em
pequenos ruminantes infeccionados com Haemonchus contortus. Assenza et
al. (2014) observaram estimativas de herdabilidade para OPG relacionadas a
resisténcia de pequenos ruminates a infeccdo artificial de Haemonchus
contortus: 0,10 a 0,15 (antes da infec¢ao), 0,21 a 0,38 (durante a a primeira
infeccéo) e 0,48 a 0,55 (durante a segunda infec¢ao).

Gauly e Erhardt (2001), estudando a resisténcia de ovinos da raga Rhon
contra endoparasitas gastrintestinais, verificaram que a estimativa de
herdabilidade de OPG variou entre 0,11 a 0,48, e as estimativas de
herdabilidade para VG oscilaram de 0,19 a 0,26, o que seria suficiente para
realizar selecdo para resisténcia a verminose destes animais. Lobo et al.
(2009), trabalhando com animais da mesma raca deste estudo encontraram
estimativas variaveis para a herdabilidade de OPG em ovinos da raca Santa
Inés: 0,04 a 0,27 em um 1° desafio natural com endoparasitas gastrintestinais e
0,01 a 0,52 em um 2° desafio também natural. Os mesmos autores
encontraram para VG, estimativas de herdabilidade de 0,31 (1° desafio) e 0,12
(2° desafio). Mandonnet et al. (2001) realizaram um estudo sobre a
variabilidade genética da resisténcia ao endoparasitismo de caprinos da raca
Créole durante a desmama, em que as estimativas de herdabilidade para OPG
foram de 0,37 e para VG variaram de 0,10 a 0,33.

Neste trabalho, as estimativas de correlacbes genéticas para peso
corporal variaram de -0,88 (0,01) a 1,00 (0,00) (Tabela 6). Lewis e Brotherstone
(2002) encontraram estimativas de correlacdes genéticas para peso corporal
qgue variaram de 0,39 a 1,00 para cordeiros Sullfock do nascimento até os 150
dias de idade. Fischer et al. (2004) estimaram correlacdes genéticas entre
pesos corporais para cordeiros da raca Poll Dorset que variaram de 0,28 a
0,97.

As altas estimativas de correlacdo genética entre pesos corporais nas
classes de idade adjacentes encontradas neste trabalho indicam que a selecéo
em uma das idades resultaria em ganhos genéticos nas idades subsequentes

(Tabela 6). A selecdo dos animais poderia ser feita com base no peso corporal
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a partir de 271 dias de idade (CI360), pois a estimativa de herdabilidade foi
0,23 (0,03), a partir dessa idade, as estimativas de correlagbes genéticas sao
positivas e de alta magnitude (0,98+0,01 a 1,00+0,00) com a maioria dos pesos
corporais medidas nas demais idades, exceto com a classe de 30 a 90 dias de
idade.

A classe de 30 a 90 dias de idade apresentou estimativas de correlagbes
genéticas negativas com todas as demais classes de idade (Tabela 6).
Acredita-se que estas estimativas tenham apresentado valores negativos
devido a quantidade de dados na primeira classe de idade n&o ter sido
suficiente para que o modelo se ajustasse corretamente, ocasionando
estimativas de correlacGes genéticas negativas que variaram de -0,88 (0,01) a -
0,78 (0,02) e estimativa de herdabilidade baixa de 0,01 (0,04).
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Tabela 6. Estimativas de herdabilidade na diagonal, correlacbes genéticas
acima da diagonal e correlagcbes ambientais abaixo da diagonal para peso

corporal (PC), em ovinos Santa Inés, por classe de idade (ClI).

Cl  CI90 CI180 CI270 CI360 CI450 CI540 CI630 CI720 CI810 CI900
clo0 001 -0,79 -087 -0,88 -0,88 -0,87 -0,86 -0,84 -0,82 -0,78
(0,04) (0,00) (0,01) (0,01) (0,01) (0,01) (0,00) (0,01) (0,04) (0,02)
Cl1s0 -0,88 002 099 099 099 099 099 1,00 1,00 1,00
(0,02) (0,02) (0,07) (0,04) (0,03) (0,03) (0,03) (0,00) (0,00) (0,00)
Ccl270 -0,86 099 0112 1,00 1,00 100 1,00 1,00 1,00 0,99
(0,03) (0,11) (0,05) (0,00) (0,00) (0,00) (0,00) (0,00) (0,00) (0,01)
CI360 -0,85 099 1,00 0,23 1,00 100 1,00 1,00 0,99 0,98
(0,10) (0,10) (0,00) (0,03) (0,00) (0,00) (0,00) (0,00) (0,01) (0,01)
Cl450 -0,85 0,99 1,00 1,00 0,33 100 1,00 1,00 0,99 0,99
(0,12) (0,02) (0,00) (0,00) (0,03) (0,00) (0,00) (0,00) (0,01) (0,02)
Cl540 -0,86 099 1,00 1,00 1,00 040 1,00 1,00 1,00 0,99
(0,04) (0,06) (0,00) (0,00) (0,00) (0,03) (0,00) (0,00) (0,00) (0,01)
Cl630 -0,87 099 1,00 0,99 099 100 036 1,00 1,00 0,99
(0,11) (0,16) (0,00) (0,02) (0,07) (0,00) (0,03) (0,00) (0,00) (0,01)
Cl720 -0,88 099 099 099 099 098 099 0,39 1,00 1,00
(0,12) (0,02) (0,08) (0,07) (0,03) (0,03) (0,16) (0,03) (0,00) (0,00)
Cl810 -0,90 099 099 098 099 098 099 1,00 040 1,00
(0,07) (0,08) (0,04) (0,13) (0,17) (0,05) (0,12) (0,00) (0,03) (0,00)
CI1900 -0,92 0,98 098 098 098 0,98 098 099 099 0,40
(0,03) (0,04) (0,05) (0,15) (0,13) (0,08) (0,10) (0,02) (0,02) (0,03)

