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RESUMO

Foram simuladas estruturas de dados em modelos mistos representando o teste de
100 reprodutores, sendo cada reprodutor acasalado com 10 matrizes (total de 1000
matrizes), originando em cada acasalamento 2 proles, totalizando 2000 proles (vinte
proles por reprodutor). De cada combinacdo reprodutor e matriz, dez proles tiveram
seu fendtipo expresso no ambiente de baixa producédo (Estrato 1) e, a outra metade,
no ambiente de alta producédo (Estrato 2). A simulacdo foi realizada de forma a
representar diferentes situacfes de presenca de heterogeneidade de variancias,
combinando-se as origens da heterogeneidade, de natureza genética e ambiental.
Na presenca de heterogeneidade residual, o valor estimado para o componente de
variancia residual, considerando homogeneidade de variancias se aproximou do
valor médio das variancias entre os estratos. Houve superestimacédo, também, do
componente de variancia genético aditivo. Ao simular heterogeneidade de variancia
de origem genética, observou-se que a estimacdo desse componente situou-se em
valor intermediario aos simulados. Nessa situacdo, o componente de variancia
residual estimado foi préximo do valor simulado, indicando que a heterogeneidade
de variancias quando proveniente de fatores genéticos, ndo interfere,
substancialmente, sobre e estimacdo do componente de variancia residual. Na
simulacdo de dados com presenca de heterogeneidade tanto de origem genética
quanto ambiental (estrutura de dados 4), conduziu a estimacdo de componentes de
variancias intermediarios aos valores simulados em cada estrato. Assim, observa-se
gue, mesmo quando os reprodutores apresentam proles bem distribuidas em ambos
0s estratos, a heterogeneidade de variancia proveniente de fatores ndo genético
provoca distor¢cdes sobre a estimacéo da variancia genética aditiva. Mas por outro
lado, quando a heterogeneidade de variancia é decorrente de fatores genéticos, nao
h& grande interferéncia sobre a estimativa da variancia residual, tal comportamento
pode ser explicado pela incorporacdo da matriz de parentesco na estimacao do
componente de variancia genético aditivo, possibilitando discriminar melhor a origem
da diferencas entre variancias.

Na estrutura onde a varianciaresidual foi heterogénea a estimativa de herdabilidade foi menor
em relagcdo a estrutura de homogeneidade de varidncias. Por outro lado, quando somente a
variancia genética aditiva foi heterogénea, a estimativa de herdabilidade, considerando-se

apenas 0 estrato de alta variabilidade genética, foi inflacionada pela superestimacdo da



variancia genética aditiva. No entanto, a estimativa de herdabilidade obtida, desconsiderando
essa fonte de heterogeneidade de variancia, foi proxima a situacdo de homogeneidade de
variancia, indicando que, quando os reprodutores possuem boa distribuicdo de proles em
diferentes ambientes, as estimativas relacionadas ao efeito genético sdo ponderadas pelo
desempenho dos animais em cada ambiente. As correlagOes de Spearman e de Pearson entre
os valores genéticos preditos dos reprodutores, para todas as situacdes, foram maiores que
0,90. O resultado indica que, mesmo havendo presenca de heterogeneidade de variancia
genética e/ou ambiental, se os reprodutores possuem proles bem distribuidas entre os
ambientes (estratos heterogéneos) a classificacdo do mérito genético ndo se altera, 0 que era
esperado, pois em andlises unicaracter, quando ocorre uma fonte de viés na avaliacdo
genética, ela € comum a todos os individuos. Na situacdo em que foi imposta a estrutura de
dados a presenca de heterogeneidade de variancia residual com nimero de nimero desigual
de proles por reprodutor nos estratos, provocou superestimacdo dos componentes de
variancia. Porém mesmo havendo alteracdo na magnitude dos valores genéticos preditos para
os reprodutores, a heterogeneidade de variancia ndo aterou a classificacdo entre os
reprodutores todas as correlagdes de ordem foram proximas a unidade. O efeito da
heterogeneidade de variéncia, oriunda de fatores ambientais, ocasiona em maiores distorgoes
sobre a avaliacdo genética animal, em relacdo, quando a mesma € proveniente de causas
genéticas. A conexidade genética entre diferentes ambientes, dilui o efeito da heterogeneidade
de variancia, tanto de origem genética, quanto ambiental, na predicéo de val ores genéticos dos
reprodutores.

