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RESUMO - Este trabalho foi realizado com os objetivos de: a) comparar os componentes de (co)variéncia obtidos por
meio dos métodos da Maxima Verossimilhanga Restrita (REML) e da inferéncia bayesiana (IB); b) realizar a avaliagéo
genética do peso a desmama (P240) e aos 18 meses de idade (P550) de bovinos da raga Canchim, padronizados ou néo para
240 e 550 dias de idade, respectivamente, utilizando-se a metodologia dos modelos mistos e a obtengdo dos componentes
de (co)variancia por REML ou IB; e c) verificar a semelhanca entre os animais selecionados considerando-se a avaliagdo
genética realizada com os pesos reais ou padronizados e por meio de abordagens freqlientista ou bayesiana. Foram obtidos
os componentes de (co)variancia, herdabilidade e correlagdo genética para P240 e P550. Os valores genéticos obtidos foram
utilizados para simular um processo de selecdo em que 10% dos touros e 50% das vacas com 0s maiores valores genéticos
aditivos diretos teriam chance de reproduzir. Os componentes de (co)varidncia e os parametros genéticos estimados por
REML, na maioria dos casos, foram inferiores as médias a posteriori obtidas por 1B. Ocorreram diferengas quanto aos animais
selecionados, provavelmente em decorréncia das diferencas entre os componentes de (co)variancia e dos parémetros
genéticos obtidos. Adotando-se a IB, a inclusdo da idade do animal no momento da pesagem como covaridvel no modelo
estatistico ndo provocou grande alteragdo dos touros e vacas selecionados.

Palavras-chave: amostrador de Gibbs, intervalo de alta densidade, médias a posteriori, selecéo

Frequentist and bayesian approachs for genetic evaluation of Canchim beef
cattle for growth traits

ABSTRACT - This study aimed to: a) to compare the covariance components obtained by Restricted Maximum
Likelihood (REML) and by bayesian inference (Bl); b) to run genetic evaluations for weights of Canchim cattle measured
at weaning (W240) and at eighteen months of age (W550), adjusted or not to 240 and 550 days of age, respectively,
using the mixed model methodology with covariance components obtained by REML or by BI; and c) to compare selection
decisions from genetic evaluations using observed or adjusted weights and by REML or Bl. Covariance components,
heritabilities and genetic correlation for W240 and W550 were estimated and the predicted breeding values were used
to select 10% and 50% of the best bulls and cows, respectively. The covariance components obtained by REML were
smaller than the a posteriori means obtained by BIl. Selected animals from both procedures were not the same, probably
because the covariance components and genetic parameters were different. The inclusion of age of animal at weighing
as a covariate in the statistical model fitted by Bl did not change the selected bulls and cows.
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Introducéo

A selecéo € um procedimento utilizado paraaumentar
aeficiénciados sistemas de producéo de gado de corte que
tem como principios basicos aidentificacao e obtencdo de
animai sgeneticamente superiores garantindo o sucesso no
melhoramento genético de qualquer espécie (Alveset al.,
1999). A metodologia dos modelos mistos (Henderson,
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1963), quefornece o Melhor Preditor Linear N&o-viesado
(BLUP), é utilizada atual mente nas avaliagdes genéticas
de bovinos para caracteristicas de crescimento, que, em
geral, sdo realizadas considerando os pesos padroni zados
para as idades de interesse. A padronizacdo dos pesos €,
namaioriados casos, realizada considerando o ganho de
peso médio diario, mas esse gj uste nem sempre ésuficiente
pararemover o efeito daidade sobre 0s pesos considerados,
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visto queaidadeadesmamapodeinfluenciar o ganho médio
didrio(Teixeira& Albuquerque, 2003) eapadronizacdo dos
pesos.

OmétododaMaximaV erossimilhancaRestrita(REML),
desenvolvido por Patterson & Thompson (1971), é o mais
usado atualmente para a estimacdo dos componentes de
(co)variancia. Outro método utilizado paraobtencdo doscom-
ponentesde (co)varianciaeparaavaliacdo genéticabaseia-se
nateoria bayesiana. De acordo com Blasco (2001), tanto os
meétodos frequentistas (REML) quanto os probabilisticos
(IB) possuem fundamentagdes tedricas consistentes e a
escol hadeum del esdependedacapacidadeedafacilidadede
resolucdo de cada caso, bem como de preferéncias pessoais
dos pesqguisadores interessados. A REML e aIB podem ser
utilizadas para analisar populagbes submetidas a selecdo
baseada no valor genético predito por BLUP ou no valor
fenotipico(VanTassell etal., 1995; Duangjindaetal ., 2001).

Oscomponentesde (co)varianciaestimadosviaREM L
el B podem ser semel hantes, especial mente para caracte-
risticascom altaherdabilidade (Van Tassell et al., 1995;
VanTassell & Van Vleck, 1996; Duangjindaet al ., 2001).
Todavia, asestimativasde erro podem ser menores paraos
componentes obtidos por inferénciabayesiana, emvirtude
dainfluéncia da distribuicéo a priori sobre os compo-
nentes de (co)variancia a posteriori, porém, essas dife-
rengasdiminuem quando o nimero de animaisenvolvidos
nasandlisesaumenta(Van Tassell etal., 1995). Segundo
esses autores, a utilizagéo da | B permite obter, além das
estimativas, ointerval o decredibilidade paraadistribuicéo
a posteriori dos componentes de (co)variancia e pode
ser mais vantajosa que a REML quando o arquivo de
dados é muito grande e os model os séo bastante complexos
(VanTassell etal., 1995; Van Tassell & VanVleck, 1996).