CI90 = 30 a 90 dias de idade CI180= 91 a 180 dias de idade, Cl240= 181 a 270
dias de idade, CI360= 271 a 360 dias de idade, CI450= 361 a 450 dias de
idade, CI540= 451 a 540 dias de idade, CI541= 541 a 630 dias de idade,
CI720= 631 a 720 dias de idade, CI810= 721 a 810 dias de idade, CI900= 811

a 900 dias de idade. Erros- padrao das estimativas estdo entre parénteses.

As estimativas de correlacdes genéticas para VG nas diferentes classes
de idades foram todas positivas e variaram de 0,84 (0,28) a 1,00 (0,00) (Tabela
7). Observou-se que quanto mais proxima as classes de idade maior a
estimativa de correlacdo genética e, a medida que o intervalo entre as classes
de idade aumentaram, houve reducdo das estimativas de correlagdes
genéticas. Portanto, a selecdo em uma das idades resultaria em ganhos
genéticos nas idades subsequentes (Tabela 7). No entanto, a sele¢cdo desta
caracteristica, para estes animais, se torna dificil devido a baixa estimativa de
herdabilidade (0,09+0,02 a 0,18+0,01) em todas as classes de idade.
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Tabela 7. Estimativas de herdabilidade na diagonal, correlacbes genéticas
acima da diagonal e correlagcdes ambientais abaixo da diagonal para volume

globular (VG), em ovinos Santa Inés, por classe de idade (ClI).

Cl  CI90 CI180 CI270 CI360 CI450 CI540 CI630 CI720 CI810 CI900
Cl90 0,15 1,00 0,99 0,98 096 094 092 090 087 084
(0,05) (0,00) (0,01) (0,03) (0,06) (0,08) (0,11) (0,15) (0,21) (0,28)
clis0 0,99 0,17 1,00 0,99 098 097 095 093 091 0,88
(0,07) (0,04) (0,00) (0,01) (0,02) (0,03) (0,06) (0,08) (0,12) (0,16)
Cl270 0,99 099 0118 1,00 0,99 098 097 095 093 0091
(0,08) (0.06) (0,03) (0,00) (0,01) (0,02) (0,03) (0,05) (0,07) (0,10)
CI360 0,82 084 088 0,18 1,00 099 098 097 0,96 0,94
(0,09) (0,07) (0,05) (0,02) (0.00) (0,01) (0,01) (0,02) (0,03) (0,05)
Cl450 0,94 092 089 055 0,16 100 099 098 0,97 0,96
(0,07) (0,08) (0,04) (0,03) (0,01) (0,00) (0,01) (0,01) (0,02) (0,03)
Cl540 0,99 098 096 071 098 014 100 0,99 0,98 0,97
(0,19) (0,06) (0,04) (0,06) (0,07) (0,01) (0,00) (0,01) (0,02) (0,02)
Cl630 0,99 099 098 0,75 0,97 099 013 1,00 0,99 0,98
(0,12) (0,08) (0,04) (0,08) (0,06) (0,05) (0,01) (0,00) (0,01) (0,02)
Cl720 0,99 099 098 0,78 0,96 099 099 0,12 1,00 0,99
(0,05) (0,04) (0,13) (0,07) (0,04) (0,03) (0,07) (0,01) (0,00) (0,01)
Cl810 0,99 099 098 0,78 095 099 098 099 0,10 1,00
(0,08) (0,07) (0,11) (0,80) (0,06) (0,07) (0,06) (0,06) (0,01) (0,00
CI1900 0,99 0,99 099 080 094 0,99 099 099 099 0,09
(0,08) (0,09) (0,13) (0,07) (0,04) (0,08) (0,07) (0,07) (0,04) (0,01)

CI90 = 30 a 90 dias de idade CI180= 91 a 180 dias de idade, Cl240= 181 a 270
dias de idade, CI360= 271 a 360 dias de idade, CI450= 361 a 450 dias de
idade, CI540= 451 a 540 dias de idade, CI541= 541 a 630 dias de idade,
CI720= 631 a 720 dias de idade, CI810= 721 a 810 dias de idade, CI900= 811

a 900 dias de idade. Erros-padrao das estimativas estdo entre parénteses.

