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ESTUDO DA INTERAÇÃO GENÓTIPO AMBIENTE EM BÚFALOS LEITEIROS DO 
BRASIL E DA COLÔMBIA 

 
 
 

RESUMO 
 
O objetivo deste estudo foi veri�car a existência da interação genótipo ambiente(IGA) 
para características de importância econômica em bubalinos leiteiros do Brasil e Colôm- 
bia. No primeiro capitulo é apresentada uma descrição dos problemas e consequên- 
cias do efeito da IGA, e seus efeitos sobre os parâmetros genéticos em bovinos leitei- 
ros. Alem disso, são revisados as formas de se avaliar o efeito da IGA, e sua relevância 
na genética quantitativa. No segundo capitulo foi veri�cada a existência de heteroge- 
neidade de variâncias(Hv) para a produção de leite(PL), gordura(PG) e proteína(PP) 
até 270 dias da lactação(P270) em rebanhos do Brasil e Colômbia. Na análise da 
norma de reação, os componentes de variâncias foram regredidos sobre a média da 
PL, PG e PP, ajustada para cada classe dos descritores ambientais (ED) em análises 
uni-características em modelos animais. As estimativas médias das distribuições das 
funções de densidade a posteriori dos componentes de variância e estimativas de cor- 
relação genética (CG) e  herdabilidade das P270, tenderam a  aumentar conforme 
maior o desvio-padrão fenotípico, e evidenciaram efeito de escala. As estimativas de 
CG, indicaram a existência de IGA para PL e PP. Entretanto, as CG para PG não 
evidenciaram IGA. Com base nos valores genéticos preditos foi observado minima 
alteração na reclassi�cação dos reprodutores em comum. Como conclusão sugere- 
se que no momento da seleção dos animais de forma conjunta é necessário levar em 
conta a Hv residual devido a sua in�uencia sobre os componentes de variância. No 
terceiro capitulo foi veri�cado o efeito de IGA para a produção de leite no dia do 
controle(PLDC) mediante análises multi-característicos em modelos animais. Na 
análise dos modelos de regressão aleatória(RRM), os componentes de variância das 
PLDC, foram regredidos sobre a média da produção de leite até 270 dias da lac- tação 
(PL270) ajustada para cada classe dos ED(alto e baixo nível da PL270). Os 
componentes de variância e estimativas de herdabilidades das PLDC, mostraram-se 
heterogêneas em função dos níveis da PL270. As CG foram positivas e altas entre 
PLDC adjacentes e diminuíram na medida que foram mais distantes. Como conclu- 
são, sugere-se que ao realizar a seleção de animais é necessário levar a conta o nível 
de produção para cada curva de lactação nos rebanhos do Brasil. No quarto capi- 
tulo foram esboçadas as implicações e considerações sobre os efeitos da IGA, em 
rebanhos do Brasil e Colômbia. 
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STUDY OF GENOTYPE ENVIRONMENT INTERACTION IN DAIRY BUFFALOES IN 
BRAZIL AND COLOMBIA 

 

 
ABSTRACT 

 
The aim of this study was verified the existence of genotype environment interaction 
(GxE) for traits of economic importance for dairy buffaloes in Brazil and Colombia. A 
description the problem and the consequences of GxE, and their effect on the genetic 
parameters in dairy cattle is presented in the first chapter. Moreover, the forms are 
reviewed to evaluate the effect of GxE, and its relevance to quantitative genetics. In the 
second chapter was verified the existence of heterogeneity of variances (Hv) for milk 
yield (MY), fat (FY) and protein (PY) to 270 days of lactation (Y270) in herds in Brazil 
and Colombia. In analyses reaction norm, the variance components were regressed on 
the average of MY, FY and PY, adjusted for each class of environmental descriptors 
(ED) in univariate-traits in animal models. The median estimates of the distributions 
functions posterior density of variance components and corresponding estimates of 
heritability and genetic correlations (GC) of Y270, tended to increase as a greater 
phenotypic standard deviation, and show a scale effect. Estimates of CG, suggested 
the existence of GxE for MY and PY. However, the GC showed no FY for GxE. Based 
on the genetic predicted values minimal change was observed in the reclassification of 
common sires. In conclusion, it is suggested that at the time of selection of animals 
jointly is necessary to take into account the residual Hv due to its influence on the 
variance components. In the third chapter was verified the GxE for test-day milk yield 
(TDMY) for multi-trait analysis in animal models. In the analysis of random regression 
models (RRM), the variance components of TDMY were regressed to the mean of milk 
yield to 270 days (MY270) adjusted for each class of ED (high and low level of MY270). 
The estimated Variance components and heritability for TDMY, were heterogeneous 
depending  of  levels  MY270.  The  GC  between  TDMY  were  high  and  positive  for 
adjacent test-days and decreased as the days between records increased. In 
conclusion, it is suggested to perform the selection of animals is necessary to take 
account of the level of MY270 for each lactation curve in Dairy cattle in Brazil. In the 
fourth chapter has outlined implications and considerations of GxE between Brazil and 
Colombia. 
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CAPÍTULO 1 - CONSIDERAÇÕES GERAIS

1.1 INTRODUÇÃO

A América do Sul possui ampla extensão territorial com regiões que apresentam

considerável diversidade climatológica e topográfica e, em vários casos, as unidades

de produção situam-se em zonas com condições não propícias para a criação e explo-

ração pecuária. Nestes países não existe um sistema padrão de exploração em bovi-

nos e, consequentemente, a diversidade dos sistemas de exploração está, em grande

parte, ligado tanto às condições mencionadas anteriormente, quanto as diferenças

dos fatores socioeconômicos, logísticos, culturais e de disponibilidade de recursos hu-

manos de cada região e que indiretamente influenciam sobre os índices zootécnicos

dos rebanhos. Por tanto, é necessário que criadores e entidades governamentais es-

tejam conscientes da importância que exercem os fatores antes mencionados, sobre a

variação de um conjunto de caracteres econômicos e que é, em parte, controlada por

grande número de genes(efeitos aditivos). Assim, a acurada escolha dos futuros re-

produtores encontrara-se associada à correta identificação e avaliação dos genótipos

dentro das próprias necessidades dos sistemas de exploração.

Lembrando que a inconsistência da expressão fenotípica de um conjunto de

genes é dada em função do ambiente (FALCONER; MACKAY; FRANKHAM, 1996).

Consequentemente, quando são considerados diferentes ambientes, além dos efeitos

genéticos e ambientais deve-se considerar o efeito da interação de ambos os efeitos, o

qual é chamado de efeito da interação genótipo x ambiente (IGA). O efeito da IGA tem

sido estudado de forma ampla, tendo como objetivo responder a antiga necessidade

de avaliar a performance produtiva dos genótipos nos diferentes ambientes expos-

tos (KOLMODIN et al., 2002; FIKSE; REKAYA; WEIGEL, 2003; CALUS; VEERKAMP,

2003). Considerando que a premisa que o mesmo conjunto de genes são expressos,

as possíveis diferenças nas respostas fenotipicas poderão ser devidas a heterogenei-

dade genética ou erro de variâncias nos ambientes considerados. Outra forma de se

considerar o efeito da IGA é que a expressão de diferentes conjuntos de genes geram

estimações de correlação genética (CG), e que pode ser obtida por modelos que con-

sideram um caráter como duas características distintas em diferentes ambientes, e se

a magnitude for inferior a unidade verificaria-se a existencia da IGA (ROBERTSON,

1959; FALCONER; MACKAY; FRANKHAM, 1996).

Mas a verificação do efeito da IGA é extraordinariamente complexo devido à

existência de muitos genótipos e ambientes, e para obter o máximo progresso atra-

vés da seleção, os indivíduos deverão ser criados em ambiente ótimo para a correta

expressão do caráter de interesse e que, uma vez desenvolvidos, eles poderão ser
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usados nos outros ambientes, admitindo como premisa que os caracteres genéticos

requeridos pelo novo ambiente estejam presentes nos indivíduos. Isto torna-se difícil

devido às condições próprias de cada genótipo (fisiológicas, bioquímicas, homeos-

tase, regulação da expressão gênica e metabólica e arquitetura genética) e dos fato-

res micro(manejo) e macro (condições climáticas) ambientais aos quais são expostos

os candidatos à seleção (SARWAR et al., 2009; MOCZEK et al., 2011; PAVLICEV;

WAGNER, 2012; DEKLEVA et al., 2012; VANDENPLAS et al., 2013; MULDER et al.,

2013).

Formas alternativas para avaliar e constatar o efeito da IGA, seria o uso de mo-

delos estatísticos que considerem que as características de interesse possuam con-

tinuidade fisiológica sobre o ambiente. Este tipo de modelos denominados de norma

de reação, permitiria então avaliar a plasticidade e robustez fenotípica dos genótipos,

ao se considerar a heterogeneidade de variâncias em cada ambiente. De esta forma,

a expressão de um genótipo em diferentes ambientes poderia ser descrita como uma

função linear de um valor ou descritor ambiental (ED). Sendo que um ED, poderia ser

definido como o desempenho médio de todos os genótipos naquele ambiente (KOL-

MODIN et al., 2002; FIKSE; REKAYA; WEIGEL, 2003). No caso de países como Brasil

e Colômbia que compartilham material genético e objetivos de seleção similares, o

uso de modelos estatísticos mais acurados alem de estudar o impacto da IGA, po-

deriam servir para selecionar de forma mais acurada os futuros reprodutores nos ED

considerados. Desta forma, na troca de material genético, estariam levando em conta

fatores ambientais e de manejo próprios dos sistemas de exploração e proporcionado

soluções de acordo as reais necessidades dos criadores.
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1.2 OBJETIVO DO ESTUDO

1.2.1 Geral

1. Desenvolver modelos apropriados para verificar a existência da interação genó-

tipo ambiente para características de importância econômica em búfalos leiteiros

do Brasil e da Colômbia. Para isso, foram estabelecidos os seguintes objetivos

específicos:

a) Estimar os parâmetros genéticos para a produção de acumulada aos 270

dias de lactação (P270) de leite(PL), gordura(PG) e proteína (PP) usando

modelos de regressão aleatória na abordagem de norma de reação(RN),

avaliando-se a heterogeneidade de variâncias residuais e gradientes ambi-

entais com diferentes formações de classes.

b) Descrever a RN dos animais em função das variações gradativas do am-

biente para determinar a sensibilidade ou robustez dos animais a fim de

estabelecer conclusões sobre o efeito da seleção de animais em ambientes

de maior o menor nível produtivo.

c) Estimar os parâmetros genéticos para a produção de leite no dia do con-

trole(PLDC) em ambientes com curva de lactação de alta e baixa produção

de leite aos 270 dias da lactação, mediante análises multi-característicos de

regressão aleatória.

