UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA
FACULDADE DE CIENCIAS AGRARIAS E VETERINARIAS
CAMPUS DE JABOTICABAL

INTERACAO GENOTIPO — AMBIENTE NO PESO AO
SOBREANO NA RACA NELORE

lara Del Pilar Solar Diaz
Zootecnista

JABOTICABAL - SP - BRASIL
2009



UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA
FACULDADE DE CIENCIAS AGRARIAS E VETERINARIAS
CAMPUS DE JABOTICABAL

INTERACAO GENOTIPO — AMBIENTE NO PESO AO
SOBREANO NA RACA NELORE

lara Del Pilar Solar Diaz

Orientador: Prof. Dr. Henrique Nunes de Oliveira

Dissertacdo apresentada a Faculdade de
Ciéncias Agrarias e Veterinarias — UNESP,
Campus de Jaboticabal, como parte das
exigéncias para a obtencao do titulo de Mestre
em Genética e Melhoramento Animal

JABOTICABAL - SP
Julho de 2009



Diaz, lara Del Pilar Solar
D541i Interagao gendtipo — ambiente no peso ao sobreano na raga
Nelore / lara Del Pilar Solar Diaz. — — Jaboticabal, 2009
xiii, 58 f. :il. ; 28 cm

Dissertacao (mestrado) - Universidade Estadual Paulista,
Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias, 2009

Orientador: Henrique Nunes de Oliveira

Banca examinadora: Lucia Galvao de Albuquerque, Maria
Eugénia Zerlotti Mercadante

Bibliografia

1. Nelore-inferéncia bayesiana. 2. Nelore-interacao genétipo -
ambiente. 3. Nelore-modelo multicaracteristica. I. Titulo. Il.
Jaboticabal-Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias.

CDU 636.2

Ficha catalogréfica elaborada pela Se¢do Técnica de Aquisi¢do e Tratamento da Informagao —
Servico Técnico de Biblioteca e Documentagdo - UNESP, Campus de Jaboticabal.



DADOS CURRICULARES DO AUTOR

IARA DEL PILAR SOLAR DIAZ - nasceu em 30 de agosto de 1984, na
cidade de Sao Bernardo do Campo — SP, filha de Pilar Del Carmen Diaz Moya e
Guillermo Nolberto Solar Lagos. Em dezembro de 2006 obteve o titulo de
zootecnista pela Universidade de Marilia (UNIMAR) e em agosto de 2007
ingressou no Programa de Po6s-graduacdo em Genética e Melhoramento Animal
na Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias, UNESP, Campus Jaboticabal —
SP, como bolsista da Fundacdo de Amparo a Pesquisa do Estado de Sao Paulo,
FAPESP, obtendo o grau de mestre em 22 de julho de 2009, sob orientacdo do

Prof. Dr. Henrique Nunes de Oliveira.



i

“Confia no Deus eterno de todo o seu coracao

e nao se apoie apenas na sua propria inteligéncia.
Lembre-se de Deus em tudo o que fizer,

e ele Ihe mostrara o caminho certo.”

(Provérbio 3:5-6)



1l

A Deus por nunca ter me abandonado
Aos meus pais, Pilar e Guillermo por serem meus pilares
Ao meu irmao, Leonardo, pela for¢a
Ao meu namorado Clayton, pelo amor incondicional

A todos meus amigos

Dedico



v

AGRADECIMENTOS

A Deus, por nunca ter me desamparado e por ter me guiado pelo caminho certo.

A minha mae, minha vida, Pilar Del Carmen, por ser minha amiga, minha
companheira, meu pilar de sustentacdo em momentos de angustia e por ser uma

mae maravilhosa e Unica.

Ao meu pai, Guillermo Nolberto, que com seu bom humor, seu afago, seus contos
e seus apertos me fazia sentir unica e amada. Por ser um pai presente e me dar

sempre muito amor.

Ao meu namorado, Clayton, pelo seu amor incondicional, pela sua compreensao,
pela sua paciéncia em momentos incompreensiveis e pelas muitas criticas

construtivas que contribuiram muito neste projeto.

Ao meu irmao, Leonardo, que me ajudou s6 por ser uma pessoa determinada e

forte me protegendo mesmo que de longe.

Ao meu orientador, Henrique Nunes de Oliveira por ter acreditado em mim, pelas
suas palavras e sorrisos que me acalmavam quando estava inquieta e ansiosa e
principalmente por ter sido uma grande fonte de inspiragdo e admiracdo nesta

caminhada.

A minha tia, Lidia Diaz, que mesmo longe sempre foi minha inspiracdo e minha

segunda mae.



Ao meu avé e avo, Luis e Lidia, por terem me dado sempre tanto amor e por
terem me mostrado através de seus filhos o que significava ser uma pessoa

trabalhadora e honesta.

As minhas amigas, Amanda, Milene, Karina, Denise, Arione e Aline por saberem

o verdadeiro valor de uma amizade.
Aos meus colegas de departamento, Francisco, Arione, Denise, Ménica, Marcio,
Carla, Severino, Raul e Diego por sempre me ajudarem quando os importunava e

aos novos colegas, Tomas, Rodrigo, Daniel e Ana Paula.

A professora Lucia Galvdo de Albuquerque, por ter cedido gentiimente a

salinha para que eu pudesse desenvolver meus estudos.

A professora Maria Eugénia Zerlotti Mercadante, por ter aceitado gentilmente

ser parte da minha banca de qualificacédo e defesa.

A Fundacado de Amparo a Pesquisa do Estado de Sdo Paulo (FAPESP), pela
bolsa concebida.

A Associacao Nacional de Criadores e Pesquisadores, pelo banco de dados
disponibilizados.

Meu muito obrigado a todos!



vi

SUMARIO
CAPITULO 1 - CONSIDERAGCOES GERAIS .......ccceeeeeremrnrnraseeseseesesasssssssssssenens 11
LI R [ 1110 o [ o Lo T 11
1.2 - ODJEUIVO GEIaAl......eeeeeeriiiirsseennrisiisssmenssissssssnnnssssssssssnnssssssssssnnsssssssssnnnssnssns 14
1.3 - ReViSA0 de Lileratura..........cccccuesseeemsissssssmeesssssssssmnnssssssssssssssssssssssssnnsnes 14
1.4 - Referéncias BibliografiCas ..........cccuuoumeessmmrsssmssssssensssssenssssssensssssmensnsns 28

CAPITULO 2 - INTERAGAO GENOTIPO - AMBIENTE NO PESO AO
SOBREANO EM ANIMAIS NELORE EM CINCO ESTADOS

BRASILEIROS. .........coiiiimmeeiiiirrrssmeen e s sssss e s s s s ssn s s s s anmnsssnsenes 35
11 o T 1 Lo o 36
Material @ METOAOS ..........cceeeeeeeuiiiiiresessssissssssmssssssssssssssssssssssnnsssssrssssnsssssssnnnns 37
ResSUltadOS €@ DiSCUSSAO0 ......cccuuuvereemusiremmssissnmssssssnssssssnssssssnsssssssssssssnssssssnsssrnes 42
CONCIUSOES..... c.eeeeeeisieeesisenesisennessssesssssssnssssnsnsssssnnssssssnssssnnnssssnnnsssnnnnnssnnnnnsnnn 54

Referéncias BibliografiCas ..........cocccuuoumeessemmrsissmrissnssssssmnsssssssssssssmssssssssnsnsas



vil

INTERAGAO GENOTIPO - AMBIENTE NO PESO AO SOBREANO NA RACA
NELORE

RESUMO- Com o objetivo de estudar a interagdo genoétipo — ambiente
(IGA) no peso ao sobreano, foram utilizados 99.366 registros provenientes de
diferentes rebanhos da raca Nelore de cinco estados brasileiros (Sdo Paulo, Mato
Grosso, Mato Grosso do Sul, Goias e Minas Gerais). Os dados sao provenientes
de animais nascidos entre 1991 a 2006 participantes do Programa de
Melhoramento Genético da Raca Nelore (PMGRN). As informacbtes foram
coletadas pelos préprios criadores, sendo posteriormente transferidas a
Associacao Nacional de Criadores e Pesquisadores (ANCP) e entdo incorporadas
ao banco de dados. Neste estudo foram utilizados apenas os dados dos animais
criados exclusivamente a pasto. Os componentes de (co)variancia foram obtidos
através de uma andlise unicaracteristica (onde considerou-se o peso como
mesma caracteristica em todos os estados) e multicaracteristica (na qual
considerou-se a expressao do peso em cada estado como uma caracteristica
distinta). As estimativas foram obtidas por meio de inferéncia bayesiana, e o
modelo de analise incluiu os efeitos fixos de grupos de contemporaneos e, como
aleatérios, os efeitos genético aditivo direto e residual. A interacdo gendtipo -
ambiente foi verificada através da correlagdo genética (rg). As interagdes foram
consideradas importantes quando os valores de ry ficaram abaixo de 0,80.
Posteriormente, verificou-se o efeito da interacdo sobre a selegcdo considerando
uma andlise uni ou multicaracteristica. As estimativas de herdabilidade em Mato
Grosso (0,39+0,03) e Mato Grosso do Sul (0,37+0,02) foram mais baixas que as
encontradas em Goias (0,51+0,02), Sado Paulo (0,44+0,02) e Minas Gerais
(0,41£0,04). As correlacdes genéticas estimadas entre os pesos nos diferentes
estados foram positivas e de magnitude moderada (0,67 a 0,75) entre os estados
de Goiads e Mato Grosso, Goias e Minas Gerais, Sdo Paulo e Minas Gerais e entre
Mato Grosso do Sul e Minas Gerais, indicando que a IGA foi biologicamente

importante. Estes resultados evidenciam que, os animais selecionados n&o seréo



viil

os mesmos dependendo do estado considerado, diminuindo a resposta a selecao.
Por outro lado, os valores de rqy do peso ao sobreano entre Goias e S&o Paulo,
Goias e Mato Grosso do Sul, Mato Grosso e Sao Paulo, Mato Grosso e Mato
Grosso do Sul, Mato Grosso e Minas Gerais e entre S&o Paulo e Mato Grosso do
Sul (0,82 a 0,97), sugerem que 0s animais selecionados serdo 0s mesmos
independentemente do estado considerado. Comparando a sele¢do baseada em
uma analise uni, com uma analise multicaracteristica, a analise uni foi menos

eficiente na presenca da IGA, com perdas consideraveis (de até 10%) na selecéo.