Apesar donimero consideravel deestudosnaliteratura
comparando os componentes de (co)variancia obtidos por
diferentesmétodos(VanTassell etal., 1995; Van Tassell &
VanVleck, 1996; Garneroetal ., 1998; Duangjindaetal., 2001,
Magnabosco et al ., 2001), ndo foram encontradosrel atosdo
impacto da ado¢&o dessas metodol ogias sobre o processo
deavaliacdo genéticadosanimais. Dessaforma, estetrabalho
foi realizado com osobjetivosde: comparar oscomponentes
de (co)varianciaobtidospelas metodol ogiasfrequentistae
bayesiana; realizar aavaliagdo genéticado peso adesmama
e aos 18 meses de idade de bovinos da ragca Canchim,
padronizados ou ndo para 240 e 550 dias de idade, respec-
tivamente, utilizando-se abordagens frequentista e
bayesiana; e verificar a concordancia dos animais que
seriam sel ecionados quando aavaliagdo genéticaérealizada
COm 0s pesos reai s ou padronizados e com a utilizagdo de
abordagens frequientista ou bayesiana.

Material e Métodos

Foram estudados os dados dos pesosadesmama (P240)
de5.498 animaiscom idade de 180 a300 diase dospesosaos
18 mesesdeidade (P550) de4.585 animaiscomidadede490
a 610 dias nascidos entre os anos de 1954 e 2000, exceto
1955, pertencentes ao rebanho de bovinos Canchim da
Embrapa PecuériaSudeste, | ocalizadano municipio de Sao
Carlos, SP. Utilizaram-se apenas osdadosde animaiscria-
dos em pastagens e com suplementacéo mineral. Maiores
informagdes sobre as condicdes de alimentacdo e manejo
dos animais podem ser obtidasem Mello et al. (2002).

Foram organizados diferentes arquivos de dados:
1) arquivo com todos os pesos reais a desmama e aos 18
meses de idade disponiveis; 2) arquivo com 0s pesos a
desmamaeaos 18 mesesdeidade de animaiscujo conjunto
dos residuos, apds o gjustamento para os efeitos fixos do
pai, do grupo de contemporaneos (animaisdo mesmo sexo
e nascidos no mesmo ano e més), da idade do animal no
momento da pesagem (efeito linear) e daidade da mé&e ao
parto (efeitoslinear e quadrético) apresentavacoeficientes
de assimetria e curtose proximos de zero, ou segja, foram
eliminados os pesos quedistorciam acurvadedistribuicéo
dos erros; 3) arquivo com todos 0s pesos padronizados a
desmama (240 dias) e aos 18 meses (550 dias) disponiveis;
e 4) arquivo com os pesos padronizados a desmama e aos
18 meses e que apresentavam coeficientes de assimetriae
curtose proximos de zero.

Para padronizagdo dos dados de pesagens a idade de
240dias(desmama), foi utilizado o ganho depeso didrio do
nascimento adesmamae, parapadronizacdo aidadede 550
dias (18 meses), 0 ganho depeso diério dos 12 aos 18 meses
de idade.

Osarquivosforam compostos pel osdadosde animais
gue apresentaram pel o menos um dos pesos considerados
(P2400u P550). Assim, asdiferencasquanto ao nimero de
medidas de P240 e de P550 podem ser atribuidasamorte,
a descarte de animais ou a eventuais falhas no processo
de pesagem.

Foram realizadas andlises exploratérias dos dados
utilizando-se procedimentos do SAS (2000). Com essas
andlises, obtiveram-se as médias e os desvios-padrao, as
modas e asmedianas, os val ores minimos e maximos e 0s
coeficientes de assimetria e curtose. Também foram rea-
lizadasandlisesdevarianciaparaverificar ssapadronizacao
dos pesos e/ou a eliminagdo de alguns deles provocaram
alteracdo significativa nas médias dos pesos a desmama
(240 dias) e aos 18 meses (550 dias).

Andlisesbivariadas do peso adesmamae aos 18 meses
deidadeforam realizadas paraobtencdo dos componentes
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de (co)varianciaporque, no rebanho estudado, néo ocorre
selecd@o de animais até o momento da desmama. Assim,

espera-se evitar o efeito da selegdo sobre os componentes
de(co)varianciasparao peso aos 18 meses. Utilizou-seum
model o animal com osefeitosal eatoriosgenéticosaditivos
direto e materno e de ambiente materno permanente (ndo
correlacionado), além doresiduo. Osefeitosfixosconside-

rados foram os de grupo de contemporaneos e deidade da
vaca ao parto como covariavel em dias (efeitos linear e
quadratico). Foram também utilizados model os contendo
ou n&o aidade do animal no diadapesagem como covariavel

(efeitolinear).

A nomenclatura dos arquivos de dados e dos model os
estatisticos utilizados foi definida como a seguir:

SP e CP: para 0s arquivos com 0s pesos reais e
padronizados, respectivamente;

SA e CA: paraos arquivos contendo todos os dados
disponiveisparaanalise e paraosarquivoscujosdadosque
estavam distorcendo a distribuicdo foram excluidos,
respectivamente; e

SC e CC: para os modelos sem e com, respectiva-
mente, a idade do animal no momento da pesagem como
covariavel.

Exemplo: SP_SA_SC correspondeu ao arquivo com os
pesos reais (SP) de todos os animais, sem a exclusdo dos
dadosquedistorciam adistribuic¢éo (SA), analisado por um
model o sem aidade do animal como covariavel (SC).

O modelogeral utilizado pode ser definido daseguinte
formamatricial:

y=Xb+Za+Z,m+Z,q+e

em quey = vetor de observagdes (nimer o de observacbes=
nx 1); X=matrizdeincidéncia(nx nimero deefeitosfixos =
f) relacionando osefeitosfixosdovetor b (f © 1) aosanimais
correspondentes em y; Z; (n © n), Z,(n © n) e Zg
(n~ ndmero de vacas = nv) matrizes de incidéncia que
relacionam os efeitos al eatorios genéticos aditivos direto e
materno e de ambiente materno permanente dos vetores
a(n” 1), m(n  1)eq(nv 1), respectivamente, aos
animais correspondentes em y; e e = vetor de erros
aleatorios (n ~ 1). As pressuposicdes de distribuicao
dos efeitos al eatérios foram:

éau ieOueG C 0 ow
énd eou M o ol
ea_ nmyviene b’
épu [e0ie0 0 P 0
é ue

eea f&ge0 0 0 Rub

em que G = matriz de (co)variancias genéticas aditivas
diretas, G = As 2 ; A=matrizdeparentesco contendo 10.492

animais; M = matriz de (co)variancias genéticas aditivas
maternas, M = As 2 ; C = matriz de covariancias entre os
efeitos genéticos aditivos diretos e maternos, C=As _;
P=matrizde (co)vari anciade ambiente materno perma-
nente, P=1,s?

wS g
R=1sZ.

