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O Vencedor

Los Hermanos

Olha la quem vem do lado oposto

E vem sem gosto de viver
Olha la que os bravos séo escravos
Séos e salvos de sofrer
Olha l4 quem acha que perder
E ser menor na vida

Olha I& quem sempre quer vitoria

E perde a gléria de chorar
Eu que ja ndo quero mais ser um vencedor,

Levo a vida devagar pra nao faltar amor

Olha vocé e diz que néao
Vive a esconder o coracéo

N&o faz isso, amigo
Ja se sabe que vocé
S6 procura abrigo
Mas néo deixa ninguém ver

Por que sera?

Eu que j& ndo sou assim
Muito de ganhar
Junto as maos ao meu redor
Faco o melhor que sou capaz

SO pra viver em paz.
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RESUMO

Objetivou-se avaliar os efeitos do ano (tamanho amostral, genealogia e estrutura dos
dados), da proporcado de elos mae-progénie (pares méae-flhno ambos com registro), da
inclusdo (M2) ou ndo (M1) da covariancia genética direta-maternal no modelo, da
magnitude da correlacdo genética direta-maternal (C) e da razdo entre as variancias
genéticas direta e maternal (R) sobre as estimativas para peso a desmama em bovinos de
corte. Os efeitos da correlagéo (C) e razdo entre variancias (R) resultaram significativos

sobre as estimativas da variancia genética direta (P<0,05, P<0,001, respectivamente),

maternal (o2) (P<0,001) e da covariancia genética direta-maternal (o, ) (P<0,001). O

ano influenciou significativamente (P<0,01) as estimativas de o, _, e nao foi significativo

am’?

sobre o’ e 2. O efeito da proporcdo de elos mae-progénie (E) foi significativo

(P<0,0001) sobre as estimativas de o, o aﬁp, e o, ndo sendo significativo sobre o2 .

am?

No modelo com covariancia direta-maternal zerada o, e . foram subestimadas guando
a correlagdo genética direta-maternal foi negativa, e superestimadas quando a mesma foi
positiva. Estimativas acuradas e precisas das (co)variancias de caracteristicas sob efeito
maternal merecem estudos intensificados e detalhados, uma vez que, essas estimativas
podem ser influenciadas pela natureza e composicdo dos dados, correlagcdo genética
direta-maternal e modelo aplicado. Estes resultados provem indicativos sobre a
confiabilidade e precisdo potenciais das estimativas sobre dados reais, embora se saiba
gue suas magnitudes possam diferir, devido a causas adicionais de viés, como erros

vinculados ao processo de coleta e fluxo das informacfes dos rebanhos.

Palavras-chave: bovinos, covariancia genética direta-maternal, estrutura populacional,
simulacao, habilidade maternal, proporcédo elos mae-progénie.
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ABSTRACT

The objective was to evaluate the effects of the year (sample size, genealogy and data
structure), mother-offspring link proportion (mother-offspring pairs, both with weaning
weights), inclusion (M;) or not (M;) of the genetic direct-maternal covariance in the model,
the direct-maternal correlation (C) magnitude and the direct and maternal genetic variance
ratio (R) on the (co)variance estimates on weaning weight of beef cattle. The effects of the

correlation (C) and variance ratio (R) were significant on the estimate of direct genetic

variance (o) (P<0,05, P<0,001, respectively), maternal genetic variance (o?2) (P<0,001)

and direct-maternal genetic covariance (o,,) (P<0,001). The year influenced significantly

(P<0,01) the estimates of %an and was not significant on &> and 2. The effect of the

mother-offspring link proportion (E) was significant (P<0,0001) on the estimate of &7, o,

2

O, and oZ, being not significant on 2. In the model with zero direct-maternal

covariance, o’ and o2 were underestimated when the direct-maternal correlation was

negative, and overestimated when it was positive. Accurate and precise estimates of
genetic variances and covariances of traits under maternal effect deserve detailed study
and intensified, since these estimates may be influenced by the nature and composition of
data, direct-maternal genetic correlation model used and applied. However, these facts
may contribute to mistaken conclusions that are not referenced. These results are
indicatives of the potential reliability and accuracy of the estimates on real data, although it
is known that its magnitudes may differ, due to additional bias, like inherent errors of data

gathering process and information flow from the herds.

Keywords: bovine, direct-maternal genetic covariance, population structure, maternal

ability, proportion of mother-progeny links.
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CAPITULO 1 — CONSIDERACOES GERAIS

1. INTRODUCAO

Nas caracteristicas de crescimento de bovinos, principalmente no periodo preé-
desmama, os efeitos maternais exercem grande influéncia nas caracteristicas de
desempenho dos animais. Ha interesse, em programas de melhoramento genético de
bovinos de corte, na estimacdo correta de (co)variancias e na utlizagcdo destas para
predicbes de valores genéticos, ou funcbes das mesmas, como critério de selecdo dos
animais, que permita 0 maximo progresso genético.

A escolha de modelos de melhor ajuste para estimacdo de (co)variancias e
predicdo de valores genéticos tém sido objetivo de diversos pesquisadores, uma vez que
modelos contendo efeitos maternais (genético e ambiental) apresentaram-se mais
adequados para estimacdo de (co)variancias e predicdo de valores genéticos.

Em estudos de caracteristicas de crescimento pré-desmama de bovinos e ovinos
de corte tém-se estimado correlacdo negativa entre os efeitos genéticos aditivos direto e
maternal, freqientemente da ordem de -0,5 ou magnitude absoluta ainda maior, e
possiveis explicacdes para essas estimativas poderiam ter relacdo com a estrutura dos
dados, com a dependéncia do numero de registros por mae, existéncia de suficiente
namero de méaes e avés maternas com registros para o carater, do numero de geracdes
presentes nos dados analisados, com ligacdes efetivas entre elas, e dos elos mae-filho
com medidas do mesmo carater, além de outras possiveis interacdes ambientais. MEYER
(1992a) afirmou que a alta correlagdo negativa entre efeitos genéticos aditivos direto e
maternal, observada para caracteristicas de crescimento inicial, dificulta a possivel
resposta biologica para este efeito. Entretanto, uma possivel explicacdo para essas
estimativas, teria relacdo com a estrutura dos dados. Da mesma forma, MANIATIS &
POLLOT (2003) determinaram que as estimativas de efeitos genéticos direto e maternal e
da correlagdo entre eles sédo altamente dependentes do nimero de registros por mae, da
existéncia de suficiente nimero de maes e avos maternas com dados e do niamero de
geracOes presentes nos dados analisados. Assim, a estrutura dos dados poderia ser um
dos fatores determinantes da correlagdo genética negativa freqientemente estimada
entre efeitos genéticos aditivos direto e maternal. Entretanto, VOSTRY et al. (2007)
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demonstraram que a confiabilidade das estimativas de herdabilidade direta e maternal
apresentaram relacdo antagbnica quanto a estrutura dos dados ou numero de animais
nos dados.

Em estudo sobre as possiveis causas que podem contribuir para o antagonismo
entre os efeitos genéticos aditivos direto e maternal, HEYDARPOUR et al. (2008), sobre
dados simulados,analisando o efeitos dos valores de correlacdo genética direta-maternal,
da razdo entre as variancias genéticas direta e maternal e propor¢do de maes com
registros proprios no conjunto de dados, concluiram que a confiabilidade das estimativas
de (co)variancias para caracteristicas sob efeito maternal foi significativamente reduzida
guando o numero de mées sem registros na populacao foi alto, informando ainda que, a
razdo entre as variancias genéticas direta e maternal junto com o sinal da correlacao
entre os efeitos genéticos aditivos direto e maternal teve uma maior influéncia na
confiabilidade das estimativas de (co)variancias.

Assim, no presente trabalho, objetivou-se avaliar o efeito do valor real da correlacéo
genética entre os efeitos direto e maternal, da razao entre as variancias genéticas direta e
maternal, do ano (tamanho amostral, genealogia, entre outros), bem como da propor¢ao
de elos mée-progénie (pares méae-filhno com medidas do mesmo carater) e da incluséo ou
ndo no modelo da covariancia genética direta-maternal sobre as estimativas de

(co)variancias do peso a desmama de bovinos de corte, usando dados simulados.
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2. REVISAO DE LITERATURA

De acordo com WILLHAM (1963) a contribuicdo maternal é estritamente ambiental
com relacdo ao produto, e diferencas genotipicas entre maes para efeito maternal sédo
expressas em sua progénie. Sendo assim, a influéncia maternal € fruto do genotipo da
mae e da acdo ambiental que potencializa ou inibe a expressdo desse genétipo. O
mesmo autor apresentou um diagrama de coeficientes de trilha, onde demonstra a inter-
relacdo entre o efeito genético aditivo maternal e o fenétipo da progénie, em que, o
fendtipo atribuido a progénie, € funcdo do gendtipo ao efeito direto, inerente ao préprio
individuo, e ao efeito ambiental proveniente da mae. ROBISON (1972) cita que as causas
do efeito maternal podem ser determinadas pelo citoplasma do 6vulo, o ambiente intra-
uterino, o ambiente pds-natal, a producdo de leite e a habilidade maternal, exercendo
significante contribuicdo na variancia, até para caracteristicas que se manifestam
relativamente tarde na vida do animal, como peso ao sobreano, taxa de ovulacdo, dentre
outras. A grande influéncia dos efeitos maternais sobre caracteristicas de crescimento de
animais jovens é conhecida, sendo tais efeitos determinados pela capacidade de
producdo de leite, necessaria para o crescimento do bezerro e outros comportamentos
maternais.

Diversos estudos tém sido conduzidos para quantificar o efeito maternal para
caracteristicas de crescimento, especialmente aquelas medidas durante o periodo pré-
desmama (WILLHAM, 1963; WILLHAM, 1980; QUASS & POLLAK, 1980; NORTHCUTT &
BUCHANAM, 1993; SCHAEFFER, 1993; ROBINSON, 1996a e 1996b; CLEMENT et al.,
2001; MANIATIS & POLLOT, 2003; ALBUQUERQUE & MEYER, 2005; HEYDARPOUR et
al. 2008; ZAMANI & MOHAMADI, 2008). Na Tabela 1 estdo apresentados alguns dos

resultados de pesquisa em que foram estimadas as herdabilidades direta (h?), maternal
(h?), correlagéo entre efeitos genéticos aditivos direto e maternal (r,,) e a razdo entre a

variancia de ambiente permanente maternal e a variancia fenotipica (c®), para peso ao
desmame em rebanhos de corte, em diversos paises.

A obtencdo de estimativas ndo-viesadas dos pardmetros genéticos é primordial
para se alcancar sucesso em programas de melhoramento genético. Um aspecto
relevante € a definicdo do modelo que sera aplicado ao conjunto de dados. SCHAEFFER

(1993) demonstrou que a correlacdo genética negativa entre efeitos genéticos aditivos
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direto e maternal pode ser resultado da estimativa do efeito maternal como func¢éo linear

do efeito direto nos modelos aplicados.

Tabela 1. Estimativas de herdabilidades direta (h?), maternal (h?), correlagdo genética
direta-maternal (r,,) e razédo entre a variancia de ambiente permanente maternal e a
variancia fenotipica (c®), para peso ao desmame em rebanhos bovinos de corte, em

diversas racas.

FONTE h2 h? Fo c? Raca
MEYER et al. (1993) 0,42 0,10 0,07 0,09 oned
WALDRON et al. (1993) 0,29 0,04 -0,35 0,15 Angus
ELER et al. (1995) 0,16a0,22 0,10a0,12 -0,32a-0,72 0,07a0,14 Nelore
ROBINSON, (1996a) 0,35a0,47 0,08a0,17 -0,45 0,06 Hereford
DODENHOFF et al. (1998) 0,10a0,18 0,13a0,34 -0,11a-0,44 0,07 a 0,29 Angus
BASCHNAGEL etal. (1999) 0,14a0,23 0,13 -0,16 a -0,50 0,07 Angus
MATTOS et al.(2000) 0,20a0,24 0,16a0,18 -0,35a-0,50 0,15a0,20 Hereford
CABRERA et al. (2001) 0,25 0,10 -0,20 0,17 Nelore
CARDOSO et al. (2001) 0,25 0,16 -0,51 0,12 Angus
GUNSKI et al. (2001) 0,26 0,10 -0,24 0.08 Nelore
JACINTO et al. (2005) 0,17a0,39 0,10a0,14 -0,11 0,06 a 0,14 Tabapua
MUNIZ et al. (2005) 0,11 0,04 0,23 0,07 Gir
KNACKFUSS et al. (2006) 0,23 0,03 -0,38 0,08 Gir

Como explicagao para este fato, o efeito maternal foi estimado para touros, embora
0S mesmos nao tivessem no conjunto de dados pelo menos uma filha desmamando um
bezerro. Esses touros sem netos apresentaram correlagcdo entre os efeitos direto e
maternal igual a menos um (-1,0), porque ndo existia observacdo para a estimativa do
efeito maternal, sendo funcéo apenas do efeito direto. Entretanto, ROBINSON (1996a)
explica que a correlacdo negativa entre efeitos genéticos direto e maternal pode ser mais
consequéncia da variacdo adicional entre touros ou da interacdo touro x ano, do que uma
real relacdo genética antagbnica. Essa correlacdo genética é importante porque
determina a efetividade que poderia ter a selecdo para um carater indicador, efeito
maternal a desmama como causa de mudanca de um carater economicamente
importante, como producéo de leite.

Os modelos estatisticos predominantemente usados para analises de efeito

maternal ndo levam em conta a correlacdo entre os dados da méae e do bezerro (QUASS
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& POLLACK, 1980; HENDERSON, 1984). Entretanto, KOCH (1972) afirmou que quando
estes efeitos sdo ignorados levam ao viés na estimativa da correlagdo entre efeitos
genéticos aditivos direto e maternal. A desconsideracdo do efeito maternal (genético e/ou
ambiental) produz superestimativas da herdabilidade direta o que pode conduzir a
conclusdes errbneas, uma vez que toda a variancia encontrada, excetuando-se a residual,
ter4 origem atribuida ao efeito genético aditivo direto. MANDAL et al. (2006) afirmaram
gue o uso de modelos corretos é imprescindivel na estimativa acurada de componentes
de (co)variancias de caracteristicas de crescimento pré-desmama, demonstrando que a
nao inclusdo do efeito maternal levaria a superestimacéo da herdabilidade direta, e que a
exclusao do efeito ambiental permanente maternal significativo, elevaria a herdabilidade
maternal.

MEYER (1992b), usando o método da razédo de verossimilhanca restrita (REML),
estimou componentes de (co)variancias para pesos ao nascer, a desmama, ao ano e
peso final em gado Hereford, Angus e Zebu cruzado na Australia, por meio de seis
diferentes modelos para cada caracteristica e raga. Quando foram ignorados os efeitos
maternais a herdabilidade direta foi inflada substancialmente, em particular para pesos até
a desmama. Os efeitos maternais foram significativos em todas as analises exceto para
peso final em Angus. Foram constatadas grandes diferencas entre racas nas magnitudes
relativas das herdabilidades direta e maternal e da correlacdo entre efeitos genéticos

aditivos direto e maternal (r,, ). Para Angus, r, ~foi baixa, positva e nao

a

significativamente diferente de zero para todas as caracteristicas. Para Hereford e Zebu

cruzado, as r, foram negativas e moderadas a altas para peso a desmama (-0.59 e -

0.78) e um pouco menores para peso ao ano (-0.48 e -0.39).

MILLER & WILTON (1999) obtiveram valor para essa correlacdo de -0,35 e
comentaram que, mesmo que a literatura indica uma inter-relacéo negativa, os programas
de avaliacdo genética usam freqlentemente covariancia zero. Resultados similares tém
sido informados no Brasil (ELER et al., 1995; REYES et al., 1995). REYES et al. (1995)
estimaram correlacdes negativas entre efeitos genéticos direto e maternal, através de
analises bi-carater com REML, para véarias medidas de pesos padronizados até os 18
meses de idade na raca Nelore, os valores variaram de -0,06 a -0,51. Considerando que a
correlagdo negativa entre os efeitos genéticos aditivos direto e materno pode ser
resultado de estimacédo incorreta, MEYER (1991) sugeriu que esses efeitos sejam

assumidos como nao-correlacionados. SCHAEFFER (1993) também recomendou que se
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utilizasse nos modelos com efeito maternal, que o valor da covariancia entre efeitos
genéticos aditivos direto e maternal fosse igual a zero. Em estudo posterior, FRIES &
ALBUQUERQUE (1998), afirmaram que o uso da covariancia igual a zero para efeitos
genéticos aditivos direto e maternal seria o ideal, pelo menos até que se obtenham
informacdes suficientes, e se conheca melhor a relacéo entre esses efeitos.