Palavras chaves: avaliacdo genética, heterogeneidade de variancia, simulacéo de dados.



ABSTRACT

Were simulated data structures in mixed models accounting for the progeny test of 100 sires,
each sire mated with 10 dam (total of 1,000 dam), giving in each mating 2 offsprings, totaling
2,000 offsprings (twenty offsprings per sire). Combination of each sire and dam, ten
offsprings had their phenotype expressed in the environment of low production (Stratum 1)
and the other half, the environment of high production (Stratum 2). The simulation was
performed in order to represent different situations of the presence of heterogeneity of
variances, mixing up the origins of the heterogeneity of genetic and environmental effect. In
the presence of residual heterogeneity, the estimated value for the residua variance
component, whereas homogeneity of variance approached the average of the variances
between the strata. Overestimation was also of the additive genetic variance. Simulate the
heterogeneity of variance of genetic effect, it was observed that the estimation of this
component has been simulated in the intermediate value. In this situation, the component of
variance was close to the estimated residua value simulated, showing that the heterogeneity
of variances when from genetic factors, not interfere, substantially, and on estimation of the
variance residual. In simulation data with the presence of both heterogeneity of genetic origin
as environment, led to estimation of variance components intermediate to the values simulated
in each stratum. Thus, it appears that even when the breeding offsprings have well distributed
in both strata, the heterogeneity of variance from genetic factors do not distort the estimation
of additive genetic variance. On the other hand, when the heterogeneity of variance is due to
genetic factors, there is little interference on the estimation of residual variance component,
this behavior can be explained by the incorporation of the matrix of kinship in the estimation
of the additive genetic variance, alowing better discriminate the origin of differences between
variances. In the structure where the residual variance was heterogeneous the estimate of
heritability was lower in relation to the structure of homogeneity of variances. Furthermore,
when only the additive genetic variance was heterogeneous, the estimation of heritability,
considering only the layer of high genetic variability, was inflated by overestimation of
additive genetic variance. However, the estimate of heritability obtained, ignoring this source
of heterogeneity of variance, was close to the situation of homogeneity of variance, indicating
that when the sires have good distribution of offspring in different environments, estimates
related to the genetic effect is weighted by performance of the animals in each environment

by Spearman correlations and Pearson between predicted breeding values of sires, for al



situations, were higher than 0.90. This result indicates that even with the presence of
heterogeneity of genetic variance and / or environmental, is the offsprings per sire are well
distributed among environments (heterogeneous strata) the rank of genetic merit does not
change. When a source of bias in genetic evaluation, it is common to al individuals. In the
situation that was imposed on the structure of data the presence of heterogeneity of residual
variance with an unequal number of offsprings per sire in the strata, caused overestimation of
the variance components. But even with changes in the magnitude of predicted breeding
values for breeding, the heterogeneity of variance did not alter the ranking among all siresin
order correlations were close to unity. The effect of heterogeneity of variance, come from
environmental factors, leads to major distortions on animal genetic evaluation, for, when it
comes to genetic sources. A genetic conexity between different environments, dilutes the
effect of heterogeneity of variance, both genetic origin, as environmental, prediction of
genetic value of breeding.

Key words: genetic evaluation, heterogeneity of variance, simulation data.
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1. INTRODUCAO

A selecédo consiste na escolha de animais que seréo pais da proxima geracao,
determinando quantos descendentes deverao produzir € por quanto tempo deverao
permanecer em reprodugdo na populagdo, ou seja, proporcionar diferentes taxas
reprodutivas aos diferentes genétipos.

Seu efeito principal consiste em promover alteragbes nas propriedades
genéticas relacionadas as caracteristicas quantitativas em uma determinada
populagdo. Tais propriedades genéticas sdo determinadas pelas frequéncias de
alelos ou frequéncias génicas. Assim, a selecdo busca aumentar frequéncias
génicas relacionadas as caracteristicas de valor econdmico.