1.3 REVISÃO DE LITERATURA

1.3.1 Problemas e consequências do efeito da interação genótipo ambiente

O genótipo é a constituição genética base do indivíduo, sendo que o interesse

do melhoramento genético animal, é determinar que características de importância

econômica possam ser mensuradas e transferidas para as futuras gerações tendo

seu fundamento na herança mendeliana. De forma geral, em um determinado ambi-

ente, a expressão fenotípica de um carácter será o resultado da ação do genótipo (ou

valor genotípico) sob a influência do ambiente. Desta forma, quando são considerados

diferentes ambientes, além dos efeitos genéticos e ambientais, deve-se considerar o

efeito da interação de ambos os efeitos, o qual é conhecido como efeito da intera-

ção genótipo ambiente(IGA). um dos principais desafios no melhoramento genético

animal, baseia-se na premissa de avaliar corretamente o desempenho fenotípico dos

genótipos no diferentes ambientes nos quais são expostos (KOLMODIN et al., 2002;
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FIKSE; REKAYA; WEIGEL, 2003; CALUS; BIJMA; VEERKAMP, 2004; CARDOSO;

TEMPELMAN, 2012).

A expressão de diferentes conjuntos de genes permitem gerar estimativas de

correlação de genética (CG) em dois ou mais ambientes. As primeiras referencias so-

bre o conceito de CG em trabalhos de IGA foram discutidas pelo Biólogo Dr.Douglas

Falconer (FALCONER, 1952). Posteriormente, o Dr. Alan Robertson (ROBERTSON,

1959), se baseando nas ideias propostas pelo Dr. Falconer, para desenvolver seu tra-

balho no qual sugere que quando o valor da CG é próximo da unidade, o caráter está

sendo controlado pelos mesmos genes nos diferentes ambientes. Para valores inferi-

ores à unidade, o caráter deverá ser considerado como diferente para cada ambiente,

uma vez que não são os mesmos genes, pelo menos parcialmente, que estão agindo

em ambos os ambientes. E para valores com magnitude inferior a 0,80 evidenciou-se

um forte indicativo da presença IGA, com possíveis mudanças de posto dos repro-

dutores em comum para os diferentes ambientes avaliados (STANTON et al., 1991;

FALCONER; MACKAY; FRANKHAM, 1996).

Estudos posteriores, sugeriram que as diferenças nas respostas à seleção em

função dos ambientes ou ED, podem ser geralmente atribuídas a dois tipos de IGA: o

primeiro quando a característica não é controlada pelos mesmos genes e apresentam

variações consideráveis nos valores genéticos (VG) em função dos ambientes (DIC-

KERSON, 1962) e o segundo é resultado da heterogeneidade de Variâncias (HV),

em que a classificação dos reprodutores pelo VG é o mesmo embora a resposta a

seleção seja menor em ambientes com menor variabilidade (STANTON et al., 1991;

FIKSE; REKAYA; WEIGEL, 2003; HAMMAMI et al., 2009).

As pesquisas em bovinos leiteiros, sugerem que as possíveis diferenças nas

respostas fenotípicas para um conjunto de genes que sejam expressos na mesma in-

tensidade, poderão ser devidas à HV residuais. (KOLMODIN et al., 2002; FIKSE; RE-

KAYA; WEIGEL, 2003; HAILE-MARIAM; CARRICK; GODDARD, 2008). Em estudos

de IGA, foi observado que modelos estatísticos que assumiram HV residual, apresen-

taram componentes de variância mais confiáveis ao longo dos ED, em comparação

de aqueles em que foram assumidas variâncias homogêneas. Possivelmente devido

a inclusão de efeitos específicos dentro dos rebanhos, como por exemplo a qualidade

dos dados coletados em campo (KOLMODIN et al., 2004; SHARIATI; SORENSEN,

2008). Dentro de este contexto, vários estudos sugerem que o levantamento e registro

das informações zootécnicas poderiam alterar a magnitude dos resíduos e presentar

influencia sobre a Hv residual (KEARNEY et al., 2004; HAILE-MARIAM; CARRICK;

GODDARD, 2008; BURROW, 2012). Desta forma, se a HV não for tratada devida-

mente, poderia implicar em predição viesada dos valores genéticos. A situação pode-
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se tornar mais delicada em conjuntos de dados com poucas informações disponíveis,

já que a estimação dos componentes de (co)variância poderia estar comprometida,

devido as pressuposições do modelo estatístico.

Assim, cada rebanho ou país terá que avaliar a qualidade e número de registros

zootécnicos e posteriormente avaliar seus recursos genéticos. No entanto, a solução

pratica para rebanhos ou países com número de registros limitados, seria realizar

avaliação genética em conjunto. Desta forma, possíveis candidatos (reprodutores) à

seleção de diversas origens poderão ser avaliados simultaneamente pelo seu VG em

função dos ED. Ao final deste processo será obtida uma avaliação genética, levando

em conta os efeitos de Hv genética ou residual dentro do modelo estatístico. Esta

forma de avaliação poderia evitar investimentos em futuros reprodutores, que pode-

riam não corresponder à expressão fenotípica em determinadas regiões ou ambientes

produtivos e com certo tipo de manejo.

Neste sentido, a avaliação conjunta e a seleção de touros, permitiria um pro-

gresso genético considerável quando os países tem idênticos o similares programas

de seleção(BANOS; SMITH, 1991; BANOS; WIGGANS; ROBINSON, 1992; FIKSE;

REKAYA; WEIGEL, 2003). Desta forma, as avaliações de recursos genéticos entre paí-

ses podem trazer benefícios, como a avaliação de um grande número de reprodutores

em diferentes ambientes e avaliação de metodologias para avaliação de espécies com

populações pequenas. Este fato, permitirá que países que não pertencem a esquemas

de avaliação genética(INTERBULL), com baixo nível genético de seus rebanhos, pos-

sam beneficiar-se da seleção de reprodutores conjuntamente, especificamente como

ocorre com os rebanhos do Brasil e Colômbia.

Dentro deste mesmo contexto,(COSTA et al., 2000) reportaram as diferenças

nas respostas de correlação de Pearson, e demonstraram que um subconjunto de

informações de reprodutores dos rebanhos dos Estados Unidos poderia predizer com

aceitável precisão o desempenho das filhas em ambientes do Brasil. Esses autores

sugeriram que nos procedimentos de avaliação genética poderiam ser incorporadas

as informações de rebanhos estrangeiros ou nacionais, com o objetivo de aumentar

as acurácias dos reprodutores em vários ambientes do Brasil.

Dentro deste contexto, (RORATO et al., 2000; CALUS; GROEN; JONG, 2002;

FIKSE; REKAYA; WEIGEL, 2003; HAMMAMI et al., 2009) reportaram que a reclassi-

ficação de reprodutores foi evidenciada em função dos ambientes, para touros com

descendentes em comum. Estes autores, sugeriram que o coeficiente de correlação

de Pearson variou entre 0,19 e 0,83, sendo que este efeito poderia levar a super ou

subestimação da expectativa da resposta fenotípica das filhas nos diferentes ambi-
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entes considerados. Estes fatos sugerem que as informações de rebanho ou países

deveriam consolidar-se previamente antes de realizar-se avaliações conjuntas, para

obter o máximo de beneficio da seleção.

1.4 FORMAS DE SE AVALIAR O EFEITO DA INTERAÇÃO GENÓTIPO AMBIENTE

Os primeiros estudos sobre IGA, propuseram o uso de modelos lineares mistos

e consideraram os efeitos da interação entre genótipos e ambientes como indicativo de

IGA (FALCONER, 1952; ROBERTSON, 1959). Desta forma, o efeito da interação seria

considerado como aleatório e o ponto forte das inferências estariam centralizados nos

componentes de variância. Dentro desse contexto, o uso de modelos mistos é muito

utilizado na área da genética animal (HENDERSON, 1973). Basicamente, os modelos

lineares mistos são utilizados para descrever dados de experimentos que apresentam

tratamentos que envolvem fatores fixos e aleatórios, independentemente da média e

do erro. Nos modelos lineares mistos, os coeficientes de regressão podem ser associ-

ados aos indivíduos e tratados conjuntamente como efeitos aleatórios (HENDERSON,

1984). Desta forma, se os indivíduos apresentam medidas repetidas ou dados longitu-

dinais, as possíveis variações nas respostas(geno ou fenótipo) poderiam ser explica-

das através de uma função linear. Consequentemente, se as co-variáveis ou variáveis

independentes fossem tratadas como constantes, e os coeficientes de regressão fos-

sem associados as co-variáveis para cada indivíduo (possuindo distribuição aleatória),

poderiam ser denominados como modelos de regressão aleatória (RRM). (JR, 1982).

Desde o ponto de vista zootécnico a definição do ambiente pode ser deter-

minado pela disponibilidade de recursos geográficos, climáticos, topográficos; e das

perspectivas sócio-econômicas, as quais mudam mudam dependendo das politicas

agropecuárias para cada região ou país (FIKSE; REKAYA; WEIGEL, 2003; HAILE-

MARIAM; CARRICK; GODDARD, 2008; HAMMAMI et al., 2009). No melhoramento

genético animal, o ambiente mais comum de comparação entre indivíduos é baseado

na formação do rebanho, sendo que este pode ser considerado como um único ambi-

ente ou descritor ambiental (ED). Desta forma, as variações na expressão fenotípica

dos indivíduos poderão ser explicadas em função do ED. E além disso, poderá medir

as diferenças na capacidade dos genótipos em reagir as possíveis combinações entre

manejo e ambiente, sendo que a medida da capacidade dos genótipos em reagir em

função do ED, é definida como sensibilidade ambiental.

No caso, de bovinos de leite o efeito do rebanho tem sido o principal fator

ambiental testado para determinar quais condições nos rebanhos propiciariam uma

maior acurácia nas estimativas dos parâmetros genéticos. Diferentes pesquisadores



27

têm agrupado os rebanhos de acordo com suas similaridades ambientais, entretanto

a forma como são agrupados esses rebanhos é um problema. Devido ao considerável

número de fatores não quantificados, dentro de um rebanho, seria quase impossível

determinar a origem dos efeitos ambientais e de manejo que modificariam a expressão

fenotípica dos genótipos (DICKERSON, 1962; CALUS; BIJMA; VEERKAMP, 2004;

BURROW, 2012). Para facilitar a conformação dos EDs, e realizar comparações mais

acuradas dos indivíduos, ambientes ou EDs, poderiam ser definidos, baseando-se em

formações de grupos dentro de rebanhos (KOLMODIN et al., 2002; FIKSE; REKAYA;

WEIGEL, 2003; CALUS; VEERKAMP, 2003).

A formação mais comum do ED, é baseada na produção média do rebanho (Va-

riável contínua) ou sistemas de exploração (Variável discreta). Uma característica de

interesse pode apresentar efeito de efeito de escala em função dos gradientes ambi-

entais. O efeito de escala pode ser definido como o aumento da produção de leite dos

animais, e à medida que os animais aumentassem a produção, haveria também au-

mento no desvio padrão, evidenciando tendência de correlação ente média e variância

da produção de leite. Em gado Bovino leiteiro a formação de ED discreta foram: climas,

regiões ou países (CIENFUEGOS-RIVAS et al., 1999; KOLMODIN et al., 2004), inten-

sidade de exploração dos sistemas de produção (POSADAS et al., 2012). E para ED

contínuos: produção média do rebanho (KOLMODIN et al., 2002), desvios do grupo de

produção (RORATO et al., 2000; FIKSE; REKAYA; WEIGEL, 2003), nível de produção

(HAMMAMI et al., 2009) ou média de fertilidade ou porcentagem de gordura (CALUS;

VEERKAMP, 2003).