Palavras-chave: bovinos de corte, correlacdo genética, inferéncia bayesiana,

modelo multicaracteristica, selecéo
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GENOTYPE BY ENVIRONMENT INTERACTION IN 450 DAYS WEIGHT OF
NELLORE CATTLE

ABSTRACT- The goal was to study genotype by environment interaction
(GEI) for yearling weight. Records of 99,366 Nellore cattle from five Brazilian states
(Sao Paulo, Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Goias and Minas Gerais) were
used. Animals were born between 1991 to 2006 belonging to the Nellore Cattle
Breeding Program (NCBP). Information was collected by farmers then, was
transferred to the National Association of Breeders and Researchers (NABR) and
incorporated into the database. This study used only data from animals raised
exclusively on pasture. The (co)variance components were obtained using
univariate (considering record as same trait in all states) and multiple-trait models,
considering record from each state as a different trait. Estimates were obtained by
Bayesian inference. The model for yearling weight included genetic fixed factor of
contemporary groups and random animal genetic and residual effects. The
genotype environment interaction was verified by genetic correlation (rg), where
values below 0.80 indicated important interaction. Subsequently, the effect of
interaction was verified on the selection considering a univariate or multiple-trait
models. The direct heritability estimates of yearling weight in Mato Grosso
(0.39+0.03) and Mato Grosso do Sul (0.37+0.02) were lower than Goias
(0.51+0.02), Sao Paulo (0.44+0.02) and Minas Gerais (0.41+£0.04). The across-
states estimates of genetic correlations were positive and moderate (0.67 to 0.75)
between the states Goias and Mato Grosso, Goias and Minas Gerais, S&do Paulo
and Minas Gerais, and between Mato Grosso do Sul and Minas Gerais. These
estimates indicates that genotype by environment interactions are biologically
important. These results show that the animals selected will not be the same
depending of the considered state, reducing the response to selection. Moreover,
the values of ry of yearling weight between Goias and Sao Paulo, Goias and Mato
Grosso do Sul, Mato Grosso and Sao Paulo, Mato Grosso and Mato Grosso do

Sul, Mato Grosso and Minas Gerais, and between Sao Paulo and Mato Grosso do



Sul (0.82 to 0.97), suggest that the animals selected will be the same regardless of
the considered state. Comparison of selection based on genetic evaluation using a
univariate model, with the analysis of multiple-trait model, showed that the
selection based on univariate model was less efficient in the presence of the GEI

with considerable losses (up to about 10 %) on selection

Keywords: beef cattle, bayesian inference, genetic correlation, multiple-trait

model, selection
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CAPITULO 1 - CONSIDERAGCOES GERAIS

1.1 - Introducao

A pecuaria bovina de corte é atividade de fundamental importancia no
agronegdcio brasileiro. Segundo dados do IBGE (2009), o Brasil até 2007 contava
com aproximadamente 199.752.014 milhdes de cabecas, sendo que no mesmo
ano foram abatidas 30,7 milhdes de unidades de bovinos, um aumento marginal
de 0,6% com relagdo ao ano de 2006 (Figura 1).
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Figura 1. Rebanho efetivo e numero de animais abatidos nos anos de 2002 a
2007.
Fonte: IBGE (2009)

A redugé@o do numero de animais no rebanho bovino observado desde 2005

nao vem sendo acompanhada por queda no numero de animais abatidos. Isso
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pode significar que a producao pecuaria tem sido mais eficiente. Em face desta
grande produgédo e considerando ainda o mercado potencial brasileiro, €
necessario aplicar cada vez mais tecnologias a pecuaria para conquistar novos
mercados consumidores, oferecendo, ndo s6 quantidade, mas também qualidade.
Assim, investimentos em tecnologias sdo necessarios para manter a pecuaria de
corte mais competitiva frente ao mercado nacional e internacional. Neste contexto
o melhoramento como ferramenta de producdo e tecnologia tem grande
importancia. A finalidade de um programa de melhoramento genético € utilizar a
variabilidade genética da populacdo para aumentar a producédo e a produtividade
dos animais, sempre procurando trabalhar com as caracteristicas de importancia
econbmica. O peso ao sobreano assume grande importancia por ser a ultima
pesagem realizada pela maioria dos criadores de rebanhos de selecao antes da
venda dos reprodutores e assim, é o peso mais préximo do peso de abate e,
consequente, o que apresenta maiores correlacoes com este.

O aumento do peso médio agrega valor ao rebanho e por isto, avaliar quais
sdo os fatores que o afetam é importante. O peso ao sobreano, por ser uma
caracteristica ndo diretamente influenciada pelos efeitos maternos, representa
melhor o ambiente de criacdo e os genes de efeito direto do animal. A énfase que
€ dada a essas caracteristicas, no entanto, deve ser ajustada, considerando-se
nao so situacdes especificas de mercado, mas também condi¢cbes ecorregionais.
Os recursos oferecidos por cada regido precisam ser considerados nas avaliagdes
dos animais, chegando-se a valores que melhor representam a real producao
daquele animal naquele ambiente.

Ha ainda controvérsias entre melhoristas sobre as condicdes ambientes em
que devem ser criadas as progénies dos reprodutores tidos como melhoradores.
Ha melhoristas que recomendam que os animais devam ser selecionados nas
melhores condicbes ambientais seguindo as idéias de HAMMOND (1947). Por
outro lado, ha melhoristas que recomendam que os animais devam ser testados
em condicbes mais limitadas, mais préximas do sistema de producéo

predominante na regido, o que concordaria com FALCONER (1952).
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A IGA toma relevancia consideravelmente maior com o avanco da tecnologia
e da globalizagcdo. Sémen de inimeros touros, embrides e até mesmo animais,
séo distribuidos pelo mundo todo com grande rapidez, reforgcando a necessidade
de se conhecer se o material genético superior em determinadas condi¢coes
ambientais e localizagdo geografica é superior em condi¢gdes e localizag6es
diferentes. O mesmo é valido para os animais selecionados em rebanhos
brasileiros. No caso do Brasil, quando levamos em consideragdo o seu vasto
territério e as diferencas ambientais entre as regides, € bem provavel que estes
efeitos sejam significativos. A raca Nelore, por predominar nos rebanhos
brasileiros, tem participacao significativa na bovinocultura de corte e qualquer
ganho conseguido nas suas caracteristicas de importancia econdémica, tera
impacto na bovinocultura nacional.

Segundo MARTINS et al. (2002), a IGA pode causar heterogeneidade de
variancias e resultar em selecdo equivocada de animais. ALENCAR et al. (2005)
citaram que a genética e o ambiente sdo importantes na expressao da maioria das
caracteristicas econbémicas em bovinos de corte e uma questdo basica no
melhoramento animal é se a selecdo dos animais praticada em determinado
ambiente resulta em progresso genético semelhante em outro tipo de ambiente.

A interagc&o genotipo - ambiente tem sido muito estudada, tanto sob ponto de
vista da evolugcdo, quanto de producédo animal. Atualmente ndo se procura saber
se a interagao genotipo - ambiente existe, ja que € clara sua presenca tedrica, o
desafio é avaliar a extensdo dos gendétipos e ambientes sobre os quais ela é
suficientemente grande para ter importancia econémica (PEGOLO et al., 2009).

Existem véarias maneiras para avaliar a IGA. Uma das mais utilizadas
recentemente é aquela proposta por FALCONER (1952) sobre o uso da
correlacdo genética entre a mesma caracteristica em dois (ou mais) ambientes
diferentes para inferir sobre a importancia da IGA. ROBERTSON (1959) sugere
que valores de correlagcdo genética abaixo de 0,80 indicariam alteracao importante

na classificacdo dos animais em diferentes ambientes. Este vem sendo
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considerado o limite para determinar a importancia da interacao genétipo -
ambiente.

Determinando-se que a I|IGA em dada -caracteristica é bioldgica e
economicamente importante, torna-se necessario considera-la nos processos de

avaliacao genética para que se consiga maximizar o ganho em cada ambiente.

1.2 - Objetivo Geral

Os objetivos deste trabalho foram verificar a intensidade da interacao
genotipo — ambiente no peso ao sobreano de rebanhos de bovinos de corte da
ragca Nelore criados a pasto em diferentes estados do Brasil, mediante a
estimacgao das correlagdes genéticas entre as medidas do peso obtidas nos varios
estados, e verificar o efeito da interacdo sobre a sele¢cdo considerando ou nao a

caracteristica como diferente nos estados avaliados.

1.3 - Revisao de Literatura

1.3.1 - Interacao Genotipo - Ambiente

Atualmente, os principais programas de melhoramento genético de bovinos
de corte em andamento no Brasil, estimam os componentes de (co)variancia por
maxima verossimilhanga restrita (REML) em um modelo animal com predicdo dos
valores genéticos, por meio de melhores preditores lineares ndo - viesados
(BLUP). Nas avaliagbes genéticas, a pressuposicdo comumente assumida é a
auséncia de interacdo gendétipo - ambiente, ou seja, as variancias residuais e
genéticas sao consideradas constantes para todos os rebanhos participantes. Sao

desconsideradas assim, as diferengas no comportamento de um mesmo genoétipo
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em diferentes niveis de produgdo e as variancias particulares dos diferentes
ambientes avaliados.

A definicdo de interacdo gendtipo - ambiente leva em consideragdo a
mudanga do mérito relativo de dois ou mais gendtipos pela mudanga de ambiente
no qual eles sdo comparados. Segundo PANI (1971) se dois gendtipos em dois
ambientes, apresentarem interacdo que determine a mudanga no mérito relativo
destes, esta mudancga pode influir, de maneira apreciavel, no resultado da selecéo.
Entretanto se estes mesmos genétipos ndo apresentarem mudanca de posto, mas
uma importante mudanca de desempenho se notara uma diferenca de
herdabilidade. Esta segunda forma de interacdo tem relativamente menos
importancia do ponto de vista pratico da selecdo, pois os melhores animais
selecionados em um ambiente continuardo a desempenhar seu melhor nos outros
ambientes, independentemente da expressao diferencial dos genétipos entre
ambientes.