Em geral, as caracteristicas de importancia econémica sao poligénicas, sendo
determinadas por varios pares de genes com pequeno efeito individual. Além disso,
sofrem grande influéncia do ambiente. Em consequéncia, o valor fenotipico de um
animal, uma categoria observada ou nivel de desempenho medido para determinada
caracteristica, nao reflete exatamente o seu valor como reprodutor, que € o seu valor
genético.

Assim, a identificacdo e acasalamento de animais geneticamente superiores,
que é essencial para o progresso genético, ndo € um processo simples, visto que
para a realizagdo da selegdo bem orientada, deve-se basear em valores genéticos
acurados dos animais para os critérios de selecdo adotados. Para obtencdo dos
valores genéticos dos animais, € necessario 0 conhecimento prévio dos
componentes de variancia dos critérios de selecdo na populacédo alvo, que por sua
vez sdo desconhecidos.

Kennedy (1981) afirma que as varidncias frequentemente ndo sao
conhecidas, particularmente onde novas caracteristicas ou populagdes provenientes
de programas de melhoramento sao avaliadas. Desta forma, o primeiro passo seria
estimar os componentes de varidncia e, posteriormente, predizer os valores
genéticos dos candidatos a seleg¢ao para os critérios de selegcdo desejados.

Os componentes de variancia associados a uma dada caracteristica de
importancia econémica, podem assumir valores diferentes em ambientes distintos,
caracterizando estimativas de paréametros genéticos diferenciados e,

consequentemente, alterando a classificagdo dos méritos genéticos dos animais, o
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que caracterizaria a interagdo genotipo x ambiente. A interacdo genoétipo x ambiente
pode ser conceituada como diferengas nas respostas de diferentes gendtipos, em
ambientes distintos.

Falconer (1952) considerou o desempenho de uma mesma caracteristica em
dois ambientes diferentes como caracteristicas distintas, com correlagbes genéticas
entre elas. Se a correlagao genética for alta, o desempenho nos dois ambientes
representara, aproximadamente, o mesmo carater, determinado pelo mesmo grupo
de genes e, se nao houver circunstancias especiais que afetam a herdabilidade ou a
intensidade de selecdo, havera pouca diferenga no ambiente em que a selecao for
realizada; se for baixa, as caracteristicas sdo consideradas diferentes e alto
desempenho ou baixo desempenho exigirdo grupos diferentes de genes. Entao,
seria mais vantajoso conduzir a sele¢do no ambiente onde a populagédo deve viver a
menos que a herdabilidade ou a intensidade de selegdo, no outro ambiente, sejam
consideravelmente mais altas.

Henderson (1975) afirmou que o problema fundamental € que os valores
genéticos verdadeiros sdo desconhecidos, consequentemente, predigdo ou métodos
alternativos ndo podem ser comparados com aqueles valores verdadeiros para
verificar qual método é mais adequado. Conforme o autor, existem trés maneiras de
se avaliar a eficiéncia de um método: por meio de analise algébrica, de simulagéo e
de aplicacdo a um conjunto de dados.

A discussdo de temas fundamentais na producdo de carne, leite e seus
derivados, como a interacdo gendtipo ambiente, vem sendo retomada com
frequéncia, nos ultimos anos, por pesquisadores, técnicos e criadores, em geral

contribuindo com a selegao de animais geneticamente melhorados.
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2. OBJETIVOS

2.1 OBJETIVO GERAL

Estudar o efeito da presengca de interacdo genoétipo x ambiente sobre a

estimagao de componentes de variancias e sobre a avaliagdo genética dos animais.

2.2 OBJETIVOS ESPECIFICOS

Avaliar, por meio de simulagcado de dados, o efeito da presenca de interacao
genodtipo x ambiente sobre a estimagado de componentes de varidncias dos animais,

quando esta é decorrente de fatores genéticos e ndo genéticos.

Verificar o impacto da heterogeneidade de variancias, quando a mesma é
decorrente de fatores genéticos e ambientais, sobre a predicdo de valores genéticos

dos animais.
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3. REVISAO DE LITERATURA

3.1 INTERAGCAO GENOTIPO x AMBIENTE

A discussao sobre o melhor ambiente para se praticar a selecdo dos animais
apresenta-se desde a década de 40, onde havia opinides divergentes sobre este
assunto. Lush (1945), por exemplo, defendia a opinido de que os animais deveriam
ser selecionados no ambiente em que seriam criados, pois somente dessa forma se
daria a chance necessaria para que 0s genes de interesse se expressassem.
Hammond (1947), no entanto, defendia o ponto de vista de que os animais deveriam
ser selecionados em ambientes melhores para que pudessem expressar as
caracteristicas de interesse, minimizando assim, a influéncia. Em 1952, Falconer
sugeriu que o conjunto de genes responsaveis pela expressdao de determinada
caracteristica podia variar em fungcdo do ambiente de criagao.