No caso de analisar o efeito de IGA mediante a formação de variáveis discretas

utilizando RRM, apresenta limitações quanto ao número de genótipos e ambientes

pequenos, devido ao fato do modelo estatístico não fazer distinção entre os efeitos

de escala e a classificação dos reprodutores como causas da interação. Assim, para

obter maior acurácia na avaliação, foram propostos modelos estatísticos na área da

genética animal, para analisar variáveis em escalas continuas e que apresentam-se

um maior grau de refinamento para seleção de indivíduos em diferentes ambientes e

que foram denominados normas de reação (JONG; BIJMA, 2002; KOLMODIN et al.,

2002; CALUS; GROEN; JONG, 2002; PÉGOLO et al., 2009), tendo sido já previstas e

denominadas por (SARKAR, 1999) como adaptativas(NRA).

As pesquisas desenvolvidas em gado leiteiro usa a NRA, via RRM, e que per-

mite generalizar variáveis de interesse para um número infinito de ambientes. A NRA

é uma função que relaciona a expressão da média feno ou genotipicamente em fun-

ção de um ED. De forma geral, nos NRA, as interações tem sido analisadas de forma

aditiva(linear) ou não aditiva (não lineares), mas de forma prática tem-se tratado de
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forma linear (PÉGOLO et al., 2009). Na NRA utiliza-se do intercepto aleatório (nível

ou classes de nível) e do coeficiente de angularidade (inclinação) de cada animal para

quantificar a IGA. A inclinação da NRA é denotada como a plasticidade fenotípica ou

sensibilidade ambiental. Desta forma, o grau de inclinação da pendente na popula-

ção indicará a presença e intensidade da IGA. Assim, é possível estudar a NRA dos

animais para variações gradativas no ambiente, pela regressão do desempenho dos

genótipos no valor médio de desempenho observado em função do ED.

Na NRA supõe-se que as características possuem continuidade fisiológica so-

bre os ambientes considerados. Permitindo, consequentemente, avaliar a plasticidade

ou robustez fenotípica dos genótipos, ao se considerar a HV em cada ambiente (KOL-

MODIN et al., 2002; CALUS; VEERKAMP, 2003; HAMMAMI et al., 2009). A plastici-

dade fenotípica é definida como a habilidade de um determinado genótipo produzir

diferentes fenótipos em função do ambiente (PIGLIUCCI, 2005; AULD; AGRAWAL;

RELYEA, 2010; MOCZEK et al., 2011; MURREN et al., 2014). No caso da robustez,

pode ser simplesmente definida como a insensibilidade das características às mudan-

ças ocorridas no ambiente e que poderiam dar expressões fenotípicas estáveis.

De forma geral, as respostas na plasticidade fenotípica poderiam ser represen-

tada graficamente como os fenótipos(genótipos) versus os valores ambientais. Desta

forma, serão evidenciadas as mudanças na pendente e na curvatura, que poderiam

ser plásticas(maior sensibilidade) ou robustas(menor sensibilidade) e que comumente

são chamadas de normas de reação (PIGLIUCCI, 2005; MOCZEK et al., 2011). As-

sim, a sensibilidade ou plasticidade ambiental é uma poderosa ferramenta que serve

para quantificar os efeitos da IGA em grande variedade de organismos. Alem disso,

permite estudar as mudanças reversíveis ou não das características nas populações

de interesse, bem como mecanismos de desenvolvimento e evolução, entre outras.

1.4.1 estudos de interação genótipo ambiente en bovinos leiteiros

Os RRM tem permitindo incluir a informação de uma variável dependente no

modelo explanatório, tendo a vantagem de discriminar objetivamente os ambientes,

como mais ou menos favoráveis (KOLMODIN et al., 2002; FIKSE; REKAYA; WEIGEL,

2003; HAILE-MARIAM; CARRICK; GODDARD, 2008). Desta forma, o efeito da IGA

pode ser sistematicamente avaliado pela regressão dos VG dos reprodutores sobre

alguma medida dos ED onde sua progênie é criada (KOLMODIN et al., 2004; CALUS;

GROEN; JONG, 2002; HAMMAMI et al., 2009).

A maioria dos trabalhos que utilizaram NRA, indicaram que a variação genética

aditiva mudou conforme foram observadas variações nos ED, e consequentemente
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os indivíduos apresentaram diferença na sensibilidade da expressão fenotípica dos

caracteres em função do ambiente (KOLMODIN et al., 2004; CALUS; BIJMA; VEER-

KAMP, 2004; HAMMAMI et al., 2009; CARDOSO; TEMPELMAN, 2012). De forma

geral, os componentes de variancia aumentaram conforme a melhoria do ambiente,

considerando-se que o efeito da IGA, foi essencialmente devido ao efeito de escala e

que são influenciados por efeitos explicativos próprios de cada ambiente (KOLMODIN

et al., 2002; FIKSE; REKAYA; WEIGEL, 2003; CALUS; BIJMA; VEERKAMP, 2004).

Devido a quantidade considerável de efeitos não quantificados nos estudos de

IGA, (HAMMAMI et al., 2009) sugeriram que os criadores deveriam selecionar ge-

nótipos baseados na expressão fenotípica dentro de condições ambientais similares,

onde esses genótipos terão melhor performance em função das melhores condições

ambientais. Por outro lado, levando em consideração a rápida integração entre áreas

interdisciplinares e o incremento na capacidade de processamento computacional, os

modelos matemáticos usados poderiam incorporar consideráveis volumes de informa-

ções de variáveis fenotípicas, climatológicas e moleculares para explorar o efeito da

IGA (LILLEHAMMER; ØDEGÅRD; MEUWISSEN, 2009; AGUILAR; MISZTAL; TSU-

RUTA, 2010; JARQUÍN et al., 2014). Para as características complexas que são afeta-

das por grande numero de fatores genéticos, ambientais e suas interações, a inclusão

de informações genômicas e desenvolvimento de modelos matemáticos, poderia tra-

zer benefícios consideráveis na quantificação da IGA (YAP et al., 2011; WANG et al.,

2012; JARQUÍN et al., 2014). Desta forma, a possibilidade de selecionar para a sen-

sibilidade dos genótipos, em função do ambiente, seria mais acurada (JONG; BIJMA,

2002).

Estudos recentes indicaram grande interesse sobre a plasticidade do comporta-

mento (DINGEMANSE; WOLF, 2013). Pesquisas futuras deverão centrar-se sobre as

diferenças populacionais ou individuais, com o objetivo de desvendar as expressões

fenotípicas são características próprias da população ou até que ponto as diferenças

na plasticidade do comportamento são individuais dentro das populações. Esse fato

poderia trazer melhor compreensão sobre as diferenças na plasticidade individual, as

quais são dependentes da estabilidade e persistência da população através do tempo

ou das mudanças ambientais.

No entanto, para determinar se as NRA dos animais poderiam estar ligadas a

eventos espaço-temporais dentro da população ou em função dos ED, seria neces-

sário a incorporação da informação genômica dos indivíduos para inferir com maior

acurácia a resposta fenotípica dos caracteres. Desta forma, poderiam ser quantifica-

dos os custos e limites da plasticidade em um ambiente em constante mudança e re-

alçar a importância da previsibilidade ambiental (REED et al., 2010; CHEVIN; LANDE;
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MACE, 2010). Com a maior disponibilidade de informações nas diferentes áreas do

conhecimento, os programas de genética e melhoramento animal poderiam detectar

genes com maior estabilidade ambiental e levar em consideração a dinâmica da ar-

quitetura genética das populações, permitindo retornos econômicos mais adequados

aos sistemas ambientais e de produção.
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CAPÍTULO 2 - INTERAÇÃO GENÓTIPO AMBIENTE PARA CARACTERÍSTICAS

DE IMPORTÂNCIA ECONÔMICA EM BÚFALAS DO BRASIL E COLÔMBIA

2.1 RESUMO

Foi estudado o efeito da interação genótipo ambiente(IGA) via norma de reação

(NR) para a produção de acumulada aos 270 dias de lactação de leite(PL270), gor-

dura(PG270) e proteína (PP270) por meio de modelos de regressão aleatória(RRM)

uni-variados em modelos animais, mediante inferência Bayesiana. Na análise dos

RRM os componentes de variâncias foram regredidos sobre a média da P270 ajus-

tada para cada classe dos descritores ambientais (ED). Foram considerados como

efeitos fixos; GC, número de ordenhas, país, e como covariável a idade da vaca ao

parto(trajetória fixa de ordem cúbica). A curva média de lactação da população foi

modelada por meio de um polinômio ortogonal de Legendre de segunda ordem. Além

disso, foram incluídos os efeitos aleatórios genéticos aditivos e o resíduo. Para o efeito

aleatório do resíduo foram consideradas variâncias heterogêneas. Os valores das mé-

dias dos componentes de variância e herdabilidades estimadas para a produção de

leite e constituintes tenderam a aumentar conforme foi maior o desvio-padrão fenotí-

pico, e evidenciando-se efeito de escala. As estimativas de correlação genética(CG)

ao longo dos ED, evidenciaram efeito significativo de IGA para PL270 e PP270. Sendo

que para PG270, não foi verificado efeito de IGA. As estimativas das correlações dos

valores genéticos entre o coeficiente de regressão linear e os ED, variaram entre 0,80

e 0,99. Evidenciando que o ângulo de inclinação foi maior conforme os ambientes fo-

ram mais discrepantes, confirmando a sensibilidade dos genótipos em função do nível

de produção. A classificação dos reprodutores evidenciou alteração de posto em am-

bientes diferenciados produtivamente, especialmente para a PL270 e PP270. Como

conclusão, a modelagem da NR confirmou a presença de IGA para a PL270 e PP270,

no entanto para a PG270 não foi verificado. A amplitude dos intervalos de credibilidade

sugere que a seleção de indivíduos seja cuidadosa devido a sensibilidade ambiental

dos genótipos nestes rebanhos. Desta forma, sugere-se que ao realizar a seleção de

reprodutores de forma conjunta é necessário levar em conta a heterogeneidade de va-

riância residual e distribuição dos genótipos em função dos ambientes nos rebanhos

do Brasil e Colômbia.

Palavras Chave: descritor ambiental, funções de covariância, polinômios de

Legendre
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2.2 INTRODUÇÃO

O pagamento do leite e seus constituintes depende do relacionamento dos se-

tores produtivos, de processamento de alimentos e entes estatais, que por sua vez

modelam o pagamento da produção de leite em função da cota leiteira, delineamen-

tos nas políticas pecuárias, proximidade dos centros de produção, ou incentivos por

altos teores de gordura e proteína, refrigeração, baixo nível de microrganismos e con-

tagem de células somáticas, entre outras. Consequentemente, os bubalinocultores

necessariamente deverão adequar-se as políticas de comercialização e seleção de

reprodutores em função da variação ambiental e topográfica dos rebanhos tropicais.