No passado, muitas tentativas foram feitas por geneticistas, tanto de plantas
como de animais, no sentido de se estabelecer uma classificagdo da interacao
gendtipo - ambiente (IGA). Algumas das classifica¢gdes sugeridas apresentam
cunho eminentemente pratico e de facil compreensdo por parte dos criadores.
Outras envolvem uma compreensao estatistica sofisticada e, portanto, estao fora
do alcance do criador comum.

Por definicdo, o fenétipo de um animal € uma fungédo de seu gendtipo e do
meio (P = G + E). Para REIS & LOBO (1991) o fendtipo é a Unica informagao
disponivel ao criador para que possa avaliar o valor genético de seus animais,
quando observacoes e medidas sao feitas no individuo ou em seus parentes.

O problema de avaliagdo seria simples se os efeitos dos genétipos e do
ambiente para expressdao do fendtipo fossem somente aditivos, entretanto,
WRIGHT (1939) ja alertava para a presenca de relagdes ndo aditivas entre estes
fatores na determinacao do fenétipo dos animais.

Estatisticamente, as relagbes aditivas e ndo aditivas entre genoétipo e

ambiente sdo, respectivamente, expressas como linear e nao linear e esta ultima é
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referida como interacdo gendtipo - ambiente. Assim, em estatistica, a interacao
gendtipo - ambiente é descrita como a ndo aditividade dos efeitos (REIS & LOBO,
1991). Em termos praticos, na criacao animal, isso significa que o efeito de um
ambiente sobre dois gen6tipos ndo é o mesmo ou, em outras palavras, o efeito do
gendtipo ndo é o mesmo para dois ambientes diferentes. A existéncia da interagao
gendtipo - ambiente torna estatisticamente impossivel interpretar os efeitos
principais do gendtipo e do ambiente assim como predizer o desempenho dos
gendtipos na mudanca dos ambientes (LIN & TOGASHI, 2002).

Ha varias formas de se avaliar a interacdo gendétipo - ambiente. Uma delas
foi proposta por HALDANE (1946) sendo a ordenacao dos genoétipos em cada um
dos ambientes o método utilizado para indicar a presenga de interagdo. A
interacao também pode ser avaliada pelo valor da estimativa da correlagéo entre
valores genéticos (ry) da mesma caracteristica expressa em diferentes ambientes
(FALCONER, 1952).

Pela definicdo dada por FALCONER (1952) para medir a interacao genétipo -
ambiente, através da correlacdo genética, YAMADA (1962) propbs a seguinte

formula:

Rg — O-G(C,D)

2 2 [1]
\ 96 %6)

em que: og.c,p) € a covariancia entre o ambiente C e D.
o°Gic) € a oG representam a variancia genética no ambiente C e no

ambiente D, respectivamente.

ROBERTSON (1959) ja havia sugerido que quando o valor desta correlacao
genética fosse menor que 0,8 a interagcdo gendtipo - ambiente passaria a assumir
papel importante na expressdo da caracteristica. Neste contexto, correlagdes

genéticas maiores que 0,8 indicam que a maioria dos genes responsaveis pela
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expressdo de uma caracteristica esta agindo de forma semelhante em dois
ambientes diferentes. Correlagées iguais a 1,0 indicam a ndo existéncia de
interagdo gendtipo - ambiente, ou seja, 0s mesmos genes agem em ambientes
diferentes. Correlagées menores que 0,8 indicam uma forte e importante interagéo
gendtipo — ambiente, em que a classificacdo dos animais pode variar entre os
ambientes. Assim quando a interacao é considerada importante, alguns dos genes
que controlam a caracteristica em um ambiente sdo diferentes daqueles que
controlam a mesma caracteristica em outro ambiente, ou seja, alguns dos genes
que afetam a caracteristica se expressam em um ambiente e ndo no outro.

Outras formas de avaliagéo foram citadas por FRIDRICH (2003):

= Experimentos com gémeos idénticos. Em experimentos com gémeos
idénticos, um membro de cada par é colocado em um dos dois ambientes. Por
meio de uma analise de variancia de dois fatores é possivel estimar a variancia
devida a heranga (entre pares), ao ambiente e a variancia residual, que inclui os
termos interagdo e erro, uma vez que ha somente uma observagao por subclasse.
O termo do erro pode ser estimado separadamente por ajuste entre membros do
mesmo par de gémeos idénticos e deduzidos da variancia restante; sendo assim,
obtida a estimativa do componente de interacao.

= Diferenca significativa na magnitude da estimativa da herdabilidade de
um carater em dois ambientes;

= Anadlise de variancia das caracteristicas, considerando modelos fatoriais
que englobam combinagdes de fatores, como gendétipo e como ambiente;

» Comparagdo do desempenho de progénies de touros entre ambientes
pelas técnicas de andlise de variancia;

= Resposta correlacionada. Determina-se a resposta direta a selegdo em
um ambiente e a resposta correlacionada a selecao para a mesma caracteristica
em outro ambiente diferente. A razdo entre as duas respostas fornece a
correlagdo genética entre as caracteristicas;

» Normas de Reacéo e andlises de regressao;
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Em bovinos de corte, as praticas prevalecentes nas fazendas nao permitem
um rigido controle dos efeitos ambientais, como é possivel com bovinos leiteiros
ou aves. Assim, efeitos de interagdo sdo possivelmente mais importantes em
bovinos de corte que em outros animais domeésticos. Os resultados das pesquisas
sobre os efeitos da interagdo gendtipo - ambiente em gado de corte mostram que
a combinagdo 6tima entre gendtipo e ambiente é importante para a maioria das
caracteristicas reprodutivas e produtivas merecendo consideragdo maior quando
se trata dos trépicos. Entre as caracteristicas produtivas ganham destaque

aquelas observadas na fase p6s desmama como o peso ao sobreano.

1.3.2 - Resultados da literatura: peso ao sobreano

A correta identificacdo e controle dos fatores ambientais aumentam as
estimativas de herdabilidade de uma caracteristica podendo resultar em melhores
respostas a selecdo. A estimativa da herdabilidade depende diretamente das
estimativas das variancias genéticas e residuais presentes na relagdo, assim seu
valor sofre variagdo conforme haja variacdo da relacdo. A heterogeneidade de
variancias residuais e genéticas é uma forma de interagdo genoétipo - ambiente.

Diferencas de manejo, de condi¢des climaticas, de regides geograficas, de
sanidade, de ano de nascimento, de variabilidade genética dentro do rebanho,
entre outras, tém sido citadas como fontes de heterogeneidade de variancias.
Resultados de pesquisa tém mostrado que o fato de desconsiderar as diferencas
de variabilidade entre rebanhos, ou mesmo entre outros niveis de estratificacdo
dos dados adotados, tem levado a concentragcdo de animais selecionados em
rebanhos com expressao de maior variabilidade fenotipica o que reduz o ganho
genético da populacao quando a intensidade de selecao é alta (CAMPELO et al.,
2003). De acordo com HILL (1984) e VINSON (1987), o problema causado pela
heterogeneidade de varidncia pode ser mais grave quando ocorre apenas

heterogeneidade de variancia residual.
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A heterogeneidade de variancias causa uma mudanca em escala, mas pode
ndo alterar a classificagdo dos gendtipos, contudo causard uma diferenca de
herdabilidade. Se a mudanga de desempenho for significativamente grande, ira
resultar na mudanca da classificacdo dos gendtipos, sendo esta a forma mais
importante de interagdo genoétipo — ambiente do ponto de vista da selecao.

Neste contexto, muitos estudos avaliaram a influéncia da interagdo genétipo
— ambiente no desempenho dos gendtipos em diferentes ambientes através de
estudos de heterogeneidade de variancias e de correlagdes genéticas para o peso
ao sobreano. A correlagdo genética € utilizada como uma das maneiras para se
calcular a importancia da presenca da interagcdo gendétipo - ambiente. Como ja
mencionado anteriormente esta interagdo € avaliada através da correlagao
genética entre medidas de uma mesma caracteristica em diferentes ambientes.
Valores de correlagcao abaixo de 0,80 indicam presenca de importante interacao
gendtipo - ambiente.

CAMPELO et al. (2003) ao verificarem a influéncia da heterogeneidade de
variancias em caracteristicas pré-desmama e poOs-desmama, obtiveram
estimativas de herdabilidade para o peso ao sobreano de 0,14; 0,16 e 0,18 para
classes de baixo, médio e alto desvio-padréo de estratificacdo dos pesos nos
grupos de contemporaneos. O mesmo autor encontrou valores de correlacao
genética baixa entre 0 mesmo peso nas classes concluindo que houve indicios de
interagdo genotipo — ambiente.

BALIEIRO (2001) identificou alteracbes nos parametros genéticos de
caracteristicas pds-desmama atribuidos a interacdo gendtipo x ambiente em
animais da raga Nelore. MATTOS et al. (2000) e LEE & BERTRAND (2002), ao
trabalharem com a raga Hereford, identificaram alteragdes dos componentes de
(co) variancia e parametros genéticos atribuidos a interacao.

LOPES et al. (2008) encontraram para peso ao sobreano na raga Nelore,
estimativas de herdabilidades variando de 0,35 + 0,03 (Parand) a 0,51 + 0,05 (Rio
Grande do Sul). Valores préximos foram relatados por TORAL et al. (2004), nos
mesmos estados (0,35 a 0,45). FERREIRA et al. (2001) estudaram o desempenho
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de bovinos Nelore nas fases pré-desmama, desmama e pds-desmama de duas
fazendas de regides distintas do estado de Minas Gerais (Sul e Noroeste) e nao
evidenciaram efeito da interacdo gendtipo - ambiente até a desmama (ry = 0,96),
porém na pés desmama (rq = 0,53) houve efeito da interagdo. Os autores sugerem
avaliacao regional para escolha de reprodutores Nelore e a utilizagdo do peso pos-
desmama como critério de selecao.