ROBINSON (1996b) testou diferentes modelos uni e bi-carater considerando dados
de campo da raga Angus na Austrdlia. As estimativas da correlacdo genética entre efeitos
genéticos aditivos direto e maternal foram negativas com valores de -0,52, -0,45, -0,31 e -
0,37 para pesos ao nascer, a desmama, ao ano e peso final, respectivamente. No
entanto, a analise das correlagdes entre valores genéticos preditos e ajustamento dos
modelos alternativos usados sugeriu que essas estimativas foram, provavelmente,
consequéncia da variabilidade adicional entre touros ou da interagao touro x ano, do que
evidéncia de uma verdadeira inter-relacdo genética negativa. No mesmo trabalho,
simulando seis conjuntos de dados sobre os quais se aplicaram nove modelos de anélise
para testar os efeitos da inter-relagdo negativa mae-progénie e a variabilidade adicional
entre touros ou devida a interacdo touro x ano, concluiram que a correlacdo genética
entre efeitos direto e maternal pode ser negativa, ndo apenas por causa do antagonismo
genético, mas também pela variabilidade adicional devida a diferencas entre touros e da
interacdo touro x ano e covariancias genéticas negativas mae-progénie.

Com dados simulados, verificando a adequacdo de modelos para estimacdo de
parametros genéticos de caracteristicas sob efeito maternal, CLEMENT et al. (2001)
verificaram que em modelos que ndo consideraram os efeitos maternais, genéticos e
ambientais, levaram a superestimativas da variancia genética direta e sua herdabilidade.
Entretanto, nos modelos em que os efeitos maternais foram considerados integralmente
houve reducdes nas estimativas de variancia genética direta e ambiental. Nesses
modelos utilizando-se de correlagcdo genética direta-maternal de -0,25 verificaram-se
estimativas de herdabilidade direta levemente superestimadas, em relagédo ao modelo que
utilizou correlacdo genética igual a -0,50, que proporcionou uma precisdo maior das
estimativas. No Brasil, MALHADO et al. (2004) avaliando modelos que levaram em conta
a incorporacdo ou ndo da covariancia direta-maternal, em dados de bovinos da raca
Nelore, ndo obtiveram diferencas entre os modelos para as estimativas de (co)variancias
e predi¢cdes dos valores genéticos.

Entretanto, outros fatores tém sido questionados por varios autores, WILLHAM

(1963) indicou a possibilidade da influéncia dos efeitos das avOs maternas no
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desempenho da prole de suas filhas, sugerindo que o efeito maternal é afetado, em parte,
pelo efeito maternal da avé. DODENHOFF et al. (1998) sugeriram que os efeitos das avos
maternas sdo de grande importancia para Peso a desmama. Estimativas de variancia do
efeito da avé materna sdo moderadas, e as correlacbes com efeitos direto e maternal
foram de 0,20 e -0,99, respectivamente. A herdabilidade materna parece ser
consideravelmente subestimada quando o efeito da avé materna nao é incluido no
modelo. DIOP et al. (1999) demonstraram que a inclusdo do efeito da avé materna no
modelo ndo alterou as estimativas das herdabilidades dos efeitos direto e maternal para
as caracteristicas peso ao nascer, peso aos seis meses, peso ao ano e aos dezoito
meses de idade.

Para caracteristicas pré-desmame em animais da raca Nelore, ELER et al. (2000)
verificaram que ao considerar a interagdo touro x rebanho em um modelo animal com
efeitos maternos, houve reducdo da magnitude da correlacdo genética entre os efeitos
aditivos direto e maternal para peso ao desmame e que houve alteracdo na magnitude e
no sinal desta estatistica para peso ao nascimento. MEYER (1992b) expressou que a
inclusdo dos efeitos maternais (genético e de ambiente permanente) nos modelos se
torna necessaria, pois, a néo inclusao desses, na analise levaria ao aumento da variancia
genética aditiva direta e, consequentemente, a estimativas infladas da herdabilidade
direta.

As possiveis causas do aparente antagonismo entre efeitos genéticos direto e
maternal foi discutido por MEYER (1992b) que apontou diversas causas do viés
pertinente as estimativas de (co)variancias dos efeitos direto-maternal, entre as quais
estdo: estrutura dos dados, ma formacgéo de grupos contemporaneos, heterogeneidade de
variancias, e em certos casos, a falta de formacao de grupos genéticos e pressuposicao
de auséncia de covariancia entre efeitos genéticos e ambientais permanentes. ROEHE &
KENNEDY (1993) afirmaram que quando os efeitos genéticos aditivos maternais séo
incluidos no modelo, a informagdo completa da genealogia torna-se importante na
obtencdo de estimativas mais acuradas das varidncias genéticas aditivas direta e
maternal e predicbes dos correspondentes valores genéticos. Entretanto, quando
ignorados ocorre aumento substancial da variancia genética aditiva direta, demonstrando
a importancia relativa da estrutura dos dados nas estimativas.

O efeito genético aditivo direto é estimado sobre uma observacdo simples por
animal, enquanto os efeitos genéticos aditivos maternais dependem do numero de

progénies por mée, do numero de maes com registro proprio, e do niumero de geracdes
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presentes nos dados coletados (GERSTMAYR, 1992). A confiabilidade das estimativas de
variancias genéticas direta e maternal, e a covariancia entre elas, dependem das
magnitudes reais dos parametros genéticos e da estrutura dos dados na populacao
(GERSTMAYR, 1992). MANIATIS & POLLOT (2003) afirmaram que na analise, deve-se
ter alta proporcdo de maes e avos maternas com dados para a obtencdo de estimativas
mais acuradas. A separacdo entre componentes maternais, genético e de ambiente
permanente, é dependente do numero de informagBes de progénies, assim como,
presenca de dados das maes na informacdo analisada. Pois, a separagdo entre o
componente genético aditivo maternal e efeito do ambiente permanente maternal requer
registros repetidos por cada méde e presenca dessas maes com registro proprio nos
dados.

Na Africa do Sul, WASIKE et al. (2006) avaliando quatro modelos para estimac&o
de (co)variancias para Peso a desmama em bovinos da raca Boran de Kénia, verificaram
gue as estimativas dos parametros genéticos incluindo a covariancia genética direta-
maternal variaram conforme a propor¢ao (tamanho amostral e genealogia) e estrutura dos

dados, como do conhecimento das estruturas de covariancias presentes nos dados.
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CAPITULO 2. EFEITOS DA ESTRUTURA DOS DADOS E DOS VALORES REAIS DAS
(CO)VARIANCIAS SOBRE SUAS ESTIMATIVAS PARA PESO A DESMAMA EM
BOVINOS DE CORTE.

RESUMO

Objetivou-se estudar os efeitos da correlacdo genética direta-maternal, da razdo entre
variancias direta e maternal e do ano sobre estimativas de (co)variancias de dados
simulados de Peso a desmama em gado de corte. Foi realizada simulacdo estocastica de
um rebanho sob processo de selecéo por 20 anos, aproximando-se de condicfes reais.
Cada cenario foi definido combinando um valor da correlagédo genética (-0,50; -0,25; zero;
+0,25 e +0,50), uma razédo (75:75; 50:100; 100:50) e um ano (A5, A10, A15 e A20) da
populacdo. O ano definiu-se por quatro pontos equidistantes, que diferiram pelo tamanho
amostral, estrutura da genealogia e efeito da selecdo. Os efeitos da correlacdo (C) e
razao entre variancias (R) resultaram significativos sobre as estimativas da variancia

genética direta (o) (P<0,05, P<0,001, respectivamente), maternal (o) (P<0,001) e da
covariancia genética direta-maternal (o, ) (P<0,001). O ano influenciou significativamente

(P<0,01) as estimativas de o,_, e néo foi significativo sobre o’ e o’ . As estimativas das

variancias de ambiente permanente maternal e residual ndo foram influenciadas pelos
fatores analisados, com R? menor que 1%. A confiabilidade e precisdo das estimativas
depende das magnitudes relativas das préprias (co)variancias sendo estimadas,e a
precisdo dependente do volume de informacdes dos dados. Esses resultados poderiam
prover indicativos sobre confiabilidade e precisdo potenciais das estimativas de
caracteristicas sob efeito maternal, em condicdes de dados reais, embora suas
magnitudes possam diferir, devido a causas adicionais de viés, como erros vinculados ao
processo de coleta e fluxo das informacdes dos rebanhos.

Palavras-chave: efeitos genéticos aditivos direto e maternal, estrutura populacional,

habilidade maternal, simulacéo, correlacdo genética direta-maternal.
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CHAPTER 2. EFFECTS OF DATA STRUCTURE AND REAL VALUES OF
(CO)VARIANCES ON THEIR ESTIMATES FOR WEANING WEIGHT IN BEEF CATTLE.

ABSTRACT

The objective was to study the effects of direct-maternal genetic correlation, the ratio
between direct and maternal variances and year on the estimated (co) variances of
simulated data for weaning weight in beef cattle. We performed stochastic simulation of a
flock in the selection process for 20 years, approaching the real conditions. Each scenario
was defined by combining a value of genetic correlation (-0.50, -0.25; zero, +0.25 and
+0.50), a ratio (75:75, 50:100, 100:50) and one year (A5, A10, A15 and A20) of the
population. The year was defined by four equidistant points, which differ by sample size,

pedigree structure and effect of the selection. The effects of correlation (C) and ratio of
variances (R) results on the estimates of direct genetic variance (Ga2 ) (P<0,05, P<0,001,
respectively), maternal variance (Uri) (P<0,001) and direct-maternal genetic covariance
(%am) (P<0,001). The year influenced significantly (P <0.01) the estimates of %an,, and was

not significant on o: e On. Estimates of maternal permanent environmental variance and
residual were not influenced by the factors analyzed with R2 less than 1%. The reliability
and accuracy of estimates depends on the magnitude of his (co) variances being
estimated, and the accuracy of information depends on the volume of data. These results
could provide indicators of reliability and accuracy of estimates of potential characteristics
under maternal effect in terms of actual data, although its magnitude may differ, due to
additional bias, and errors related to the process of collection and flow of information from

herds.

Keywords: maternal and direct additive genetic effects, population structure, simulation,

direct-maternal genetic correlation
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INTRODUCAO

Os efeitos maternais sdo de grande importancia quando se avalia 0 desempenho
em gado de corte. Estudos extensivos tém sido conduzidos para quantificar os efeitos
maternais sobre diversas caracteristicas, especialmente aquelas medidas durante o
periodo pré-desmama (Quass e Pollack, 1980; Willham, 1980; Meyer, 1992a,b; Schaeffer,
1993; Robinson, 1996b; Clément et al., 2001; Maniatis e Pollot, 2003; Bijma, 2006).

Willham (1963) discutiu o provavel impacto do efeito materno na selecdo de
caracteristicas de interesse econdémico em bovinos. Segundo Roehe e Kennedy (1993),
guando os efeitos genéticos maternais séo incluidos no modelo, a informacdo da
genealogia torna-se importante na obtencdo de estimativas mais acuradas, entretanto,
guando desconsiderada ocorre aumento substancial da variancia genética aditiva direta,
denotando sua influéncia sobre as estimativas da varidncia genética maternal e
covariancia genética direta-maternal. Clément et al. (2001) sugeriu que dados com
genealogia incompleta seja provavelmente a segunda fonte de viés que pode afetar as
estimativas de (co)variancias e segundo Analla et al. (1995), Hanocq et al. (1996) e Tong
et al. (1980), a auséncia de conexidade genética e deficiente informacdo genealdgica sao
responsaveis por erros e baixa acuracia na predicdo do valor genético pelos modelos
animal e de touro.

Maniatis e Pollot (2003) observaram que estimativas mais confiaveis de variancias
genéticas direta e maternal e da covariancia direta-maternal séo proporcionais ao numero
de registros por mae, numero de geracdes presentes nos dados analisados, permitindo
assim, concluir que a estrutura dos dados poderia ser um dos fatores determinantes da
correlagdo genética negativa freqlentemente estimada entre efeitos genéticos direto e
maternal. Em trabalho pioneiro, Heydarpour et al. (2008) sobre dados simulados,
analisando os efeitos do valor real da correlacdo entre os efeitos genéticos aditivos direto
e maternal, da raz&o entre as variancias genéticas direta e maternal, e da proporgéo de
mé&es com informacdes proprias nos dados, concluiram que a confiabilidade das
estimativas de (co)variancias para caracteristicas sob efeito maternal foi
significativamente reduzida quando a correlacdo genética foi altamente negativa e a
variancia genética maternal foi igual ou menor que a variancia genética direta.

Dessa forma, objetivou-se estudar os efeitos das magnitudes da correlacéo

genética entre efeitos aditivos direto e maternal, da razdo entre as variancias genéticas



29

direta e maternal e do ano sobre as estimativas de (co)variancias em dados simulados de

peso a desmama em gado de corte.

MATERIAL E METODOS
Simulacao dos dados

Foi realizada simulagéo estocastica de 20 réplicas de um rebanho fechado, em
acasalamento aleatério, de 1.000 vacas e 25 touros (populagédo base), ndo aparentados,
ndo selecionados, amostrados e distribuidos aleatoriamente em 40 grupos de
contemporaneos. O processo de simulacdo da populacdo gerou-se pelo periodo de 20
anos, sob acasalamento aleatoério, aproximando-se de condicbes reais de campo, a
exemplo dos grandes rebanhos zebuinos de corte existentes no Brasil. O rebanho foi
composto por vacas com idades de 3 a 15 anos, acasaladas aleatoriamente gerando um
bezerro por ano. O descarte anual das vacas obedeceu a idade, com maximo de 15 anos,
valor genético individual e diagnéstico negativo de gestacdo. Em relacdo aos machos o

descarte obedeceu ao valor genético individual.

O processo de selecao aplicado a populagédo simulada contemplou reposi¢do anual
de 32% dos touros e 28% das vacas. Até o terceiro ano de simulacéo, a reposicdo dos
provaveis genitores deu-se pela geracdo aleatoria de oito touros e 280 novilhas. Nos anos
seguintes, a reposicao foi efetuada com animais nascidos trés anos antes no proprio
rebanho, o que culminou no estabelecimento de sete geracdes sobrepostas através dos
20 anos. Esse processo determinou o nascimento anual de 724 bezerros, distribuidos
aleatoriamente em 40 grupos contemporaneos (GC), 20 constituidos por machos e os
demais por fémeas. A distribuicdo/alocagdo dos animais nos grupos de contemporaneos
foi feita seguindo uma distribuicdo uniforme, ou seja, cada macho e/ou fémea tinha igual
probabilidade de participar de um dos 20 GC. Para garantir a conexidade genética entre
0s GC foram impostas restricdes sobre os numeros minimos e maximo de filhos por touro
(min=5; max=80), animais por GC (min=5; max=100), touros por GC (min=2; max=4 a 8),
sendo a mesma aferida pelo procedimento proposto por Schaeffer (1996). Nesse
processo, para cada ano foi iniciado um processo de amostragem pseudo-aleatdria que
proporcionou a distribuicdo dos animais nos GC, usando uma distribuicdo uniforme para
amostrar touro e GC, caso as restricbes ndo fossem atendidas o processo de
amostragem pseudo-aleatdria era reiniciado. O indice de concepcéo (IC) variou conforme

a idade das vacas, sendo observada a categoria, como exemplo, primiparas, que
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representa um dos maiores gargalos nos sistemas produtivos, apresentando reduzidos IC.
Os IC foram amostrados conforme consulta de catdlogos de diagndsticos da pecuaria
nacional, como ANUALPEC. No sistema produtivo de gado de corte definido no presente
trabalho, determinou-se que, a vida reprodutiva util das vacas teria como limite os 15
anos, sendo tal idade definida como critério de descarte, conforme pode ser visualizado
na Tabela 1. O critério de selecdo de machos e fémeas baseou-se na predi¢cdo do valor
genético aditivo individual.