As pesquisas tém revelado que, na selecdo dos melhores animais em
ambiente de alta qualidade de manejo, ha tendéncia de selecionar gendtipos com
elevado valor de resposta. Com base nessa informacgao, ressalta-se a tendéncia das
respostas dos animais se associarem, negativamente, as médias fenotipicas nos
ambientes de baixa qualidade e, positivamente, as médias nos ambientes de alta
qualidade. A grande questao é que, se o ambiente mais variavel favorece a selegéo
de animais com desempenho fenotipico superior e, se a origem dessa variabilidade
€ de origem ambiental, e ndo for corretamente identificada, podem-se selecionar os
animais mais em funcao do ambiente do que em fungao de seus verdadeiros méritos
genéticos.

Para Vinson (1987), as avaliacbes genéticas em gado de leite apresentam
as seguintes caracteristicas: a) os rebanhos diferem, apreciavelmente, na produgéo
de leite; b) as diferengas tendem a ser relativamente constantes com o tempo; c) as
diferengas genéticas aditivas contribuem com parte da variagao entre os rebanhos; e
d) as diferengas entre rebanhos, em termos de variacdo, podem apresentar efeito
potencialmente importante nas avaliagdes genéticas, particularmente nas vacas.

No entanto, a maioria dos procedimentos de modelos mistos na avaliagao
genética de gado de leite assume variancias genéticas e residuais homogéneas
entre ambientes, sem considerar o nivel de produgao ou a variancia estimada dentro

de cada ambiente.
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Stanton et al. (1991) apresentaram duas situacdées em que diferengas nas
respostas a selecao seriam verificadas em ambientes diferentes, caracterizando a
interacdo genodtipo x ambiente. A primeira situacdo ocorre quando a correlagao
genética entre a expressao fenotipica em dois ambientes seria, substancialmente,
menor que 1,0, indicando que bases genéticas diferentes estariam atuando nos
diferentes ambientes. Outra situacdo que caracteriza a interacdo genodtipo x
ambiente seria resultante da heterogeneidade de varidncias, como no caso das
avaliagdes de caracteristicas simples, em que os reprodutores teriam a mesma
classificagdo em cada ambiente, mas as diferencas na resposta a selecao das filhas
e nos valores genéticos dos touros seriam menores no ambiente com menor
variabilidade.

Segundo Van Der Werf et al. (1994), tem sido constatado que o aumento da
producado, com o passar dos anos, esta associado a um acréscimo no desvio-padrao
fenotipico das caracteristicas de producdo, o que, consequentemente, leva a
presenca de variancias heterogéneas entre os anos. Para esses autores, mesmo
quando sao realizadas analises com correcdo para presenca de variancias
heterogéneas, outras fontes de viés ainda podem permanecer, mais especificamente
o efeito do tratamento preferencial aplicado as maes de touros.

Homogeneidade de varidncias n&do € um requerimento nas analises para
obtencao de solugdes BLUP de valores genéticos (HENDERSON, 1984; GIANOLA,
1986). Contanto que as estimativas de varidncias e covariancias heterogéneas
estejam disponiveis, a metodologia de modelos mistos com solugdes BLUP, tem a
capacidade de pesar apropriadamente as informag¢des individuais e de progénie

para rebanhos com diferentes variancias.