Assenza et al. (2014) encontraram para VG em diferentes idades
estimativas de correlacdo genéticas iguais a -0,21 durante a primeira infestacéo
artificial de Haemonchus contortus em pequenos ruminantes, mas durante a
segunda infestacdo a estimativa de correlacdo foi de -0,41.

O coeficiente de repetibilidade do VG foi de 0,29 (Tabela 8). O
coeficiente de repetibilidade de uma caracteristica pode ser definido como a
correlacdo entre as medidas consecutivas em um mesmo individuo (Falconer,
1989). Quanto maior a repetibilidade de uma caracteristica, maior a confianca
em tomar s6 um registro dessa caracteristica. A estimativa do coeficiente de

repetibilidade do volume globular apresentou baixa magnitude para esta



52

caracteristica no intervalo de tempo estudado. Quirino et al. (2011)
encontraram coeficiente de repetibilidade de 0,88 para VG em ovinos da raca

Santa Inés.

Tabela 8. Estimativas dos componentes de variancia, coeficientes de
herdabilidade e repetibilidade para volume globular (VG) com seus respectivos

erros-padréo, analisados como medidas repetidas do animal.

Modelo 0% O°pe o’ o’ c2 h? t

ReplvG 5,12+0,07 0,061+0,08 17,77+0,07 12,64+,07 0,00+0,00 0,29+0,10 0,29

o°, variancia aditiva direta; 6%y variancia do ambiente permanente do animal
02p variancia fenotipica; o’ variancia residual; c® proporcdo da variancia
fenotipica devido ao efeito de ambiente permanente do animal; h? coeficiente
de herdabilidade; t coeficiente de repetibilidade.

As estimativas de correlacdes genéticas para OPG foram todas positivas
e variaram de 0,98 (0,09) a 1,00 (0,00) (Tabela 9), tendo maiores magnitudes
do que as encontradas para VG. Mesmo a menor correlacdo encontrada neste
trabalho foi de alta magnitude, 0,98 (0,09). Portanto, a selecdo em uma das
idades também resultaria em ganhos genéticos nas idades subsequentes. No
entanto, a baixa estimativa de herdabilidade (0,01+0,02 a 0,17+0,03) faz com
que a selecdo para esta caracteristica, assim como para VG, seja pouco
eficiente.

Pollott et al. (2004) encontraram estimativa de correlacdo genética de -
0,63 para OPG em diferentes idades. Assenza et al. (2014) encontraram
estimativas de correlacbes genéticas para OPG, em diferentes idades, iguais a
zero durante a primeira infec¢do artificial de Haemonchus contortus em
pequenos ruminantes, mas durante a segunda infestacdo a estimativa foi de -
0,48. Estudando a resisténcia a endoparasitas gastrointestinais de bovinos da
raca Nelore, Passafaro et al. (2014) encontraram estimativas de correlacbes
genéticas de baixa magnitude (0,10; 0,13 e 0,27) para a caracteristica OPG em

diferentes idades.
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Tabela 9. Estimativas de herdabilidade na diagonal, correlacbes genéticas
acima da diagonal e correlagdes ambientais abaixo da diagonal para contagem
de ovos por grama de fezes (OPG), em ovinos Santa Inés, por classe de idade
(C.