Desta forma, surge a necessidade de avaliar o efeito da interação genótipo ambiente

(IGA) devido seu impacto ser considerável nos sistemas de produção pecuária e poder

diminuir de forma considerável a produção e rentabilidade dos rebanhos

Os animais domésticos tendem a se adaptar ao ambiente em que são selecio-

nados e é provável que a seleção para o incremento do nível produtivo dos rebanhos

leve em consideração a sensibilidade ambiental (KOLMODIN et al., 2002; CALUS;

VEERKAMP, 2003; HAMMAMI et al., 2009). Consequentemente, o ponto chave seria

determinar o grau em que a seleção genética pode afetar a capacidade dos animais

se adaptarem às condições de manejo e ambiente nos diferentes sistemas de explo-

ração, nos quais serão usados como reprodutores. Rebanhos ou países que possuem

objetivos de seleção e material genético em comum, e que não pertencem a esque-

mas de avaliação genética internacional, poderiam se beneficiar com a incorporação

de informações de descendentes de reprodutores em comum (FIKSE; REKAYA; WEI-

GEL, 2003). Assim, dentro das vantagens de avaliar os recursos genéticos dentro das

próprias condições, poderia evitar consideráveis investimentos em reprodutores, que

podem não corresponder ao esperado em determinadas regiões, ambientes produti-

vos ou manejo. A avaliação dos próprios recursos genéticos poderia reduzir os custos

dos programas de controle leiteiro devido a inclusão de genótipos pouco adaptados;

podendo-se obter, desta forma o máximo progresso por meio da seleção nos variados

ambientes (COSTA et al., 2000; HAMMAMI et al., 2009; LILLEHAMMER; ØDEGÅRD;

MEUWISSEN, 2009).

No entanto, as pesquisas em bovinos leiteiros sugeriram que a resposta dife-

renciada dos genótipos encontra-se associada à conformação dos descritores am-

bientais(ED), condições específicas de manejo, heterogeneidade de variâncias e a

magnitude do efeito de escala da característica em questão (CALUS; BIJMA; VEER-

KAMP, 2004; HAILE-MARIAM; CARRICK; GODDARD, 2008; ARAÚJO et al., 2008),

e poderia trazer alteração nos valores genéticos (VG) e reclassificação dos reproduto-



33

res (FIKSE; REKAYA; WEIGEL, 2003; MOITA et al., 2010; CARDOSO; TEMPELMAN,

2012). Tendo em vista a importância dos búfalos para a pecuária das regiões tropicais,

o objetivo de nossa pesquisa foi verificar a sensibilidade ambiental para característi-

cas de importância econômica em búfalas de primeiro parto, usando norma de reação

adaptativa implementando modelo animal via regressão aleatória uni-variada.

2.3 MATERIAL E MÉTODOS

2.3.1 Descrição dos dados

Os dados utilizados foram procedentes dos programas de controle leiteiro da

Faculdade de Ciências Agrárias e Veterinárias/Unesp-campus de Jaboticabal (São

Paulo, Brasil) e da Faculdade de Ciências Agrárias/UDEA-campus de Medellín (An-

tioquia, Colômbia) entre os anos de 1995 e 2011. Foram analisadas as produções

acumuladas até aos 270 dias da lactação (P270) de leite(PL270), gordura(PG270) e

proteína(PP270) de búfalas de primeiro parto com idades entre 24 e 52 meses. Na

análise de consistência dos dados foram eliminados registros de animais com iden-

tificação que fosse duplicada ou duvidosa, sem data de nascimento, registro de pro-

dução ou sem data de partos. Foram descartadas lactações inferiores a 90 dias, as

P270 superiores ou inferiores a 3,5 desvios padrões em relação à média dos grupos

contemporâneo (GC). Os GC foram definidos como rebanho, ano e estação de parto,

e aqueles GC com menos de três observações foram eliminados. Por outro lado, em

ambos os países, búfalas com o primeiro controle mensurado após os 45 dias de lac-

tação, também foram eliminadas. Foram definidas as estações de parto nos rebanhos

do Brasil (1: abril a setembro e 2: outubro a março) e Colômbia (1:Dezembro a ju-

nho e 2:novembro a maio). Em todas as análises foi utilizado um arquivo de pedigree

contendo 14.074 animais na matriz de parentesco.

2.3.2 definição dos descritores ambientais (ED)

Os descritores ambientais(ED) foram definidos pelos desvios-padrão padroni-

zados dos grupos de fazenda de produção, ano e estação de parto das P270. Re-

sultando 6 classes de ED para as P270, com intervalos equidistantes, sendo para a

PL270: ED1(<-0.7), ED2(de -0.7a té -0.3), ED3(de -0.3 até 0.0), ED4(de 0.0 até 0.3),

ED5(de 0.3 até 0.7, ED6(>0.7); PG270: ED1(<-0.5), ED2(de -0.5 até -0.3), ED3(de -0.3

até 0.0), ED4(de 0.0 até 0.3), ED5(de 0.3 até 0.5), ED6(>0.5) e PP270: ED1(<-0.6),

ED2(de -0.6 até -0.4), ED3(de -0.4 até 0.0), ED4(de 0.0 até 0.4), ED5(de 0.4 até 0.6),

ED6(>0.6).
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Na definição dos touros de conexão foram considerados aqueles que tinham

mais de três filhas, e com mínimo em dois ambientes. Foram eliminados touros com

apenas um filho. Alem disso, foram eliminados GC com menos de três indivíduos ou

sem touros de conexão. As estatísticas descritivas das características analisadas em

função dos ED são dados na tabela 2.1.

Tabela 2.1 – Número de observações (No), média(Kg), desvio padrão (DP) e coefici-
ente de variação (CV) das produções acumuladas até aos 270 dias de
lactação (P270) da leite(PL270), gordura(PG270) e proteína(PP270) em
função dos descritores ambientais (ED).

ED No Média DP CV(%) No Média DP CV(%) No Média DP CV(%)

PL PG PP
1 235 1079,98 391,73 36,27 189 88,74 22,62 25,49 133 54,98 15,62 28,41
2 370 1438,29 447,01 31,08 64 94,78 31,76 33,50 64 53,74 21,98 40,88
3 405 1551,06 453,04 29,21 186 108,30 32,76 30,25 156 66,97 20,63 30,80
4 445 1820,50 425,45 23,37 71 119,91 33,31 27,78 230 83,16 18,40 22,13
5 472 1920,96 548,86 28,57 138 132,37 31,69 23,94 89 87,63 21,96 25,06
6 205 2251,22 558,61 24,81 169 135,71 38,63 28,47 123 89,86 26,98 30,03

2.3.3 Metodologia estatística

Para as P270 das características consideradas foram realizadas análises uni-

características de norma de reação (RN) via regressão aleatória(RRM), em modelos

animais, mediante inferência Bayesiana. Na análise dos RRM, os componentes de

variâncias foram regredidos sobre a média da P270 ajustada para cada classe dos

ED. Foram considerados como efeitos fixos; GC, número de ordenhas, país e como

covariável a idade da vaca ao parto(trajetória fixa de ordem quadrática). A curva fixa

da regressão foi modelada por meio de um polinômio ortogonal de Legendre (POL) de

segunda ordem. Além disso, foram incluídos os efeitos aleatórios do intercepto, linear,

genéticos aditivos e o resíduo. Em notação matricial do RRM completo pode ser assim

apresentado:

y = Xβ + Za+ e

em que: y é o vetor de observações (PL270, PG270 e PP270) das características ana-

lisadas e β, a e e são nesta ordem vetores dos efeitos fixos, dos coeficientes genéticos

aditivo diretos e residuais (e); X e Z, são, respectivamente, as matrizes de incidên-

cia referentes a β e a. Foram consideradas distribuições a priori uniformes para os

efeitos fixos, gaussianas para os coeficientes genéticos e Wishart invertidas para os

componentes de variância genéticos, tal que:

β ∞ constante
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a | ka ∼ N
[
0, ka⊗A

]

ka | Sa, va ∼ IW
[
Sava, va

]

em que: ka é a matriz de (co) variâncias entre os coeficientes de regressão aleatórios

para os efeitos genéticos do animal; AAA é a matriz de parentesco aditivo; Sa e va são os

valores da a priori dos parâmetros da distribuição da Wishart. Para a i-ésima classe da

variância residual(σ2

e ), os valores a priori foram obtidas das distribuições Chi-Quadrada

escalonada invertida:

σ2

e−i | S, v ∼ X2(S, v),

em que: são os parâmetros da distribuição invertida a priori para a σ2

e para a i-ésima

classe.

Para o efeito aleatório do resíduo foram consideradas variâncias heterogêneas.

O agrupamento em classes foi realizado em função da semelhança entre as estima-

tivas de variâncias residuais para os modelos contendo 6 ED, da seguinte forma: dos

(1-3, 4-6), quatro(1,2-3, 4-5,6) ou seis (1, 2, 3, 4, 5 e 6) classes residuais(Tabela 2.1).

A comparação dos modelos foi realizada com base no Critério de Informação da Devi-

ance(DIC). A estimação dos componentes de (co)variância foi realizada por inferência

Bayesiana, empregando o programa GIBBS3F90 (MISZTAL, 2013).

Foi estabelecida um comprimento de 1.700.000 iterações, com descarte inicial

de 200.000, e coleta de amostras a cada 100 iterações, com um total de 15.000 da-

dos de amostragens para análises posteriores. O diagnóstico de convergência dos

parâmetros estimados foi realizado através de inspeção gráfica e do Z-score proposto

por (GEWEKE et al., 1991). Por meio das distribuições posteriores de cada parâmetro

foram estimados os componentes de variância para cada classe e correlações gené-

ticas (CG) vetor a vetor. Após esta etapa, procedeu-se a obtenção das estatísticas

descritivas e do intervalo de alta densidade de cada parâmetro estimado.

Os valores genéticos (VG) foram obtidos da distribuição a posteriori dos coefici-

entes de regressão aleatória estimados. Para cada característica, os valores genéticos

(EBV sjt) do animalj das P270t em cada ED foram obtidas:

EBVjt = Ctâj,

Onde: Ct é o vetor coluna das (co)variáveis dos POL para cada animal e j, é o vetor

coluna com os VG para os coeficientes das funções de covariância. Posteriormente,

foi realizada a correlação entre os VG, e cada um dos ED, a fim de estabelecer con-
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clusões sobre o efeito da seleção dos animais em função de ambientes com maior ou

menor nível produtivo em função das P270.

2.4 RESULTADOS E DISCUSSÃO

Foi verificado que o período de burn-in e o número de amostras restantes(2.000-

15.000) foram suficientes para descrever a distribuição de densidade posterior dos

componentes de variância. Com relação à confiabilidade das estimativas (testadas

pelos limites de alta densidade), estas apresentaram ampla variação nos ambientes

extremos, possivelmente em virtude da quantidade de informações disponíveis para a

análise e do parâmetro em questão. No entanto, o tamanho de amostra efetiva (TAE),

demostrou ser suficiente para explicar todos os parâmetros (Tabela 2.3). A amplitude

dos intervalos de confiança dos componentes de variância, poderiam ser explicados

pela variação no manejo e ambiente aos quais encontram-se expostos os sistemas de

exploração bubalinos (MARAI; HAEEB, 2010; HURTADO-LUGO et al., 2011; DUNN

et al., 2014). Outra explicação, poderia estar associada a obtenção de estimativas de

componentes de variância mais acurados ao longo dos ED, em modelos que assumi-

ram heterogeneidade de variância residual (KOLMODIN et al., 2004; HAILE-MARIAM;

CARRICK; GODDARD, 2008; SHARIATI; SORENSEN, 2008).