Uma alternativa para solucionar os problemas associados a
heterogeneidade de variancias seria a estratificacdo dos dados baseada em algum
critério, e posteriores analises de caracteristicas multiplas (GIANOLA, 1986), tendo
como principio a proposta apresentada por Falconer (1952), de considerar a
expressao de um gendtipo em diferentes ambientes, como caracteristicas distintas.
No entanto, nem sempre € possivel implementa-la devido a dificuldades
computacionais, a necessidade do conhecimento prévio das varidncias e
covariancias, e ainda, da complexa utilizacdo dos resultados pelos produtores
(TORRES, 1998).
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A estratificagdo constitui-se no método mais comum para detectar
heterogeneidade de variancias entre ambientes, embora introduza-se a possibilidade
de erro nas estimativas das variancias genéticas e residuais, pois € um processo
analogo a sele¢cdo. Um maior numero de niveis permitiria maior precisdo, porém
menor numero de registros ficaria disponivel para estimar as variancias em cada
nivel (VALENCIA et al., 1998).

Segundo Van Vleck (1987), se as varidncias genéticas e residuais e as
covariancias fossem conhecidas em cada ambiente representado por um
conjun?(1[1Je rebanhos, entdo a selecdo, com base nos resultados obtidos das
analises de caracteristicas multiplas em modelos mistos, produziria uma avaliagao
de qualidade que poderia ser usada para selecionar otimamente touros ou vacas
para produzirem em rebanhos ou em ambientes especificos.

Winkelman e Schaeffer (1988), com o objetivo de estimar componentes de
variancias de reprodutor e residual para rebanhos canadenses, notaram que a
alternativa € impraticavel, devido ao grande numero de rebanhos com poucas
observacoes. Os autores relataram que a acuracia da estimativa de componentes de
variancias dentro de rebanhos, poderia influenciar a efetividade da avaliagao para a
heterogeneidade de variancias, uma vez que amostras de tamanhos pequenos
poderiam conduzir a grandes erros de amostragens sobre as estimativas.

Se a heterogeneidade de variancias for ignorada quando existir, a produgéo
de filhas de determinado reprodutor sera ponderada na proporcdo dos desvios-
padrdo dos rebanhos nos quais elas foram criadas. O resultado é que producdes
das filhas, em rebanhos mais variaveis, influenciardo mais a avaliacdo de
reprodutores do que producdes das filhas oriundas de rebanhos menos variaveis
(VINSON, 1987).

A heterogeneidade de variancias tem maior efeito na avaliagao genética de
fémeas, pois essas sdo avaliadas dentro de rebanho, e seus valores genéticos
preditos seriam grandemente afetados pela varidncia dentro de rebanho, o que
tende a ser uniforme ao longo do tempo. Ignorar a heterogeneidade de variancias
nas avaliagdes de fémeas tenderia a favorecer fémeas que produziram em rebanhos
com elevada variancia, ocorrendo o oposto para fémeas em rebanhos com baixa
variancia. De importancia pratica, seria a tendéncia provavel existente nas
avaliagdes de vacas de alta produgdo, escolhidas como méaes de futuros

reprodutores em inseminagao artificial. Ao longo prazo, pode-se dizer que qualquer
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tendéncia nas avaliacbes de fémeas se acumularia ao longo dos tempos, pois filhas
e maes tendem a expressar produgdes no mesmo rebanho (TORRES, 1998).

A extensdo do problema depende da causa. Quando a heterogeneidade é
causada por fatores ambientais, entdo a avaliacdo genética de um animal pode ser
mais devido ao ambiente em que ele é criado em vez de sua constituicdo genética.
Se a heterogeneidade de variancias surge de fatores genéticos, entdo o problema

pode nao existir.

Heterogeneidade de variancias dentro de ambientes, para caracteristicas de
producao de leite tem sido vastamente estudada (HILL et al., 1983; DE VEER ; VAN
VLECK, 1987; BOLDMAN ; FREEMAN, 1990; DONG ; MAO, 1990; STANTON et al.,
1991; MEUWISSEN ; VAN DER WERF, 1993; COSTA, 1998; TORRES, 1998;
ARAUJO, 2000). Maiores variancias genética e residual & medida que a média de
producdo ou o desvio-padrao dentro de ambientes aumenta tém sido evidenciadas
em varios trabalhos (BOLDMAN ; FREEMAN, 1990; DONG ; MAO, 1990; TORRES,
1998; ARAUJO, 2000; ARAUJO et al., 2002). A maioria destes estudos mostra altas
estimativas de herdabilidade, a medida que a variabilidade das producdes dentro do
ambiente aumenta (HILL et al., 1983; DE VEER ; VAN VLECK, 1987; DONG ; MAO,
1990; MEUWISSEN ; VAN DER WERF, 1993; ARAUJO, 2000).