Cl ClI90 CI180 CI270 CI360 Cl450 CI540 CIe630 CI720 CI810 CI900

Cl90 | 0,17 1,00 1,00 1,00 1,00 0,09 099 0,98 0098 0,98
(0,03) (0,00) (0,00) (0,00) (0,00) (0,01) (0,01) (0,05) (0,06) (0,09)
cl180 | 1,00 0,15 1,00 1,00 1,00 099 099 0,98 098 0,98
(0,00) (0,03) (0,00) (0,00) (0,00) (0,01) (0,02) (0,04) (0,06) (0,08)
cl270 | 0,99 099 0,11 100 1,00 1,00 099 0,99 098 0,98
(0,07) (0,12) (0,02) (0,00) (0,00) (0,00) (0,02) (0,02) (0,05) (0,08)
Cl360 | 0,86 0,84 0,79 009 1,00 1,00 099 0,99 098 0,98
(0,05) (0,07) (0,15) (0,01) (0,00) (0,00) (0,02) (0,02) (0,05) (0,07)
Cl450 | 0,98 0,98 0,96 092 0,06 1,00 100 099 098 0,98
(0,06) (0,08) (0,12) (0,08) (0,01) (0,00) (0,00) (0,02) (0,05) (0,08)
Cl540 | 0,99 099 0,97 090 098 005 100 099 098 0,98
(0,06) (0,09) (0,09) (0,04) (0,04) (0,01) (0,00) (0,02) (0,06) (0,09)
Cl630 | 0,99 0099 098 089 099 1,00 003 1,00 0,99 0,98
(0,09) (0,10) (0,07) (0,03) (0,06) (0,00) (0,01) (0,00) (0,01) (0,11)
Cl720 | 0,98 098 098 090 099 1,00 099 0,02 1,00 0,99
(0,10) (0,10) (0,08) (0,05) (0,05) (0,00) (0,06) (0,01) (0,00) (0,01)
ci1g810 | 0,98 099 098 088 099 099 099 099 002 0,99
(0,12) (0,08) (0,08) (0,04) (0,08) (0,06) (0,07) (0,10) (0,01) (0,01)
Cl1900 | 0,99 098 098 089 098 099 099 099 099 0,01
(0,13) (0,06) (0,07) (0,02) (0,05) (0,07) (0,06) (0,15) (0,08) (0,02)

CI90 = 30 a 90 dias de idade CI180= 91 a 180 dias de idade, Cl240= 181 a 270
dias de idade, CI360= 271 a 360 dias de idade, ClI450= 361 a 450 dias de
idade, CI540 = 451 a 540 dias de idade, CI541= 541 a 630 dias de idade,
CI720 = 631 a 720 dias de idade, CI810 = 721 a 810 dias de idade, CI900 =

811 a 900 dias de idade. Erros- padrao das estimativas estao entre parénteses.

A repetibilidade para OPG foi de 0,20 para o modelo ReplOPG (Tabela
10). Esta estimativa do coeficiente de repetibilidade mostra a pouca
regularidade desta caracteristica durante o intervalo de tempo estudado. A
repetibilidade citada em diversos estudos tem apresentado valores muito
variaveis. Quirino et al. (2011) encontraram coeficiente de repetibilidade de
0,33 para OPG em ovinos da raga Santa Inés. Gray (1997) cita que Karlsson et
al. (1991) estimaram repetibilidade zero para OPG, enquanto Baker et al.
(1991) encontraram repetibilidade de 0,86 para OPG. No estudo de Bouix et al.
(1998), a repetibilidade para OPG foi de 0,47 ao considerar diferentes
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mensuragcdes no mesmo ano, e de 0,25 quando as consideraram em

diferentes anos.

Tabela 10. Estimativas dos componentes de variancia, coeficientes de
herdabilidade e repetibilidade para contagem de ovos por grama de fezes
(OPG) com seus respectivos erros-padréo, analisados como medidas repetidas

do animal.

Modelos 0% O°pe o’ o’ c2 h* T

ReplOPG 0,22+0,07 0,26+0,08 2,14+0,07 1,86+,07 0,12+0,04 0,04+0,02 0,20

0%, variancia aditiva direta; 6%y variancia do ambiente permanente do animal
02p variancia fenotipica; o’ variancia residual; c® proporcdo da variancia
fenotipica devido ao efeito de ambiente permanente do animal; h? coeficiente
de herdabilidade; t coeficiente de repetibilidade.

As correlagdes ambientais em todas as caracteristicas (Tabela 6, 7 e 9)
apresentaram valores proximos e mesmo sinal dos encontrados pelas
correlagdes genéticas, indicando que estas caracteristicas respondem a
variacdo do ambiente no mesmo sentido.

Na literatura, as estimativas de herdabilidade e correlacbes genéticas
sd0 muito variaveis para as caracteristicas de resisténcia a verminose, além do
emprego de diferentes modelos para sua estimacdo, tornando dificil o
entendimento da variacdo genética desta caracteristica. De modo geral, a
maioria das estimativas de correlacfes genéticas em cada caracteristica (PC,
VG e OPG) apresentou alta magnitude. No entanto, o que pode definir o
sucesso ou ndo da selecdo destes animais é a magnitude da estimativa de
herdabilidade, que para PC foi de moderada magnitude, portanto com a
selecdo em idades a partir de 271 dias podera se obter ganhos genéticos em
idades subsequentes. No entanto, as caracteristicas de resisténcia a verminose
apresentaram estimativas de herdabilidade de baixa magnitude em todo o
periodo. Portanto, a sele¢cdo para estas caracteristicas seria pouco eficiente,

pois se esperam poucos ganhos genéticos ao longo do tempo.
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CONCLUSAO

O modelo de regressdo aleatdria considerando heterogeneidade de
variancias e polinémio de Legendre de ordem 3 (intercepto, linear e quadratico)
proporcionou o melhor ajuste dos dados para as caracteristicas estudadas. A
selecdo dos animais baseada no peso corporal a partir de 271 dias de idade é
recomendada devido a moderada estimativa de herdabilidade e altas
correlagdes genéticas com a maioria das idades adjacentes, que ira melhorar
geneticamente 0s pesos corporais ao longo do crescimento.