As andlises para obtencdo dos componentes de
(co)variancia foram realizadas pelo método da Maxima
Verossimilhanga Restrita e os valores genéticos foram
obtidos por meio do BLUP utilizando-se o programa
MTDFREML (Boldmanetal., 1993). A abordagem bayesiana
para obtencdo dos componentes de (co)variancia e dos
valoresgenéticosfoi realizada por meio do Amostrador de
Gibbs(AG) utilizando-seo programaMTGSAM (Van Tassel
& VanVleck, 1995). AsandlisespelométododalB comAG
foram realizadas utilizando-se cadeias de 330.000 ciclos,
sendo que os 30.000 iniciais foram descartados e, entéo,
foram obtidas amostras a cada 100 ciclos, totalizando
3.000 amostras dos componentes de (co)variancia. Os
hiperparametrosquedefinemaformadadistribuicdoinicial
dos componentes de (co)variancia foram considerados
iguaisazero.

Asamostras dos componentes de (co)varianciaobtidas
pelo Amostrador de Gibbsforam ordenadas deformacres-
cente. Osintervalosdasamostras1e2.850,2e2.851, ...e
151 e 3.000 foram cal culados de modo que cadaintervalo
continha 95% das amostras (2.850). O menor intervalofoi
escolhido para apresentacdo. Este intervalo pode ser
denominadointerval o dealtadensidade, poisrepresentao
menor interval o contendo 95% das amostras obtidas.

ApoOs a estimagéo dos componentes de (co)variancia
e apredicao dos valores genéticos, foi simulado um pro-
cesso de selecdo em que apenas 10% dos machos (25
touros) e 50% das fémeas (836 vacas) com 0s maiores
valoresgenéticosdiretos paraP240 e P550, paraambasas
metodol ogias e 0s model os estatisticos, permaneceriam
no rebanho. Com base nas estimativas dos parametros
obtidas e nos percentuais de selecdo de machos e de
fémeas estabel ecidos, foram cal culados os ganhos gené-
ticos esperados por geracdo (DG), por meio

; @ R=matrizde(co)varianciasresiduais,

de:DG=h’ " S, emque: h% representaa herdabilidade

direta; e S corresponde ao diferencial de selecdo. Neste
1

aso: S:E(Sm +Sf),com S, =in

que: i

s,eS =i; s, ,em

ms 1; €S, representam as intensidades de selegéo
para machos e parafémeas e 0 desvio-padréo fenotipico,
respectivamente, deacordo com Pereira(2004).
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Resultados e Discussao

NaTabelal sao apresentadas as estatisticasdescritivas
para 0s pesos a desmama e aos 18 meses de idade.

Asmédiasdos pesos adesmama (P240) e aos 18 meses
de idade (P550) e os desvios-padréo das médias estdo
dentro dointerval o encontrado naliteratura paraestaraca
(Mascioli etal., 1996; ABCCAN-Embrapa-Geneplus, 2002),
sugerindo gue os resultados deste estudo podem ser gene-
ralizados para outros rebanhos daraga Canchim.

N&o houveefeito significativo (P=0,26) dapadroniza-
¢a0 sobre as médias do peso adesmama, porém, aelimina-
¢ao dos pesos que estavam provocando distorgdo nacurva
dedistribui¢do dos dados ocasionou aumento significativo
(P=0,0004) dasmédias. Esseresultadofoi verificado somente
porgue os coeficientes de assimetriainiciais eram negati-
vos; dessa forma, a maior parte dos animais eliminados
possuiapesos baixos, acarretando o deslocamento damédia
paraadireita.

Houve efeito significativo (P=0,03) da padronizacdo
sobre as médias dos pesos aos 18 meses de idade, prova-
velmente porque amédiadeidade dos animaisno momento

da pesagem aos 18 meses era de 546 + 16 dias e, como a
padronizacéo foi realizada para 550 dias, a maioria dos
animais teve acréscimo no seu peso. A eliminagdo dos
pesos que estavam provocando distor¢cdo na curva de
distribuicdo dosdadosnédoteveefeito significativo (P=0,92)
sobre as médias do peso aos 18 meses porque os coefici-
entes de assimetria iniciais eram proximos de zero e a
eliminagdo dedadosfoi realizadatanto paraosanimaisque
possuiam pesos elevados como para 0s que possuiam
pesos baixos, apenas para reduzir a curtose.

Segundo Teixeira & Albuquerque (2003), aidade do
animal nadatadapesagem influenciao ganhodepesodiario
do animal em determinado periodo. Emraz&o dessefato, as
discussdes serdo apresentadas em comparagdo ao arquivo
com os dados padronizados e 0 modelo com a idade do
animal no momento dapesagem como covariavel.

Na Tabela 2 séo apresentadas as estimativas dos
componentes de (co)variancia e dos parametros genéticos
para 0s pesos a desmama e aos 18 meses de idade obtidas
pelo método REML .