Alta herdabilidade em locais com alta média de producéo, frequentemente,
tem sido explicada como resultado do melhor ambiente, possibilitando a melhor
expressao do verdadeiro potencial genético (VINSON, 1987).

Hill et al. (1983) estratificaram os rebanhos pela produgao de leite, de acordo
com a média, variancia e coeficiente de variacdo, em niveis alto e baixo, para
estimar herdabilidades para produgbes de leite, gordura e proteina, e porcentagem
de gordura e proteina. Herdabilidades para as caracteristicas de producédo foram
mais altas nos niveis altos de produgcao, com maiores diferencas de herdabilidades
entre os niveis alto e baixo de varidncia. Resultados para os componentes do leite
foram similares, exceto nos rebanhos com nivel baixo de coeficiente de variagao,
onde as estimativas de herdabilidade foram ligeiramente mais altas.

Lofgren et al. (1985), trabalhando com producao de leite de vacas da raga
Holandesa, agruparam os rebanhos por niveis de produg¢do e posteriormente, por

classes de desvio-padréo e verificaram que o agrupamento dos rebanhos utilizando
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classes de desvio-padrao, foi mais eficiente em discriminar a presenga de
heterogeneidade de variancias.

Assumir variancias homogéneas n&o tem grande efeito nas avaliagées de
reprodutores, se os reprodutores sdo usados em rebanhos de diferentes niveis de
producdo, e a herdabilidade aumenta com o aumento das varidncias residuais
(GARRICK ; VAN VLECK, 1987; VINSON, 1987; WINKELMAN ; SCHAEFFER,
1988). Porém, quando as herdabilidades sdo menores nos ambientes nos quais as
variancias residuais sdo maiores, redugdes na eficiéncia de selecdo de reprodutores
podem acontecer por considerar erroneamente que as variancias sao homogéneas.

Num estudo de simulagao, Garrick ; Van Vleck (1987) observaram redugéao
no ganho genético de até 3,4% quando o efeito da heterogeneidade de variéncias foi
ignorado em esquemas de teste de progénie. Isto resultou em selegdo de ambientes
com baixa herdabilidade, porque estes ambientes sdo mais variaveis. Quando a
herdabilidade aumentou com o aumento da variabilidade, a redugao foi de somente
0,1%.

Heterogeneidade de varidncias entre ambientes resulta em reducdo na
resposta a selecdo e implica em desigual progresso genético entre ambientes
classificados pelo desvio-padrao de rebanho. Portanto, ignorar a heterogeneidade
de variancias tem consequéncias na selegdo e no ganho genético, reduzindo a
efetividade de um programa de melhoramento genético (HILL, 1984; VAN VLECK,
1987; VINSON, 1987).

Maior resposta a selegao e, por conseguinte, taxa mais rapida de melhoria
genética, foram relatadas para ambientes de alta variabilidade em paises latino-
americanos: México, Colédmbia e Porto Rico (STANTON et al.,, 1991). Segundo
Vinson (1987), a proporgao de animais selecionados de ambientes mais variaveis
aumenta com a intensidade de selecdo imposta. Hill (1984), para uma distribuicdo
normal dos dados, mostrou que se o desvio-padrao de populagdes mais variaveis €
50% maior do que nas menos variaveis, e a propor¢cao de animais selecionados é
0,01, 95% dos individuos selecionados sao provenientes de populagbes mais

variaveis.

Houri Neto (1996) avaliou a interagdo gendtipo x ambiente entre Brasil e
EUA através de 332.617 lactacdes obtidas no Estado de Nova York (EUA) e 115.547
producdes observadas nos Estados de MG, ES, SP, SC e RS, no periodo de 1979 a
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1991. As correlagdes genéticas das produgdes de leite obtidas entre os dois paises
variaram de 0,46 a 0,68. Este resultado indica que os reprodutores avaliados nos
EUA n&o apresentaram os mesmos desempenhos no Brasil.