SOUZA et al. (2008) avaliaram o efeito da interagdo entre duas regides do
estado do Para e do estado do Mato Grosso do Sul para caracteristicas pré-
desmama e pos-desmama de bovinos da raca Nelore e também encontraram
interacdo importante apenas para as caracteristicas pés-desmama.

Nao houve interacdo evidenciada no estudo de DONOGHUE & BERTRAND
(2004) ao avaliarem interacao gendtipo — ambiente de bovinos da raga Charolés
entre os paises: Austrdlia, Estados Unidos, Nova Zelandia e Canada valores
variando (0,88 a 0,96) para a caracteristica peso ao sobreano. Os valores de
correlagdo genética estimados por ESPASANDIN (2004) para bovinos da raca
Angus demonstraram a ocorréncia de interagdo genoétipo - ambiente entre dois
paises (Brasil e Uruguai) para a caracteristica peso a desmama (0,74).

Evidéncia da interagdo touro x rebanho foram encontradas por ELER et al.
(2000) em caracteristicas pré-desmama e pos-desmama de bovinos da raga
Nelore criados em fazendas localizadas no Sudeste e Centro — Oeste brasileiro.

ALENCAR et al. (2005) encontraram interacdo genoétipo x época de
nascimento para caracteristicas pré e pdés — desmama num rebanho da raca
Canchim. Da mesma forma, MASCIOLI et al. (2006) ao avaliarem a IGA nas
caracteristicas pré e pdés-desmama para bovinos da raca Canchim encontraram
evidéncias da interacdo gendtipo x época de nascimento para as mesmas
caracteristicas.

FRIDRICH (2007) investigou o efeito da interagdo gendtipo — ambiente
através de estimativas de correlagées genéticas em bovinos da raca Nelore em

diversos estados brasileiros e relatou baixas estimativas de correlagdes genéticas,
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entre fazendas de diferentes regides, indicando a necessidade de avaliagéo
genética regional quando se consideram regides bastante distintas.

Os trabalhos encontrados na literatura demonstram que a interagao gendtipo
- ambiente é complexa, ja que ha varios tipos de interacdo por consequéncia da
existéncia de diversos fatores ambientais. Por causa da complexidade da
interacdo gendtipo — ambiente € impossivel desenvolver uma estratégia geral para
lidar com os diferentes tipos de IGA. Cada tipo de interagdo requer sua propria
solugdo, dependendo da combinagdo dos seguintes fatores: a intensidade da
interagdo gendtipo — ambiente; o relativo peso econémico de cada ambiente na
avaliacao; o tamanho dos ambientes; a natureza dos ambientes; a natureza da
IGA e a intensidade de selec¢éo.

Assim, os resultados contrastantes encontrados na literatura demonstram
claramente que sao necessarios para avaliar a ocorréncia e o efeito da interagao
gendtipo — ambiente na selecdo de animais em varias regides do pais afim de
obter resultados mais acurados nas avaliagbes genéticas e que estes sejam
interpretados de regido para regido quando a interacdo genoétipo - ambiente for
considerada importante obtendo ganhos genéticos expressivos naquela regido de

avaliacao.

1.3.3 - Inferéncia Bayesiana

Os métodos bayesianos foram introduzidos no melhoramento genético por
Daniel Gianola, que através de inumeros trabalhos realizados na década de 1990,
expandiu o conceito nas diferentes areas do melhoramento genético animal
(FARIA et al., 2007a). Os fundamentos do método bayesiano consistem em
descrever todos os erros que podem existir em torno de um parametro, usando
como medida do erro a probabilidade de que o pardmetro tome determinados

valores.
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Por conceito, a inferéncia bayesiana se baseia na probabilidade condicional e
conjunta representada pelo teorema de Bayes (GIANOLA & FERNANDO, 1986):

p(x16).p(0)

61x)=
p@1x) )

[2]

Em que @ representa a quantidade de interesse na avaliacdo. O 6 é também
desconhecido e o objetivo é diminuir este desconhecimento. Os graus de incerteza
de 6, do ponto de vista bayesiano sao representados pelos modelos
probabilisticos. Assim p(6) representa a informacdo inicial, tipicamente néo
observavel (densidade de probabilidade a priori) antes da obtencdo de
informagdes contidas em x, p(x|0) representa o modelo probabilistico - funcao de
verossimilhanga (L6 |x) visto como uma fungéo de &, com x fixo representando a
contribuicio de x ao conhecimento de 6, p(x) representa a constante
normalizadora e p(6|x) a posteriori a qual inclui o grau de conhecimento prévio
sobre 6 “atualizado por informagdes adicionais” contidas em x (VAZQUEZ &
MARTEL, 2000).

Sobre a posteriori sdo realizadas as inferéncias sobre determinado
parametro de interesse, através da determinacao de estimadores pontuais (média,
mediana e moda) e intervalares (intervalos de credibilidade bayesiano e de alta
densidade). Como a constante normalizadora ndo depende de 6, ela pode ser
omitida (GELMAN et al.,, 2004). Assim, a igualdade torna-se uma

proporcionalidade chamada de densidade a posteriorinao normalizada:

p(@1x)e< p(x160).p(6) [3]

Esta forma mais simples do modelo [3] é usada na estimacao de parametros.

Entretanto, para a sele¢cdo de modelos, a constante normalizadora tem um papel
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crucial (EHLERS, 2007). Neste contexto FARIA et al. (2007b) comentam que na
inferéncia bayesiana a selecdo de modelos, a serem utilizados em uma andlise,
tém uma grande flexibilidade, assim como as inferéncias que podem ser
realizadas a partir dos resultados. As estimativas de erro podem ser menores para
0S componentes de (co)variancia a posteriori, em virtude da influéncia da
distribuigcdo a priori. A analise permite também obter, além das estimativas, o
intervalo de credibilidade para a distribuicdo a posteriori dos componentes de
(co)variancia quando o arquivo de dados é muito grande e os modelos sao
bastante complexos (VAN TASSELL et al., 1995; VAN TASSELL & VAN VLECK,
1996).

Cada pesquisador possui seu grau de incerteza em relagdo a6,
especificando modelos distintos para cada situacao, sendo assim, tanto os valores
observados quanto os parametros do modelo estatistico, considerados aleatérios,
podem assumir qualquer valor. Para RESENDE et al. (2001) e TORRES et al.
(2007) uma das principais caracteristicas da metodologia Bayesiana, que a
diferencia da classica, € a abordagem no momento de se fazer inferéncia
estatistica sobre os parametros, a partir de uma amostra. Nos procedimentos
frequentistas assume-se que os parametros do modelo probabilistico sdo valores
fixos ou constantes, embora desconhecidos, podendo existir varios estimadores.
Na técnica Bayesiana, todavia, os parametros séo vistos como variaveis aleatérias
existindo, a principio, um Unico estimador o qual conduz a estimativas que
maximizam uma fun¢édo densidade de probabilidade a posteriori.

Os conceitos de priori e posteriori, sao relativos aquela observacao que esta
sendo considerada no momento. Quando, por exemplo, queremos a previsao de y
(ndo observado) ja com x observado e os dois associados a 6, teremos a seguinte

igualdade:

p(y10)=[ p(3.010=[ p(y16,%)p(81x)06
= [ p(yB)p(81x)96 2
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A ultima igualdade de [4] se deve a independéncia de x e y em 6, chamada
de independéncia condicional. Podemos ver que p(6|x) é a posteriori de 6 em
relagdo a x, mas é a prioride 6 em relagéo a y.

A definicdo da priori torna-se entdo, importante quando sabemos que a
posteriori € dependente da verossimilhanca e da priori fornecida. Para medir a
informacéo relativa contida na priori com respeito a informacéao total, usa-se o que
se chama de precisao definido com o inverso da variancia. Seguindo o teorema, a
precisdo da posteriori € a soma das precisdées a priori € da verossimilhanca
(EHLERS, 2007). Deste modo, a distribuicdo a posteriori contempla o grau de
conhecimento prévio sobre o parametro p(6) e também as informacdes adicionais
propiciadas pelo experimento p(x|6) (RESENDE, 2000).

Como comentado por GIANOLA & FERNANDO (1986) e CARNEIRO
JUNIOR et al. (2005) a influéncia do volume de dados, sobre a ponderagdo da
informagcédo a priori e da verossimilhanga na determinacdo da posteriori toma
grande relevancia. Em geral, atribui-se uma maior importancia a primeira quando a
quantidade (n) de dados experimentais atuais é pequena. A medida que o
tamanho da amostra aumenta a p(6| x) tende a se assemelhar a distribuicdo
representada pela verossimilhanca. Quando a distribuicdo dos dados x, né&o
depende s6 de um conjunto de parametros de interesse €;, mas também de outros
parametros incidentais (6,), obtém-se a seguinte distribuicdo posterior conjunta

P(61.6; [x):

p(6,6,1x)< p(x16,0,)p(6,,0,) [5]

Onde p(6,6,|x) é a densidade posterior conjunta de probabilidade de 6;¢e 6,
Inferéncias e obtencdo de estimativas envolvendo 6; sao geralmente

realizadas com base na distribuicdo posterior marginal de é;:



25

p6,1x)=[p(8,,6,1x)96, 6]
2

Como pode ser observada em [6], a distribuigdo marginal posterior € uma
média ponderada da distribuicdo condicional de &; dado é..

Uma das maiores dificuldades técnicas da implementagdo dos métodos
bayesianos, sdo as muitas integrais multiplas envolvidas no processo que devem
ser resolvidas a fim de se obter as distribuicoes posteriores marginais utilizadas
para se obter a inferéncia bayesiana completa, isto porque o método bayesiano
concentra a inferéncia em um parametro de interesse, pela integral de todos os
outros parametros desconhecidos (BLASCO, 2005).

Entretanto, como comentado por BLASCO em 2001, recentemente quando
os métodos de Monte-Carlo baseados em cadeias de Markov (MCMC) foram
aplicados a fim de estimar distribuicbes marginais posteriores, os problemas
computacionais, envolvendo as integrais, foram resolvidos e o interesse em
métodos bayesianos foi renovado. Dentre estes métodos se destaca a
amostragem de Gibbs.