Tabela 1. Numero de vacas expostas a reproducao e indice de concepcéao (IC%) segundo
idade (anos) no processo de simulagao.

Idade Vacas expostas Vacas paridas (IC%)
3 280 224 (80,00)
4 224 112 (50,00)
5 112 89 (79,46)
6 89 71 (70,78)
7 71 56 (78,87)
8 56 44 (78,57)
9 44 35 (79,55)
10 35 28 (80,00)
11 28 22 (78,57)
12 22 17 (77,27)
13 17 13 (76,47)
14 13 09 (69,23)
15 09 04 (44,44)

Total 1.000 724 (72,40)

Como caracteristica sob efeito maternal considerou-se o peso a desmama (PD),
cujo valor para os machos foi acrescido em 15 kg, em relacdo as fémeas. Neste caso a
simulacdo dos efeitos genéticos aditivos direto e maternal foi gerado simultaneamente, ja
gue tais efeitos sdo geneticamente correlacionados (Schaeffer, 1993), esse processo
sustenta-se na decomposicdo de Cholesky da matriz G de (co)variancias genéticas, a
gual pode ser expressa pelo produto de uma matriz vezes sua transposta, isto é:

2
G :[Ua a""mJ :(Cn ° ](Cn CHJ, em que C é uma matriz triangular inferior com os

2
Oam On C12 sz 0 C22

< ‘A . P . 2
valores Cj1, C12 e Cy, correspondentes as componentes de variancia genética direta (o3 )
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(C11=75; 50; 100) covariancia genética direta-maternal (%am )(C1,=0,02; 17,75; 35; -17,75;

-35) e variancia genética maternal (Gﬁ] )(C11=75; 100; 50), respectivamente.

Para o processo de simulagdo dos dados foram desenvolvidos diversos programas
utilizando o sistema de analises estatisticas SAS (2002). O peso a desmama (PD) foi
simulado segundo o0 modelo abaixo. O desenvolvimento deste modelo foi proveniente de
analises prévias, considerando dados reais e simulados.

PD = bo + by*idv + by*idv? + egc + vga + vgmv + ap + e
em que; PD = peso ao desmame; by = intercepto (136 kg.); (b1 = 6,551; b, = -0,417)
coeficientes de regressao parciais linear e quadratico, respectivamente; idv = idade da
vaca ao parto em anos; egc = efeito do grupo contemporéaneo; vga = valor genético aditivo
direto do animal; vgmv = valor genético aditivo maternal da vaca (mae); ap = efeito
ambiental permanente maternal; e = efeito residual.

Os valores egc, ap e e foram amostrados de distribuicdo Normal com média zero e

variancias Gezgc (egc~N(0, 450)), U:fp (ap~N(0, 45)) e o: (e~N(0, 225)), respectivamente.
Esses valores foram provenientes de analise criteriosa de diversos estudos relatados na
bibliografia disponivel, analises prévias considerando dados reais e simulados. Nas
geracdes seguintes a populagdo base, os valores genéticos aditivos direto (vga) e
maternal (vgm) de cada individuo foram calculados conforme as equacfes a seguir:

vga=1/2(vga, +vga, )+ AM,  vgm=1/2(vgm, +vgm, )+ AM ,

AM, =(z,Cy )\/015(1—( F+F)/2) AM, =(zCy, +12,Cy )\/015(1_(Ft +F,)/2)

nas quais, vga = valor genético aditivo direto do bezerro; vgm = valor genético aditivo
maternal do bezerro; vga; = valor genético aditivo direto do touro; vga, = valor genético
aditivo direto da vaca; vgm; = valor genético aditivo maternal do touro; vgm, = valor
genético aditivo maternal da vaca; AM,, AM,, = contributos da amostragem Mendeliana
aleatéria aos valores genéticos aditivos direto e maternal, respectivamente; z;, z, =

desvios normais aleatérios; C;;, Ci2, Cyy = termos da decomposicdo de Cholesky da

matriz G, correspondentes as componentes 05, Oam € Urzn, respectivamente; Fr e F, =
coeficientes de consanguinidade do touro (pai) e da vaca (méae), respectivamente. A partir
do quarto ano aconteceram acasalamentos entre parentes, gerando individuos com algum
grau de consanguinidade, parte dos quais acasalaram a partir do sétimo ano. Os efeitos

da amostragem Mendeliana assumiram-se independentes de vga; vgay, vgm; € vgm,
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(Bulmer, 1971). A decomposicédo de Cholesky da matriz de (co)variancias genética (G) foi
obtida através da fungéo root do PROC IML do sistema SAS (2002).

As estimativas de (co)variancias e as predi¢cdes de valores genéticos, foram obtidas
pelo método de Maxima Verossimilhanca Restrita (REML) através de modelo animal
unicarater, usando o aplicativo Maxima Verossimilhanca Restrita Livre de Derivadas
(MTDFREML) (Multiple-Trait  Derivative-Free  Restricted Maximum  Likelihood),
desenvolvido por Boldman et al. (1995). A idade da vaca ao parto e o0 grupo de
contemporaneos foram definidos como efeitos fixos.

O modelo linear misto para descrever cada observacao, foi:

Y=XB+Zja+Zm+ Zzap +e

em que; Y = vetor das observacfes da caracteristica (PD); X = matriz de incidéncia dos
efeitos fixos; 3 = vetor dos efeitos fixos; Z; = matriz de incidéncia do efeito genético aditivo
direto de cada animal; a = vetor de efeitos aleatérios genéticos aditivos diretos; Z, =
matriz de incidéncia do efeito genético aditivo maternal de cada animal; m = vetor de
efeitos aleatérios genéticos aditivos maternais; Z3 = matriz de incidéncia do efeito do
ambiente permanente maternal; ap = vetor de efeitos aleatérios do ambiente permanente
maternal; e = vetor de efeitos aleatorios residuais.

As distribuicbes e matriz de (co)variancias dos efeitos aleatérios foram assim
definidas:

E[a] = E[m] = E[ap] = E[e] =0,

Elyla,m,ap] = XB + Z;a + Z,m + Zzap

a Ac? Aoy, 0 0

m| | Ac,, Aci 0 0
Varin 7| o 0 1o O

e 0 0 0 Iyo!

2 ‘A . 2t " . 2 ‘A . o .
em que; O, = variancia genética aditiva direta; o, = variancia genética aditiva maternal;
O.m= covariancia genética entre os efeitos aditivos direto e maternal; A = matriz de

2 N . . 2 A . .
parentesco; Uap = variancia do ambiente permanente maternal; 0. = variancia reS|duaI; Iy,

In = matrizes identidade de ordens v = numero de vacas (mées dos animais com dados)

e N = ndmero total de animais com dados.
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Cenarios simulados

O Ano foi caracterizado levando em consideracdo o nimero de animais envolvidos
nos dados, de vacas com informacfes préprias nos dados, de vacas com bezerros, de
animais na matriz de genealogia, o nimero meédio de filhos por vaca, o coeficiente médio
de consanguinidade, a proporcédo de animais na genealogia que sao consangiliineos e o0s
efeitos da selecdo aplicada. Assim, Possiveis causas de diferencas entre esses pontos
podem ser atribuidas ao tamanho amostral (crescente com o tempo), a distribuicdo das
informacdes de desempenho e estrutura da genealogia, ao efeito acumulativo da sele¢céao
prévia, e, em alguma medida, ao acasalamento entre parentes, gerando descendentes
consanguineos a partir do terceiro (3°) ano, e consequente reproducdo dos filhos destes a
partir do sétimo (7°) ano, ao nimero médio de filhos por vaca, ao nimero de vacas com
registros de peso a desmama nos dados e ao numero de vacas com filhos, conforme
pode ser visualizado na Tabela 2. Foram tomados quatro pontos equidistantes no tempo
de desenvolvimento da populacédo, representativos do efeito das mudancas da mesma
através dos anos (A), os anos escolhidos corresponderam ao quinto, décimo, décimo

quinto e vigésimo do desenvolvimento da populacao simulada.

Tabela 2. Estatisticas descritivas dos dados acumulados, em cada ano considerado, nas
anélises da populacdo simulada®.

ANO N Cc (%) Nvp Nvb Nag

Ano 5 3.620 0,176 (0,5) 448 1.620 4.833
Ano 10 7.240 0,084 (8,7) 1.568 2.740 8.453
Ano 15 10.860 0,062 (28,2) 2.688 3.860 12.073
Ano 20 14.480 0,061 (43,7) 3.808 4.980 15.693

! NGmero de animais (N), coeficiente médio de consanguinidade dos individuos consangiiineos (Cc), e porcentagem do
namero médio de animais na genealogia que sdo consangtineos (%), nimero médio de vacas com peso proprio (Nvp),
namero médio de vacas com bezerros (Nvb), nimero médio de animais na genealogia (Nag).

Cada cenario foi definido combinando um valor da correlagdo genética entre os
efeitos genéticos aditivos direto e maternal, uma razdo entre as variancias genéticas
aditivas direta e maternal e um ano particular no tempo de desenvolvimento da
populacdo. Cinco valores de correlacdo genética entre os efeitos aditivos direto e
maternal foram analisados (-0,50; -0,25; zero; +0,25 e +0,50), e trés diferentes razdes
entre as variancias genéticas direta e maternal foram testadas (75:75; 50:100; 100:50). As

razbes que levaram a escolha desses valores de correlacdo foi definida apds andlise
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criteriosa de grande volume de trabalhos cientificos na literatura disponivel, que
evidenciaram como sendo os valores mais freqlientemente encontrados.

Assim, foram constituidos 60 cenarios, definidos pelas combinacdes das
correlacdes (C), razBes entre as variancias genéticas direta e maternal (R) e os anos (A),
(5C x 3R x 4A = 60 cenarios).

Analise Estatistica

As estimativas de (co)variancias obtidas em cada por meio andlise unicaracter,
utilizando-se o aplicativo MTDFREML (Boldman et al., 1995), foram analisadas
individualmente, conforme o modelo:

Yik= 1+ Ci + R; + Ac+ (InteragOes Duplas) + (Interacdo Tripla) + e

. . ‘A . . 2 2 2 T
em que; Yik= estimativas de (co)variancias (i.e., a, %am, Om, 9% ); 4 = média geral; C; =

efeito do i-ésimo valor da correlacdo genética direta-maternal (-0,50; -0,25; zero; +0,25 e
+0,50); R; = efeito da j-ésima raz&o entre variancias genéticas direta e maternal (75:75;
50:100; 100:50); A = efeito do k-ésimo ano (5, 10, 15 e 20); InteragBes Duplas = Cix R; ;
Ci X Ax; Rj x A« Interagdo Tripla = Ci x Rj X A¢; e = efeito residual aleatorio.

O erro padrdo quadratico (EP)? da média das 20 réplicas para cada cendrio foi
usado como fator de ponderacao nas analises. A bondade do ajuste a distribuicdo Normal
dos conjuntos de (co)variancias estimadas, condicdo necessaria para a correta inferéncia
dos efeitos analisados e suas interacdes, foi testada mediante o PROC UNIVARIATE do
SAS (SAS, 2002).

A significancia de cada fator sobre as estimativas de (co)variancias foi testada pelo
procedimento GLM do SAS (2002). Todos os fatores analisados (C, R e A) foram
classificados como efeitos fixos. O erro padrdo (EP) das estimativas de cada cenario foi

utilizado como critério de precisdo, e o viés médio como critério de acuracia. O viés foi

. . . . 2 2
calculado pela diferenca entre os valores estimados para cada estimativa (¢4, 9am, On,

2 . ~ . 7
Ox» o©?2) e os valores verdadeiros calculados para a populagdo-base, considerada até o

3° ano, conforme descrito por Sorensen e Kennedy (1984).
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RESULTADOS E DISCUSSAO

Fatores que afetam as estimativas de (co)variancias

Na analise inicial, a interacdo entre correlacdo (C) e razédo (R) resultou significativa
(P<0,05) sobre as estimativas da variancia genética aditiva direta, entretanto, o efeito da
correlacdo néo foi significativo (P>0,05), e a contribuicdo relativa da interagdo C x R ao
coeficiente de determinacédo do modelo (R?) foi de escassa importancia, representando
apenas 0,9%. Nenhuma das demais interacdes foi significativa sobre as outras

estimativas (0 ) Oan € O-sp). As estimativas da variancia genética aditiva maternal foram
influenciadas pelos efeitos C e R (P<0,001), enquanto a covariancia genética direta-
maternal foi influenciada pela correlacdo (P<0,001) e ano (P<0,05). As estimativas da
variancia de ambiente permanente maternal e variancia residual ndo foram influenciadas
por nenhum dos fatores analisados (P>0,05), com coeficiente de determinacdo do modelo
(R? menor que 1%, discordando dos resultados obtidos por Heydarpour et al. (2008) que
encontraram efeito significativo do valor da correlagdo genética direta-maternal e da razéo
entre as variancias genéticas direta e maternal sobre as estimativas dessas variancias.
Explicacbes para essas discrepancias podem ser resultantes das diferencas entre as
metodologias existentes nos trabalhos, em que no trabalho de Heydarpour et al. (2008)
analisou-se duas caracteristicas, sendo considerada a correlacdo entre ambas, o
processo de simulacdo nao levou em consideracdo selecdo e consanguinidade, e a
estrutura dos dados que diferenciou-se pela proporcdo de maes sem registros de pesos.
No presente trabalho analisou-se apenas uma caracteristica, a simulacdo considerou
selecdo e consanguinidade, resultando em geragdes sobrepostas, o niumero de réplicas
representou 25% do numero utilizado por Heydarpour et al. (2008), e a estrutura de dados
relacionou-se ao numero de animais, composicdo genealdgica, consangiinidade e

conexidade entre geracoes.

Em virtude da escassa contribuicdo da interacdo CxR para as estimativas de o, ,

ao ajuste do modelo, bem como, dos resultados nao significativos (P>0,05) das demais
. ~ L. . . 2 2 CA . .
interagdes para a maioria das estimativas (%am, 0n, %% o), € as variancias de ambiente

permanente maternal e residual ndo mostrarem-se influenciadas significativamente pelos
fatores, bem como os valores de R? que foram extremamente baixos, foram realizadas
novas analises, considerando-se apenas os efeitos principais, e excluiu-se as variancias

de ambiente permanente maternal e residual. As significancias dos efeitos sobre as
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estimativas de (co)variancias para peso a desmama, em dados simulados, considerando-

se apenas os efeitos principais, sdo apresentadas na Tabela 3.

Tabela 3. Significancias dos efeitos principais sobre as estimativas de (co)variancias para
a caracteristica PD, obtidas a partir de analise unicarater sob modelo animal.

Efeitos ! ol Car o2
C * *% *%
R *% *% *%
A ns ** ns
R? 0,530 0,682 0,273

1C:correla(;éo genética direta-maternal; R=razdo entre variancias genéticas direta e maternal; A=ano; * =p<0,05; **

2
=p<0,001; ns = ndo significativo; Coeficiente de determinacdo do modelo, R? = (SQmodelo / SQtotal). 9a = variancia

(e}

2
genética aditiva direta; “am = covaridncia genética direta-maternal; ©m = variancia genética aditiva maternal.

Os efeitos da correlacdo (C) e razdo entre as variancias (R) resultaram
significativos sobre as estimativas de variancia genética direta (P<0,05 e P<0,001,
respectivamente), maternal (P<0,001) e da covaridncia genética direta-maternal
(P<0,001). Resultados similares foram reportados por Heydarpour et al. (2008), que
verificaram efeitos significativos desses fatores sobre estimativas de (co)variancias para
peso & desmama, com dados simulados. O ano influenciou significativamente (P<0,01)
somente as estimativas da covariancia genética direta-maternal.