Utilizando lactagbes de vacas da raga Holandesa no Brasil, com o objetivo
de verificar o efeito da heterogeneidade de variancia na avaliagdo genética de vacas
e touros, Torres (1998) estratificou a producéao total de leite, ajustada a idade adulta,
em classes de desvio-padrao fenotipico: baixo (< 1.427 kg), médio (entre 1.427 kg e
1.625 kg) e alto (> 1.625 kg). As médias de producéo de leite e 0s componentes de
variancia genética, residual e fenotipica aumentaram com o aumento do desvio-
padrdao médio da classe. A classe de médio desvio-padrao fenotipico da produgao
de leite obteve maior estimativa de herdabilidade e as correla¢cdes genéticas entre

as trés classes de desvio-padrao foram acima de 0,92.

O trabalho de Torres (1998) caracterizou a pseudo-interacdo descrita por
Dickerson (1962), a qual ocorreria quando as correlagcdes genéticas sao altas,
portanto, a ordem de classificagdo dos animais nao seria alterada, mas a magnitude
dos componentes de varidncia, assim como, as estimativas de herdabilidade,
variariam de uma classe de desvio-padrao fenotipico para outro. Este fato tem sérias
consequéncias quanto as decisdes de selecdo e aos ganhos genéticos esperados

nos programas de selecéo.

Cienfuegos-Rivas et al. (1999), quando compararam o desempenho de filhas
de touros Holandeses no México e no nordeste dos E.U.A. encontraram diferentes e
menores respostas das filhas de touros selecionadas nos E.U.A. e criadas no
ambiente mexicano, sugerindo que as melhores respostas sdo preditas para o
México, quando se usa informacdo de filhas criadas em ambiente americano de
baixo desvio-padrao de rebanho-ano da produgao de leite. Os autores concluiram
que a interacdo gendtipo x ambiente, evidenciada tanto pela heterogeneidade de
variancia, quanto pelos coeficientes de correlacdo genética, ndo somente impede
ganhos genéticos, mas contribui severamente para o reduzido e diferenciado
beneficio econdmico liquido da biotecnologia da inseminagao artificial nos paises da

Ameérica Latina que usam sémen americano.

Costa et al. (2000) utilizou registros de producéo de leite e gordura, para
estudar a heterogeneidade de variancias entre locais, os quais foram classificados

em dois grupos (baixo e alto) com base no desvio-padrao fenotipico da produgao de
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leite por rebanho-ano. Os componentes de variancias de reprodutor e de residuo
para produgao de leite e gordura nos ambientes de baixo desvio-padrao foram
menores que nos ambientes de alto desvio-padrdo fenotipico. As correlacdes
genéticas para produgao de leite e gordura entre os dois grupos de ambientes foram
préximas a 1,0. Os autores concluiram que as avaliagbdes genéticas no Brasil
deveriam considerar a heterogeneidade de variancias para aumentar a precisao das
avaliaces e a eficiéncia de selegdo para a produgao de leite e gordura na raga
Holandesa.

A fim de verificar a inclusao da interagao reprodutor x rebanho no modelo de
analise, como fator de ajustamento a heterogeneidade de varidncias, e determinar o
efeito dessa interagdo sobre a acuracia dos valores genéticos dos reprodutores na
avaliacdo genética de bovinos da raga Holandesa no Brasil, Araujo (2000)
estratificou os rebanhos em classes de desvio-padrao fenotipico da producdo de
leite e estimou os componentes de variancia para interagao reprodutor x rebanho.
Obteve, também, as correlagdes entre os valores genéticos dos touros, obtidas para
cada modelo de andlise. Para todas as anadlises feitas, o autor observou aumento
dos componentes de variancias da classe de baixo para a classe de alto desvio-
padrao fenotipico, devido a caracteristica producao de leite. As maiores estimativas
de herdabilidades para a produgao de leite foram observadas na classe de alto
desvio-padrao, concluindo o autor, que grande parte da heterogeneidade de
variancia entre os rebanhos foi devida aos fatores genéticos, razdo pela qual, nesta
situacdo, a interagcdo reprodutor x rebanho seria pouco efetiva no controle da

heterogeneidade de variéncia.