A habilidade preditiva para modelar a heterogeneidade das classes de variân-

cia residual(HVr), baseados nos valores do DIC (critério de seleção), indicou que os

RRM que consideraram estruturas com seis: 6_res_6 (31785,92; 7395,76; 6261,60)

e quatro classes: 6_res_4 (31792,22; 7371,74; 6232,60), apresentaram problemas de

convergência. Sendo que modelos com duas classes: 6_res_2 (31771,38; 7463,27;

6321,87), foram mais parcimoniosos e permitiram realizar melhores interpretações bi-

ológicas dos componentes de variância para a PL270, PG270 e PP270, respectiva-

mente (Tabela 2.3).

Neste estudo, a presencia da HVr, poderia estar associada à formação dos ní-

veis de produção e condições especificas dentro dos rebanhos (Tabela 2.3). Neste

sentido, nos trópicos, as condições ambientais influenciam de forma considerável a

expressão fenotípica das características de interesse econômico. Como consequên-

cia, os criadores devem de implementar estrategias de manejo que podem não ser

adequadas as práticas zootécnicas sugeridas; mas, no entanto, esta pratica são as

mais aceitadas dentro das próprias condições sócio-econômicas e ambientais. Nesta

situação, o levantamento e registro das informações poderiam alterar a magnitude dos

resíduos e apresentar influência sobre a HVr (KEARNEY et al., 2004; HAILE-MARIAM;

CARRICK; GODDARD, 2008; BURROW, 2012).
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As distribuições posteriores dos componentes de variância para a produção

de leite e constituintes evidenciaram maiores valores nas classes de maior desvio-

padrão(efeito de escala)(Tabela 2.3). Nos ambientes com maior nível de produção(ED5

e ED6), os componentes de variância dos constituintes, foram superiores quando com-

parados à literatura (ASPILCUETA-BORQUIS et al., 2010a; ASPILCUETA-BORQUIS

et al., 2010b; HURTADO-LUGO et al., 2011). Neste estudo, os valores elevados da

PG270 e PP270, poderiam ser explicados pela seleção de grupos de fêmeas com ma-

nejo ou acasalamento com reprodutores preferenciais, trazendo como consequência

redução das variâncias dentro dos descritores ambientais e maximizando a variância

genética aditiva relativa à variância fenotípica. As pesquisas em bovinos leiteiros suge-

riram que as estimativas de variância genética aditiva tenderam a aumentar conforme

as condições de ambiente melhoraram, o que poderia sugerir preferencias de grupos

ou classes de reprodutores dentro dos rebanhos (KOLMODIN et al., 2002; CALUS;

VEERKAMP, 2003; HAMMAMI et al., 2009; MOITA et al., 2010).

Tabela 2.3 – Distribuições de densidade posteriori das variâncias (kg2) genética
aditiva(σ2

a), fenotípica (σ2

p), residual (σ2

r ) e herdabilidade (h2) das pro-
duções de leite(PL270), gordura(PG270) e proteína(PP270) do modelo
(6_res_2) em função dos descritores ambientais (ED).

ED Média LAIa LASb TAEc Média LAI LAS TAE Média LAI LAS TAE

PL270 PG270 PP270

1 36228,39 7080,75 68901,10 358 130,75 18,87 259,34 689 58,10 4,57 121,16 706
2 44652,06 22419,64 68563,94 603 221,23 96,48 360,06 1380 75,90 27,51 131,29 1250
3 50471,76 27698,08 74037,04 944 266,19 123,93 410,16 2281 87,97 37,68 142,14 1959

σ
2

a 4 63126,91 37994,64 89403,89 2770 353,80 179,44 525,37 6123 114,09 56,24 176,42 5935
5 77581,58 45839,49 110508,06 4373 446,02 232,06 667,02 6785 143,83 69,92 222,04 6986
6 112423,35 62113,28 168796,67 1786 653,26 328,25 1005,01 2663 215,31 90,68 346,91 1917

1 160549,31 137644,43 184870,80 654 531,35 434,34 634,66 1486 189,62 147,43 237,37 1434
2 168972,98 152655,73 184817,13 3925 621,83 533,24 712,01 4908 207,42 171,65 244,19 4016
3 174792,68 158198,51 192584,63 3498 666,79 571,85 771,80 7832 219,49 179,54 258,07 5305

σ
2

p 4 202102,43 183636,96 220861,58 2373 806,86 685,31 941,08 3399 313,79 271,92 359,74 4036
5 216557,11 196767,09 238212,49 7489 899,07 761,88 1038,09 12580 343,53 295,08 392,83 10347
6 251398,87 212518,94 293426,65 958 1106,32 882,02 1349,77 2149 415,01 319,48 512,80 1340

1 124320,92 103300,00 145200,00 620 400,59 288,50 517,60 2168 131,52 85,83 176,50 1403
2 124320,92 103300,00 145200,00 620 400,59 288,50 517,60 2168 131,52 85,83 176,50 1403
3 124320,92 103300,00 145200,00 620 400,59 288,50 517,60 2168 131,52 85,83 176,50 1403

σ
2

r 4 138975,53 112900,00 164100,00 5379 453,05 272,50 644,40 8583 199,70 136,50 263,40 8354
5 138975,53 112900,00 164100,00 5379 453,05 272,50 644,40 8583 199,70 136,50 263,40 8354
6 138975,53 112900,00 164100,00 5379 453,05 272,50 644,40 8583 199,70 136,50 263,40 8354

1 0,22 0,08 0,41 339 0,24 0,06 0,47 692 0,29 0,03 0,55 611
2 0,26 0,13 0,38 550 0,35 0,16 0,53 1341 0,36 0,13 0,57 1135

h
2 3 0,29 0,17 0,41 648 0,39 0,21 0,57 1913 0,39 0,19 0,60 1567

4 0,31 0,20 0,43 3506 0,43 0,22 0,63 7409 0,36 0,18 0,54 7067
5 0,36 0,22 0,48 4323 0,49 0,28 0,69 7299 0,41 0,23 0,61 7007
6 0,44 0,28 0,58 2537 0,58 0,36 0,77 3834 0,50 0,28 0,70 3679

a Limite de alta densidade Inferior
b Limite de alta densidade Superior
c Tamanho de amostra efetiva

Neste estudo, a contribuição das estimativas de variâncias fenotípicas e residu-

ais apresentaram tendências similares às variâncias genéticas aditivas, observando-
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se um incremento acentuado da variância fenotípica em função dos ED. Na medida em

que as condições ambientais foram mais favoráveis, a contribuição da variância gené-

tica aditiva sobre a variabilidade total foi aumentando, evidenciando-se considerável

influência das condições ambientais sobre a performance dos animais (Tabela 2.3).

Uma possível explicação, poderia estar associada ao fato que em ambientes menos

favoráveis, os animais com altas e baixas produções tiveram uma performance se-

melhante, em função do maior nível de restrição ambiental, e consequentemente a

variabilidade genética foi inferior. Já no caso dos ambientes mais favoráveis os in-

divíduos mais produtivos tiveram maior oportunidade de expressar o seu potencial

genético (Tabela 2.3). Desta forma, a seleção de animais, sem considerar à hete-

rogeneidade de variâncias em função dos descritores ambientais, poderia favorecer

à aqueles pertencentes a rebanhos de alta variância fenotípica, em detrimento aos

de menor variabilidade (CALUS; BIJMA; VEERKAMP, 2004; HAMMAMI et al., 2009;

MOITA et al., 2010).

Tabela 2.5 – Distribuições de densidade posteriori das correlações genéticas, limite
de alta densidade inferior(LAI) e superior(LAS) e tamanho de amos-
tra efetiva(TAE) da produção de leite(PL270), gordura(PG270) e pro-
teína(PP270) em função dos descritores ambientais (ED).

ED Média LAI LAS TAE Média LAI LAS TAE Média LAI LAS TAE

PL270 PG270 PP270

1-2 0,92 0,83 1,00 59 0,96 0,87 1,00 384 0,92 0,75 1,00 772
1-3 0,88 0,73 1,00 78 0,94 0,81 1,00 370 0,87 0,62 1,00 694
1-4 0,81 0,55 1,00 135 0,91 0,71 1,00 344 0,80 0,43 1,00 536
1-5 0,76 0,41 1,00 175 0,89 0,63 1,00 329 0,74 0,30 1,00 473
1-6 0,67 0,21 1,00 200 0,85 0,52 1,00 308 0,66 0,13 1,00 405
2-3 1,00 0,98 1,00 550 1,00 0,99 1,00 791 0,99 0,98 1,00 772
2-4 0,97 0,91 1,00 379 0,99 0,96 1,00 365 0,97 0,91 1,00 554
2-5 0,94 0,83 1,00 357 0,98 0,92 1,00 353 0,94 0,83 1,00 529
2-6 0,88 0,68 1,00 318 0,96 0,85 1,00 344 0,89 0,69 1,00 551
3-4 0,99 0,97 1,00 384 1,00 0,99 1,00 590 0,99 0,97 1,00 574
3-5 0,97 0,91 1,00 353 0,99 0,96 1,00 371 0,97 0,92 1,00 616
3-6 0,93 0,80 1,00 322 0,98 0,91 1,00 420 0,93 0,81 1,00 565
4-5 1,00 0,98 1,00 468 1,00 0,99 1,00 1014 1,00 0,99 1,00 874
4-6 0,97 0,92 1,00 325 0,99 0,97 1,00 494 0,97 0,92 1,00 587
5-6 0,99 0,97 1,00 346 1,00 0,99 1,00 689 0,99 0,97 1,00 579

As estimativas de correlação genética(CG) foram menores entre ambientes di-

ferenciados produtivamente, evidenciando efeito significativo de IGA para a PL270 e

PP270, entanto para PG270, não foi verificado efeito de IGA (Tabela 2.5). As menores



39

CG entre ambientes indicaram que diferentes genes estariam envolvidos sobre as al-

terações das funções fisiológicas, sugerindo que a seleção de indivíduos de rebanhos

com alta produção, poderiam não corresponder a outros níveis de produção. Uma pos-

sível explicação da variação da expressão fenotípica dos caracteres de interesse, po-

deria ser devida as associações entre genótipos e ambientes que são dependentes de

efeitos próprios da população e do carácter estudado (CALUS; BIJMA; VEERKAMP,

2004; HAMMAMI et al., 2009; SARWAR et al., 2009; DEKLEVA et al., 2012). Alem do

mais, o efeito da IGA, poderia levar em consideração dinâmicas biológicas que são

de alta complexidade, e que são de difícil quantificação, como acontece no caso da

regulação da ingestão do alimento, rotas metabólicas, efeitos de epistasias ou de ar-

quiteturas genéticas, e que influenciam de forma considerável sobre a sensibilidade

ou plasticidade dos genótipos (MOCZEK et al., 2011; PAVLICEV; WAGNER, 2012).