Quando o valor da correlacdo genética direta-maternal foi igual a +0,25, as
estimativas de variancia genética aditiva direta diferiu das demais (P<0,05). A acuracia
das estimativas de variancia genética aditiva direta variou conforme modificacbes dos
valores de correlagdo genética direta-maternal e razdo de variancias, ndo sendo
relacionada com a evolucdo dos anos. Entretanto, a precisdo das estimativas variou
conforme a correlacdo, a razdo de variancias e o ano, apresentando maior precisao a
medida que o ano transcorreu. Em estudo similar, Heydarpour et al. (2008), também
verificaram maior acuracia para as estimativas de variancia genética aditiva direta quando
utilizou raz&o de variancias, em que a variancia genética direta foi menor que a maternal
e o valor da correlacdo genética direta-maternal foi positivo. Analisando varios trabalhos
da literatura com dados reais, em caracteristicas de crescimento de bovinos de corte a
varidncia genética direta é, na maioria das vezes, maior que a maternal, o que
possivelmente pode ser consequéncia de modelos inadequados, ou de falhas nas

analises prévias, que estimaram correlacbes inadequadas. Isso pode assim gerar
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conclusdes equivocadas das estimativas, e interferir no ganho genético dos rebanhos,
uma vez que, de acordo com os diferentes cenarios estudados no presente trabalho, as
estimativas sdo extremamente sensiveis aos valores de correlacdo genética direta-
maternal e razdo de variancias.

A precisdo das estimativas aumentou a medida que os anos evoluiram (Tabela 4).
Maniatis e Pollott (2003) encontraram resultados mais precisos e confiaveis quando os
dados foram o0 mais completo possivel, apresentando maior conexdo entre as geracoes,
maior nimero de maes com dados préprios, maior nimero de bezerros por vaca, maior
percentual de consangtinidade média entre os individuos, corroborando os resultados

desta pesquisa.

Tabela 4. Valores do Erro-padrdo das estimativas de variancia genética direta, segundo
os diferentes cenarios.

Cenarios C -0,50 C-0,25 C 0,00 C +0,25 C +0,50
simulados R1:1 R1:2 R2:1 | R1:1 R1:2 R21|R1:1 R1:2 R21|R1:1 R1:2 R21|R1:1 R1:2 R21
ANno5 6,28 249 537 3,73 3,15 593 497 457 528 3,76 4,27 656 489 3,06 6,03
Anol0 525 2,32 4,07 295 329 431 405 256 350 365 2,77 420 424 2,79 4,41
Anol5 408 237 393 233 229 395 276 2,72 3,13 3,09 221 335 334 2,18 3,57
Ano20 325 202 301 215 211 356 247 197 2,76 2,79 230 261 258 1,80 3,56

'R=razdo entre variancias genéticas direta e maternal; R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50). C=correlagéo
genética direta-maternal; Valores da correlagdo genética direta-maternal: (-0,50), (-0,25), (0,00), (0,25), (0,50). A=ano
;Dados acumulados até: Ano5 (5°. Ano), Ano10 (10°. Ano), Anol5 (15°. Ano), Ano20 (20°. Ano).

De modo geral, menores vieses foram obtidos quando a correlacdo genética direta-
maternal foi positiva, e a variancia genética maternal foi maior que a direta (Figura 1). No
entanto, a acuracia foi dependente dos cenérios analisados, refletindo assim dependéncia
direta da composicao/estrutura dos dados. Assim, na condicdo de razdo de variancias
R1:1, as estimativas foram todas viesadas, independentemente do valor da correlacéao
genética direta-maternal e ano. Na condicdo de R2:1 observou-se estimativas mais
acuradas, foram obtidas quando a correlacdo genética direta-maternal foi igual a zero,
com maior precisdo quando o conjunto de dados foi considerado o mais completo
possivel (ano 20). No entanto, quando a raz&do de variancias considerou superioridade da
variancia maternal sobre a direta, a confiabilidade e precisdo das estimativas foram
superiores quando a correlacdo genética direta-maternal foi positiva e o conjunto de
dados foi 0 mais completo possivel (ano 20).
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Dados acumulados até: A5 (5°. Ano), A10 (10°. Ano), A15 (15°. Ano), A20 (20°. Ano).

FIGURA 1. Magnitudes do viés das estimativas de variancias (%), e da covariancia direta-
maternal (real), segundo valores reais das razfes entre as variancias genéticas direta e
maternal, da correlagdo genética direta-maternal e do ano, estimadas sob modelo animal
unicarater.

Fazendo uma comparacdo com os resultados frequentemente encontrados na

literatura para dados reais, (correlacdo genética direta-maternal negativa e variancia

genética direta maior que a maternal), pode-se afirmar que tanto a acuracia, quanto a

precisdo das estimativas de variancia genética direta podem estar comprometidas, uma

vez que foram encontrados 0s maiores viesses e menor precisdo das estimativas (Figura
1 e Tabela 4).
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Contudo, neste estudo, quando a correlacdo genética direta-maternal foi negativa,
para todas as razdes de variancias, as estimativas de variancia genética aditiva direta
apresentaram-se viesadas, seja com tendéncia de superestimativa e/ou subestimativa.
Sugerindo assim, que possivelmente este cenario ndo seja o mais adequado, sendo
possivelmente verdadeira, a condicdo que a confiabilidade das estimativas de variancia
genética aditiva direta seja influenciada pela magnitude dos parametros genéticos
verdadeiros e estrutura dos dados da populacdo em estudo. Gerstmayr (1992) ja tinha
afirmado que a precisdo e acuracia das estimativas de (co)variancias sdo dependentes
dos valores dos parametros iniciais e estrutura dos dados. Sendo assim, a possibilidade
de afirmar que as estimativas freqientemente encontradas, na literatura, sejam acuradas,
pode ter levado a condigBes ndo veridicas dos parametros genéticos, e do provavel valor
genético dos animais.

As estimativas de variancia genética aditiva maternal foram influenciadas pelos
valores da correlacédo genética direta-maternal, observando-se diferencas entre os demais
valores quando a correlagcdo variou de negativa a igual a zero (P<0,05). Entretanto, a
tendéncia do viés destas estimativas foi dependente da estrutura dos dados, pois em
todos os cenarios estudados os valores estimados foram proximos dos verdadeiros,
excecao feita a condicdo C=0 e R1:2 onde se observou tendéncia de subestimativas.
Estimativas mais acuradas foram obtidas quando o maximo de informacdes, relagbes
genealdgicas, numero de bezerros por vaca, numero de vacas com registro préprio (ano
20) fosse assumido em cada cenario (Figura 1). Sugerindo assim, que as estimativas de
variancia genética aditiva maternal sdo dependentes da correlacdo genética entre os
efeitos genéticos aditivos direto-maternal e de dados que apresente maior nimero de
informacdes, maiores informacdes genealdgicas, entre outras, conferindo assim maior
confiabilidade das estimativas. Estes resultados estdo em concordancia com os estudos
de Gerstmayr (1992) que comentou que a confiabilidade das variancias genéticas aditivas
direta e maternal e suas covariancias sao influenciadas pelas magnitudes da correlacao
genética entre os efeitos direto e maternal e estrutura dos dados, e com as
recomendacdes de Roehe & Kennedy (1993), que para estimativas confiaveis de
variancia genética aditiva maternal a estrutura genealdgica da populacdo € importante,
principalmente para a completa separacdo entre efeitos genéticos aditivos direto e
maternal.

Da mesma forma, Hagger and Schneeberger (1995) trabalhando com dados em

gue foram realizadas restricbes na composicdo genealdgica para a formacdo de
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subconjuntos, verificaram que existem certas dificuldades para estimar as (co)variancias
para caracteristica sob efeito maternal, principalmente a varidncia genética aditiva
maternal, verificando-se que estimativas mais confiaveis foram dependentes da
composicdo genealogica dos dados. Adicionalmente, Maniatis e Pollott (2003) afirmaram
gue resultados mais confiaveis das estimativas de variancia genética aditiva maternal
foram obtidas quando os dados foram mais completos, apresentando maior conexao entre
as geracdes, maior numero de maes com dados proprios, maior numero de bezerros por
vaca, maior percentual de consanguinidade média entre os individuos.

Quando o ano foi maximo (ano20), a razdo de variancias apresentou diferencas
entre as variancias genéticas direta e maternal (R1:2 e R2:1), e a correlacdo genética
direta-maternal foi diferente de zero foi observado menores vieses para as estimativas de
variancia genética aditiva maternal (Figura 1). A precisdo das estimativas de variancia
genética aditiva maternal foram extremamente dependente do ano (maximo de
informacdes, relacdes genealdgicas, nimero de bezerros por vaca, nUmero de vacas com
registro proprio, coeficiente de consanguinidade e sele¢do, entre outros)., demonstrando
gue a separacdo adequada de componentes genéticos aditivos direto e maternal tem
haver com a composicdo dos dados, independentemente da acuracia das mesmas
estimativas, que mostraram relacdo direta com a correlacdo e estrutura dos dados. Tal
afirmativa pode ser confirmada, analisando os valores do erro-padrdo estimados para
cada cenério, em que foram observados menores valores quando C=-0,50 (Tabela 5).

Tabela 5. Valores do Erro-padrdo das estimativas de varidncia genética maternal,
segundo diferentes cenarios.

Cenérios C -0,50 C-0,25 C 0,00 C +0,25 C +0,50
simulados | R1:1 R1:2 R21 | Rli1 RL:2 R21 | RL:1 RL1:2 R21 | RL:1 RL:2 R21|RL1 R1:2 R21
Ano5 949 8,17 786 519 901 791 732 628 6,66 756 7,42 7,46 7,84 519 444
Anol0 362 375 289 393 420 346 394 265 236 3,18 359 371 3,33 4,11 1,90
Anol5 234 239 229 291 290 2,78 298 185 247 290 258 341 280 332 1,65
Ano20 246 2,13 1,75 225 237 250 227 187 246 234 284 272 245 222 1,66

'R=razdo entre variancias genéticas direta e maternal; R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50). C=correlagao
genética direta-maternal; Valores da correlagdo genética direta-maternal: (-0,50), (-0,25), (0,00), (0,25), (0,50). A=ano
;Dados acumulados até: Ano5 (5°. Ano), Ano10 (10°. Ano), Anol5 (15°. Ano), Ano20 (20°. Ano).

As estimativas de covariancia genética direta-maternal foram influenciadas
significativamente pelos efeitos de correlagdo, razao de variancias e ano (P<0,05).
Entretanto, a tendéncia do viés das estimativas foi dependente da estrutura dos dados,

pois para cada cenario estudado houve mudancas graduais do viés das estimativas. No
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entanto, nos diferentes cenarios, estimativas mais acuradas foram obtidas em dados com
o maximo de informagdes disponiveis, etc. (ano), conforme pode ser visualizado na Figura
1. Assim, quando o conjunto de dados a ser analisado apresente deficiéncias com relagcao
ao numero de maes (vacas) com informacdes proprias, ao niumero de conexdes entre 0s
registros dos filhos (bezerros) com os dados das maes, propor¢cao de individuos e
parentes, e aos valores da correlacdo genética direta-maternal, as estimativas de
covariancia genética direta-maternal ficam comprometidas. Menores vieses foram obtidos
guando a correlacdo genética direta-maternal foi igual a zero, nas razdes de variancias
R1:1 e R2:1, e o ano foi maximo (ano20). Estes resultados estdo de acordo com o0s
obtidos por Heydarpour et al. (2008), que verificaram maiores vieses quando a correlacao
genética direta-maternal foi positiva, e a variancia direta maior que a maternal, e maior
precisdéo a medida que os dados genealégicos tornavam-se mais completos, e
proporcionava maiores ligacdes entre registros de maes e filhos.

A precisdo das estimativas de covariancia genética direta-maternal foi dependente
do ano (maximo de informagdes, relacbes genealdgicas, niumero de bezerros por vaca,
namero de vacas com registro proprio, coeficiente de consangulinidade e selecdo, entre
outros). Situacao similar foi evidenciada para a acuracia das mesmas estimativas. Assim,
a estimacado acurada e precisa da covariancia genética direta-maternal tem relacdo direta
com a composicao e estrutura dos dados. Tal afirmativa pode ser evidenciada analisando
a Figura 1 e Tabela 6

Tabela 6. Valores do Erro-padrdo das estimativas de covariancia genética direta-
maternal, segundo diferentes cenarios.

Cenarios C -0,50 C-0,25 C 0,00 C +0,25 C +0,50

simulados R1:1 R1:2 R2:1 | R1:1 R1:2 R2:1 | R1:1 R1:2 R2:1 | R1:1 R1:2 R21 | R1:1 R1:2 R21
ANno5 6,78 501 554 453 574 4,73 398 365 5,16 4,33 3,67 359 4,47 436 3,48
Anol10 316 2,73 245 286 3,07 243 292 195 217 2,11 214 285 199 281 211
Anol5 233 210 204 238 187 234 158 189 187 181 168 214 1,79 194 182

Ano20 211 168 101 19 166 214 125 160 1,70 129 189 150 169 133 1,27

'R=raz&o entre variancias genéticas direta e maternal; R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50). C=correlagéo
genética direta-maternal; Valores da correlagdo genética direta-maternal: (-0,50), (-0,25), (0,00), (0,25), (0,50). A=ano
;Dados acumulados até: Ano5 (5°. Ano), Ano10 (10°. Ano), Ano15 (15°. Ano), Ano20 (20°. Ano).

Resultados similares foram discutidos por Gerstmayr (1992) que encontrou
resultados de menores erros-padrdo das estimativas quando o conjunto de dados
analisado apresentava maior grau de conexao genética, maior numero de vacas com

filhos e maior nUmero de vacas com registros nos dados.
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Fazendo uma analogia com os resultados freqientemente encontrados na literatura
para dados reais, covariancia genética direta-maternal negativa e variancia genética
aditiva direta maior que a maternal, pode-se afirmar que a acuracia das estimativas de
covariancia genética direta-maternal pode estar comprometida, uma vez que nessa
condicdo, no presente trabalho, foi encontrado maior viés para as estimativas (Figura 1).
Neste estudo, quando a correlagdo genética direta-maternal foi negativa, nas razfes de
variancias em que houve diferencas das variancias direta e maternal (R1:2 e R2:1) as
estimativas de covariancia genética direta-maternal apresentaram-se viesadas, seja com
tendéncia de superestimativa e/ou subestimativa.

As estimativas de varidncia de ambiente permanente maternal ndo foram
influenciadas significativamente (P>0,05) pelos efeitos de correlacdo genética, razdo de
variancias e ano. Entretanto, o viés das estimativas foi alto e apresentaram em todos 0s
cenarios analisados, subestimacao (Figura 1). Os resultados encontrados nesta pesquisa
divergem dos obtidos por Heydarpour et al. (2008), muito embora, os mesmos, tenham
encontrado contradi¢cdes entre os resultados para as estimativas de variancia de ambiente
permanente maternal e varidncia maternal. E fato, que existem dificuldades em separar
efeito genético maternal e, de ambiente permanente maternal, e que de certa forma esta
separacdo pode ser dependente da magnitude da covariancia genética direta-maternal,
da razdo entre as variancias e da prépria composi¢do dos dados. A separagdo entre 0s
componentes maternais, genético e ambiental, requer registros repetidos de vacas e
presenca de registros de desempenho das mesmas. Assim no presente trabalho, muito
embora, a proporcdo que o0 ano aumentou, obteve-se maior numero de ligacdes entre 0s
registros de mae e filhos, aumento da frequéncia de registros de uma mesma vaca e do
ndamero de animais, isto ndo foi suficiente para proporcionar estimativas mais acuradas e
precisas de variancia de ambiente permanente maternal. Corroborando com Maniatis e
Pollot (2003) que discutiram que a confiabilidade das estimativas de caracteristicas sob
efeitos maternais, genético e ambiental, é dependente do suficiente nimero de progénies
por fémea, do numero de maes com informacdes de desempenho da caracteristica
analisada, e do numero de gerac¢fes contidas no conjunto de dados.