Considerando-se a idade do animal no momento da
pesagem como covariavel (efeito linear) e a metodologia

Tabela 1 - Estatisticas descritivas dos pesos a desmama e aos 18 meses de idade ajustados para os efeitos de touro, grupo de
contemporaneos e idade da vaca ao parto (efeitos linear e quadratico)

Table 1 -
at calving (linear and quadratic effects)

Descriptive statistics for weaning weight and weight at eighteen months of age adjusted for the effects of bull, contemporary group, age of cow

Arquivol
File

SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA
Estatistica? Peso & desmama
Statistic Weaning weight
MD+DP (kg) 198+38 20035 198+37 199+35
MO/ME (kg) 200/200 200/200 192/199 192/199
MIN/MAX (kg) 53/342 78/317 53/351 79/327
N 5.498 5.242 5.450 5.282
ASSI1/CURT1 -0,33/1,18 -0,04/-0,16 -0,31/1,25 -0,13/-0,16
ASSI2/CURT2 -0,32/1,14 -0,03/-0,20 -0,29/1,20 -0,11/-0,14

Peso aos 18 meses de idade
Weight at 18 months of age

MD+DP (kg) 28052 28050 281+52 281+50
MO/ME (kg) 270/280 270/280 260/280 260/280
MIN/MAX (kg) 120/530 130/470 119/545 128/462

N 4.585 4.475 4.394 4.285
ASSI1/CURT1 0,01/1,29 -0,14/0,11 0,01/1,47 -0,13/-0,09
ASSI2/CURT2 -0,01/1,23 -0,12/0,10 -0,01/1,44 -0,13/-0,07

1 SpP_SA=arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com 0s pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria
e curtose préximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose préximos de zero.

2 MD + DP = Média + desvio padrdo, MO = moda, ME = mediana, MIN = valor minimo, MAX = valor maximo, N = nimero de dados, ASSI1 e CURT1 = assimetria
1 e curtose 1, calculadas considerando-se um modelo com a idade do animal como covariavel, ASSI2 e CURT2 = assimetria 2 e curtose 2, calculadas

considerando-se um modelo sem a idade do animal como covariavel.

1 sp_sA=file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewness and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and CP_CA =

file with adjusted weights, with skewness and kurtosis near zero.

2 MD + DP =mean + standard deviation, MO = mode, ME = median, MIN = minimum value, MAX = maximum value, N = number of records, ASSI1 and CURT1 = skewnees 1 and kurtosis 1, using
amodel with animal’s age at weight as covariable, ASSI2 and CURT2 = skewness 2 and kurtosis 2, using a model without animal’s age at weight as covariable.

© 2007 Sociedade Brasileira de Zootecnia



Abordagens freqlientista e bayesiana para avaliagdo genética de bovinos da raga Canchim para caracteristicas de... 47

Tabela 2 - Componentes de (co)variancia e parametros genéticos para os pesos a desmama (P240) e aos 18 meses de idade (P550),

obtidos pelo método da Maxima Verossimilhanca Restrita

Table 2 - Covariance components and genetic parameters for weaning weight (P240) and weight at eighteen months of age (P550) obtained by Restricted
Maximum Likelihood
Componentes de (co)variancia e parametros genéticos!
Covariance components and genetic parameters
2 2 2 2
S a p240 S ad p550 S ad p2a0_ pseo had p240 had p550 Mg p240_ p550

Arquivo? Modelo com a idade do animal no dia da pesagem como covariavel
File Model with animal age at weighing as covariate
SP_SA 238 402 268 0,29 0,29 0,87
SP_CA 209 354 229 0,36 0,33 0,84
CP_SA 225 431 269 0,27 0,30 0,86
CP_CA 215 371 230 0,35 0,33 0,81

Modelo sem a idade do animal no dia da pesagem como covariavel

Model without animal age at weighing as covariate

SP_SA 237 378 257 0,29 0,26 0,86
SP_CA 196 333 214 0,34 0,30 0,84
CP_SA 246 464 295 0,29 0,32 0,87
CP_CA 260 480 299 0,41 0,42 0,85

2 2 A - AL -
1S dpao, S ;pm +S adp2a0_psso s had p240 - h2, oss0 € Tadpoo_psso TEPresentam a variancia genética para o P240 e P550, a covariancia genética entre P240 e P550,

a herdabilidade de P240 e P550 e a correlacdo genética entre P240 e P550, respectivamente.

2 SP_SA=arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com os pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria
e curtose préximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose préximos de zero.

2 2
1S p240,S azd p550+S ad p240_psso » had p240 h:d 550 and Ny p240_psso are the genetic variance of P240 and P550, the genetic covariance between P240 and P550, the heritability of P240 and P550,

and the genetic correlation between P240 and P550, respectively.

2 Sp_SA = file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewness and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and

CP_CA =file with adjusted weights, with skewness and kurtosis near zero.

REML para estimagao dos componentes de (co)variancia,
aanalise do arquivo contendo 0s pesos reais dos animais
cuja distribuicdo dos dados apresentava coeficientes de
assimetria e curtose préximos de zero (SP_CA) foi aque
forneceu as estimativas de (co)variancia aditiva direta,
herdabilidades e correlagdo mais proximas das obtidas
guando foram estudados os pesos padronizados no arquivo
em que 0s pesos de animais que estavam provocando
distorgéo na curva de distribuic¢éo dos dados foram elimi-
nados (CP_CA). E importante ressaltar que, nesses dois
arquivos analisados, a padronizagdo n&o provocou altera-
¢ao significativa na média do peso a desmama nem no
desvio-padréo e, mesmo existindo diferenca significativa
entreasmédiasreai s e padroni zadas do peso aos 18 meses,
essadiferencafoi inferior a0,5% (Tabelal), oquejusticaa
peguena variagdo nos componentes de (co)variancia.
Quando comparadas as estimativas de (co)variancias
aditivas e par@metros genéticos obtidas nas andlises do
arquivo CP_CA asobtidasnasandlisesdosarquivosCP_SA
e SP_SA, observou-se que as andlises dos dois Ultimos
forneceram estimativasde (co)varianciasaditivassuperiores,
porém, em virtude da maior variancia residual, as
herdabilidadesforaminferioresasestimadasparao arquivo

CP_CA. Este resultado corrobora os obtidos por Fonseca
etal. (1999), quesugeriramque, quando ametodologiaREML
éutilizadaparaaestimagado decomponentesde (co)variancia
mas os residuos ndo seguem distribuicdo normal, podem
surgir desviosnasestimativas, contribuindo parao aumento
na variancia do erro de predicédo e diminui¢cao dos ganhos
genéticos. Dessa forma, a utilizacdo de todos os dados
disponiveis, sem a preocupacéo de excluir os dados que
provocam distor¢des na distribui¢do dos residuos, tenderia
aescol hadeindividuosquenéo sao geneticamente superiores
€ a prejuizos no progresso genético.