Em funcéo das estimativas de herdabilidade ndo foi possivel indicar um
periodo mais adequado para realizar a selecdo visando melhorar a resisténcia
a verminose nos demais periodos. Medidas de manejo sanitario poderdo ser
mais eficientes para controle da verminose do que a selecdo para volume

globular e contagem de ovos por grama de fezes nesta populagéo.
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CAPITULO 4 - ANALISES MULTIVARIADAS PARA PESO CORPORAL E
CARACTERISTICAS DE RESISTENCIA A VERMINOSE EM OVINOS DA
RACA SANTA INES

RESUMO: Nos programas de melhoramento, as estimativas de parametros
genéticos e as andlises multivariadas sédo ferramentas utilizadas na tomada de
decisbes para a selecdo de animais que contribuam geneticamente para
melhoria do desempenho das caracteristicas desejadas na populacdo. O
objetivo deste estudo foi avaliar a associagdo genética e explorar o perfil
genético para peso corporal e resisténcia a verminose em ovinos da raga Santa
Inés por meio de anélises multivariadas. O conjunto de dados conteve registros
de 375 ovinos da raca Santa Inés distribuidos em cinco fazendas. Os valores
genéticos preditos foram estimados por modelo de regressdo aleatoria. A
andlise de componentes principais foi realizada no software STATISTICA e as
analises de agrupamento no software R. Os valores genéticos de peso corporal
(PC), volume globular (VG) e contagem de ovos nas fezes (OPG), para cada
animal, foram preditos por meio das solugfes dos coeficientes genético-aditivos
dos polinbmios de Legendre. Analises de componentes principais e
agrupamento hierarquico e nao-hierarquico foram executadas com base nos
valores genéticos em dez classes de idade. Os animais com maiores valores
genéticos para PC também apresentaram valores genéticos positivos para VG,
Nno mesmo eixo e os vetores ficaram bem préximos e apresentaram mesmo
sentido no primeiro componente principal. Por meio da andlise de agrupamento
hierarquico a populacdo foi dividida em trés agrupamentos. Nesta divisao,
apenas um dos grupos apresentou perfil genético indicado para a selecdo. A
selecdo para peso corporal podera trazer ganhos genéticos favoraveis para a
caracteristica volume globular devido a proximidade das caracteristicas no eixo
do primeiro componente principal. A analise de agrupamento com base nos
valores genéticos oriundos da analise de regresséo aleatéria permite a selecao
dos animais baseada na forma da curva genética das caracteristicas estudadas
(PC, VG e OPG).

Palavras-chave: peso corporal, valores genéticos, verminose.
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INTRODUCAO

A selecdo em programas de melhoramento genético animal deve ser
feita de forma equilibrada, levando em conta as principais caracteristicas de
interesse econdmico. A selecdo ponderada para vérias caracteristicas reduz o
risco de alguma caracteristica ser prejudicada no processo de sele¢do devido
as correlacfes genéticas.

Nos programas de melhoramento, as andlises multivariadas séo
ferramentas utilizadas para auxiliar nas tomadas de decisfes para a selegéo de
animais que contribuam geneticamente para melhoria das caracteristicas
desejadas na populacdo. A técnica de analise dos componentes principais
busca reduzir o espaco de variaveis, que sdo agregacles lineares das
variaveis originais, criando eixos ortogonais de associacdes lineares das
variaveis originais, com perda minima da informacao original. Cada eixo tem a
finalidade de simplificar a inter-relacdo entre variaveis correlacionadas em um
conjunto de dados, podendo ser entendido como um método de transformacao
das variaveis originais em novas variaveis nao correlacionadas (Savegnago et
al., 2011).

Como existe variacdo genética na populacdo, a analise de
agrupamento pode ser uma alternativa para encontrar e agrupar animais
geneticamente semelhantes, com base nas caracteristicas de interesse.
Savegnago et al. (2015) utilizaram técnicas multivariadas para indicar vacas
leiteiras com melhor perfil genético visando a selecdo para producdo e
qualidade de leite. Ambas as andlises de agrupamento, hierarquica e nao
hierarquica, buscam reduzir a heterogeneidade dos animais dentro dos grupos
e aumentar a heterogeneidade entre grupos (HAIR et al., 2009).

A analise de agrupamento hierarquico agrupa os animais com base em
determinadas caracteristicas. Esta analise apresenta seu resultado em um
grafico denominado dendrograma, em que os individuos sdo ordenados por
proximidade e agrupados, de acordo com as caracteristicas escolhidas. A
analise de agrupamento ndo hierarquico pelo método k-means se baseia na
construcado de uma estrutura e fornece classificagao prévia dos grupos.