1.3.3.1 - Algoritmo de Amostragem de Gibbs (Gibbs sampling)

Segundo (GEMAN & GEMAN, 1984), a amostragem de Gibbs, é um método
numérico de integracdo Monte-Carlo que permite fazer inferéncias sobre
distribuicbes marginais ou conjuntas mesmo que as densidades nao estejam
explicitamente formadas. O método cria vetores aleatérios pela amostragem das
distribuicées condicionais posteriores conjuntas de todos os parametros aleatorios
do modelo. O vetor de observagcbes que € obtido a cada iteracdo, depois de
alcangcada a convergéncia, constitui uma amostra aleatéria da distribuicdo
conjunta de interesse. Assim para os mesmos autores, o amostrador de Gibbs é
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um método de amostragem condicional alternada definido em termos de
subvetores de 6.

Segundo EHLERS (2007), se considerarmos que um vetor 6 possa ser
dividido em r componentes ou subvetores, ou seja, 6=(6",.0, ...., 67), cada
iteracdo do amostrador de Gibbs consiste em simular valores de cada subvetor de
6, condicionalmente a todos os valores dos outros subvetores, totalizando k
simulagdes para cada iteracdo completa de ciclo.

Pode-se demonstrar que apds grande numero de iteracdes, a seqiéncia de
valores gerados por meio do amostrador de Gibbs ir4 convergir para uma
distribuicdo estacionaria igual a p(6 | x), ou seja, apdés convergéncia, cada valor de
6 obtido pelo amostrador de Gibbs € um valor simulado da distribuicdo conjunta
de seus elementos.

Esse tipo de aproximagao serd tanto melhor quanto maior for o nimero de
amostras utilizadas nos calculos. Ainda, por se tratar de um processo de Markov,
amostras sucessivas sao dependentes entre si, e por essa razao a utilizacao de
amostras obtidas a partir do descarte de algumas iteracdes intermediarias, pode
também ser recomendada no sentido da obtencdo de amostras independentes.
Segundo FARIA et al. (2007a) amostras consecutivas obtidas de uma cadeia pelo
amostrador de Gibbs podem ser altamente correlacionadas. Dessa forma, para se
obter amostras independentes ou ndo correlacionadas € necessario que se
eliminem resultados de ciclos intermediarios da cadeia amostral. O intervalo de
retirada das amostras € denominado intervalo de utilizagdo amostral e deve ser
suficiente para que as amostras utilizadas nao sejam correlacionadas.

O amostrador de Gibbs produz uma cadeia de amostras de Gibbs de tantos
ciclos quanto forem especificados. Este aspecto € muito importante, porque esta
intimamente relacionado com a convergéncia das distribuicbes posteriores dos
parametros. Se o numero de ciclos definido pelo usuario for adequado, as médias
posteriores das amostras serdo estimativas validas das distribuicbes posteriores
dos parametros.
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No Brasil, 0 método da amostragem de Gibbs, tem sido aplicado com éxito
em diversos estudos envolvendo dados de campo de bovinos da raga Nelore. O
algoritmo de Gibbs é aplicado para gerar um valor para cada parametro
desconhecido e apresenta facil implementagéo, principalmente quando comparado
a algoritmos baseados em processos nao derivativos, uma vez que o0s resultados
permitem uma inferéncia bayesiana que gera distribuicbes posteriores marginais
completas, a partir das quais sdo obtidas as estimativas dos componentes de
variancia e parametros genéticos.
De acordo com VAN TASSEL et al. (1995), o uso da amostragem de Gibbs
apresenta varias vantagens com relacdo aos métodos usuais:
e nao requer solugdes para as equacdes de modelo misto;
e permite a andlise de conjunto de dados maiores do que quando se usa
REML com técnicas de matrizes esparsas;
e propicia estimativas diretas e acuradas dos componentes de variancia,
valores genéticos e intervalos de confianca para essas estimativas e,
e pode ser usado sem problemas em microcomputadores e estacdes de
trabalho

Assim, o método de amostragem de gibbs utilizado nos métodos bayesianos,
fornece distribuicdo amostral a posteriori de parametros (variancias, covariancias,
correlagdes genéticas e herdabilidades) e sumarios (médias e modas) de
interesse, permitindo a constru¢ao de graficos e de intervalos de credibilidade por
meio dos quais é possivel analisar a interagdo gendtipo - ambiente (MASCIOLI et
al., 2006).
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CAPITULO 2 - INTERAGCAO GENOTIPO - AMBIENTE NO PESO AO
SOBREANO EM ANIMAIS NELORE EM CINCO ESTADOS BRASILEIROS

Interacao Genétipo - Ambiente no peso ao sobreano em animais Nelore em

cinco estados brasileiros

RESUMO- Dados de 75.941 animais nascidos nos anos de 1991 até 2006,
foram utilizados a fim de estimar os componentes de (co)variancia, necessarios
para a determinacdo da importancia do efeito da interacdo gendtipo - ambiente
(IGA) em cinco estados brasileiros. Os componentes (co)variancia foram obtidos
através de uma analise uni-caracteristica (onde considerou-se 0 peso ao sobreano
como sendo a mesma caracteristica em todos os estados) e multicaracteristica,
(considerando a expressao do peso em cada estado como uma caracteristica
distinta). O modelo incluiu os efeitos fixos de grupos de contemporaneos e como
aleatérios, os efeitos genético aditivo direto e residual. Considerou-se efeito
importante da IGA valores de correlacdo genética abaixo de 0,80. Verificou-se o
efeito da IGA sobre a selegdo quando considerada ou nao a caracteristica como
diferente nos estados avaliados. As estimativas de herdabilidade para Goias, Mato
Grosso, Sao Paulo, Mato Grosso do Sul e Minas Gerais foram 0,51+0,02;
0,39+0,03; 0,44+0,02; 0,37+0,02; 0,41+0,04, respectivamente. As correlagdes
genéticas estimadas entre os estados de Goias e Mato Grosso, Goias e Minas
Gerais, Sao Paulo e Minas Gerais e entre Mato Grosso do Sul e Minas Gerais
variaram de 0,67 a 0,75, evidenciando a ocorréncia da IGA. Nao houve interagéao
entre: Goias e Sao Paulo, Goids e Mato Grosso do Sul, Mato Grosso e Sao Paulo,
Mato Grosso e Mato Grosso do Sul, Mato Grosso e Minas Gerais e entre Sao
Paulo e Mato Grosso do Sul (0,82 a 0,97). Comparando a selecao baseada em
uma andlise uni, com uma analise multicaracteristica, a andlise uni foi menos

eficiente na presenca da IGA, com perdas consideraveis (de até 10%) na selecao.

Palavras-chave: bovinos de corte, correlacdo genética, inferéncia bayesiana



36

Introducao

Em um programa de melhoramento genético, ao escolher as caracteristicas
que serao usadas como objetivo de selecdo considera-se principalmente a sua
importancia econdmica frente as tendéncias do mercado atual. Entretanto, a
énfase que é dada as caracteristicas deve ser ajustada, considerando-se nao so6
situacdes especificas de mercado, mas também as condi¢cdes ecorregionais. No
caso do Brasil, levando em consideracdo o seu vasto territério e as diferengas
ambientais entre as regides, pode ser necessaria a realizacdo de avaliacoes
separadas por regides, para que as diferencas existentes nas diversas localidades
nao interfiram no ganho genético dos animais. Neste contexto a interacdo genétipo
- ambiente € uma hipdtese essencial no melhoramento genético dos animais
domésticos. O desafio é avaliar a extensdo dos genétipos e ambientes sobre os
quais a interacdo genétipo - ambiente é suficientemente grande para ter
importancia econdmica e bioldgica (PEGOLO et al., 2009).

A producéao animal resulta da agéo conjunta de forcas de origens genética e
ambiente, portanto, avaliar os efeitos isolados e conjuntos dos fatores que afetam
0S pesos e ganhos em pesos utilizados em programas de melhoramento, €
fundamental. O peso ao sobreano assume grande importancia por ser a ultima
pesagem realizada pela maioria dos criadores de rebanhos de sele¢cao antes da
venda dos reprodutores, e assim, é 0 peso mais proximo do peso de abate e,
conseqlientemente o0 que apresenta maiores correlacbes com este. Segundo
FERREIRA et al. (2001), os efeitos da interacao gendtipo — ambiente se mostram
mais importantes ap6s o periodo de desmama, o que ressalta a importancia de
identificar corretamente os fatores que afetam esses pesos.

Alguns autores utilizaram-se da correlacdo genética para medir a importancia
da interacdo gendtipo - ambiente entre estados das regides sudeste e centro-
oeste na raca Nelore e relataram valores que variaram de 0,60 — 0,90, e
estimativas de herdabilidade para o peso ao sobreano variando de 0,30 — 0,61
(TORAL et al., 2004; RIBEIRO et al., 2007; LOPES et al., 2008).
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Os valores demonstram a variabilidade dessa caracteristica em estudos de
interagdo gendtipo - ambiente de acordo com o ambiente avaliado, entretanto,
nota-se na literatura brasileira poucos trabalhos envolvendo a influéncia da
interagdo gendtipo — ambiente nas caracteristicas de importancia econémica
utilizadas em programas de melhoramento.

No presente estudo, foram estimadas herdabilidades e correlacbes genéticas
para o peso ao sobreano em animais da raca Nelore, por meio de uma analise uni
e multicaracteristica utilizando inferéncia bayesiana, com a finalidade de investigar
a interacdo genotipo — ambiente através de correlagdo genética em cinco estados
da federacdo e verificar seu efeito no valor genético médio dos animais

selecionados.