O viés das estimativas de variancia de ambiente permanente maternal, apresentou-
se em todos os cenarios subestimado. Estes resultados ndo divergem de vérios trabalhos
com dados reais (Meyer, 1997; Bashnagel et al. 1999; Quintanilla et al. 1999; Maniatis e
Pollott, 2003; e Cucco et al. 2009) que concluiram que em caracteristicas sob efeito

maternal (peso a desmama) o aumento nas estimativas de herdabilidade maternal, foi
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acompanhado de reducfes na variancia de ambiente permanente maternal. Menores
erros-padrdo foram obtidos quando a correlacdo genética direta-maternal foi positiva
(dados néo apresentados).

Da mesma forma, Maniatis e Pollott (2003) concluiram que quando cada vaca
presente nos dados apresentava trés ou quatro dados de progénie, observou-se aumento
marcante na variancia genética aditiva maternal (em torno de 70%), coincidindo com
reducdes drasticas da variancia de ambiente permanente maternal (em torno de 75%). Na
estimacao de variancia genética aditiva maternal utilizam-se todos os registros de vacas e
suas progénies presentes na matriz de relacionamento, enquanto que nas estimativas de
variancia de ambiente permanente maternal sdo apenas as vacas que possuem
progénies com registros, existentes na matriz. Isso vem justificar os resultados de
precisdo das estimativas encontradas no presente trabalho, uma vez que, verificou-se
maior precisdo a proporcdo que o ano aumentou, conforme pode ser visualizado na
Tabela 7.

Tabela 7. Valores do Erro-padrao das estimativas de variancia genética direta, segundo
diferentes cenérios.

Cenarios C-0,50 C-0,25 C 0,00 C +0,25 C +0,50

simulados | R1:1 R1:2 R21 | RL:1 R1:2 R2:1 |RL1 R1:2 R21|RL:1 R1:2 R21 | RL1 R1:2 R21
Anob5 458 650 458 493 466 575 506 443 437 668 661 601 515 467 3,63
Anol10 1,94 215 187 235 246 255 252 222 162 238 282 276 257 212 164
Anol15 1,13 151 146 175 174 188 209 152 131 173 174 247 189 192 158
Ano20 228 156 1,06 147 1,67 164 1,71 127 124 133 125 201 161 1,37 128

'R=razdo entre variancias genéticas direta e maternal; R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50). C=correlagao
genética direta-maternal; Valores da correlacdo genética direta-maternal: (-0,50), (-0,25), (0,00), (0,25), (0,50). A=ano
;Dados acumulados até: Ano5 (5°. Ano), Ano10 (10°. Ano), Anol15 (15°. Ano), Ano20 (20°. Ano).

Da mesma forma, Heydarpour et al. (2008) demonstraram que o0s resultados
encontrados foram contrastantes com o0s resultados de varidncia genética aditiva
maternal, ou seja, a medida que as estimativas de variancia genética aditiva maternal
tornavam-se mais acuradas nao foi observado mesma tendéncia para as estimativa de
variancia de ambiente permanente maternal. Relatando ainda, que as estimativas de
variancia de ambiente permanente maternal sdo dependentes da magnitude da
covariancia genética direta-maternal presente nos dados, o que de certa forma vem
concordar com os dados encontrados no presente trabalho, pois menores vieses foram

observados quando a correlacao genética direta-maternal foi positiva.
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Esses resultados poderiam prover indicativos sobre confiabilidade e precisédo
potenciais das estimativas sobre dados reais, embora suas magnitudes possam diferir,
devido a causas adicionais de viés nos dados reais, como falhas no processo de controle

e fluxo das informacdes dos rebanhos.

CONCLUSOES

A acurdcia das estimativas de varidncias e covariancias de medidas de
crescimento pré-desmama mostraram-se dependentes da magnitude dos valores de
correlacdo genética direta-maternal e razdo de variancias. Considera-las no modelo de
analise, constitui-se de alternativa que contribuem para a acurécia das avaliacbes. Em
contrapartida, dados que apresentem maior niumero de individuos, maior ligacdo entre
maes e filhos e conexidade genética ndo exerceu grande importancia sobre a acuracia, no

entanto, a precisdo das estimativas foi linearmente relacionada.
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CAPITULO 3. EFEITOS DA PROPORCAO DE ELOS MAE-PROGENIE E DOS
VALORES REAIS DAS (CO)VARIANCIAS SOBRE SUAS ESTIMATIVAS PARA PESO
A DESMAMA EM BOVINOS DE CORTE.

RESUMO

Objetivou-se avaliar os efeitos da magnitude da correlacdo genética direta-maternal, da
razdo entre as variancias genéticas direta e maternal, e da propor¢cdo de elos mae-
progénie sobre as estimativas de (co)variancias de Peso a desmama em gado de corte.
Cada registro de Peso a desmama do bezerro, cuja mae teve seu Peso a desmama como
bezerra foi definido como elo mé&e-progénie efetivo. Foi realizada simulagcdo estocastica
de um rebanho sob selecdo por 20 anos, aproximando-se das condicdes reais de grandes
rebanhos zebuinos de corte criados a campo. Cada cenario foi definido combinando um
valor de correlacdo genética direta-maternal (-0,50; -0,25; zero; +0,25 e +0,50), uma razéo
entre variancias genéticas direta e maternal (75:75; 50:100; 100:50), e uma propor¢ao de
elos mée-progénie (E) (10%, 30%, 50%, e 70%). Todas as estimativas de (co)variancias
(O-s,o-am ,Grzn ,O-:p, e o) foram influenciadas significativamente pela magnitude da
correlacdo genética direta-maternal (P<0,0001 e P<0,05). A razdo de variancias (R) ndo
exerceu efeito significativo (P>0,05) sobre as estimativas da covariancia genética direta-
maternal (%am) € variancia de ambiente permanente maternal (O-fjp) (P>0,05). No entanto,
a interacdo (CxR) foi significativa (P<0,0001) sobre as estimativas de (co)variancias,
apresentando escassa contribuicdo ao ajuste do modelo (1,11%, 0,61%, 1,71% e 2%) nas
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estimativas de 0,,%an,%n € o?

e !

respectivamente. As estimativas de variancia genética
direta (05) Oam, U:p e variancia residual (o?) foram influenciadas significativamente
(P<0,0001) pela proporcdo de elos mae-progénie (E). Foi observada diferencas
significativas (P<0,001) entre todas as estimativas de %a., nos diferentes valores de
correlagdo genética entre os efeitos genéticos aditivos direto e maternal. A propor¢éo de

elos mae-progénie (E) néo influenciou significativamente as estimativas de Variancia
maternal (o). As estimativas de varidncia genética direta, covariancia genética direta-
maternal, variancia genética maternal e variancia residual apresentaram maior

confiabilidade & medida que a proporcédo de elos mée-progénie aumentou. Em todos os

cenarios analisados verificou-se que as estimativas de variancia de ambiente permanente
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maternal mostraram-se subestimadas. Para as condicbes da presente pesquisa,
alteracbes na magnitude e sinal da correlacdo genética entre os efeitos diretos e
maternos, bem como na razdo entre as variancias genéticas direta e maternal e suas
interacOes influenciaram a confiabilidade das estimativas de (co)variancias para peso a

desmama, em bovinos de corte.

Palavras-chave: covariancia genética direta-maternal, estrutura dos dados, habilidade

maternal, par@metros genéticos.
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CHAPTER 3. EFFECTS OF THE PROPORTION OF MOTHER-PROGENY LINKS AND
CORRELATIONS BETWEEN DIRECT AND MATERNAL GENETIC EFFECTS ON THE
ESTIMATES OF VARIANCE COMPONENTS FOR WEANING WEIGHT IN BEEF
CATTLE.

ABSTRACT

The objective was to evaluate the effects of the magnitude of the direct-maternal genetic
correlation, the ratio between direct and maternal genetic variances, and the proportion of
mother-progeny links on the estimates of (co) variances for weaning weight in beef cattle.
Each record of the weaning weight of calf, whose mother had their weight as weaning
heifer was set to link parent-progeny effective. Stochastic simulation was carried out from
a herd under selection for 20 years, closer to the actual conditions of large herds of zebu
cattle bred cutting the field. Each scenario was defined by combining a value of direct-
maternal genetic correlation (-0.50, -0.25; zero, +0.25 and +0.50), a ratio between direct

and maternal genetic variances (75:75; 50:100, 100:50), and a bond of mother-progeny

(E) (10%, 30%, 50% and 70%). All estimates of (co) variance (0§,Uam,0i,0§p, e O-ez)
were significantly influenced by the magnitude of the direct-maternal genetic correlation (P
<0.0001 and P <0.05). The ratio of variances (R) had no significant effect (P> 0.05) on the

estimates of direct-maternal genetic covariance (%am)maternal permanent environmental

variance (Usp) (P>0,05). However, the interaction (CxR) was significant (P <0.0001) on the

estimates of (co) variances, showing little contribution to the fit of the model (1.11%,

0.61%, 1.71% and 2 %) in estimates of O-ff,o-am,gri e O-ez, respectively. Estimates of direct
genetic variance and residual variance were influenced significantly (P <0.0001) the
proportion of mother-progeny links (E). We observed significant differences (P <0.001)
between all estimates of the different values of genetic correlation between direct genetic
effect and maternal. The proportion of mother-progeny links (E) did not significantly
influence the estimates of maternal genetic variance. Estimates of direct genetic variance,
direct-maternal genetic covariance, maternal genetic variance and residual variance
showed greater reliability as the proportion of mother-links progeny increased. In all
scenarios examined it was found that estimates of maternal permanent environmental

variance appeared to be underestimated. For the conditions of this study, changes in
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magnitude of the genetic correlation between direct and maternal effects as well as the
ratio between direct and maternal genetic variances and their interactions influence the

reliability of estimates of (co) variances for weaning weight in beef cattle.

Keywords: data structure, direct-maternal genetic covariance, maternal ability, genetic
parameters.
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INTRODUCAO

O desempenho pré-desmama de bovinos € influenciado pelo genétipo do individuo
(efeito genético aditivo direto), pelo gendtipo da mée para caracteres maternais e pelos
correspondentes efeitos ambientais, maternal permanente e temporario (Hohenboken e
Brinks, 1971; Willham, 1972). Muitos estudos tém mostrado existéncia de antagonismo
entre 0os componentes genéticos aditivos direto e maternal (Meyer, 1992; Robinson,
1996). Para otimizar o progresso genético na fase até a desmama, nos programas de
melhoramento genético, ambos componentes, direto e maternal, devem ser considerados,
entretanto, tem-se encontrado estimativas negativas da correlagcdo genética negativa
entre estes componentes.

Meyer (1992) apontou possiveis causas do aparente antagonismo entre efeitos
genéticos direto e maternal, destacando-se: estrutura dos dados, deficiente formacao de
grupos contemporaneos, heterogeneidade de variancias, e em certos casos, a falta de
formacdo de grupos genéticos e pressuposicdo de auséncia de covariancia entre efeitos
genéticos e ambientais permanentes.

Gerstmayr (1992) e Maniatis e Pollott (2003) determinaram que as estimativas dos
efeitos genéticos direto e maternal e da covariancia genética entre eles sdo altamente
dependentes do numero de mées e avds maternas com dados, e do niumero de geracdes
presentes nos dados analisados. Assim, limitagdes na estrutura dos dados pode ser um
dos fatores determinantes da correlacdo genética negativa freqientemente estimada
entre efeitos direto e maternal.

Assim, objetivou-se estudar o efeito da composicéo dos dados sobre as estimativas
de (co)variancias para caracteristica sob efeito maternal, analisando:

a) magnitude da correlacéo genética entre os efeitos direto e maternal;

b) razédo entre as variancias genéticas direta e maternal,

c) proporgédo de elos entre dados da mae e da progénie (mae-filho com medidas do
caréter).

MATERIAL E METODOS
Simulacéo dos dados

Foi realizada simulacdo estocastica de 20 réplicas de um rebanho fechado, em
acasalamento aleatério, de 1.000 vacas e 25 touros (populacdo base), ndo aparentados,

ndo selecionados, amostrados e distribuidos aleatoriamente em 40 grupos de
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contemporaneos. O processo de simulacdo da populacdo gerou-se pelo periodo de 20
anos, sob acasalamento aleatério, aproximando-se de condi¢cbes reais de campo, a
exemplo dos grandes rebanhos zebuinos de corte existentes no Brasil. O rebanho foi
composto por vacas com idades de 3 a 15 anos, acasaladas aleatoriamente gerando um
bezerro por ano. O descarte anual das vacas obedeceu a idade, com maximo de 15 anos,
valor genético individual e diagnéstico negativo de gestacdo. Em relacdo aos machos o
descarte obedeceu ao valor genético individual.

O processo de selecao aplicado a populagédo simulada contemplou reposi¢éo anual
de 32% dos touros e 28% das vacas. Até o terceiro ano de simulacéo, a reposicdo dos
provaveis genitores deu-se pela geracao aleatoria de oito touros e 280 novilhas. Nos anos
seguintes, a reposicao foi efetuada com animais nascidos trés anos antes no proprio
rebanho, o que culminou no estabelecimento de sete geracdes sobrepostas através dos
20 anos. Esse processo determinou o nascimento anual de 724 bezerros, distribuidos
aleatoriamente em 40 grupos contemporaneos (GC), 20 constituidos por machos e os
demais por fémeas. A distribuicdo/alocagdo dos animais nos grupos de contemporaneos
foi feita seguindo uma distribuicdo uniforme, ou seja, cada macho e/ou fémea tinha igual
probabilidade de participar de um dos 20 GC. Para garantir a conexidade genética entre
0s GC foram impostas restricGes sobre os numeros minimos e maximo de filhos por touro
(min=5; max=80), animais por GC (min=5; max=100), touros por GC (min=2; max=4 a 8),
sendo a mesma aferida pelo procedimento proposto por Schaeffer (1996). Nesse
processo, para cada ano foi iniciado um processo de amostragem pseudo-aleatoria que
proporcionou a distribuicdo dos animais nos GC, usando uma distribuicdo uniforme para
amostrar touro e GC, caso as restricbes ndo fossem atendidas o processo de
amostragem pseudo-aleatdria era reiniciado. O indice de concepcéao (IC) variou conforme
a idade das vacas, sendo observada a categoria, como exemplo, primiparas, que
representa um dos maiores gargalos nos sistemas produtivos, apresentando reduzidos IC.
Os IC foram amostrados conforme consulta de catdlogos de diagndsticos da pecuaria
nacional, como ANUALPEC. No sistema produtivo de gado de corte definido no presente
trabalho, determinou-se que, em média, a vida reprodutiva util das vacas seria de 15
anos, sendo tal idade definida como critério limite de descarte, conforme pode ser
visualizado na Tabela 1. O critério de selegcdo de machos e fémeas baseou-se no valor
genético individual.
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Tabela 1. NUmero de vacas expostas a reproducao e indice de concepcéo (IC%) segundo
idade (anos) no processo de simulacao.

Idade Vacas expostas Vacas paridas (IC%)
3 280 224 (80,00)
224 112 (50,00)
5 112 89 (79,46)
6 89 71 (70,78)
7 71 56 (78,87)
8 56 44 (78,57)
9 44 35 (79,55)
10 35 28 (80,00)
11 28 22 (78,57)
12 22 17 (77,27)
13 17 13 (76,47)
14 13 09 (69,23)
15 09 04 (44,44)
Total 1.000 724 (72,40)

Como caracteristica sob efeito maternal considerou-se o peso a desmama (PD),
cujo valor para os machos foi acrescido em 15 kg, em relacdo as fémeas. Neste caso a
simulacao dos efeitos genéticos aditivos direto e maternal foi gerado simultaneamente, ja
que tais efeitos sdo geneticamente correlacionados (Schaeffer, 1996), esse processo
sustenta-se na decomposicdo de Cholesky da matriz G de (co)variancias genéticas, a
gual pode ser expressa pelo produto de uma matriz vezes sua transposta, isto é:

G =(G§ GamJ =(C11 ° j(cll Clz} em que C é uma matriz triangular inferior com os
Oan O Cp Cup N0 Cp)

valores Ci1, C12 € Cy, correspondentes as componentes de variancia genética direta (05)
(C11=75; 50; 100) covariancia genética direta-maternal (9am )(C1,=0,0; 17,75; 35; -17,75; -

35) e variancia genética maternal (G,f1 )(C11=75; 100; 50), respectivamente.