Os objetivos deste estudo foram: (1) avaliar a associacdo genética entre

peso corporal e caracteristicas de resisténcia a verminose por meio da analise
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de componentes principais e (2) utilizar a analise de agrupamento a fim de
explorar o perfil genético dos animais para as caracteristicas estudadas,
visando identificar os animais mais indicados para atender os objetivos de
selecdo de um programa de melhoramento genético de ovinos da raca Santa

Inés.
MATERIAL E METODOS
1. Descrigéo dos dados

Os valores genéticos de 375 animais da raca Santa Inés para as
caracteristicas peso corporal (PC), volume globular (VG) e contagem de ovos
por grama de fezes (OPG) foram preditos por meio dos coeficientes genético-
aditivos do modelo de regressdo aleatéria (MRODE, 2005). Esses valores
genéticos se apresentam em 10 classe de idade (Cl= Classe de idade; Cl1= 30
a 90 dias de idade; Cl2= 91 a 180 dias de idade; CI3= 181 a 270 dias de idade;
Cl4= 271 a 360 dias de idade; CI5= 361 a 450 dias de idade; CI6= 451 a 540
dias de idade; CI7= 541 a 630 dias de idade; CI8= 631 a 720 dias de idade;
Cl9= 721 a 810 dias de idade e CI10= 811 a 900 dias de idade) para cada
caracteristica, sendo VGPC1, VGPC2, VGPC3, VGPC4, VGPC5, VGPC6,
VGPC7, VGPC8, VGPC9 e VGPC10 para a caracteristicas peso corporal,
VGVG1, VGVG2, VGVG3, VGVG4, VGVG5, VGVG6, VGVG7, VGVGS,
VGVGY9 e VGVG10 para a caracteristica volume globular e VGOPG1,
VGOPG2, VGOPG3, VGOPG4, VGOPG5, VGOPG6, VGOPG7, VGOPGS,
VGOPGY9 e VGOPG10 para a caracteristica contagem de ovos por grama de
fezes. As classes de idade (Cl) foram padronizadas entre -1 e 1 utilizando

w, ==1+2[(1=1,,)/ (f = t,n)] (KIRKPATRICK et al., 1990; KIRKPATRICK et

al., 1994), em que w; € o CI padronizado no tempo t (dias), sendo t = tmin, ...,
tmax-

Em notacdo matricial, os polinbmios ortogonais de Legendre foram
descritos como ®=MI", em que M é a matriz contendo os valores dos
polindmios dos Cl padronizados de ordem t x k, em que k é o nimero de

parametros do polinbmio, e T" é a matriz com os coeficientes dos polinbmios



67

padronizados de Legendre (MRODE, 2005).
Os valores genéticos (VG) dos animais na t-ésima CIl para o i-ésimo

animal foram calculados por:

!

VGit =0, (Wt) u;

!
em que ¢,(w,) é o vetor linha com os valores padronizados do Polindmio de

Legendre de ordem n, no t-ésimo Cl e u; é o vetor coluna com as solu¢des dos

coeficientes genético-aditivos de regressao aleatéria para o animal i.
2. Andlises Multivariadas
2.1. Analise de componentes principais

O objetivo da andlise de componentes principais foi condensar as
informacdes contidas nas trés variaveis estudadas em 10 classes de idade em
um namero menor de variaveis latentes ortogonais denominadas componentes
principais, com perda minima de informacdo (HAIR et al, 2009). Os
componentes principais sdo combinacdes lineares das variaveis originais,
construidos com os autovalores da matriz de covariancia. Os autovalores
representam o comprimento e o total da variancia contida nos componentes
principais. Associado a cada autovalor, existe um vetor de mddulo unitario
chamado autovetor. Os autovetores representam a intensidade, direcdo e
sentido da contribuicdo da variancia de cada variavel dentro dos componentes
principais. Estes também sdo fatores de ponderacdo que definem a
contribuicdo das variaveis originais em cada componente principal.

Por definicdo, o primeiro componente principal explica a maior parte da
variancia genética aditiva total, o segundo componente principal explica a
segunda maior parte da variagdo genética aditiva total ndo correlacionada com
0 primeiro componente principal e assim por diante, até que toda a variancia
seja explicada (SAVEGNAGO et al, 2011). O numero de componentes
principais escolhidos foi feito com base no critério de Kaiser (1960), em que
apenas 0S componentes principais com autovalores maiores que um,

explicaram a parte mais relevante da matriz de (co)variancia genética aditiva.
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Esta analise foi processada no software STATISTICA (STATISTICA 7.0,
StatSoft, Inc., Oklahoma, USA).