Material e Métodos

Foram utilizados dados de peso ao sobreano (P450) de 99.366 animais da
raca Nelore nascidos entre os anos de 1991 e 2006, provenientes de rebanhos de
seis estados brasileiros (Goias, Mato Grosso, Sdo Paulo, Mato Grosso do Sul,
Minas Gerais e Parana) participantes do programa de melhoramento genético da
ragca Nelore (PMGRN) coordenado pela Associagdo Nacional de Criadores e
Pesquisadores (ANCP). Todos os animais do programa sao submetidos a
controles criteriosos das caracteristicas reprodutivas e produtivas, havendo grande
diversidade entre os rebanhos quanto ao manejo nutricional e reprodutivo
adotado, assim como variagdes quanto a duragao e época de inicio da estacao de
monta. Foram considerados para a analise somente animais provenientes de
cinco estados e que foram criados em regime exclusivo de pastagem, excluindo o
estado do Parana pelo pequeno numero de informacgdes.

Os animais participantes, além de serem identificados de forma a garantir as

informacbes de genealogia, sdo submetidos a pesagens a cada 90 dias, do
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nascimento ao sobreano e, aqueles que permanecem nos rebanhos como
reprodutores continuam sendo pesados rotineiramente nesse intervalo.

O peso ao sobreano foi padronizado pela ANCP seguindo as seguintes
formulas: P450 = Pa + GMD x Da, em que: P450 é o peso ao sobreano
padronizado; GMD ¢é a razdo da diferenga entre os pesos posterior e anterior, pelo
numero de dias contido no periodo compreendido entre as duas pesagens; Pa é o
peso anterior a idade-padrdao e Da sédo os dias compreendidos entre a pesagem
anterior e a idade padrao.

Foram consideradas quatro estacdes de nascimento: verao (janeiro a margo);
outono (abril a junho); inverno (julho a setembro); primavera (outubro a dezembro).

O numero de touros presente em cada estado e em dois estados

conjuntamente esta descrito na Tabela 1.

Tabela 1- Numero de touros por estado (diagonal) e em dois estados

conjuntamente (triangular superior).

P450_GO P450_MT  P450_SP P450_MS P450_MG

P450_GO 582 148 246 220 175
P450_MT 379 237 236 147
P450_SP 937 334 253
P450_MS 871 217
P450_MG 360

Para a montagem dos grupos de contemporaneos foi utilizado o
procedimento GLM (SAS, 2008). O grupo de contemporaneo para o qual o modelo
apresentava maior coeficiente de determinacdo para a caracteristica peso ao
sobreano nas analises foi formado a partir da concatenacao das informagdes de:
fazenda da pesagem e fazenda de origem, ano de nascimento, estacado de

nascimento, sexo e lote de manejo. No total foram formados 2.406 grupos.
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Grupos de contempordneos com menos de nove observagcbes foram
retirados da andlise, bem como os registros de pesos fora dos intervalos dados
pela média do grupo de contempordneos mais ou menos trés desvios-padrao,
restando assim um banco de dados com 75.941 observacoes.

O numero de rebanhos e a estrutura apds a consisténcia do arquivo de

dados do peso (P450) por estado analisado apresentam-se descritos na Tabela 2.

Tabela 2- Numero de rebanhos e observacdes, peso médio (P.M.), desvio-padrao
(D.P.) e coeficiente de variacdo (CV) para o peso ao sobreano (P450)

nos cinco estados avaliados.

€€ Nedeobs. P.M.(kg) D.P.(kg) CV (%)

Goiés 44 16.011 254,09 3927 1545

Mato Grosso 6 10.637 260,09 4036 1551
Sa0 Paulo 29 19.777 280,44 46,66 16,63
Mato Grosso do Sul 24 22.408 268,52 46,38 17,27
Minas Gerais 15 7.108 288,35 50,99 17,68
Total 118 75.941 269,26 4610 1712

Os componentes de (co)variancia foram obtidos por meio do programa
gibbs2f90, desenvolvido por (MISZTAL, 2007), por meio de andlise de
caracteristica Unica, que considerou o peso como a mesma caracteristica em
todos os estados, e de caracteristicas multiplas em que o peso ao sobreano foi
considerado em cada estado como caracteristica distinta. O modelo de analise
incluiu os efeitos de grupos de contemporaneos e, valores genéticos dos animais
e o residuo. Em termos matriciais, 0 modelo completo utilizado nas andlises pode

ser representado por:
y=XB+Zu+e

em que y, € o vetor das observacdes, X e Z sdo as matrizes de incidéncia

que associam f, e u respectivamente as observacdes. € o vetor dos efeitos de
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grupo de contemporaneo, u é o vetor dos valores genéticos aditivos diretos e e, €
o vetor dos residuos.

Sobre 0 modelo estabelecem-se as seguintes pressuposigoes:

XB|[ZAZ®G+R®I G®ZA R®I
u| MNVY O ||  AZ'®G G®A 0
e 0 R®I 0 R®I

em que A representa a matriz de parentescos aditivos; /, uma matriz
identidade; G, matriz 5x5 da variancia genética aditiva; R, matriz diagonal 5x5 da
variancia residual e ® € o operador do produto direto entre matrizes.

Os vetores S e u sao parametros de locagdo de uma distribuicdo condicional
yl B, u. Assumiu-se como priori para 8 uma distribuicdo uniforme, que reflete um
conhecimento prévio vago sobre este vetor. Para u assumiu-se como priori uma
distribuicdo normal multivariada com média 0 e variancia 0°.A e G® A para as
analises uni e multicaracteristica, respectivamente.

Para os demais componentes, assumiu-se como priori a distribuicao Wishart
e qui-quadrado invertida para multi e unicaracteristica, respectivamente (VAN
TASSEL & VAN VLECK, 1996). Neste estudo para a analise multicaracteristica
nao foi considerada a (co)variancia residual entre os ambientes, pois ndo ha
registros do mesmo animal em dois ambientes.

Nas anadlises utilizou-se um arquivo de genealogia contendo identificacdo do
animal, pai e mae, totalizando 149.002 animais na matriz de parentesco,
considerando todas as relagdes de parentesco disponiveis (até 11 geracoes).

Para as andlises uni e multicarater foram geradas cadeias de Gibbs de
1.040.000 e 1.012.900 ciclos respectivamente, com descarte inicial de 50.000 e
intervalo de amostragem a cada 100 ciclos. Posteriormente, as cadeias geradas
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foram analisadas através do programa Gibanal (VAN KAAM, 1998), para verificar
a convergéncia e dependéncia entre as amostras.

A interagdo gendtipo — ambiente (IGA) foi estimada pela correlagdo genética
entre o peso ao sobreano nos diferentes estados, sendo considerado que valores
abaixo de 0,80 caracterizam a presenga de interagdo gendétipo — ambiente.

Em funcdo dos resultados da média dos componentes de (co)variancia
obtidos pelo modelo uni e multicaracteristica por meio de inferéncia bayesiana, os
animais foram classificados de acordo com os valores genéticos obtidos através
da metodologia BLUP (Best Linear Unbiased Prediction), proposto por
HENDERSON (1975) por meio do programa blupf90 desenvolvido por (MISZTAL,
2007). Desta forma foram obtidos, para cada animal, cinco estimativas de valores
genéticos, sendo uma para cada estado (VGGO, VGMT, VGSP, VGMS, VGMG).
Para a andlise unicarater foram obtidos os valores genéticos dos animais
considerando o0 peso ao sobreano como a mesma caracteristica (VGuni),
independente do estado em que tenha sido criado o animal.

No intuito de verificar o efeito da IGA sobre a selecdo, foram comparadas as
respostas a selecdo praticada considerando-se ou nao a caracteristica como
diferente nos cinco estados. Foram simulados dois cenéarios de selegdo com
proporcdo de animais selecionados variando de 1 a 10%. No primeiro cenario 0s
animais eram selecionados com base no valor genético da analise unicarater
(VGUnI). E no segundo com base nos valores genéticos de cada estado (VGSP,
VGMT, VGGO, VGMS, VGMG). Foram entdo calculadas as médias dos valores
genéticos de cada estado para os animais selecionados. Considerando-se que na
presenca de IGA o segundo cenario seria mais adequado, foram comparadas as
médias de VGSP quando a selecdo era baseada em VGUni e VGSP; as médias
de VGMT quando a selecdo era baseada em VGMT e VGuni; e assim
sucessivamente para 0s cinco estados.

Para esta comparacgao foram utilizados apenas os animais machos nascidos

no ano de 2005 (ultimo ano em que a safra completa foi registrada).



42

Resultados e Discussao

Conforme se observa na Tabela 2, existe grande variagdo entre os estados
quanto a média e o desvio-padrdao do peso ao sobreano. Estas diferencas podem
ser causadas por diversos fatores entre os quais incluem-se diferencas genéticas
entre os rebanhos. No entanto, a maior parte das diferencas observadas deve ser
atribuida ao ambiente de criagdo dos animais. Alguma diferenga na variancia
fenotipica pode também ser observada entre os estados, o que neste caso reflete
principalmente variagcdes entre rebanhos dentro de cada estado, mas pode estar
também refletindo variagdes nas técnicas de manejo e cuidados nas coletas de
dados. Esta situacado pode conduzir a diferengas nas estimativas de componentes
de (co)variancias e, consequentemente, diferencas nas estimativas de parametros
genéticos (BALIEIRO et al., 2004).

Em inferéncia bayesiana quando aplica-se os métodos de Monte Carlo via
Cadeias de Markov para a obtencdo das amostras da distribuicdo a posteriori é
necessario que se assegure a convergéncia das cadeias, pois caso as amostras
ndo sejam provenientes de uma distribuicdo a posteriori estacionaria, as
inferéncias ndo serdo validas. Neste estudo, o descarte inicial assumido (50.000
amostras) para as duas andlises foi adequado para assegurar a convergéncia da
cadeia.

Observa-se que o numero de amostras efetivas foi pequeno (Tabela 3),
variando de 81 a 268 apesar de terem sido geradas 990.000 amostras da
distribuicao estacionaria. Isto significa que existe uma alta dependéncia entre as
amostras. Embora o pequeno nimero de amostras efetivas dificulte as inferéncias
relativas aos extremos da distribuicdo dos paréametros, as medidas de tendéncia
central sao, em geral, confidveis. Os valores das medidas de tendéncia central
foram semelhantes entre si dentro dos estados.
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Tabela 3- Estatisticas descritivas das distribuicbes posteriores dos componentes

de varidncia do peso ao sobreano

(P450)

nos cinco estados

(multicaracteristica) e nos estados conjuntamente (unicarateristica).