Para o processo de simulagdo dos dados foram desenvolvidos diversos programas
utilizando o sistema de analises estatisticas SAS (2002). O peso a desmama (PD) foi
simulado segundo o0 modelo abaixo. O desenvolvimento deste modelo foi proveniente de
analises prévias, considerando dados reais e simulados.

PD = bo + by*idv + by*idv? + egc + vga + vgmv + ap + e



54

em que; PD = peso ao desmame; by = intercepto (136 kg.); (b1 = 6,551; b, = -0,417)
coeficientes de regressao parciais linear e quadratico, respectivamente; idv = idade da
vaca ao parto em anos; egc = efeito do grupo contemporaneo; vga = valor genético aditivo
direto do animal; vgmv = valor genético aditivo maternal da vaca (mae); ap = efeito
ambiental permanente maternal; e = efeito residual.

Os valores egc, ap e e foram amostrados de distribuicdo Normal com média zero e

variancias Gezgc (egc~N(0, 450)), U:fp (ap~N(0, 45)) e o¢ (e~N(0, 225)), respectivamente.
Esses valores foram provenientes de analise criteriosa de diversos estudos relatados na
bibliografia disponivel, analises prévias considerando dados reais e simulados. Nas
geracdes seguintes a populagdo base, os valores genéticos aditivos direto (vga) e
maternal (vgm) de cada individuo foram calculados conforme as equacdes a seguir:

vga=1/2(vga, +vga, )+ AM,  vgm=1/2(vgm, +vgm, )+ AM ,

AM, =(2,Cy; O5(1-(F +F,)/2)  AMy =(2,Cp, +2,C WOS(1-(F, +F, )/2)

nas quais, vga = valor genético aditivo direto do bezerro; vgm = valor genético aditivo
maternal do bezerro; vga; = valor genético aditivo direto do touro; vga, = valor genético
aditivo direto da vaca; vgm; = valor genético aditivo maternal do touro; vgm, = valor
genético aditivo maternal da vaca; AM,, AM,, = contributos da amostragem Mendeliana
aleatéria aos valores genéticos aditivos direto e maternal, respectivamente; z;, z, =

desvios normais aleatérios; C;;, Ci2, Cyy = termos da decomposicdo de Cholesky da

matriz G, correspondentes as componentes 05, Oam € Ur?], respectivamente; Fr e F, =
coeficientes de consanguinidade do touro (pai) e da vaca (mae), respectivamente. A partir
do quarto ano aconteceram acasalamentos entre parentes, gerando individuos com algum
grau de consangtinidade, parte dos quais acasalaram a partir do sétimo ano. Os efeitos
da amostragem Mendeliana assumiram-se independentes de vga; vga,, vgm; e vgm,
(Bulmer, 1971). A decomposicédo de Cholesky da matriz de (co)variancias genética (G) foi
obtida através da fungéo root do PROC IML do sistema SAS (2002).

As estimativas de (co)variancias e as predicdes de valores genéticos, foram obtidas pelo
método de Maxima Verossimilhanga Restrita (REML) através de modelo animal
unicarater, usando o aplicativo Maxima Verossimilhanca Restrita Livre de Derivadas
(MTDFREML) (Multiple-Trait  Derivative-Free  Restricted Maximum  Likelihood),
desenvolvido por Boldman et al. (1995). A idade da vaca ao parto e 0 grupo de

contemporaneos foram definidos como efeitos fixos.
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O modelo linear misto para descrever cada observacao, foi:

Y=XB+Zja+Zm+ Zzap +e

em que; Y = vetor das observacgfes da caracteristica (PD); X = matriz de incidéncia dos
efeitos fixos; 3 = vetor dos efeitos fixos; Z; = matriz de incidéncia do efeito genético aditivo
direto de cada animal; a = vetor de efeitos aleatorios genéticos aditivos diretos; Z, =
matriz de incidéncia do efeito genético aditivo maternal de cada animal; m = vetor de
efeitos aleatérios genéticos aditivos maternais; Z3 = matriz de incidéncia do efeito do
ambiente permanente maternal; ap = vetor de efeitos aleatérios do ambiente permanente
maternal; e = vetor de efeitos aleatorios residuais.

As distribuicbes e matriz de (co)variancias dos efeitos aleatérios foram assim
definidas:

E[a] = E[m] = E[ap] = E[e] =0,

Elyla,m,ap] = XB + Z;a + Z,m + Zzap

a Ac? Aoy, 0 0

m| | Ac,, Aci 0 0
Varin 7| o 0 1o O

e 0 0 0 Iyo!

2 ‘A . 2t " . 2 ‘A . o .
em que; O, = variancia genética aditiva direta; o, = variancia genética aditiva maternal;

O.m= covariancia genética entre os efeitos aditivos direto e maternal; A = matriz de

2 A . . 2 N . .
parentesco; Oap = variancia do ambiente permanente maternal; o, = variancia residual; I,

In = matrizes identidade de ordens v = numero de vacas (mées dos animais com dados)

e N = ndmero total de animais com dados.

Cenarios simulados

Cada registro de peso a desmama do bezerro, cuja méae teve seu peso a desmama
como bezerra, foi definido como elo mae-progénie efetivo. Assim, sé existiriam 100% de
elos mae-progénie, se todas as mées tivessem pesos como bezerras, condigdo
impossivel de se obter em dados reais, e nem sobre dados simulados sob os
pressupostos assumidos no presente trabalho. A analise dos dados acumulados até o 20°
ano permitiu determinar que a proporgao de elos méae-progénie foi de 71,5% (10.349 elos
/ 14.480 observacdes totais), correspondentes a 3.808 vacas (76,5%) do total de 4.980, e

assumiu-se esse conjunto como 70% de elos mae-progénie. Assim, no conjunto geral,
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existem 4.131 elos sem peso a desmama da mae. A distribuicdo do niumero de vacas,
filhos, elos e percentual dos mesmos existentes na composicdo arquivo de dados
acumulados até o 20° ano, correspondentes a 3.808 vacas é apresentada na Tabela 2.
Com base nesses dados foram gerados arquivos com 50%, 30% e 10% de elos
mae-progénie, segundo o procedimento a seguir. Para a caracterizacdo de cada um
destes percentuais (50%, 30% e 10% de elos mae-progénie) foi realizado sobre o arquivo
geral (70%), a quebra do elo entre o registro do filho e o registro da mae, para tal foram
zeradas as informacgdes de peso das mées. Assim, o arquivo com 10% elos mae-progénie
foi formado com (533 maes com peso), para o arquivo 30% (1.599 maes com peso), e
arquivo 50% (2.663 méaes com peso). A Tabela 3 representa como a proporcédo de elos
mae-progénie 10% foi constituida. Nas definicbes das propor¢cdes de elos mae-progénie
foram levadas em consideracdo as mesmas proporcdes de numero de filhos por idade da
vaca pré-estabelecidos no conjunto base (ano20). Esse processo foi desenvolvido de
maneira que as vacas cujos pesos foram zerados foram definidas de forma aleatéria
dentro de cada classe de idade para cada uma das 20 réplicas simuladas, mantendo
idéntica a estrutura genealdgica dos quatro arquivos através das 20 réplicas. Em todas as
proporcdes de elos mae-progénie definidas (10%, 30%, 50% e 70%) foram mantidas as

mesmas propor¢des de vacas, segundo sua idade, com igual nimero de filhos.

Tabela 2. Proporgédo de elos mée-progénie efetivos, segundo numero médio de filhos por
vaca, no arquivo total (20° ano).

N°devacas (V) ~ N°defilhos (F) ~ N°de Elos (VxF) Proporgdo de

Elos (%)

2016 1 2016 19,48
457 2 914 8,83
341 3 1023 9,89

266 4 1064 10,28
200 5 1000 9,66
143 6 858 8,29
105 7 735 7,10
82 8 656 6,34
62 9 558 5,39
45 10 450 4,35
37 11 407 3,93
34 12 408 3,94
20 13 260 2,51

3808 - 10349 100%
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Tabela 3. Distribuicdo das 533 vacas com pesos, para se gerar o arquivo com 10 % de
elos mée-progénie.

N° de vacas N de filhos N de elos
282 1 282
64 2 128
48 3 144
37 4 148
28 5 140
20 6 120
15 7 105
11 8 88
9 9 81
6 10 60
5 11 55
5 12 60
3 13 39
533 - 1.565

A composicao das diferentes proporcdes de elos méae-progénie, segundo o nimero

de vacas com peso e numero de elos para cada arquivo sdo apresentadas na Tabela 4.

Tabela 4. NUmero de vacas e numero de elos em cada arquivo, segundo a propor¢cao de
elos mée-progénie.

Proporgparcc))ggn?(laos mae- N°® de vacas N de elos
10% 533 1.565
30% 1.599 4.347
50% 2.663 7.239
70% 3.808 10.349

Cada cenério foi definido combinando um valor da correlacdo genética entre 0s
efeitos aditivos direto e maternal (C), uma razao entre as variancias genéticas aditivas
direta e maternal (R), e uma proporcéo de elos méae-progénie (E). Foram definidos cinco
valores de correlacdo genética (-0,50; -0,25; 0,00; +0,25; +0,50), trés razbes entre as
variancias direta e maternal (75:75; 50:100; 100:50), e quatro propor¢des de elos mae-
progénie (10%; 30%; 50%; 70%), constituindo-se assim 60 cenarios (5C x 3R x 4E = 60).

Analise Estatistica
As estimativas de (co)variancias obtidas em cada por meio analise unicaracter,
utilizando-se o aplicativo MTDFREML (Boldman et al.,, 1995), foram analisadas

individualmente, conforme o modelo:
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Yiu = #+C; +R; + E, +(2 - Interagdes ) + (3 — Interagdo ) + ey,

2

2 \. —
am' Oms Uap)’ H =

em que; Y, = Estimativas de (co)variancias de interesse (i.e., cl, o
meédia geral; C, = efeito do i-ésimo valor da correlagéo genética direta-maternal; (-0,50; -
0,25; zero; +0,25 e +0,50); R; = efeito da j-ésima razao entre variancias direta e maternal
(75:75; 50:100; 100:50); E, = efeito da k-ésima propor¢éo de elos méae-progénie (10%,

30%, 50% e 70%); Interagbes Duplas = CixR;, CixEx e RixEy; Interacdo Tripla = CixRXE;

e;« = efeito residual aleatorio.

O erro padrdo quadratico (EP)? da média das 20 réplicas para cada cenario foi
usado como fator de ponderacéo nas analises. A bondade do ajuste a distribuicdo Normal
dos conjuntos de (co)variancias estimadas, condicdo necessaria para a correta inferéncia
dos efeitos analisados e suas interacdes, foi testada mediante o PROC UNIVARIATE do
SAS (SAS, 2002). A significancia de cada fator sobre as estimativas de (co)variancias foi
testada pelo procedimento GLM do SAS (2002). Todos os fatores analisados (C, R e A)
foram classificados como efeitos fixos. O erro padrédo (EP) das estimativas de cada

cenario foi utilizado como critério de precisao, e o viés médio como critério de acuracia. O

., . . . . . 2
viés foi calculado pela diferenca entre os valores estimados para cada estimativa (04,

2 2 . ~
Oam, On, O o?) e os valores verdadeiros calculados para a populacdo-base,
e

considerada até o 3° ano, conforme descrito por Sorensen e Kennedy (1984).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Fatores que afetam as estimativas de (co)variancias

As andlises prévias demonstraram que todos os dados (variancias) apresentaram
ajuste a distribuicdo Normal e homocedasticidade. Para a submissdo dos dados a analise
de variancia (ANOVA) adotou-se o erro padrdo quadratico como ponderador, uma vez
gue nas estimativas de variancias existe um erro associado. Os resultados das anélises
de variancias sobre as (co)variancias estimadas, para a caracteristica peso a desmama

(PD) de bovinos de corte, estdo sumarizados na Tabela 5. Todas as estimativas de
N . 2 2 2 . . . g .
(co)variancias (%a,%am,%n,%p, € o) foram influenciadas significativamente pela

magnitude da correlacdo genética direta-maternal (P<0,0001 e P<0,05). A razdo de

variancias (R) nédo exerceu efeito significativo (P>0,05) sobre as estimativas da

covariancia genética direta-maternal (9an) € varidncia de ambiente permanente maternal
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(O-fjp) (P>0,05). No entanto, a interacdo (CxR) foi significativa (P<0,0001) sobre as
estimativas de (co)variancias, apresentando escassa contribuicdo ao ajuste do modelo

(1,11%, 0,61%, 1,71% e 2%) nas estimativas de O-s,aam ,Gri e o, respectivamente. Nas

estimativas de Uazp a interagdo CxR exerceu influéncia significativa (P<0,0001) com
contribuicdo de 5,28% ao ajuste do modelo (R?), possivelmente devido as diferencas
observadas para os valores de correlagéo.

As estimativas de variancia genética direta (65), covariancia genética direta-
maternal, varidncia de ambiente permanente maternal e varidncia residual (o) foram
influenciadas significativamente (P<0,0001) pela propor¢cdo de elos mae-progénie,

entretanto, a mesma nao influenciou significativamente as estimativas de variancia
genética aditiva maternal.

Tabela 5. Significancias dos efeitos sobre as estimativas de (co)variancias, para a
caracteristica PD em bovinos.

Efeitos ol Cam on Ta o;

C *k%k **k% **k% **k%k *

R *%k% nS **%k*% * *

E *%% *%k% nS **%% *
CXR *k% *%k% *%% *k% *k%k
CxE ns ns ns ns ns
RxE ns ns ns ns ns

CxRxE ns ns ns ns ns
R? 0,697 0,879 0,753 0,217 0,075

*** P<0,0001; * P<0,05, C = Correlagdo genética direta-maternal; R = Raz&o entre as variancias genéticas direta e
maternal; E = Proporcdo de elo mae-progénie; CxR = Interagdo Correlacdo x Razado; CxE = Interacdo Correlagdo x
Proporgéo de elos; RXE = Interacdo Razédo x Proporcao de elos; CxRxE= Interacéo Correlacdo x Razdo x Proporcéo de

elos; ns = N&o significativo, R? (Coeficiente de Determinacdo do Modelo) = (SQmodelo / SQtotal).

As estimativas de variancia genética aditiva direta foram influenciadas
significativamente pela magnitude da correlacdo genética direta-maternal (C) (P<0,001),
apresentando maior acuracia quando o valor de C foi zero, a variancia direta maior que a
maternal e a propor¢cdo de elos mae-progénie maxima (E70%), conforme pode ser
visualizado na Figura 1. As estimativas de variancia genética direta foram mais acuradas
a medida que a proporcdo de elos mae-progénie aumentou, entretanto, a precisdo das
estimativas nédo se relacionou a variagdo do aumento da proporgéo de elos mée-progénie
(dados nédo mostrados).
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Razdes entre as variancias genéticas direta e maternal: R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50).
Valores da correlagéo genética direta-maternal: 1 (-0,55), 2 (-0,25), 3 (0,00), 4 (0,25), 5 (0,50).
Proporgéo de elos mae-progénie: E10 (10%), E30 (30%), E50 (50%), E70 (70%).
FIGURA 1. Magnitudes do viés das estimativas de variancias (%), e da covariancia direta-
maternal (real), segundo valores reais das razfes entre as variancias genéticas direta e
maternal, da correlacdo genética direta-maternal e da proporcado de elos mae-progénie,
estimadas sob modelo animal unicarater.

Comparando-se os valores de erro-padréo (EP), estes foram maiores quando a

correlacdo genética direta-maternal (C) foi negativa, e menor quando positiva. Esses
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resultados estdo em acordo com os apresentados por Heydarpour et al. (2008), que
verificaram que a precisdo das estimativas de variancia genética aditiva direta nao foi
afetada pelo aumento no nimero de vacas com registros, e que maiores valores de EP
foram verificados quando C foi negativa, em detrimento de C positiva.Para todas as
razdes de variancias analisadas, quando a correlacdo genética direta-maternal foi
negativa, maiores vieses foram encontrados (Figura 1). Assim, se a condicdo de C
negativa e razao de variancia, em que a direta € maior que a maternal, fosse considerada
como verdadeira as estimativas de variancia genética aditiva direta apresentariam Vviés,
com tendéncia de superestimativa desta variancia.