Ressalta-se que o testede Kolmogorov-Smirnov (SAS,
2000) forneceu evidéncias de que a hipétese de que os
residuos seguem distribuic¢éo normal deve ser rejeitada,
todavia, o procedimento de trabalhar com conjuntos de
dados com coeficientes de assimetria e curtose proximos
de zero tende a amenizar a situacédo de ndo-normalidade
dos residuos.

Quando aidade do animal no momento dapesagem ndo
foi incluidano modelo, aandlisedo arquivo CP_CA forneceu
as maiores estimativas de (co)variancia aditiva direta e
herdabilidades. Os componentes de (co)variancia estima-
dosnasandlisesdosarquivosCP_SA foram osmaisproximos
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dos obtidos para o arquivo CP_CA, exceto para a
herdabilidade do P550. Asvarianciasresiduais obtidas na
andlisedo arquivo CP_SA foram 40% superioresasobtidas
paraoarquivo CP_CA. Oincrementodavarianciaresidual
obtido na andlise do arquivo contendo todos os dados
disponiveis pode ser um indicativo de que a utilizagéo do
mesmo model o estatistico para anélise dos dois arquivos
poden&o ser amelhor alternativa. Por outrolado, aexcluséo
dos dados dos animais com baixos, ou com altos pesos,
também deve ser cuidadosa, pois esses animais podem,
realmente, ser de baixo ou de alto potencial genético.

Aindaconsiderando o model o sem aincluséo daidade
do animal no momento da pesagem como covariavel, 0s
componentes de (co)varianciae as herdabilidades estima-
dos na andlise do arquivo SP_CA foram pelo menos 25 e
17%, respectivamente, inferioresaos obtidosnaanalise do
arquivo CP_CA e os componentes de (co)variancia e
herdabilidades estimados na andlise do arquivo SP_SA
foram pelo menos 9 e 29%, respectivamente, inferioresaos
obtidos na analise do arquivo CP_CA. Estes resultados
divergem dos obtidos por Garnero et al. (1998), que, estu-
dando os pesos a desmama e aos 18 meses em bovinos da
racaNelore, reais ou padronizados para 240 e 550 dias de
idade, respectivamente, sem considerar aidade do animal
no diadapesagem como covariével, encontraramvariancias
aditivas diretas e residuais superiores para 0s pesos reais
em relacdo aos pesos padronizados, entretanto, a
herdabilidade do peso a desmamafoi superior para o peso
padronizado e a herdabilidade do peso aos 18 meses de
idade foi superior para o peso real.

Nasandélisesdo arquivo CP_CA, aexclusao do modelo
daidade do animal no diada pesagem provocou aumentos
superiores a 18% tanto nos componentes de (co)variancia
como nas herdabilidades e na correlagao genética. Parao
arquivo SP_CA, houve reducdo dos componentes de
(co)varianciae daherdabilidade (méximo 9%), enquanto,
paraos arquivos SP_SA e CP_SA, asvariagdes foram de,
no maximo, 10%. Estesresultadosdiferem dosobtidos por
Pita& Albuquerque (2001), que ndo encontraram diferen-
¢as nos componentes de varianciaestimados para o ganho
de peso médio diério de suinos quando aidade do animal
no final do periodo experimental foi excluida do modelo.
Todavia, considerando que aidade do animal no momento
dapesagem influenciao ganho de peso diario (Teixeira&
Albuguerque, 2003) e, consegiientemente, o peso padroni-
zado, autilizagcao destacovarivel permitiriaacomparacéo
dosanimaisemigual dadede condic¢des. Assim, acredita-se
gue, mesmo apdsapadronizagdo do peso paradeterminada
idade, énecessarioincluir aidade do animal nomomento da
pesagem no modelo estatistico.

NaTabela 3 sdo apresentadas as médias a posteriori,
asmodas e as medianas dos componentesde (co)variancia
e dos parametros genéticos para os pesos a desmama e
aos 18 meses de idade obtidas por meio da inferéncia
bayesiana.

Para os resultados obtidos utilizando-se a inferéncia
bayesiana e o0 modelo com a idade do animal no dia da
pesagem como covariavel (efeitolinear), asmaioresmédias
a posteriori para os componentes de (co)variancia e as
herdabilidadesforam obtidasnaandlisedoarquivo CP_CA.
As diferencas desses resultados com os encontrados na
andlisedo arquivo SP_SA foram pequenas paraos compo-
nentes de (co)variancia (no maximo de 7%), mas, paraas
herdabilidades, foram mai ores (24%), como consequéncia
das maiores variancias residuais obtidas na andlise do
arquivo SP_SA. A andlise do arquivo SP_CA forneceu as
menores médias a posteriori para os componentes de
(co)variancia (24% inferiores as obtidas na anélise de
CP_CA), no entanto, asdiferencas para as herdabilidades
foram menores (16 a22%) emrelacdo aosval oresobtidosna
andlise do arquivo CP_CA. Asdiferencas entre asmédias
aposteriori paraoscomponentes de (co)varianciaobtidas
nasandlisesdoarquivo CP_SA foram,emmédia, 10%epara
as herdabilidades, 29% inferiores as obtidas naandlise do
arquivoCP_CA.