Andlise multicaracteristica

Pardmet Média Moda Mediana  A.E. D.P. IAD 95%
arametro
Goias (GO)
0% 307,43 308,05 307,75 149 18,15 269,3 - 344,3
0% 291,86 289,45 291,00 214 13,11 265,4 - 316,2
Mato Grosso (MT)
6% 264,94 275,94 265,60 102 14,63 215,4-311,9
0% 417,43 416,76 417,20 127 21,54 381,1 -455,6
Sao Paulo (SP)
0% 347,36 346,19 347,30 191 22,12 303,8 - 388,9
0% 438,40 432,37 437,70 198 15,86 409,4 - 468,4
Mato Grosso do Sul (MS)
0% 246,59 254,08 246,90 149 15,60 216,5-275,2
0% 426,68 427,74 426,90 268 11,04 404,1 - 448,1
Minas Gerais (MG)
0%a 307,68 309,21 308,00 99 31,73 250,3 - 374,5
o% 439,96 438,80 438,80 81 24,17 396,8 - 488,4
Analise unicaracteristica
0% 285,64 283,54 285,30 1.266 10,40  265,7 — 305,6
0% 408,35 407,57 408,40 1.266 7,43 394,1 —422,0

6°, - variancia genética aditiva; 6% - variancia residual; A.E. — Amostras efetivas; D.P. — desvio

padrao; IAD — Intervalo de alta densidade.

Pelos valores das estimativas contidas na Tabela 3, podemos observar num

contexto geral que entre todos os estados, o estado de Goias foi o Unico que

apresentou menor variancia residual quando comparada a variancia genética

aditiva. Em relacao a variancia genética aditiva, o estado de Sao Paulo apresentou

a maior estimativa seguido pelo estado de Minas Gerais e de Goias.

Para um melhor detalhamento, na Figura 1 estdo contidas as distribuicdes

posteriores da variancia genética aditiva para todos os estados.



44

Figura 1- Densidades a posteriori das estimativas da variancia genética (c%), da
caracteristica peso ao sobreano em (GO) Goias, (MT) Mato Grosso,
(SP) Sao Paulo, (MS) Mato Grosso do Sul e (MG) Minas Gerais.

A observacdo do grafico permite inferir, pela interseccdo das densidades,
que o estado de Sao Paulo tem uma variancia genética maior que Mato Grosso e
Mato Grosso do Sul, enquanto Mato Grosso do Sul é também menor que Goias. O
fato de a variancia genética ser diferente entre os estados pode indicar que os
gendtipos reagem diferentemente aos diferentes ambientes o que implica na
existéncia de IGA. E o que acontece, por exemplo, se nos estados em que a
qualidade das pastagens for em média melhor, a diferenca em peso nos animais
ficar mais evidenciada. Neste caso a IGA resultante da heterogeneidade de
variancias nao alteraria a classificagdo dos genoétipos, mas causaria uma diferenca
de herdabilidade. Entretanto, se a variacdo maior for consequéncia de diferencas
na variagao do nivel genético dos rebanhos dentro de cada estado — 0 que pode
ser causado por selegcao mais intensa para a caracteristica em alguns rebanhos
de alguns estados - entdo a diferenca em variacdo genética ndo caracterizaria
uma IGA. A conseqiiéncia deste tipo de IGA sobre o ganho genético de rebanhos

sob selecdo, quando avaliados conjuntamente, € que havendo selecédo intensa
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haveria proporcionalmente maior contribuigdo dos estados com maior variagao
genética e assim, o ganho genético seria reduzido, pois ndo necessariamente os
animais escolhidos provenientes dos estados de maior variagcdo, seriam o0s
superiores geneticamente para todos os estados.

No caso das variancias residuais, cujas distribuicbes a posteriori sao
mostradas na Figura 2 e as respectivas estatisticas descritivas na Tabela 3,
observa-se que o estado de Goids apresenta os menores valores de variancia
residual enquanto os demais estados apresentam distribuicdes semelhantes entre

Si.

240 290 340 390 440 490
Figura 2- Densidades a posteriori das estimativas para a variancia residual (6%),
da caracteristica peso ao sobreano em (GO) Goias, (MT) Mato Grosso,
(SP) Sao Paulo, (MS) Mato Grosso do Sul e (MG) Minas Gerais.

Um menor valor de variancia residual pode significar uma menor variagao no
ambiente, um maior cuidado e fidedignidade na coleta de dados. Por outro lado
pode também ser causada por maior reagdo de determinados genoétipos a algum
ambiente especifico dentro dos estados, o que caracterizaria IGA. Se dentro de
alguns estados houver maior variagdo na qualidade das pastagens e se a



46

magnitude das diferencas entre os animais depender da qualidade das pastagens,
entdo a heterogeneidade de variancia residual caracterizaria a IGA.

A heterogeneidade de variancia residual também é causa de reducdo de
ganho genético quando a intensidade de selecdo aplicada é mais alta. A maior
selecdo de animais dos estados de maior variancia residual nao seria desejada,
pois, numa aplicacdo pratica, animais de estados com efeitos ambientes menos
“controlados” seriam beneficiados.

Na selecao pelo fenétipo, quando a heterogeneidade de variancia € ignorada
e a intensidade de selecdo é alta, existe uma tendéncia a se selecionar mais
animais dos rebanhos onde a variancia € maior, ja que é nestes rebanhos que os
animais com valores mais extremos sdo encontrados. No caso de selecao
baseada em informagdes de parentes, 0 peso das informagdes provenientes de
rebanhos com maior variagdo é maior na avaliagdo genética.

As herdabilidades estimadas para o peso ao sobreano (Tabela 4),
considerando as regides analisadas, variaram de 0,37 a 0,51, estando de acordo
com os valores descritos na literatura para bovinos de raga Nelore como um todo,
os quais variam de 0,31 a 0,53 (MAGNABOSCO et al., 2000; SIQUEIRA et al.,
2003; FARIA et al., 2007; BOLIGON, 2008). O estado de Goias apresenta a maior
estimativa de herdabilidade entre os cinco estados (Figura 3), o que é uma

consequéncia direta da menor variancia residual.

Tabela 4- Estimativa das médias e desvio - padrdo (entre parénteses) das
herdabilidades (diagonal) e correlagcdes genéticas (triangular superior)

entre os cinco estados analisados para o peso ao sobreano.

P450 GO  P450 MT  P450 SP  P450 MS  P450_MG
P450 GO  0,51(0,02) 0,74(0,07) 0,88(0,04) 0,89(0,01) 0,67(0,08)
P450_MT 0,38(0,03) 0,84(0,07) 0,82(0,05)  0,97(0,03)
P450_SP 0,44(0,02)  0,83(0,04)  0,75(0,08)
P450_MS 0,37(0,02)  0,73(0,06)
P450 MG 0,41(0,04)

GO — Goias; MT — Mato Grosso; SP — Sao Paulo; MS — Mato Grosso do Sul; MG — Minas Gerais
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As estimativas de herdabilidade obtidas para o peso em diferentes estados
foram de magnitude moderada a alta, indicando que, parte consideravel da
variagao entre os animais, para esta caracteristica, é decorrente das diferencas no
mérito genético dos animais; desse modo, 0 peso ao sobreano em qualquer dos

estados considerados pode responder de forma eficiente a selecao individual.

v - = =MS
N —— MG

0,27 0,32 0,37 0,42 0,47 0,52 0,57 0,62

Figura 3- Densidades a posteriori das estimativas de herdabilidade (h?), da
caracteristica peso ao sobreano em (GO) Goias, (MT) Mato Grosso,
(SP) Sao Paulo, (MS) Mato Grosso do Sul e (MG) Minas Gerais.

Trabalhando com interacao gendtipo - ambiente em trés estados, FERREIRA
et al. (2001), relataram estimativa de herdabilidade de 0,17 para o peso ao
sobreano no estado de Minas Gerais para um rebanho da ra¢a Nelore, bem menor
do que o valor descrito neste estudo. Para o estado de Mato Grosso do Sul a
herdabilidade estimada (0,36) esta de acordo com os mencionados por TORAL et
al. (2004) e RIBEIRO (2006) que encontraram estimativas de herdabilidade para
regidbes do Mato Grosso do Sul variando de 0,30 a 0,45 e de 0,31 a 0,48,

respectivamente.
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A estimativa de herdabilidade obtida para o estado de Sao Paulo (0,44),
Minas Gerais (0,41) e Mato Grosso do Sul (0,37), diferem dos obtidos por
GUIDOLIN et al. (2008) na raca Nelore, que encontraram estimativa de
herdabilidade de 0,18, 0,24 e 0,51 para esses mesmos estados respectivamente.
Para o estado de Goias e Mato Grosso, os mesmos autores relataram estimativas
semelhante ao do presente trabalho (0,51 e 0,34 respectivamente). Cabe ressaltar
que o autor ndo utilizou efeito materno no modelo para o peso ao sobreano e
estimou os componentes de (co)variancia por meio de analises bi-caracteristicas.

Apesar dos diferentes valores estimados para a herdabilidade demonstrarem
uma diferenca de desempenho do gendtipo dos animais nas diferentes regides,
esta diferenca somente tem conseqiéncias do ponto de vista pratico da selecao
quando causa alteragcées no mérito relativo dos animais. Para que essa alteracao
ocorra € necessario que o efeito da interacao seja importante. Neste trabalho foi
seguida a sugestdo de ROBERTSON (1959) para a qual a interagcao apresenta um
efeito importante quando o valor da correlacdo genética entre a mesma
caracteristica em ambientes for menor que 0,80.

A interacdo gendtipo - ambiente foi evidenciada (valores de correlagdo
genética abaixo de 0,80) entre os estados de Goias e Mato Grosso, Goias e Minas
Gerais, Sdo Paulo e Minas Gerais e entre Mato Grosso do Sul e Minas Gerais.
Pelos resultados encontrados, as expressdes fenotipicas da caracteristica, serdo
diferentes nos estados em que a correlacao genética foi menor que 0,80, devendo
ser consideradas caracteristicas distintas.