As estimativas das correlações dos valores genéticos(VG) entre o coeficiente

de regressão linear(LI) e o nível de produção das características estudas variaram

entre 0,80 e 0,99, evidenciando que o ângulo de inclinação foi maior conforme os

ambientes foram mais discrepantes, confirmando a sensibilidade dos genótipos em

função do nível de produção (Figura 2.1). Uma possível explicação pode ser devida

aos genótipos dos descendentes dos reprodutores em comum apresentarem ampla

variação na resposta fenotípica, e especialmente em ambientes com maior restrição

ambiental e nutricional devidos ao clima tropical, e que são próprias dos sistemas

de exploração localizados nestas regiões (TONHATI; VASCONCELLOS; ALBUQUER-

QUE, 2000; HURTADO-LUGO et al., 2011). Estudos em bovinos leiteiros sugeriram

que a inclusão do efeito das heterogeneidades de variâncias em modelos animais,

permitiram obter estimativas de parâmetros genéticos com maior acurácia, ao ser con-

siderados os efeitos das variâncias residuais dos rebanhos (SHARIATI; SORENSEN,

2008). Alem disso, as pesquisas sugeriram que dependendo da intensidade dos efei-

tos ambientais e de manejo, os criadores devem selecionar os genótipos dentro de

condições ambientais similares onde os animais são candidatos destinados a produzir

(HAMMAMI et al., 2009). No entanto, isto se torna difícil devido à falta de acurácia

para avaliar o ambiente de cria, e a correlação entre o ambiente de cria e o ambiente

de seleção; o que poderia levar a seleção artificial, na qual possa influenciar sobre os

aspectos biológicos da robustez ou plasticidade fenotípica dos indivíduos (DEWITT;

SIH; WILSON, 1998; PAVLICEV; WAGNER, 2012).

Na construção das normas de reação(NRA) foram usados os valores genéti-

cos preditos(VGP) dos reprodutores em comum(conectabilidade) em função de cada

nível de produção para leite(PL270), gordura(PG270) e proteína(PP270) (Figura 2.2).

Neste estudo, as NR demostraram que os genótipos apresentaram performance di-
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ferenciada, portanto, pode-se afirmar que seria necessário considerar a sensibilidade

dos genótipos no momento do intercâmbio de material genético em função do ní-

vel produtivo dos rebanhos em regiões tropicais. Em Bovinos leiteiros, a seleção em

condições favoráveis de criação poderiam aumentar a sensibilidade ambiental dos

rebanhos, sendo que animais com maiores VGP, apresentaram maior sensibilidade

às mudanças do ambiente (KOLMODIN et al., 2002; CALUS; VEERKAMP, 2003;

BRYANT et al., 2007). Além do mais, deve ser considerado que os genes que atuam

em ambientes discriminados produtivamente, possam levar à expressão fenotípica dos

genótipos diferenciada, e como consequência possa evidenciar alteração no orde-

namento(reclassificação) dos reprodutores em função do ambiente (CALUS; VEER-

KAMP, 2003; HAMMAMI et al., 2009; CARDOSO; TEMPELMAN, 2012).

O coeficiente de correlação de Pearson(baseados nos VGP) variou entre 0,79

e 1,00(P<0,0001), e evidenciou alteração de posto dos reprodutores para a PP270,

conforme os níveis de produção foram mais diferenciados produtivamente. Isto não foi

confirmado para a PL270 e PG270. Uma possível explicação pode estar associada aos

programas de seleção em búfalos em regiões tropicais recentes quando comparados

com bovinos leiteiros especializados. Como consequência, a disponibilidade de regis-

tros zootécnicos, poderiam limitar a inferência sobre potenciais genótipos que supor-

tem ambientes extremos dentro dos rebanho analisados. No entanto, como primeiro

estudo sobre IGA, que envolvam normas de reação em bubalinos, poderia servir como

referencia a seleção de genótipos mais estáveis em funçao das condições ambientais

das regiões tropicais. Em adição, em bovinos leiteiros, a alteração na reclassificação

dos reprodutores variou entre 0,19 e 0,83, sendo que este efeito poderia levar a super

ou subestimação da expectativa da resposta fenotípica dos descendentes em função

dos rebanhos ou ambientes considerados (RORATO et al., 2000; FIKSE; REKAYA;

WEIGEL, 2003). (KOLMODIN et al., 2002; KOLMODIN et al., 2004; HAMMAMI et al.,

2009) sugeriram que rebanhos com baixo nível produtivo, poderiam beneficiar-se com

a reclassificação de reprodutores de acordo a intensidade dos fatores ambientais e o

nível de produção no qual fossem utilizados.

2.5 CONCLUSÕES

As estimações das variâncias genéticas apresentaram correlações baixas, mos-

trando variação genética para as características estudadas em função do nível da pro-

dução de leite aos 270 dias da lactação. Indicando há presença de interação genótipo

ambiente com alteração de posto dos reprodutores em comum para a produção de

leite e proteína, não sendo evidenciada para a produção de gordura.
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A amplitude dos componentes de variância, correlação genética e herdabilida-

des sugere que a seleção de indivíduos seja cuidadosa devido a sensibilidade ambi-

ental dos genótipos. Consequentemente, na seleção de reprodutores, será necessário

levar em conta a heterogeneidade de variância residual, e distribuição dos genótipos

em função dos ambientes produtivos.





45

CAPÍTULO 3 - PARÂMETROS GENÉTICOS PARA PRODUÇÃO DE LEITE NO DIA

DO CONTROLE EM AMBIENTES COM CURVA DE LACTAÇÃO DE ALTA E BAIXA

PRODUÇÃO EM BÚFALOS LEITEIROS

3.1 RESUMO

Foi estudado o efeito da interação genótipo ambiente(IGA) para a produção de

leite no dia do controle(PLDC) por meio de análises bicaracterísticas, via regressão

aleatória(RRM) em modelos animais mediante inferência Bayesiana. A formação dos

gradientes ambientais de alta e baixa produção, foram realizados em função dos des-

vios da produção de leite aos 270 dias de lactação(PL270). Na análise dos RRM, os

componentes de variâncias regrediram sobre a média da P270 ajustada para cada

classe dos descritores ambientais (DE). Foram considerados como efeitos fixos o

grupo contemporâneo da PLDC, o número de ordenhas e como covariável a idade

da vaca ao parto (trajetória fixa de ordem cúbica). A curva média de lactação da po-

pulação foi modelada por meio de um polinômio ortogonal de Legendre (POL) de

quarta ordem. Foram incluídos os efeitos aleatórios genéticos aditivos, de ambiente

permanente e o resíduo. Para as regressões aleatórias genético-aditiva e ambiente

permanente foram considerados POL de terceira e quarta ordem, respectivamente. A

variância residual foi modelada considerando a estrutura heterogênea agrupando-se

em 4 classes: 1, 2-3, 4-8, 9. Os valores das médias dos CV e, herdabilidades esti-

madas para a PLDC, tenderam a ser mais elevadas nos extremos da curva em níveis

de baixa produção e em níveis de alta foram crescentes. No caso dos ambientes de

alta e baixa produção as estimativas de herdabilidades variaram de 0,40 até 0,69 e

0,18 até 0,38, respectivamente. As estimativas de correlação genética(CG) variaram

desde 0,08 até 0,95, e evidenciaram efeito significativo de IGA, especialmente entre

os PLDC mais distantes. Como conclusão foi confirmada a presença da IGA para as

produções de leite no dia do controle em função dos níveis de produção de leite aos

270 dias de lactação. Desta forma, sugere-se que ao realizar a seleção de reproduto-

res de forma conjunta é necessário levar em conta o nível de produção das fazendas

e a heterogeneidade de variância residual nos rebanhos do Brasil.

Palavras Chave: adaptação, função de covariância, sensibilidade ambiental.
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3.2 INTRODUÇÃO

A pecuária bubalina tem se tornado uma alternativa interessante para os paí-

ses em desenvolvimento. A produção de leite(PL) apresenta alta demanda comercial

nos mercados internacionais devido à qualidade composicional e físico química de

seus constituintes (TONHATI et al., 2011; BORQUIS et al., 2013). A qualidade nutrici-

onal e valor biológico do seus derivados lácteos, tem tornado alimento estratégico na

segurança alimentar em regiões de difícil produção de alimentos.

Na procura pelo aumento da produção e da qualidade da PL, os criadores vem

trabalhando no desenvolvimento de programas de melhoramento genético para a cor-

reta identificação e seleção de reprodutores para diminuição de fatores ambientais e

incremento do lucro econômico dos rebanhos (TONHATI et al., 2004; SENO et al.,

2012). Embora, os criadores apresentem adoção de diversas tecnologias para dimi-

nuir o efeito ambiental imposta pelas condições subtropicais (TONHATI; VASCON-

CELLOS; ALBUQUERQUE, 2000; MOITA et al., 2010; HURTADO-LUGO et al., 2011),

estas apresentam consideráveis influencias sobre o nível de produção dos rebanhos,

que podem causar reclassificação dos reprodutores nos diferentes ambientes (JONG;

BIJMA, 2002; KOLMODIN et al., 2002; CALUS; VEERKAMP, 2003).

O uso dos modelos de regressão aleatória (RRM) para contornar as influências

ambientais e de manejo, tem demostrado ser exitosamente aplicados na produção de

leite no dia do controle (PLDC), como alternativas nas avaliações genéticas para ca-

racterísticas longitudinais em bovinos (SANTOS et al., 2013; STREIT et al., 2012) e

bubalinos leiteiros (ASPILCUETA-BORQUIS et al., 2010c; BREDA et al., 2010; BOR-

QUIS et al., 2013). Por outro lado, os modelos de norma de reação(NR) combinados

com os RRM permitiram avaliar sistematicamente a regressão dos valores genéticos

(VG) dos touros sobre os níveis de produção onde sua progênie é criada como uma

função linear, permitindo estudar a sensibilidade ambiental ao longo da curva da lac-

tação (CARDOSO; TEMPELMAN, 2012; STREIT et al., 2012). Entretanto, a influencia

do efeito genético e ambiental sobre a produtividade de rebanhos bubalinos em função

dos gradientes ambientais(ED) ao longo da curva ainda não foram descritos. (MOITA

et al., 2010) sugerem desempenho favorável a animais pertencentes a rebanhos de

alta variância fenotípica, em detrimento aos de menor variabilidade para a produção

de leite. De acordo com estes autores os resultados mas acurados podem ser obti-

dos pela estratificação e, classes de alto e baixo desvio-padrão fenotípico, permitindo

corrigir os efeitos da heterogeneidade de variância residual(HVr). O que se refere a

bovinos leiteiros, alguns estudos tem sido realizados para avaliar a resposta fenotí-

pica, dos animais em função da estratificação dos ambientes de produção, levando
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em consideração o efeito da HVr (HAMMAMI et al., 2009; SHARIATI; SORENSEN,

2008; STREIT et al., 2012). Tendo em vista a importância da seleção de genótipos

adaptados às variações gradativas do ambiente, o objetivo deste estudo foi determi-

nar o efeito da interação genótipo ambiente em curvas de lactação com alto e baixo

nível de produção em búfalos leiteiros.