Quando a idade do animal ndo foi incluida como
covaridvel no modelo, as médias a posteriori para 0s
componentes de (co)variancia obtidos nas andlises dos
arquivos CP_CA e SP_SA foram semelhantes, mas as
herdabilidades foram distintas, sendo superiores nas ana-
lisesdoarquivo CP_CA (17% paraP240 e 26% para P550).
As médiasa posteriori dos componentes de (co)variancia
e daherdabilidade de P240 obtidas nas andlises dos arqui-
vos SP_CA e CP_SA foram inferiores as encontradas nas
andlises dos arquivos CP_CA e SP_SA, sendo as médias
a posteriori dos componentes de (co)variancia
obtidas na analise do arquivo SP_CA as menores.

Em todos os arquivos e model os utilizados, as médias
a posteriori foram superiores as estimativas obtidas por
REML, exceto paraas correl agdes genéticas, o que estade
acordo comvaériosestudosdaliteraturautilizando dadosde
campo de bovinos (Magnabosco et al., 2001; Nobreet al .,
2003a; Nobreet al ., 2003b). Entretanto, com dadossimul a-
dos, as médias a posteriori tém sido iguais as estimativas
verificadaspor REML (VanTassell etal., 1995; Van Tassell
& VanVleck, 1996; Duangjindaetal ., 2001). A conseqiiéncia
dessefato é que, quando os componentes de (co)variancia
so obtidos por REML (que, em geral, séo inferiores aos
obtidos por inferéncia bayesiana) e a selecdo é baseadano
BLUP, podeocorrer tendénciaem atribuir maior importancia
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Tabela 3 - Médias a posteriori (MD), modas (MO) e medianas (ME) dos componentes de (co)variancia e parametros genéticos para 0s
pesos a desmama (P240) e aos 18 meses de idade (P550), obtidas por meio da inferéncia bayesiana
Table 3 - A posteriori means (MD), mode (MO) and median (ME) of covariance components and genetic parameters for weaning weight (P240) and weight

at 18 months of age (P550), obtained by Bayesian inference

Componentes de (co)variancia e parametros genéticos!
Covariance components and genetic parameters!

2 2 2 2
ad p240 S ad p550 S ad p240_ psso had p240 had p550 ad p240_ p550
Arquivo? Modelo com a idade do animal no dia da pesagem como covariavel
File Model with animal age at weighing as covariate
SP_SA MD 271 491 293 0,32 0,35 0,80
MO 261 513 279 0,32 0,35 0,80
ME 270 489 291 0,32 0,34 0,81
SP_CA MD 221 405 231 0,37 0,36 0,77
MO 222 402 213 0,38 0,36 0,77
ME 219 402 231 0,37 0,36 0,78
CP_SA MD 255 475 276 0,31 0,33 0,79
MO 243 483 288 0,30 0,33 0,80
ME 252 471 273 0,30 0,33 0,80
CP_CA MD 286 530 305 0,44 0,46 0,78
MO 285 528 288 0,42 0,44 0,79
ME 285 525 303 0,44 0,46 0,79
Modelo sem a idade do animal no dia da pesagem como covariavel
Model without animal age at weighing as covariate
SP_SA MD 283 497 304 0,33 0,34 0,81
MO 267 471 282 0,33 0,34 0,82
ME 279 492 300 0,33 0,33 0,82
SP_CA MD 230 407 238 0,38 0,35 0,78
MO 213 369 231 0,36 0,34 0,78
ME 228 402 237 0,38 0,35 0,78
CP_SA MD 246 474 273 0,29 0,33 0,80
MO 231 462 249 0,28 0,32 0,81
ME 243 471 270 0,29 0,33 0,80
CP_CA MD 272 531 301 0,41 0,46 0,79
MO 267 510 285 0,41 0,43 0,80
ME 270 525 300 0,41 0,45 0,80

2 2 A - AL -
1S dpao, S ;pm +S adp2a0_psso s had p240 - h2, oss0 € Tadpoo_psso TEPresentam a variancia genética para o P240 e P550, a covariancia genética entre P240 e P550,

a herdabilidade de P240 e P550 e a correlacdo genética entre P240 e P550, respectivamente.

2 SP_SA=arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com os pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria
e curtose préximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose préximos de zero.

2 2
1S p240,S :d 550 +S ad p240_pss0 * had p240 h:d 550 and Ny p240_psso are the genetic variance of P240 and P550, the genetic covariance between P240 and P550, the heritability of P240 and P550,

and the genetic correlation between P240 and P550, respectively.

2 Sp_SA = file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewness and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and

CP_CA =file with adjusted weights, with skewness and kurtosis near zero.

asinformagdes dos parentes dosreprodutores (Carneiro et
al., 2001), levando a selegdo de reprodutores com maior
ndmero defilhos.

Na Tabela 4 sdo apresentados os intervalos de alta
densidade (95%) para as médias a posteriori para 0s
componentes de (co)variancia e para os parametros gené-
ticos dos pesos a desmama e aos 18 meses deidade. Houve
sobreposi¢do dos intervalos obtidos para as médias

a posteriori. Apesar das diferencas entre as médias
a posteriori e as estimativas obtidas por REML, a
mai oria dos componentes de (co)variancia estimados por
REML manteve-se dentro desses interval os de altadensi-
dade para as médias a posteriori.