Quando a proporcdo de elos mae-progénie aumentou de 10% para 70%, a
correlacdo genética direta-maternal foi positiva e a variancia genética maternal foi maior
gue a direta, as estimativas de varidncia genética maternal apresentaram maior
confiabilidade. As estimativas de variancia genética aditiva maternal foram dependentes
da magnitude dos valores de correlacdo genética direta-maternal, apresentando
estimativas mais acuradas quando a correlagdo genética direta-maternal foi positiva, a
variancia direta maior que a maternal e a proporcdo de elos mae-progénie foi maxima
(Figura 1).

A precisao das estimativas de variancia genética aditiva maternal foi dependente da
magnitude da correlacdo genética direta-maternal e razdo de variancias, obtendo-se
menores EP quando C foi positiva e a variancia direta maior que a maternal (dados nao
mostrados). Entretanto, foi observado que a precisdo das estimativas néo foi dependente
pela proporcéo de elos mée-progénie, apresentando-se em desacordo com os obtidos por
Heydarpour et al. (2008) e Gerstmayr (1992) que encontraram estimativas mais precisas a
medida que os dados apresentavam maior nimero de vacas (mées) com registro proprio.
Da mesma forma, Maniatis e Pollott (2003) observaram que quando se tem pequeno
namero de progénies por vaca e limitado niamero de vacas com registros nos dados, as
estimativas de variancia genética aditiva maternal ficam comprometidas.

Estimativas acuradas e precisas da covariancia genética direta-maternal foram
obtidas quando C foi positiva, a variancia genética direta foi maior que a maternal, e a
proporcdo de elos mae progénie foi maxima (E70%). Estes resultados podem ser
explicados, pelos enunciados de Willham (1980) que indicou que a estimacao de efeitos
maternos e da covariancia direta-maternal sdo inerentemente problematicas, devido a
expressao desses efeitos distanciarem uma geracao, sugerindo que um numero suficiente

de pares de registros de méae-progénie poderia melhorar a separacao dos efeitos direto e
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maternal. Como complementar, Roehe e Kennedy (1993) analisando trés milhfes de
registros, apresentando apenas 100 pares de registros de mée e progénie demonstraram
gue a confiabilidade das estimativas da covariancia genética direta-maternal ficou
prejudicada, em face da baixa relacao de ligacdo genética entre as geracdes presentes no
conjunto de dados. A Figura 1 apresenta o viés real das estimativas de covariancia
genética direta-maternal para a caracteristica peso a desmama em bovinos de corte,
utilizando dados simulados.

Heydarpour et al. (2008) encontraram resultados parcialmente similares, verificando
estimativas mais confiaveis quando a proporcéo de informacgdes de registro das vacas foi
maior e a correlacdo genética direta maternal foi positiva. Quando o valor de C foi igual a
zero observaram-se tendéncias de subestimativas e superestimativas de covariancia
genética direta-maternal, em todas as razfes de variancias estabelecidas, demonstrando
gue nestas condicdes a acuracia foi dependente da proporcéo de elos mae-progénie.

De maneira geral, a exclusdo de informacdes de desempenho das maes e avos
maternas, teve impacto negativo na acuracia e precisdo das estimativas de (co)variancias
para peso a desmama de bovinos de corte., pois a quebra do elo mae-progénie gerou
limitacbes de informacdes de desempenho causando estimativas pouco confiaveis.
Corroborando as afirmativas de Heydapour et al. (2008), que discutiram que em um
conjunto de dados que apresente grande numero de maes sem registro para a
caracteristica selecionada, pode ocasionar sérias consequiéncias nas estimativas de
covariancia genética direta-maternal.

As estimativas de variancia de ambiente permanente maternal foram influenciadas
significativamente (P<0,05) pelos efeitos de correlacdo genética, razdo de variancias,
proporcao de elos mae-progénie, e interacéo correlacdo e razao de variancias, sendo tal
interacdo importante ao ajuste do modelo (5,28%). Entretanto, o viés das estimativas foi
alto e apresentaram em todos o0s cendrios analisados, subestimacdo (Figura 1). Os
resultados encontrados nesta pesquisa divergem dos obtidos por Heydarpour et al.
(2008), muito embora, os mesmos, tenham encontrado contradigbes entre os resultados
para as estimativas de variancia de ambiente permanente maternal e variancia maternal.
E fato, que existem dificuldades em separar efeito genético maternal e, de ambiente
permanente maternal, e que de certa forma esta separacdo pode ser dependente da
magnitude da covariancia genética direta-maternal, da razdo entre as variancias e do
namero de maes (vacas) com registros proprios nos dados. Muito embora, no presente

trabalho, ao longo das proporcdes de elos mae-progénie, as ligacdes entre os registros de
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mae e filhos foram aumentando, assim como ocorreu um aumento da frequéncia de
registros de uma mesma vaca e aumento do nimero de animais, isto ndo foi suficiente
para aumentar a acurdcia e precisdo das estimativas de varidncia de ambiente
permanente maternal.

A variancia de ambiente permanente maternal foi subestimada em todos os
cenarios analisados, principalmente quando foi maximo a propor¢do de elos mae-
progénie. Entretanto, estes resultados ndo divergem de vérios trabalhos com dados reais
(Meyer, 1997; Bashnagel et al. 1999; Quintanilla et al. 1999; Maniatis e Pollott, 2003; e
Cucco et al. 2009) em que foram observados que em caracteristicas sob efeito maternal
(peso a desmama) o aumento nas estimativas de herdabilidade direta e maternal,
proporcionou reducgdes na variancia de ambiente permanente maternal. Menores erros-
padrdo foram obtidos quando a correlacdo genética direta-maternal foi positiva (dados
nao apresentados).

Maniatis e Pollott (2003) demonstraram que quando cada vaca presente nos dados
apresentava trés ou quatro dados de progénie, observa-se aumento marcante na
variancia genética aditiva materna (em torno de 70%), coincidindo com reducdes drasticas
da variancia de ambiente permanente maternal (em torno de 75%). Na estimacdo de
variancia genética aditiva maternal utilizam-se todos os registros de vacas e suas
progénies presentes na matriz de relacionamento, enquanto que nas estimativas de
variancia de ambiente permanente maternal sdo apenas as vacas que possuem
progénies com registros, existentes na matriz. Da mesma forma que Heydarpour et al.
(2008) os resultados encontrados foram contrastantes com os resultados de variancia
genética aditiva maternal, ou seja, a medida que as estimativas de variancia genética
aditiva maternal tornavam-se mais acuradas néo foi observado mesma tendéncia para as
estimativa de variancia de ambiente permanente maternal. Relatando ainda, que as
estimativas de varidancia de ambiente permanente maternal sdo dependentes da
magnitude da covariancia genética direta-maternal presente nos dados, o que de certa
forma vem concordar com os dados encontrados no presente trabalho, pois menores

vieses foram observados quando a correlacao genética direta-maternal foi positiva.

CONCLUSOES

Para as condicOes da presente pesquisa, alteracbes na magnitude da correlagéo

genética entre os efeitos diretos e maternais, bem como na razdo entre as variancias
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genéticas direta e maternal e suas interacdes tiveram efeito de maior magnitude e
influéncia nas estimativas de variancias e covariancias para peso a desmama. A medida
gue a proporcao de elos mae-progénie aumenta, melhora a confiabilidade das estimativas
de variancias genéticas direta e maternal e covariancia genética direta-maternal de
caracteristicas sob efeito maternal, e provavelmente venha alterar o padrdo de influéncia

de outros efeitos sobre as estimativas de (co)variancias.
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CAPITULO 4. EFEITOS DA INCLUSAO OU NAO DA COVARIANCIA GENETICA
DIRETA-MATERNAL NO MODELO E DOS VALORES REAIS DAS (CO)VARIANCIAS
SOBRE SUAS ESTIMATIVAS PARA PESO A DESMAMA EM BOVINOS DE CORTE.

RESUMO - Objetivou-se estimar e comparar componentes de (co)variancias para Peso a
desmama em bovinos, considerando-se os efeitos da correlacdo genética direta-maternal
(-0,50; -0,25; +0,25; +0,50), da razdo entre as variancias genéticas direta e maternal
(75:75; 50:100; 100:50); e da inclusdo ou ndo da covariancia genética direta-maternal.
Foi realizada simulacdo estocastica de 20 réplicas de um rebanho fechado, em
acasalamento aleatdrio, com animais base ndo aparentados, ndo selecionados e
amostrados aleatoriamente. As estimativas de (co)variancias foram obtidas sob modelo
animal unicarater, usando o aplicativo MTDFREML. Os cenéarios foram constituidos
considerando-se um valor de correlacdo genética direta-maternal, uma razdo entre as
variancias genéticas direta e maternal e um modelo que diferenciaram pela inclusédo (M)
ou ndo (M;) da covariancia genética direta-maternal. O modelo influenciou
significativamente (P<0,05) as estimativas de variancias genéticas direta, maternal e
residual, ndo sendo significativo sobre a variancia de ambiente permanente maternal. O
valor da correlacdo genética direta-maternal influenciou significativamente (P<0,05) todas
as (co)variancias, e a raz&o de variancias exerceu efeito significativo (P<0,05) apenas
sobre as estimativas de variancias genéticas direta e maternal. Quando a correlacao
genética direta-maternal foi negativa o M; subestimou as variancias direta e maternal, e
guando positiva superestimou as mesmas. Estimativas confidveis e acuradas das
(co)variancias para Peso a desmama em bovinos de corte, sdo dependentes da
adequacao do modelo, bem como dos valores reais das mesmas.

Palavras-chave: bovinos, correlacdo genética direta-maternal, estimativas de

(co)variancias simulacgao.
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CHAPTER 4. EFFECTS OF INCLUSION OR NOT OF DIRECT-MATERNAL GENETIC
COVARIANCE IN THE MODEL OF ANALYSIS THE ESTIMATES OF VARIANCE
COMPONENTS WEANING WEIGHT IN BEEF CATTLE.

ABSTRACT - The objective is to estimate and compare the (co)variance components for
weaning weight in cattle, considering the effect of direct-maternal genetic correlation (-
0,50; -0,25; +0,25; +0,50), direct and maternal genetic variances ratio (75:75; 50:100;
100:50); and inclusion or not of direct-maternal genetic covariance. A stochastic simulation
was performed on 20 replicas of a closed herd, with random mating, with unrelated base
animals, non-selected and with random sampling. The (co)variance estimates were
obtained on the animal model univariate, using the MTDFREML software. The settings
were constituted considering a direct-maternal correlation value, direct and maternal
variance ratio and a model that differed in the inclusion (M2) or not (M1) of direct-maternal
genetic covariance. The model influenced significatively (P<0,05) the direct, maternal and
residual genetic variance estimates, being not significant on the permanent maternal
environmental variance. The value of direct-maternal genetic correlation influenced
significatively (P<0,05) all the (co)variances, and the variance ratio had significant effect
(P<0,05) only on the direct and maternal variance estimates. When the direct-maternal
genetic correlation was negative, M1 underestimated the direct and maternal variances,
and, when positive, they were overestimated. Reliable and accurate estimates of the
(co)variances for weaning weight in beef cattle are dependent on the adequacy of the
model, as well as the real value of these (co)variances.

Keywords: bovine, direct-maternal genetic correlation, (co)variance estimate, simulation.
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INTRODUCAO

A eficiéncia da avaliacdo genética para caracteristicas sob efeitos maternais em
gado de corte requer estimativas confidveis das (co)variancias correspondentes. A
confiabilidade dessas estimativas depende, em grande medida, da natureza dos dados
disponiveis, destacando-se o numero de registros por vaca, o modelo estatistico, o
método de estimacdo aplicados, da consideracdo dos efeitos maternais (genéticos e
ambientais), do numero de méaes e avOs maternas com registros e do numero de
geracOes presentes nos dados analisados (GERSTMAYR, 1992; ROEHE & KENNEDY,
1993; MANIATIS & POLLOT, 2003; HEYDARPOUR et al., 2008; ZAMANI &
MOHAMMADI, 2008).

No Brasil, MALHADO et al. (2004) em estudo sobre a incluséo da covariancia entre
os efeitos direto e materno no modelo, verificaram que nao houve diferengcas entre
modelos para as estimativas de herdabilidade direta, bem como ndo houve alteracdo na
classificacdo dos animais pela ordem dos valores genéticos preditos. JACINTO et al.
(2005) verificando a adequacdo de modelos para estimativas de parametros genéticos
para peso aos 205 dias na ragca Tabapud, no nordeste do Brasil, verificaram que nao
houve diferencas significativas quando compararam modelos incluindo ou ndo a
covariancia genética direta-maternal.

Objetivou-se estimar e comparar componentes de (co)variancias para peso a
desmama em bovinos de corte, considerando-se a inclusdo ou ndo no modelo de analise
a covariancia genética direta-maternal, em dados simulados considerando quatro valores
de correlacdo genética direta-maternal (-0,50; -0,25; +0,25; +0,50), e trés razbes de
variancias (75:75; 50:100; 100:50).

MATERIAL E METODOS
Simulacao dos dados

Foi realizada simulagéo estocastica de 20 réplicas de um rebanho fechado, em
acasalamento aleatério, de 1.000 vacas e 25 touros (populagédo base), ndo aparentados,
nao selecionados, amostrados e distribuidos aleatoriamente em 40 grupos de
contemporaneos. O processo de simulacdo da populacdo gerou-se pelo periodo de 20
anos, sob acasalamento aleatério, aproximando-se de condi¢cdes reais de campo, a
exemplo dos grandes rebanhos zebuinos de corte existentes no Brasil. O rebanho foi
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composto por vacas com idades de 3 a 15 anos, acasaladas aleatoriamente gerando um
bezerro por ano. O descarte anual das vacas obedeceu a idade, com maximo de 15 anos,
valor genético individual e diagnéstico negativo de gestacdo. Em relacdo aos machos o

descarte obedeceu ao valor genético individual.

O processo de selecao aplicado a populacédo simulada contemplou reposicédo anual
de 32% dos touros e 28% das vacas. Até o terceiro ano de simulacdo, a reposi¢cdo dos
provaveis genitores deu-se pela geracao aleatoria de oito touros e 280 novilhas. Nos anos
seguintes, a reposicao foi efetuada com animais nascidos trés anos antes no préprio
rebanho, o que culminou no estabelecimento de sete geracdes sobrepostas através dos
20 anos. Esse processo determinou o nascimento anual de 724 bezerros, distribuidos
aleatoriamente em 40 grupos contemporaneos (GC), 20 constituidos por machos e os
demais por fémeas. A distribuicdo/alocacdo dos animais nos grupos de contemporaneos
foi feita seguindo uma distribuicdo uniforme, ou seja, cada macho e/ou fémea tinha igual
probabilidade de participar de um dos 20 GC. Para garantir a conexidade genética entre
0s GC foram impostas restricdes sobre os numeros minimos e maximo de filhos por touro
(min=5; max=80), animais por GC (min=5; max=100), touros por GC (min=2; max=4 a 8),
sendo a mesma aferida pelo procedimento proposto por SCHAEFFER (1996). Nesse
processo, para cada ano foi iniciado um processo de amostragem pseudo-aleatoria que
proporcionou a distribuicdo dos animais nos GC, usando uma distribuicdo uniforme para
amostrar touro e GC, caso as restricbes ndo fossem atendidas o processo de
amostragem pseudo-aleatoria era reiniciado. O indice de concepcéo (IC) variou conforme
a idade das vacas, sendo observada a categoria, como exemplo, primiparas, que
representa um dos maiores gargalos nos sistemas produtivos, apresentando reduzidos IC.
Os IC foram amostrados conforme consulta de catalogos de diagnésticos da pecuaria
nacional, como ANUALPEC (2007). No sistema produtivo de gado de corte definido no
presente trabalho, determinou-se que, em média, a vida reprodutiva util das vacas seria
de 15 anos, sendo tal idade definida como critério limite de descarte, conforme pode ser
visualizado na Tabela 1. O critério de selecdo de machos e fémeas baseou-se no valor
genético individual.