3.3 MATERIAIS E MÉTODOS

3.3.1 Descrição dos dados

Os dados utilizados foram procedentes do programa de controle leiteiro da

Faculdade de Ciências Agrárias e Veterinárias/Unesp-Campus de Jaboticabal (São

Paulo, Brasil) entre os anos de 1995 e 2011. Foram analisadas as produções de leite

no dia do controle (PLDC) de búfalas de primeiro parto com idades entre 24 e 52

meses. Na análise de consistência dos dados, foram desconsiderados registros de

animais com identificação duplicada ou duvidosa, sem data de nascimento, sem re-

gistro de produção e sem data de partos(tabela 3.1).

Tabela 3.1 – Número de observações (No), Média e Desvio padrão (DP), Coeficiente
de variação (CV) da produção de leite no dia do controle (PLDC) em
ambientes com curva de lactação de alta e baixa produção.

PLDC No Med e DP CV(%) No Med e DP CV(%)

Alto Nível Baixo Nível

1 493 7,08±2,05 28,90 324 5,76±1,89 32,73
2 550 8,12±2,09 25,76 349 6,46±1,94 30,03
3 548 7,97±2,06 25,80 343 6,31±1,93 30,60
4 553 7,66±1,99 25,98 348 5,99±1,96 32,79
5 541 7,19±1,99 27,60 331 5,35±1,84 34,46
6 518 6,56±1,89 28,73 293 4,99±1,82 36,47
7 500 5,91±1,82 30,71 272 4,41±1,72 38,95
8 445 5,44±1,82 33,52 201 4,03±1,47 36,46
9 266 4,90±1,63 33,34 104 3,77±1,46 38,75

Foram considerados controles realizados entre o 5o e 270o dias da lactação.

As pesagens de leite foram agrupadas em 9 classes (PLDC1-PLDC9), cada uma com

intervalo de 30 dias. Foram excluídas das análises lactações com menos de três con-

troles e com o primeiro controle mensurado após os primeiros 45 dias de lactação,

além de produções de leite superiores ou inferiores a 3,5 desvios padrão dentro do
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grupo de contemporâneos da PLDC(GCPLDC). Os GCPLDC foram definidos como

rebanho, ano e mês de controle, aplicando-se a restrição de que cada grupo deve-

ria conter, no mínimo, três animais. Após a consistência dos dados, as estatísticas

descritivas das curvas de lactação nos ambientes de alta e baixa produção, restaram

4,414 e 2,565 controles de 595 e 382 animais, respectivamente (tabela 3.1). Em todas

as análises foi utilizado arquivo de pedigree contendo 10,088 animais na matriz de

parentesco.

3.3.2 Formação dos descritores ambientais

A formação das curvas de lactação em ambientes de alta e baixa produção fo-

ram realizados em função dos desvios-padrão da produção de leite aos 270 dias de

lactação (PL270). Na análise de consistência dos dados da PL270 foram desconside-

radas lactações inferiores a 90 dias. Os grupos contemporâneo da PL270 (GCPL270)

foram definidos como rebanho, ano e estação de parto. A estação de parto foi consti-

tuída pelos meses de outubro a março (estação das águas) e abril a setembro (estação

seca). Foi aplicada a restrição de eliminar GCPL270, com menos de três observações.

Na definição dos touros de conexão foram considerados aqueles que tinham mais de

cinco filhas. Foram eliminados touros com apenas um filho. Alem disso, eliminou-se

GCPL270 com menos de três indivíduos ou sem touros de conexão em ambos ambi-

entes.

3.3.3 Metodologia estatística

As análises foram realizadas empregando um modelo bi-característico de re-

gressão aleatória(controles de produção de leite em cada nível de produção). Sendo

que estas foram baseados em estudos de modelos uni-característicos descritos em

búfalos leiteiros (ASPILCUETA-BORQUIS et al., 2012). Na análise bi-característica,

os componentes de variância foram regredidos sobre a média da PL270 ajustada para

cada classe dos ED. Foram considerados como efeitos fixos o GCPLDC, o número de

ordenhas (1 ou 2 ordenhas diárias), os efeitos linear e quadrático da covariável idade

da vaca ao parto e a curva média de lactação da população modelada utilizando-se

um polinômio ortogonal de Legendre (POL) de quarta ordem; e como aleatórios os

efeitos genéticos aditivos, de ambiente permanente e residual. No que se refere à mo-

delagem dos efeitos aleatórios, utilizou-se em todas as características, POL de terceira

e quarta ordem para os efeitos genético e de ambiente permanente, respectivamente.

As variâncias residuais foram modeladas considerando-se. A variância residual foi mo-

delada considerando-se a estrutura heterogênea agrupando-se em 4 classes: 1, 2-3,

4-8, 9 meses de lactação.
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A estimação dos componentes de covariância foram obtidos via regressão alea-

tória em modelos animais por inferência Bayesiana, empregando o programa Gibbs3f90

(MISZTAL, 2013), no qual se encontra aplicado o amostrador de Gibbs. Em notação

matricial o modelo completo da regressão aleatória pode ser assim apresentado:

Y = Xβ + Za+Wp+ e (3.1)

em que: y é o vetor de observações (PLDC) e β, a, p e e são nesta ordem vetores dos

efeitos fixos, dos coeficientes genéticos aditivos, de ambiente permanente e resíduo;

X, Z e W, são respectivamente as matrizes de incidência referentes a β, a e p. Foram

consideradas distribuições a priori uniformes para os efeitos fixos, gaussianas para os

coeficientes genéticos e de ambiente permanente e Wishart invertidas para os CV:

β ∞ constante

a | ka ∼ N
[
0, (ka⊗A)

]

p | kp ∼ N
[
0, (kp⊗AI)

]

ka | Sa, va ∼ IW
[
Sava, va

]

kp | Sp, vp ∼ IW
[
Spvp, vp

]

em que: ka e kp são as matrizes de co variâncias entre os coeficientes de regressão

aleatórios para os efeitos genéticos e de ambiente permanente do animal, respectiva-

mente; AAA é a matriz de parentesco aditivo, e III uma matriz identidade de ordem igual

ao número de animais com dados; Sa,va,Sp e vp são os valores da a priori e graus

de liberdade dos efeitos aditivos genéticos e permanentes, respectivamente. Para a i-

ésima classe da variância residual, consideradas paras as análises bi-características,

e sendo amostradas das distribuições Chi-Quadrado e Wishart escalonada invertida,

respectivamente:

σ2

e−i | S, v ∼ X2(S, v)

em que: s e v são os valores a priori e graus de liberdade para a matriz da (co)variâncias

residual na i-ésima classe nas analises bi-características.

Foi estabelecida um comprimento de 1.700.000 cadeias, com descarte inicial

de 200.000, e coleta de amostras a cada 100 cadeias, totalizando 15.000 dados de

amostragens para análises posteriores. Por meio das distribuições posteriores de cada

parâmetro foram obtidas as estimativas de variâncias e herdabilidades para cada con-

trole, e das correlações genéticas (CG) dentro e entre cada nível de produção, entre

eles foram obtidos por funções de co-variâncias estimadas em cada ciclo. Para cada
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parâmetro, a distribuição posterior foi obtida pelo teste pelo teste de Z-score proposto

por (GEWEKE et al., 1991). Um período de burn-in foi determinado para cada parâ-

metros utilizando-se as amostras obtidas com o software Gibbs3f90. Com posterior

eliminação deste período, para a descrição da distribuição a posteriori, a média foi

utilizado como um estimativa pontual e o intervalo de alta densidade posterior(95%)

como uma medida da dispersão (figuras 3.1- 3.5).

3.4 RESULTADOS E DISCUSSÃO

Foi verificado que o período de burn-in e o número de amostras restantes

(2.000-15.000) foram suficientes para descrever a distribuição de densidade poste-

rior dos parâmetros analisados. Descreve-se também, uma alta dependência entre as

amostras, o que ocasionou numero variado de amostras efetivas. No entanto, o tama-

nho de amostra efetiva (TAE), demostraram ser suficiente para explicar os parâmetros

analisados (figuras 3.1 - 3.5). Com relação à confiabilidade das estimativas (testadas

pelos intervalos de alta densidade) apresentaram ampla variação, especialmente evi-

denciado nos extremos da curva da lactação. Possivelmente em virtude da quantidade

de informações disponíveis para a análise e do parâmetro em questão.

As análises com POL de terceiro grau para o parâmetro do intercepto do com-

ponente genético aditivo, evidenciaram amplitude significativa das estimativas (veri-

ficada pelos limites de alta densidade) e variação no formato da concavidade das

curvas de lactação em função dos níveis produção (figura 3.1). Evidenciando-se dife-

rencia na base genética ou potencial genéticos medido como coeficiente angular entre

as curvas de lactação dos níveis de alta e baixa produção. Para os parâmetros linear e

quadrático não foram evidenciadas diferenças significativas (figura 3.1). Consequente-

mente, espera-se que não exista diferencia no pico(linear) e persistência(quadrático)

dos animais em função dos níveis da PL270.

As análises com POL de quarto grau para os parâmetros do componente de

ambiente permanente, evidenciaram variação no formato da concavidade e amplitude

não significativa das estimativas (figura 3.2). Neste sentido os coeficientes dos POL,

aumentaram sua variação conforme aumento a ordem, o que poderia indicar que as

diferencias ocorridas entre controles poderiam afetaram de forma permanente a ca-

pacidade produtiva dos controles posteriores. (LÓPEZ-ROMERO; CARABAÑO, 2003)

sugeriram que para curvas de lactação, polinômios de pequena ordem para a variância

genética aditiva e uma maior para o ambiente permanente poderia ser mais adequado

devido a facilidade da interpretação biológica.

As classes das variâncias residuais foram homogêneas até o pico da lactação
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Figura 3.1 – Estimativa de média e 95% do intervalo de alta densidade inferior(LI) e
superior(LS) das distribuições posteriores do parâmetro intercepto(a), li-
near(b) e quadrático(c) do componente genético aditivo da curva da pro-
dução de leite no dia do controle em função dos níveis de alta(linha pon-
tilhada) e baixa(linha continua) produção da PL270.

em ambos níveis de produção. Após este período e até o ultimo mês de controle, foi

evidenciada variação no formato da concavidade e amplitude significativa das classes

residuais das curvas de lactação (figura 3.3).

Em bovinos leiteiros, as classes de variâncias residuais sem considerar níveis

de produção, podem ser assumidas como homogêneas no intervalo entre 70 e 270

dias da lactação para as primeiras lactações (LÓPEZ-ROMERO; CARABAÑO, 2003).