Neste aspecto, destaca-se umavantagem dainferéncia
bayesiana: permite que asinferéncias sobre os parametros
em estudo sejam feitas com base nas distribuicdes
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Tabela 4 - Limites minimos (MIN) e maximos (MAX) dos intervalos de alta densidade para as médias a posteriori dos componentes de
(co)variancia e para os parametros genéticos dos pesos a desmama e aos 18 meses de idade, obtidos por meio da inferéncia

bayesiana

Table 4 - Minimum (MIN) and maximum (MAX) limits of high density intervals for a posteriori means of the covariance components and genetic parameters
for weighs at weaning and 18 months of age, obtained by Bayesian inference

Componentes de (co)variancia e parametros genéticos!
Covariance components and genetic parameters!

id p240 S ;d p550 S ad p240_ p550 hazd p240 hjd p550 ad p240_ p550
Arquivo? Modelo com a idade do animal no dia da pesagem como covariavel
File Model with animal age at weighing as covariate
SP_SA MIN 186 342 192 0,23 0,24 0,70
MAX 355 647 391 0,42 0,44 0,89
SP_CA MIN 152 266 152 0,26 0,26 0,65
MAX 288 537 316 0,47 0,48 0,88
CP_SA MIN 176 330 186 0,22 0,24 0,68
MAX 334 630 379 0,40 0,43 0,89
CP_CA MIN 210 378 212 0,34 0,33 0,69
MAX 361 696 396 0,55 0,58 0,87
Modelo sem a idade do animal no dia da pesagem como covariavel
Model without animal age at weighing as covariate
SP_SA MIN 197 333 207 0,23 0,23 0,71
MAX 379 652 413 0,43 0,43 0,89
SP_CA MIN 163 280 156 0,28 0,25 0,66
MAX 301 554 327 0,49 0,46 0,88
CP_SA MIN 177 325 182 0,21 0,23 0,68
MAX 332 626 369 0,38 0,42 0,89
CP_CA MIN 205 383 210 0,31 0,35 0,69
MAX 354 683 390 0,52 0,57 0,88

2

2 . . Zas -a . Lar
1S dpao, S fdpsso +S ad p240_psso s had p240 ¢ h2, o550 € Tad poao_psso  TEPresentam a variancia genética para o P240 e P550, a covariancia genética entre P240 e P550,

a herdabilidade de P240 e P550 e a correlacdo genética entre P240 e P550, respectivamente.

2 SP_SA=arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com os pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria
e curtose préximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose préximos de zero.

2 2
1S p240,S :d 550 +S ad p240_pss0 1 had p240 h:d 550 and Ny p240_psso are the genetic variance of P240 and P550, the genetic covariance between P240 and P550, the heritability of P240 and P550,

and the genetic correlation between P240 and P550, respectively.

2 Sp_SA = file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewness and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and

CP_CA =file with adjusted weights, with skewness and kurtosis near zero.

a posteriori, e ndo em um Unico valor, como na Maxima
Verossimilhanca Restrita (Patterson & Thompson, 1971,
VanTassell & VanVleck, 1996).

Na Tabela 5 sdo apresentados os nimeros de touros
em comum de um total de 25 selecionados com base nos
maioresval ores genéticos direto paraos pesos adesmama
e aos 18 meses.

Do total de touros (25) selecionados com base nos
maiores val ores genéticos aditivos direto para os pesos
a desmama e aos 18 meses, apesar de terem ocorrido
alteracOes nas classificacdes de posto, houve concor-
danciaem pelo menos 22 animais (88%), paraum mesmo
arquivo de dados, quando as avaliagdes genéticasforam
realizadas por meio daREML ou dainferénciabayesiana.
Conseqlientemente, se os val ores genéticos verdadeiros
dos touros também fossem diferentes, poderia existir
diferencanarespostaa selecdo massal. Quando utiliza-
dos arquivos diferentes, mas uma Unica metodologia,

essasdiferencas chegaram a28% (18 animaisem comum),
como conseqliéncia dos componentes de (co)variancia
estimados, visto que, quanto mais semelhantes os
componentesde (co)varianciamaior onimerodeanimais
sel ecionados em comum.

Na Tabela 6 sdo apresentados os nimeros de vacas
em comum de um total de 836 selecionadas com base nos
mai ores val ores genéticos direto para os pesos adesmama
e aos 18 meses.

Quando as avaliages foram conduzidas pela REML
ou pelainferénciabayesiana, pel o menos 96% (802 vacas)
e 94% (790 vacas) dos animais foram selecionadas em
comum, para um mesmo arquivo de dados, com base nos
maiores valores genéticos aditivos direto para o peso a
desmama e aos 18 meses, respectivamente, possivelmente
em decorréncia da menor intensidade de selecdo paraas
vacas e da menor diferenga entre o nimero de filhos de
cada vaca, em relaco aos touros.
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Tabela 5 - Numero de touros Canchim em comum, selecionados com base nos maiores valores genéticos direto para o peso a desmama

e aos 18 meses de idadel

Table 5 - Number of common Canchim bulls selected on the high-ranking breeding values for weaning weight and weight at 18 months of age
Modelo estatistico
Statistical model
Com idade como covariavel Sem idade como covariavel
With age as covariate Without age as covariate
Arqui vo2 SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA
File
Peso a desmama
Weaning weight
SP_SA_CC 23 21 24 20 23 20 22 19
SP_CA_CC 21 24 21 22 20 22 20 22
CP_SA_CC 23 20 22 20 22 20 23 19
CP_CA_CC 22 23 21 24 19 21 21 23
SP_SA_SC 23 20 21 20 24 19 20 18
SP_CA_SC 21 22 20 22 21 23 19 20
CP_SA_SC 22 21 23 22 20 19 23 20
CP_CA_SC 20 22 19 23 18 20 20 24
Peso aos 18 meses de idade
Weight at 18 months of age
SP_SA_CC 23 20 23 21 23 21 23 21
SP_CA_CC 20 23 18 22 20 23 18 22
CP_SA_CC 24 20 24 19 23 19 25 19
CP_CA_CC 19 21 19 22 19 20 19 25
SP_SA_SC 22 19 22 18 22 21 23 19
SP_CA_SC 19 21 19 21 19 22 19 20
CP_SA_SC 24 20 25 19 22 19 24 19
CP_CA_SC 20 22 20 23 19 21 20 22

1 Na diagonal = utilizando a REML ou a IB, para um mesmo arquivo. Acima da diagonal = utilizando a IB, para arquivos diferentes. Abaixo da diagonal = utilizando

a REML, para arquivos diferentes.