Como caracteristica sob efeito maternal considerou-se o peso a desmama (PD),

cujo valor para os machos foi acrescido em 15 kg, em relacéo as fémeas.
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Tabela 1. NUmero de vacas expostas a reproducao e indice de concepcéo (IC%) segundo
idade (anos) no processo de simulacao.

Idade Vacas expostas Vacas paridas (IC%)
3 280 224 (80,00)
224 112 (50,00)
5 112 89 (79,46)
6 89 71 (70,78)
7 71 56 (78,87)
8 56 44 (78,57)
9 44 35 (79,55)
10 35 28 (80,00)
11 28 22 (78,57)
12 22 17 (77,27)
13 17 13 (76,47)
14 13 09 (69,23)
15 09 04 (44,44)
Total 1.000 724 (72,40)

Neste caso a simulacdo dos efeitos genéticos aditivos direto e maternal foram
gerados simultaneamente, jA que tais efeitos sdo geneticamente correlacionados
(SCHAEFFER, 1996), esse processo sustenta-se na decomposicdo de Cholesky da
matriz G de (co)variancias genéticas, a qual pode ser expressa pelo produto de uma
matriz vezes sua transposta, isto é:

G :(05 JamJ z[cll ° j(cn Clzj em que C é uma matriz triangular inferior com os
Oam Uri C12 C22 0 C22 , A °

valores Ci1, C12 € Cy, correspondentes as componentes de variancia genética direta (05)
(C11=75; 50; 100) covariancia genética direta-maternal (%am )(C12,=0,2; 17,75; 35; -17,75; -

35) e variancia genética maternal (Uf1 )(C11=75; 100; 50), respectivamente.

Para o processo de simulagéo dos dados foram desenvolvidos diversos programas
utilizando o sistema de andlises estatisticas SAS (2002). O peso a desmama (PD) foi
simulado segundo o modelo abaixo. O desenvolvimento deste modelo foi proveniente de
analises prévias, considerando dados reais e simulados.

PD = bo + by*idv + by*idv? + egc + vga + vgmv + ap + e
em que; PD = peso ao desmame; by = intercepto (136 kg.); (b1 = 6,551; b, = -0,417)

coeficientes de regressao parciais linear e quadratico, respectivamente; idv = idade da
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vaca ao parto em anos; egc = efeito do grupo contemporaneo; vga = valor genético aditivo
direto do animal; vgmv = valor genético aditivo maternal da vaca (mae); ap = efeito
ambiental permanente maternal; e = efeito residual.

Os valores egc, ap e e foram amostrados de distribuicdo Normal com média zero e

variancias O-ezgc (egc~N(0, 450)), O-ip (ap~N(0, 45)) e o, (e~N(0, 225)), respectivamente.
Esses valores foram provenientes de andlise criteriosa de diversos estudos relatados na
bibliografia disponivel, andlises prévias considerando dados reais e simulados. Nas
geracbes seguintes a populacdo base, os valores genéticos aditivos direto (vga) e
maternal (vgm) de cada individuo foram calculados conforme as equacdes a seguir:

vga=1/2(vga, +vga,)+ AM,  vgm=1/2(vgm, +vgm, )+ AM,

AM, =(z,Cyy )\/015(1—( F+F)/2) AM, =(zCy, +12,Cyp )\/075(1—(5 +F,)/2)

nas quais, vga = valor genético aditivo direto do bezerro; vgm = valor genético aditivo
maternal do bezerro; vga; = valor genético aditivo direto do touro; vga, = valor genético
aditivo direto da vaca; vgm; = valor genético aditivo maternal do touro; vgm, = valor
genético aditivo maternal da vaca; AM,, AM,, = contributos da amostragem Mendeliana
aleatéria aos valores genéticos aditivos direto e maternal, respectivamente; z;, z, =

desvios normais aleatérios; Ci1, Ci2, Cp = termos da decomposicdo de Cholesky da

matriz G, correspondentes as componentes 0%, Oan € Of, respectivamente; F; e F, =
coeficientes de consanguinidade do touro (pai) e da vaca (méae), respectivamente. A partir
do quarto ano aconteceram acasalamentos entre parentes, gerando individuos com algum
grau de consanguinidade, parte dos quais acasalaram a partir do sétimo ano. Os efeitos
da amostragem Mendeliana assumiram-se independentes de vga;, vgay,, vgm; e vgmy
(BULMER, 1971). A decomposicao de Cholesky da matriz de (co)variancias genética (G)
foi obtida através da funcdo root do PROC IML do sistema SAS (2002).

As estimativas de (co)variancias e as predi¢cdes de valores genéticos, foram obtidas
pelo método de Maxima Verossimilhanca Restrita (REML) através de modelo animal
unicarater, usando o aplicativo Maxima Verossimilhanca Restrita Livre de Derivadas
(MTDFREML)  (Multiple-Trait Derivative-Free  Restricted Maximum  Likelihood),
desenvolvido por BOLDMAN et al. (1995). A idade da vaca ao parto e o grupo de
contemporaneos foram definidos como efeitos fixos.

O modelo linear misto para descrever cada observacéo, foi:

Y=XB+Zja+Zm+ Zzap +e



72

em que; Y = vetor das observacfes da caracteristica (PD); X = matriz de incidéncia dos
efeitos fixos; 3 = vetor dos efeitos fixos; Z; = matriz de incidéncia do efeito genético aditivo
direto de cada animal; a = vetor de efeitos aleatérios genéticos aditivos diretos; Z, =
matriz de incidéncia do efeito genético aditivo maternal de cada animal; m = vetor de
efeitos aleatérios genéticos aditivos maternais; Z3 = matriz de incidéncia do efeito do
ambiente permanente maternal; ap = vetor de efeitos aleatérios do ambiente permanente
maternal; e = vetor de efeitos aleatorios residuais.

As distribuicbes e matriz de (co)varidncias dos efeitos aleatorios foram assim
definidas:

E[a] = E[m] = E[ap] = E[e] =0,

E[yla,m,ap] = XB + Z;a + Z,m + Zzap

a Ac? Aoy, 0 0

m| | Ac,, Aci 0 0
VaielTl o 0 1ed o

e 0 0 0 Iyo?

2 ‘A . Zar " . 2 ‘A . Zar .
em que; O, = variancia genética aditiva direta; on = varidncia genética aditiva maternal;
O.m= covariancia genética entre os efeitos aditivos direto e maternal; A = matriz de

2 N . . 2 A . .
parentesco; Gap = variancia do ambiente permanente maternal; 0. = variancia reS|duaI; Iy,

In = matrizes identidade de ordens v = numero de vacas (maes dos animais com dados)

e N = ndmero total de animais com dados.

Cenarios simulados

Dois modelos de analises foram usados para estimar os componentes de
(co)variancias, M; - modelo animal que considerou a covariancia genética entre os efeitos
direto e maternal como igual a zero (cov=0), e M, em que o valor da covariancia genética
direta-maternal foi considerado conforme a simulacdo dos dados. As estimativas de
(co)variancias e as predicfes de valores genéticos, foram obtidas pelo método de Méxima
Verossimilhanga Restrita (REML), utilizando o aplicativo MTDFREML.

Os cenarios foram constituidos considerando-se quatro valores de correlagcéao
genética (-0,50; -0,25; +0,25 e +0,50), trés razGes entre as variancias genéticas direta e
maternal (75:75; 50:100; 100:50), e dois modelos (M1 e M,). Dessa forma, foram
constituidos 24 cenérios (4C x 3R x 2M) = 24 cenérios).
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Andlise Estatistica

As estimativas de (co)variancias obtidas em cada cenario foram analisadas
individualmente, conforme o modelo:

Yiuw =#+C +R; + M, +(2 - Interagdes ) + (3 — Interacao ) + ey,

em que; Yy, = estimativas de (co)variancias (i.e., 0;, Ué, Uazp o?’); 4 =média geral; C, =
efeito do i-ésimo valor da correlacdo genética direta-maternal (-0,50; -0,25; +0,25 e

+0,50); R; = efeito da j-€sima razdo entre variancias geneticas direta e maternal (75:75;
50:100; 100:50); M, = efeito do k-ésimo modelo (M1 e My); Interagdes Duplas = C; X R;;
Ci x M; R; X M,; Interagdo Tripla= C; x R; x M,; e, = efeito residual aleatorio.

O erro padrdo quadratico (EP)? da média das 20 réplicas para cada cenario foi
usado como fator de ponderacdo nas analises. A significancia de cada efeito sobre as
estimativas de (co)variancias foi testada pelo procedimento GLM do SAS (2002). O erro
padrdo (EP) das estimativas de cada cenario foi utilizado como critério de precisao, € o

viés médio como critério de acuracia. O viés foi calculado pela diferenca entre os valores
. . . 2 2 2 .
estimados para cada variancia (92, om, % o) e os valores verdadeiros calculados

sobre a populagdo-base, considerada até o 3° ano, conforme descrito por SORENSEN &
KENNEDY (1984). A bondade do ajuste a distribuicdo Normal dos conjuntos de
(co)variancias estimadas, condicdo necessaria para a correta inferéncia dos efeitos
analisados e suas interacdes, foi testada mediante 0 PROC UNIVARIATE do SAS (SAS,
2002).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os resultados das andlises de varidncias para peso a desmama sobre as
(co)variancias estimadas sao apresentados na Tabela 2.

As estimativas de (co)variancias (P<0,0001) para a caracteristica sob efeito
maternal foi significativamente influenciada pela correlacdo genética direta-maternal (C),
apresentando interagdes significativas com a razédo de variancias (R) e o modelo (M). A
interacdo CxR ndo foi significativa para as estimativas de variancia genética maternal,
enguanto que as estimativas da variancia de ambiente permanente maternal ndo foram
influenciadas significativamente (P>0,05) pela interacdo CxM. A interacdo CxR mostrou

contribuicdo importante ao ajuste do modelo, para as estimativas da variancia de
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ambiente permanente maternal (8%), sendo reduzida (0,7% e 1%) para as demais

. . . 2
estimativas (i.e., %a, o7).

Tabela 2. Significancias dos efeitos sobre as estimativas de (co)variancias para a
caracteristica PD, em bovinos de corte.

Efeitos * ol ol on, ol
C *k* **kk **kk **kk

R **kk **kk ns ns

M * ns ns *

C X R ** nS **kk **
CxM *kk *kk ns -

RxM ns ns ns ns

CxRxM ns ns ns ns
R? 0,816 0,846 0,173 0,611

M= Modelo (M1 e Mp); C=correlagdo genética direta-maternal; R=razao entre variancias genéticas direta e maternal;
MxC=intera¢cdo modelo x correlacdo; MxR= interacdo modelo x razdo; C x R=interacdo correlagédo x razdo; M x C x R=
interacdo modelo x correlagdo x razdo; * =p<0,05; ** = p<0,001;*** = p<0,0001; ns = nao significativo; Coeficiente de

2 2
determinacdo do modelo, R* = (SQmodelo / SQtotal). Pa = variancia genética aditiva direta; Om = variancia genética

. 2 S . . 2 S - .
aditiva maternal; 9ap = varincia do efeito de ambiente permanente maternal; O, = variancia atribuida ao efeito

ambiental.

O modelo utilizado ndo afetou significativamente as estimativas de variancia
genética aditiva maternal. Entretanto, quando se considerou a interacdo CxM observou-se

efeito significativo (P<0,0001) da mesma sobre as estimativas da variancia genética

maternal (Unzq), contribuindo com 9% ao ajuste do modelo. A contribuicdo da interacéo
CxM para as estimativas de variancia genética maternal podem ser visualizadas na Figura
1, na qual pode-se observar que quando a covariancia genética direta-maternal foi
considerada (M), as estimativas foram mais acuradas, independentemente da magnitude
da correlacdo genética direta-maternal, enquanto que, no M; estimativas de variancia
genética maternal apresentaram maior viés. A interacdo CxM exerceu efeito significativo
sobre as estimativas da varidncia genética direta (P<0,0001) e variancia residual
(P<0,0001), contribuindo ao coeficiente de determinacdo do modelo (R?) na ordem de
11% e 26%, respectivamente. As interacoes RxM e CxRxM ndo exerceram efeitos
significativos (P>0,05) sobre as estimativas de (co)variancias para peso a desmama em

bovinos de corte.
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M2 - Modelo completo incluindo a covariancia genética direta-maternal (CV). M1 - Modelo com CV = zero.

Figura 1. Influéncia da interacdo CxM sobre as estimativas de variancia genética maternal.

As estimativas de (co)variancias utilizando o Modelo 1 foram todas viesadas,
notando-se que o0s vieses das estimativas de varidncias genéticas direta e maternal
mostraram padrdo oposto agueles das estimativas de variancia residual, conforme o valor

da correlacdo genética direta-maternal (C). No M; notou-se que quando a correlagcéo

2
m,

genética direta-maternal (C) foi negativa, houve subestimagdo das o’ e o e

superestimacdo da variancia residual e quando C positiva houve superestimagdo das o’

e oé, e subestimacdo da variancia residual. Resultados similares foram reportados por

CLEMENT et al. (2001) que observaram que a confiabilidade das estimativas de
(co)variancias foram dependentes da magnitude da correlacdo genética direta-maternal
existente nos dados, com viés de maior magnitude quando se utilizou C = -0,50.

Independentemente do modelo empregado (M; ou M;) as estimativas da variancia
de ambiente permanente maternal foram subestimadas, e a confiabilidade das estimativas
de variancia residual foram maiores no modelo que considerou a covariancia genética
direta-maternal (M), indicando que modelos de estimacé&o influenciam as estimativas de
(co)variancias. No entanto, CABRERA et al. (2001) e MALHADO et al. (2004) relataram
gue nao houve diferencas entre as estimativas dos parametros genéticos quando se
considerou ou ndo a covariancia genética direta-materna no modelo.

Dessa forma, com base nos resultados dessa simulacdo a sugestdo de varios
pesquisadores, de assumir a covariancia genética direta-materna como igual a zero, pode
conduzir a conclusdes inadequadas e assim comprometer estimativas dos parametros

genéticos, bem como interferir nas decisdes de selecdo e mérito genético dos animais.



76

Estimativas de (co)variancias para peso a desmama foram mais acuradas quando se

utilizou My, conforme pode ser visualizado na Figura 2.
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Razdes entre as variancias genéticas direta e maternal: R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50).
Valores da correlagdo genética direta-maternal: 1 (-0,55), 2 (-0,25), 3 (0,25), 4 (0,50).
M2 - Modelo completo incluindo a covariancia genética direta-maternal (CV). M1 - Modelo com CV = zero.

Figura 2. Magnitudes do viés das estimativas de variancias (%) segundo valores reais das
razdes entre as variancias genéticas direta e maternal e da correlacdo genética direta-
maternal, sob modelos incluindo (M2) ou ndo (M1) a covariancia genética direta-maternal.

CONCLUSOES

acuracia para peso a desmama em bovinos de corte.

A partir do M, foram obtidas estimativas de (co)variancias com maior precisao e

A ndo inclusdo da covariancia genética direta-maternal no modelo levou a obtencéo

de estimativas viesadas, gerando pouca acuracia nas estimativas de (co)variancias, e

assim consequentemente nos parametros genéticos.
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CAPITULO 5 - CONSIDERACOES FINAIS

O conhecimento dos efeitos genéticos e ambientais, em conjunto ou isoladamente,
tem ajudado no entendimento das possiveis causas do antagonismo genético entre os
efeitos aditivos direto e maternal discutido e relatado na literatura. Entretanto, €
importante explorar mais a combinacdo desses efeitos visando uma melhor contribuigao
no entendimento da problemética, bem como na estimacdo adequada e correta dos
componentes de variancia e covariancias de caracteristicas sob efeito maternal.

Estimativas acuradas e precisas das variancias genéticas e covariancias de
caracteristicas sob efeito maternal merecem estudos intensificados e detalhados, uma vez
gue, essas estimativas podem ser influenciadas pela natureza e composicao dos dados, e
modelo aplicado.

A existéncia de antagonismo genético entre os efeitos aditivos direto e maternal
tém sido discutido e relatado na literatura, no entanto, existem alguns fatores que podem
contribuir para existéncia deste antagonismo, e 0 seu conhecimento é importante para

gue variancias acuradas e precisas sejam estimadas.
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