No entanto, neste estudo quando foi considerado o nível de produção da PL270, para

o agrupamento das curvas da lactação, foi observado que entre os 120 e 240 dias,

houve evidencia de heterogeneidade das variâncias residuais (figura 3.3). Este fato

poderia indicar que alterações significativas que ocorrem na produtividade ao longo da

curva de lactação, em função do nível de produção, são principalmente devidos a fatos

fisiológicos, e que poderiam, ser dependentes das práticas e estratégias de manejo

pré e pós-parto e do período de secagem. Em bovinos leiteiros, se-adotam estratégias

gerais de manejo, no entanto e dependo da diversidade climatológica dos sistemas
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Figura 3.2 – Estimativa de média e 95% do intervalo de alta densidade inferior(LI) e
superior(LS) das distribuições posteriores do parâmetro intercepto(a), li-
near(b), quadrático(c) e cubico(d) do componente genético permanente
da curva da produção de leite no dia do controle em função dos níveis de
alta(linha pontilhada) e baixa(linha continua) produção da PL270.

agroambientais, estas práticas poderiam não corresponder a um determinado nível de

produção em rebanhos localizados em regiões tropicais (HAILE-MARIAM; CARRICK;

GODDARD, 2008; BURROW, 2012; COLETTA; ZICARELLI et al., 2013).

As distribuições das funções de densidade posteriori das estimativas de variân-

cia genética aditiva, ambiente permanente e herdabilidades mostraram-se heterogê-

neas em função dos níveis de produção (figura 3.4). Neste estudo, as estimativas de

variâncias genéticas, apresentaram comportamento diferenciado ao longo da curva

de lactação entre níveis de produção. Observou-se que as PLDC, no ambiente de

alta produção de leite, apresentaram os maiores valores e diminuíram conforme au-

mentaram os dias em lactação. No caso do ambiente de baixa produção, as maiores

PLDC foram observadas no extremos da curva da lactação (figura 3.4). Dentro deste

contexto, as variações nos extremos da curva da lactação, podem ocorrer porque o

início e final da lactação encontram-se influenciados por fatores de difícil quantifica-

ção e que poderiam não estar inclusos no modelo quando comparado com os fato-
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Figura 3.3 – Estimativa de média e 95% do intervalo de alta densidade inferior(LI) e
superior(LS) das distribuições posteriores das classes residuais agrupa-
dos pelo 1(a), 2-3(b), 4-8(c) e 9(d) meses de lactação da produção de
leite no dia do controle em função dos níveis de alta(linha pontilhada) e
baixa(linha continua) produção da PL270.

res que influenciam na metade da lactação (LÓPEZ-ROMERO; CARABAÑO, 2003;

LÓPEZ-ROMERO; REKAYA; CARABANO, 2004; BOHMANOVA et al., 2008). Em bo-

vinos leiteiros, no caso dos níveis de baixa produção, foram observadas tendências

similares para as estimativas de variância genética quando comparado com valores

intermediários da lactação (BIGNARDI et al., 2009; SANTOS et al., 2013). No caso

das variâncias de ambiente permanente, no nível de baixa produção apresentaram

maior heterogeneidade com respeito ao ambiente de alta produção(figura 3.4).

Neste estudo, observou-se comportamento diferenciado entre níveis de produ-

ção, sendo que nos níveis de alta produção as médias das estimativas de herdabili-

dades apresentaram tendência de queda (variando desde 0,22 até 0,45) em função

do aumento dos meses em lactação. No caso do ambiente de baixa produção as es-

timativas de herdabilidades tenderam a ser mais elevadas(variando desde 0,10 até

0,25) nos extremos da curva de lactação (figura 3.4). Neste ultimo ambiente, as bú-

falas não são estacionalizadas, o que poderia permitir que estas possam chegar com
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condição corporal melhor. Valores similares para as herdabilidades para a PLDC em

búfalos variaram de 0,16 a 0,44 (ASPILCUETA-BORQUIS et al., 2010a; BORQUIS et

al., 2013), entretanto que em bovinos da raça Holstein, variaram de 0,16 a 0,45 (SIL-

VESTRE; PETIM-BATISTA; COLACO, 2005; BIGNARDI et al., 2009), e em bovinos

criados em condições tropicais as estimativas de herdabilidades variaram de 0,17 a

0,53 (HERRERA et al., 2008; PEREIRA et al., 2013; SANTOS et al., 2013).

Figura 3.4 – Estimativa de média e 95% do intervalo de alta densidade inferior e su-
perior das distribuições posteriores da variância genética aditiva(a), de
ambiente permanente(b) e herdabilidade(c) da produção de leite no dia
do controle em função dos níveis alta(gráfico superior) e baixa(gráfico in-
ferior) produção da PL270.

Neste estudo observou-se tendências similares para as curvas de lactação de

baixa produção, e diferentemente do esperado para os níveis de alta. O que conse-

quentemente, poderia sugerir que a modelação em função do nível de PL270, po-

deria estar associada a processos estocásticos diferenciados para cada curva. Pos-

sivelmente devidos a efeitos ambientais não quantificados, como: período pós-parto

(balanço energético negativo), condição corporal e falta de estratégias alimentícias e

manejo nestes períodos. Devido ao fato que as bases genéticas para a PLDC das

populações nos dois níveis não apresentaram diferenças significativas (figura 3.1).
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Em rebanhos bubalinos leiteiros em diversos sistemas ambientais e de manejo,

sugeriram que estimativas superiores no extremos da curva, podem ser atribuídos ao

fato de terem utilizado controles semanais (SESANA et al., 2010; BREDA et al., 2010).

Em bovinos leiteiros, as pesquisas que utilizaram RRM, com POL, evidenciaram va-

lores elevados para as estimativas dos componentes de variância nos extremos da

curva (BIGNARDI et al., 2009; SANTOS et al., 2013). Sendo posivel que estimativas

elevadas estejam associadas à disponibilidade de registros ou problemas de ajuste do

tipo de Polinômio empregado (LÓPEZ-ROMERO; CARABAÑO, 2003; MEYER, 2005;

BOHMANOVA et al., 2008).

As densidades das distribuições das estimativas de correlação genética(CG),

entre os níveis de produção (Figura 3.5) mostraram efeito significativo de IGA, con-

forme o estalecido no valor de significância estabelecido por (ROBERTSON, 1959).

Figura 3.5 – Estimativa de média e 95% do intervalo de alta densidade inferior(LI) e su-
perior(LS) das distribuições posteriores das correlações genéticas entre
os correspondentes níveis de produção de leite no dia do controle(C1-
C9).

De forma geral, as CG foram positivas e apresentando os maiores valores en-

tre PLDC adjacentes e diminuindo na medida que foram mais distantes. Sendo que
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nos níveis de alta e baixa produção as CG variaram de 1,0 ate 0,2 e de 1,0 ate 0,01,

respetivamente (figuras 3.5). Em bovinos leiteiros, foram apresentados resultados si-

milares, sendo que as CG variaram entre 0,99 e 0,40 (BREDA et al., 2010; PEREIRA

et al., 2013; SANTOS et al., 2013). Neste estudo, as comparações das curvas de CG

para os níveis de produção, verificou-se se de forma geral a não diferença genética

entre curvas de lactação. Observaram-se que alguns controles em ambientes de alto

e baixo nível foram significativos, sugerindo que a seleção nestes controles poderiam

não corresponder as expressões fenotípicas entre níveis de produção.

3.5 CONCLUSÕES

Os resultados do presente estudo evidenciaram a presença de IGA, demos-

trando diferencias significativas na produção de leite no dia do controle(PLDC) ao

longo da curva de lactação em função do nível de produção de leite aos 270 dias de

lactação(270) dos rebanhos. A diferença significativa correspondente as PLDC entre

os níveis de PL270, sugere que os indivíduos selecionados em um determinado PLDC,

poderia não corresponder em outro nível. O que poderá trazer como consequência,

expressão fenotípica diferencia dos descendentes dos reprodutores em comum para

ambos níveis de PL270.
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CAPÍTULO 4 - CONSIDERAÇÕES FINAIS

A expansão da pecuária bubalina leiteira na América do Sul, é devida em parte

a alta demanda comercial dos produtos derivados lácteos e à qualidade composicional

e físico química de seus constituintes. No caso dos rebanhos bubalinos do Brasil e da

Colômbia, o interesse produtivo e econômico por parte de entidades governamentais,

privadas e dos criadores permitiram registrar informações zootécnicas com o objetivo

de avaliar a produtividade dos rebanhos. Mediante a atualização dos livros zootécni-

cos, monitoramento e ajuste dos programas de controle leiteiro, foi possível consolidar

os programas de seleção e melhoramento genético animal nesta especie.

Embora os criatórios apresentem adoção de práticas de registros e implemen-

tação de tecnologias para aumentar a resposta fenotípica das características de in-

teresse econômico, a importação de material genético na Colômbia, procedente do

Brasil, evidenciou performance fenotípica diferenciada nos ambientes de cria em re-

lação aos ambientes onde foram destinados. Desta forma criou-se a necessidade de

estudar os efeitos da interação genótipo ambiente(IGA) nos sistemas de exploração

leiteira bubalina.

Neste estudo foi evidenciado efeito significativo da IGA, com reclassificação de

posto dos reprodutores em comum. Sugerindo que a expressão fenotípica dos seus

descendentes poderá não corresponder aos valores esperados para as característi-

cas de importância econômica em função dos gradientes ambientais considerados

neste estudo. A norma de reação dos genótipos também sugeriu que a sensibilidade

fenotípica dos animais deverá ser considerada no momento de realizar a seleção dos

futuros reprodutores, especialmente de ambiente e manejo heterogêneo. Quanto aos

resultados obtidos neste estudo, as condições heterogêneas dos rebanhos possivel-

mente poderiam ser explicadas por fatores sócio-econômicos e culturais próprios dos

sistemas de criação e exploração. Consequentemente, a presença da IGA entre os

rebanhos do Brasil e Colômbia, deve ser tratada como tarefa de alta prioridade por

parte de criadores e profissionais nas avaliações genéticas. Sendo que os progra-

mas e critérios de seleção nestes países são similares e potencialmente podem servir

como caminho de avaliações conjuntas para os rebanhos bubalinos localizados em

condições tropicais. No entanto, estes países terão a necessidade de facilitar os pro-

cesso administrativos entre instituições e políticas nacionais. Permitindo integração de

diferentes formas de transferência de tecnologia focadas no aumento da produtividade

das cadeias de valor agregado (i.e. Mozarella). Por outro lado, é interessante desen-

volver políticas e ferramentas que permitam dar continuidade à solução de fatores

limitantes, como a falta de consenso na escrituração zootécnica, problemas de regis-



tro e identificação animal, programas de reprodução, teste de progênie e identificação

de potenciais candidatos à seleção.

Para evitar estes tipos de problemas seria pertinente incluir o maior número de

informações disponíveis dos candidatos à seleção ou implementar avaliações gené-

ticas conjuntas. Devido à limitação do tamanho dos rebanhos Sul-Americanos, seria

interessante fazer com que rebanhos de outros países que compartilhem material ge-

nético, como Venezuela e Argentina.

Esta pesquisa pode servir como base para o desenvolvimento dos programas

de seleção mais acuradas dos futuros reprodutores em regiões tropicais. Permitindo

que a seleção entre genótipo e ambiente em função das disposições dos recursos

sócio-econômicos e culturais estariam de acordo com as necessidades dos criadores

e governos.
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