Em um conjunto de dados com p variaveis, o componente principal i
(CP)) é dado por:

CRh =, X; +a;, X, +..+a; X;

Em que: aj= coeficiente padronizado dos valores genéticos da j-ésimo variavel
no i-ésimo componente principal., sendoi=1,2,...,30 e j =1,2,...,30; X; = j-ésimo
valor da variavel original. Os coeficientes padronizados foram calculados por:

autovetor, i

a = ———
,/autovalorj

2.2 Andlise de agrupamento hierarquico e ndo-hierarquico

A partir dos valores genéticos aditivos preditos para cada individuo e
caracteristica nas diferentes classes de idade, foi realizada a analise de
agrupamento hierarquico e ndo hierarquico por meio do software R
(Development Core Team, 2010). As analises de agrupamento foram utilizadas
para agrupar 0os animais com base nos seus valores genéticos para as
caracteristicas estudadas, a fim de explorar o padrdo genético de crescimento
e resisténcia a verminose em cada agrupamento obtido. Para descrever a
estrutura genética-aditiva da populacdo, duas analises de agrupamentos foram
utilizadas. A andlise de agrupamento hierarquica foi realizada com o intuito de
escolher a melhor quantidade de grupos em que a populacdo poderia ser
dividida. A distancia Euclidiana foi utilizada como medida de similaridade entre
0s animais e o algoritmo de agrupamento de Ward (1963) foi utilizado para
formar os grupos.

A escolha do numero de grupos pela analise hierarquica foi utilizada
posteriormente pela analise de agrupamento ndo-hierarquica pelo método k-
means, que tem o intuito de explorar o perfil genético das caracteristicas
estudadas, ou seja, a variacdo das caracteristicas quanto ao seu valor genético

predito, em cada grupo.
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RESULTADOS E DISCUSSAO

1. Anélise de componentes principais

Segundo o critério de Kaiser (1960), foram escolhidos dois componentes
principais, que explicaram 68,45% da variacdo dos valores genéticos das
caracteristicas PC, VG e OPG nas 10 classes de idade (Figura 1). Deste total,
35,24% foi explicado pelo primeiro componente principal (CP1) e 33,21% pelo
segundo componente principal (CP2).

Os valores genéticos foram separados em diferentes componentes
principais quando a associacdo genética entre as caracteristicas foi de baixa
magnitude. Os vetores das variaveis que tem maior comprimento dentro de um
componente principal possuem maior poder discriminante, ou seja, sdo as
variaveis que podem ser utilizadas para separar 0os animais que possuem
caracteristicas antagodnicas dentro de um componente principal. O poder
discriminante (tamanho do vetor) das variaveis de um componente principal é
indicado pelo coeficiente de correlacao linear entre a variavel e seu respectivo

componente principal (Tabela 1).

[vGoPG4] | _VGOP_62|
[vGorcs]X.:-[ VGOPGE]

i [VGOoPGL

1,0

VGPC1
: ~[VGPC5]

CP 2:33,21%

1 VGOPGI10
. [veopcal....
-1,0 - - :
VGOPGY

-1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0
CP 1:35,24%

Figura 1. Relacdo do componente principal um (CP1) com o dois (CP2) para
os valores genéticos para peso corporal (VGPC1 a VGPC10), volume globular
(VGVG1 a VGVG10) e contagem de ovos por grama de fezes (VGOPG1 a
VGOPGL10).
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Tabela 1. Correlagéo linear das variaveis em cada componente principal.

Caracteristicas CP1 CP2
VGPC1 0,047313 -0,032680
VGPC2 -0,456279 -0,095499
VGPC3 -0,496284 -0,085308
VGPC4 -0,498768 -0,080309
VGPC5 -0,504935 -0,079146
VGPC6 -0,513479 -0,079931
VGPC7 -0,511424 -0,080461
VGPC8 -0,446682 -0,073003
VGPC9 -0,243463 -0,044789

VGPC10 -0,018766 -0,011466
VGVG1 -0,893596 -0,180840
VGVG2 -0,905020 -0,182211
VGVG3 -0,914946 -0,183214
VGVG4 -0,922973 -0,183767
VGVG5 -0,928660 -0,183785
VGVG6 -0,931544 -0,183180
VGVG7 -0,931162 -0,181866
VGVGS8 -0,927082 -0,179766
VGVGY -0,918938 -0,176822