2 SP_SA=arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com os pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria
e curtose préximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose préximos de zero. CC = modelo utilizando a idade do animal como covariavel

e SC = modelo sem a idade do animal como covariavel.

1 Ondiagonal = using REML or Bl, to the same file. Above diagonal = using BI, to different files. Below diagonal = using REML, to different files.
2 sp_SA=file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewness and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and CP_CA =
file with adjusted weights, with skewness and kurtosis near zero. CC = model with age at weighing as a covariate, and SC = model without age at weighing as a covariate.

Constam na Tabela 7 os ganhos genéticos esperados
por geraga@o para 0s pesos a desmama e aos 18 meses de
idade, considerando-se a sele¢do de 10% dos machos e de
50% dasfémease utilizando-se oscomponentesdevariancia
obtidospor meio dosmétodos daM aximaV erossimilhanca
Restrita(REML) edainferénciabayesiana(IB).

Verificou-se (Tabela7) que, apesar de os percentuais
de touros e de vacas hipoteticamente selecionados em
comum pelautilizagcdo dasduas metodol ogiasterem sidode
88% e de aproximadamente 95%, respectivamente, asdife-
rencgas no ganho genético esperado por geracéo variaram
de0a29% parao peso adesmamaede 2 a41% parao peso
aos 18 meses de idade, dependendo do arquivo analisado

e do modelo adotado, corroborando a possibilidade de
diferentes respostas a selegao.

Conclusdes

No caso da avaliagdo de caracteristicas de cresci-
mento de bovinos da ragca Canchim, como 0 peso, 0S
resultados serdo mais adequados se todos os animais
forem comparados em mesmaidade-padréo. Todavia, 0s
efeitos que influenciam esta padronizagcéo ainda devem
ser considerados.

A utilizac&o de diferentes metodol ogias paraaava-
liacdo genéticaanimal, utilizando dados de campo, leva
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Tabela 6 - Numero de vacas Canchim em comum, selecionadas com base nos maiores valores genéticos direto para o peso a desmama
e aos 18 meses de idadel
Table 6 - Number of common Canchim cows, selected on the high-ranking breeding values for weaning weight and weight at 18 months of age

Modelo estatistico
Statistical model

Com idade como covariavel Sem idade como covariavel
With age as covariate Without age as covariate
Arqui vo? SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA
File
Peso a desmama (Weaning weight)
SP_SA_CC 815 761 819 772 813 759 813 771
SP_CA_CC 755 819 759 796 761 816 759 785
CP_SA_CC 818 753 813 768 804 757 819 767
CP_CA_CC 767 792 767 802 767 794 771 809
SP_SA_SC 811 754 803 759 813 762 792 759
SP_CA_SC 756 812 755 791 758 809 755 776
CP_SA_SC 812 758 817 771 796 757 818 775
CP_CA_SC 762 784 762 798 752 771 771 826
Peso aos 18 meses de idade (Weight at 18 months of age)

SP_SA_CC 800 775 817 782 812 766 810 777
SP_CA_CC 779 803 769 795 771 813 765 789
CP_SA_CC 820 773 805 784 804 762 822 781
CP_CA_CC 783 799 783 790 779 785 781 815
SP_SA_SC 810 776 802 774 805 775 807 775
SP_CA_SC 771 812 764 792 776 807 760 778
CP_SA_SC 816 773 817 779 802 762 814 785
CP_CA_SC 779 791 779 806 773 779 781 804

1 Na diagonal = utilizando a REML ou a IB, para um mesmo arquivo. Acima da diagonal = utilizando a IB, para arquivos diferentes. Abaixo da diagonal = utilizando
a REML, para arquivos diferentes.

2 SP_SA=arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com os pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria
e curtose préximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose préximos de zero. CC = modelo utilizando a idade do animal como covariavel
e SC = modelo sem a idade do animal como covariavel.

1 Ondiagonal = using REML or Bl, to the same file. Above diagonal = using BI, to different files. Below diagonal = using REML, to different files.

2 sp_SA=file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewness and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and CP_CA =
file with adjusted weights, with skewness and kurtosis near zero. CC = model with age at weighing as a covariate, and SC = model without age at weighing as a covariate.

Tabela 7 - Ganhos genéticos esperados por geracéo (kg) para os pesos a desmama e aos 18 meses de idade, considerando-se a selegdo
de 10% dos machos e de 50% das fémeas com base nos maiores valores genéticos diretos

Table 7 - Expected genetic gains by generation (kg) for weaning weight and weight at 18 months of age, from selection of the 10% males and the 50% females
based on their respective high-ranking breeding values

Modelo estatistico
Statistical model

Com idade como covariavel Sem idade como covariavel
With age as covariate Without age as covariate
Arquivol
File
M étodo? SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA
Method?
Peso a desmama (Weaning weight)
REML 10,63 11,10 9,98 11,10 10,61 10,45 10,81 13,21
1B (BI) 11,92 11,57 11,38 14,36 12,37 11,97 10,81 13,52
Peso aos 18 meses de idade (Weight at 18 months of age)

REML 13,82 13,83 14,55 14,16 12,69 12,79 15,60 18,18
1B (BI) 16,78 15,46 16,03 19,98 16,64 15,28 16,01 20,01

1 SpP_SA=arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com 0s pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria
e curtose préximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose préximos de zero.

2 REML = Méxima Verossimilhanga Restrita; IB = inferéncia bayesiana.

1 sp_sA=file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewnees and kurtosis near zero; CP_SA =file with adjusted weights of all animals; and CP_CA =
file with adjusted weights, with skewnees and kurtosis near zero.

2 REML = Restricted Maximum Likelihood; Bl = bayesianinference.
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a identificacéo de diferentes animais como sendo gene-
ti camentesuperiores. Dessaforma, podemocorrer diferencas
guanto ao progresso genético obtido nos rebanhos.
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