Nao houve evidéncia da interacdo entre os estados: Goias e Sao Paulo,
Goids e Mato Grosso do Sul, Mato Grosso e Sao Paulo, Mato Grosso e Mato
Grosso do Sul, Mato Grosso e Minas Gerais e entre S&do Paulo e Mato Grosso do
Sul. Os resultados encontrados para estes estados sugerem que a maioria dos
genes responsaveis pela expressao do peso ao sobreano estd agindo de forma
semelhante em dois ambientes diferentes e, a resposta a selegdo, para a

caracteristica em um dos estados sera semelhante a resposta em outro estado.
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As estimativas de correlagbes genéticas mais baixas envolvendo o estado do
Mato Grosso do Sul estdo de acordo com as descritas por TORAL et al. (2004) em
trés microrregibes homogéneas do estado do Mato Grosso do Sul (Alto Taquari,
Campo Grande e Pantanal) para pesos do nascimento até o sobreano de bovinos
da raga Nelore. Assim como também estdo de acordo com os resultados obtidos
por SOUZA et al. (2008), que mencionaram efeito da interagdo apenas para
caracteristicas pds-desmama entre duas regides do estado do Para e do estado
do Mato Grosso do Sul para bovinos da raga Nelore.

Resultados semelhantes aos do presente trabalho foram encontrados por
RIBEIRO et al. (2007) e BALIEIRO (2001) que nao relataram presenca da
interacdo gendtipo — ambiente entre a regido oeste do estado de Sdo Paulo e o
estado do Mato Grosso do Sul (valores variando de 0,82 a 1,00). Por outro lado
MATTAR et al. (2008), obtiveram interacao para estes mesmos estados assim
como entre Mato Grosso e Minas Gerais, para bovinos da raca Canchim.

ELER et al. (2000) encontraram interagdo para caracteristicas pré-desmama
e pdés-desmama em bovinos da ragca Nelore em fazendas localizadas no sudeste e
centro — oeste concordando com os resultados deste trabalho. Entretanto,
FRIDRICH et al. (2005) nao obtiveram interagéo entre estados da regido sudeste e
centro-oeste, com valores médios de correlacdo genética de 0,92 para a raca
Tabapua.

Para um exame mais detalhado, na Figura 4 sdo mostradas as densidades a
posteriori das estimativas da correlagdo genética do peso ao sobreano entre os

cinco estados estudados.
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Verifica-se que as distribuicdes posteriores das correlagées envolvendo o
estado de Minas Gerais apresentam, exceto pela que envolve o estado de Mato
Grosso, pequena probabilidade de estarem acima de 0,80, enquanto o estado de
Mato Grosso, exceto pelo caso do estado de Goias, apresenta uma boa parte da
distribuicao dos valores de correlagdes genéticas com 0s pesos em outros estados
acima de 0,80. Isto parece indicar a existéncia de dois grupos de estados entre os
quais a interagdo gendtipo ambiente é mais pronunciada, um envolvendo os
estados de Minas Gerais e Mato Grosso, e outro envolvendo os estados de Goias,
Sao Paulo e Mato Grosso do Sul. Pode também indicar que a realizacdo da
avaliacdo genética nos dois conjuntos separadamente, poderia ser mais
interessante em termos de progresso genético. Dentro destes grupos as
correlagdes genéticas entre os estados sdo bastante altas.

Nesses estados em que a IGA foi evidenciada, tornou-se importante
quantificar o efeito dessa interagdo sobre a selegcdo dos animais quando se
compara uma andlise que desconsidera a IGA (analise unicaracteristica) com uma
que considera a presenca de IGA (andlise multicaracteristica) (Tabela 5 e 6), ja
que na maioria dos programas de melhoramento ndo se considera a presenca da

interagdo genotipo - ambiente.

Tabela 5- Coeficientes de correlacao de Pearson entre valores genéticos preditos
dos machos nascidos em 2005 para peso ao sobreano, obtidos em
analises uni e multicaracteristica

VGuni VGGO VGMT VGSP VGMS VGMG

VGuni - 0,97 0,97 0,98 0,98 0,93
VGGO - - 0,94 0,97 0,98 0,87
VGMT - - - 0,96 0,95 0,96
VGSP - - - - 0,96 0,90
VGMS - - - - - 0,88
VGMG - - - - - -

VGuni — valor genético predito em andlise unicaracteristica; VGGO, VGMT, VGSP, VGMS e VGMG
— valor genético predito para Goias, Mato Grosso, S&o Paulo, Mato Grosso do Sul e Minas Gerais

em analise multicaracteristica.



52

As correlagcdes entre os valores genéticos preditos para nas analises
multicarater e unicarater, foram altas para todos os estados. Estas correlagbes sdo
mais altas do que as correlagdes genéticas entre os estados, pois na andlise
unicarater os dados de todos os estados estdo incluidos. Esta é uma situacao
mais realista que a anterior, uma vez que se a IGA for ignorada, os dados de
todos os estados serdo reunidos e analisados como uma unica caracteristica. As
correlagdes genéticas obtidas anteriormente permitem prever o ganho genético
em um estado baseado nos resultados do outro estado, 0 que nao concorda com
a situacao estudada anteriormente pela analise que considera a presenca de IGA.

Na Tabela 6 sdo mostradas as médias dos valores genéticos obtidos nas
analises multicarater de animais machos nascidos no ano de 2005, selecionados
com base na andlise multicarater (que considera a IGA) e a reducao percentual
nestas médias quando a selecao € baseada nos resultados da andlise unicarater
(que ignora a IGA), de acordo com a fracao selecionada. Verifica-se que, para os
animais do estado de Minas Gerais, a perda por ignorar os efeitos da IGA, pode
chegar a um pouco mais de 10% do valor genético médio dos animais
selecionados. Para os outros estados, a perda nao parece ser tdo importante.

Este resultado pode decorrer tanto das mudangas na classificacdo dos
animais nos diferentes estados, o que é evidenciado pelas correlagdes genéticas
encontradas nas andlises multicaracteristicas, quanto das diferencas nas
variancias (mudanca de escala) entre os estados. Entretanto, por ser mais
pronunciada a mudanca no estado de Minas Gerais, que apresenta variancia
genética préoxima da média dos demais estados, a primeira opgao parece mais

plausivel.
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Tabela 6- Média dos valores genéticos para analise multicaracteristica quando
selecionados 1, 5 e 10% dos melhores machos nascidos no ano de
2005, e redugao percentual (entre parénteses) quando a selegédo é

feita com base na analise unicaracteristica.

P(%)  VGGO VGMT VGSP VGMS VGMG

1 30,25 27,33 33,03 27,75 30,33
(-3,67%) (-4,11%) (-1,91%) (-3,17%) (-10,30%)

. 21,84 20,56 23,90 20,48 22,89
(-3,53%) (-3,43%) (-2,87%) (-2,79%) (-9,44%)

10 18,06 17,20 18,78 17,05 19,08
(-3,63%) (-3,06%) (-2,48%) (-2,98%) (-8,12%)

P(%) - porcentagem de animais selecionados; VGGO, VGMT, VGSP, VGMS, VGMG — média dos
valores genéticos dos animais no estado de Goias, Mato Grosso, Sao Paulo, Mato Grosso do Sul e
Minas Gerais.

Maiores diferencas entre os valores genéticos preditos ocorreram em trés
situagdes quando a intensidade de selecao foi maior, 0 que também pode ser
relacionado a presenca da heterogeneidade de varidncias para os estados de
Minas Gerais, Mato Grosso e Mato Grosso do Sul.

Resultados semelhantes a estes foram descritos por CARVALHEIRO et al.
(2002) que avaliaram o efeito da heterogeneidade sobre a selegdo através de
duas analises, uma considerando a presenca de heterogeneidade em 5 niveis e a
outra considerando a homogeneidade de variancias residuais. Os autores
concluiram que quando a heterogeneidade de variancias foi ignorada houve
reducdo na resposta a selecdo na intensidade de selecdo mais alta.

Embora evidéncias da interacdo genétipo — ambiente entre varios pares de
estados foram encontradas, o estado de Minas Gerais foi o mais influenciado pela
presenca da IGA. Entretanto, considerando estes resultados e o fato de que a
utilizacdo de uma andlise, que desconsidera o efeito da IGA, levou a perdas
consideraveis quando a selecao era baseada na andlise unicaracteristica, deve-se
optar por uma andlise que considere a presenca da IGA quando esta for
evidenciada, ou seja, quando valores de correlagcao genética abaixo de 0,80 forem

encontrados.
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O modelo multicaracteristica fornece estimativas mais confiaveis dos valores
genéticos dos animais por considerar melhor as diferengas tanto genéticas quanto
ambientais entre os estados diminuindo assim o viés das estimativas. Entretanto
deve-se considerar que a aplicagdo de uma analise multicaracteristica requer um
custo mais elevado quando comparado com uma analise unicaracteristica.

Os resultados deste estudo reforcam a preocupacao atual com a presenca
da interacao genoétipo — ambiente e a melhor forma de lidar com ela, uma vez que
a situacao econdmica em cada regiao influi de maneira significativa na tomada de
decisao dos criadores. Assim, tdo importante quando avaliar o efeito da interacao
na classificagdo dos animais nos diferentes ambientes, € avaliar o efeito dessa

alteragdo no ganho genético da populagéao.

Conclusoes

Existe interacdo gendtipo - ambiente para o peso ao sobreano entre varios
pares de estados estudados. E possivel também evidenciar que dois grupos de
estados podem ser analisados separadamente para fins de avaliagdo genética. O
primeiro envolve os estados de Minas Gerais e Mato Grosso, e 0 segundo, 0s
estados de Goias, Sdo Paulo e Mato Grosso do Sul.

O efeito da IGA na selecdo é maior para o estado de Minas Gerais. Em
avaliagbes genéticas para a caracteristica peso ao sobreano, o0 emprego de
modelos que consideram a presenca da IGA é o mais adequado em relagcédo a

utilizagdo de modelos que nao consideram sua presenca.
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