VGVG10 -0,906468 -0,172996

VGOPG1 -0,200417 0,979549

VGOPG2 -0,200367 0,979571

VGOPG3 -0,200296 0,979601

VGOPG4 -0,200181 0,979650

VGOPG5 -0,199921 0,979746

VGOPG6 -0,193335 0,973386

VGOPGY7 0,200545 -0,979266

VGOPGS8 0,200081 -0,979548

VGOPG9 0,199516 -0,979737

VGOPG10 0,197799 -0,980059

*Os numeros em negrito S4o 0s que possuem maior correlacdo dentro

de cada componente principal considerando magnitude maior que 0,50.
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Observou-se que VGVG6 teve maior poder discriminante no CP1, pois &
a varidvel que conteve maior comprimento (Figura 1) e maior correlagdo
(Tabela 1) dentro do CP1. Além disso, o feixe de variaveis no CP1 teve mesmo
sentido e os vetores ficaram bem préximos do eixo CP1 (Figura 1), sugerindo
que ovinos com maiores valores genéticos para VGVG6 também apresentaram
valores genéticos positivos para as demais caracteristicas no mesmo eixo. A
ortogonalidade entre as variaveis do eixo CP1 com as do eixo CP2 indicou que
as variaveis do eixo CP1 apresentaram baixa associacdo genética com as
variaveis proximas do CP2.

No componente principal dois (CP2), VGOPG10 foi a que teve maior
poder discriminante (Figura 1), pois é a variavel que conteve maior correlacdo
(Tabela 1) dentro do CP2.

2. Anélise de agrupamento hierarquico e ndo-hieréarquico

Por meio da analise de agrupamento hierarquico, a populacédo foi
dividida em dois (Figura 2a), trés (Figura 2b) e quatro grupos (Figura 2c). O
perfil genético destes agrupamentos foi caracterizado por meio da analise de
agrupamento nao-hierarquica (Figura 3a, b e c). Para explorar o perfil aditivo
genético dos grupos foram feitas curvas para cada grupo contendo os valores
genéticos das trés caracteristicas estudadas (PC, VG e OPG) em 10 classes
de idade.
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Figura 2. Dendrograma baseado nos valores genéticos para as caracteristicas
PC, VG e OPG em dez classes de idade, obtidos pela analise de agrupamento
hierarquica pelo método de Ward com dois (a), trés (b) e quatro (c) grupos.

*Os retangulos indicam o namero de grupos.

O agrupamento que melhor representou o perfil genético dos animais € o
agrupamento com trés grupos (Figura 3b), pois o agrupamento com dois
grupos apresenta médias padronizadas dos valores genéticos proximas de
zero para PC e VG (Figura 3a). O agrupamento com quatro grupos possui
interpretacéo dificil (Figura 3c), por isto ndo foram apresentados agrupamentos
com maiores numeros de grupos.

Os perfis genéticos dos animais no agrupamento com trés grupos
(Figura 3b) indicam que houve pouca diferenca entre as curvas genéticas
principalmente no grupo um e trés. A selecdo dos animais baseado no perfil
das curvas genéticas da producdo de carne e resisténcia a verminose
dependeria dos objetivos de selecdo. Se o programa de melhoramento
genético permitir a selecdo de animais com alta producdo de carne e
resisténcia a verminose, 0s animais do grupo dois seriam o0s mais indicados

para a selecdo no agrupamento com trés grupos (Figura 3b).
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Para a analise de agrupamento com trés grupos (Figura 3b) foram
contabilizados 298 animais no grupo um, 65 no grupo dois e 14 no grupo trés.
Os animais do grupo dois apresentaram valores genéticos acima da média
padronizada para peso corporal e para volume globular, jA a caracteristica
contagem de ovos por grama de fezes apresentou um valor em torno da média,
ou seja, com a selecdo dos animais do grupo dois para PC e VG néo haveria
associacdo genética com a caracteristica OPG (Figura 1). Enquanto que, para
os demais grupos, um e trés, a maioria dos valores genéticos foram abaixo da
média padronizada ou préximos da média padronizada nas classes de idade,

exceto nas ultimas.
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*Grupo 1 = azul; grupo 2 = vermelho, grupo 3 = verde e grupo 4 = laranja.
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Figura 3. Andlise de agrupamento nao-hierarquico com (a) dois grupos; (b) trés
grupos e (c) quatro grupos, por classe de idade, sendo da 1 a 10 classe de
idade para a peso corporal (PC), da 11 a 20 classe de idade para volume
globular (VG) e da 21 para a 30 classe de idade para contagem de ovos por

grama de fezes (OPG) para todos os agrupamentos.

CONCLUSAO

A selecdo para peso corporal poderia trazer ganhos genético favoraveis
para a caracteristica volume globular devido & proximidade das caracteristicas
no eixo do componente principal um e pode ser feita de forma independente de
contagem de ovos por grama de fezes, pois ela é ortogonal ao componente
principal um.

As analises de agrupamento com os valores genéticos oriundos da
analise de regressao aleatoria podem auxiliar na selecédo genética dos animais
baseada na forma da curva aditivo-genética média de cada grupo para as
caracteristicas estudadas. Portanto, com base na curva aditivo-genética o

grupo dois apresentou perfil genético indicado para a selecéo.
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