Rorato et al. (2000) investigaram o efeito da interagdo gendtipo x ambiente
sobre o desempenho produtivo de vacas da raca Holandesa, classificaram os
rebanhos de acordo com a média de produgao de leite, por lactagdo, em niveis
baixo, médio e alto. Os autores encontraram estimativas de componentes de
variancias heterogéneas, assim como os coeficientes de herdabilidade, indicando
que estes fatores deveriam ser considerados na avaliagdo genética dos animais e
que o progresso genético esperado pela selegcdo estaria na dependéncia dos

diferentes niveis de ambiente em que os animais seriam criados.
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Marion et al. (2001), com objetivo de estudar a heterogeneidade de variancias
e estimar os coeficientes de herdabilidade em niveis de producao de leite alto, médio
e baixo, verificaram relagao positiva e crescente dos componentes de variancia, com
o nivel de produgao. No entanto, os coeficientes de herdabilidade ndo apresentaram
0 mesmo comportamento, ocorrendo estimativas maiores no nivel de baixa
producao.

Com objetivo de verificar a presenca de heterogeneidade de variancia para a
producdo de leite, em rebanhos da ragca Holandesa, Weber et al.(2005)
estratificaram os rebanhos de acordo com a média de producdo. Observaram
menores estimativas de herdabilidade da produgcdo de leite para os niveis baixo e
médio, sugerindo que, nestes niveis, a resposta esperada a selegdo poderia ser

menos eficiente.

Para verificar o efeito da inclusdo das interagdes reprodutor x rebanho e
reprodutor x rebanho-ano como fator de ajustamento da heterogeneidade de
variancia, Bueno et al. (2007) estratificaram registros de producdo de leite e
gordura, em vacas da raga Pardo-Suiga, em classes de alto e baixo desvio-padréao
fenotipico. Concluiram que a inclusdo nos modelos dos efeitos de interacdo pouco
alteraram as estimativas dos componentes de varidncias, podendo ser
desconsiderados na avaliagdo genética, como forma de ajustamento da

heterogeneidade de variancias.

Com informagdes de lactagdes em bubalinos, Araujo et al. (2008) estimaram
componentes de varidncia considerando os rebanhos como uma uUnica amostra e
assumindo a produgao de leite em cada nivel de produgdo como caracteristica
diferente. Médias e componentes de variancia foram maiores para o nivel de alta
producdo e as estimativas de herdabilidade foram de 0,39 em ambos os niveis para
a producao de leite e 0,33 e 0,41 para os niveis de alto e baixo desvio padrio,
respectivamente. A correlagdo genética entre os niveis foi igual a 0,58,
caracterizando a presencga de heterogeneidade de variancia entre os rebanhos. Os
reprodutores foram selecionados em razdo do ambiente mais variavel em que suas

progénies sao criadas, do que propriamente pelos seus proprios méritos genéticos.
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3.2 EQUAGOES DE MODELOS MISTOS

A metodologia dos modelos mistos foi derivada por Charles. R. Henderson em
1948 (HENDERSON, 1984), combinando as teorias dos quadrados minimos com as
do indice de selecdo para a estimacdo das habilidades gerais, especificas e
maternas em suinos. Esta metodologia, sob os diferentes modelos existentes,
produz preditores denominados de valores genéticos.

Em um determinado conjunto de n observagbes referentes a q
caracteristicas, o desempenho de cada individuo pode ser explicado pelo seguinte

modelo:

y=XB+Zu+e
sendo:

y = vetor nq x 1 de observagdes; X = matriz de incidéncia nq x pq dos pq niveis de
efeitos fixos (conhecida); g = vetor pq x 1 de efeitos fixos (desconhecido); Z =

matriz de incidéncia nq x nq dos efeitos aleatérios ( contendo zero e uns); u = vetor
nq x 1 dos efeitos aleatérios (desconhecido); e = vetor nq x 1 dos erros aleatérios.

Sob este modelo, pressupde-se que a varidncia de u é igual a G, em que G é
uma matriz de variancias e covariancias dos efeitos em u sendo que G=A®G,, em
que A é a matriz nxn que indica o grau de parentesco entre os individuos avaliados,
® denota produto direto e Gy € a matriz gxq de (co)variancias genéticas entre as
caracteristicas avaliadas. A variancia de e € igual a R, em que R=I® Ry, onde | é
uma identidade matriz nxn e Rop € uma matriz de (co)variancias residuais entre as q
caracteristicas.

A esperanga de y é definida como E(y): Xf, e a variancia de y sob este
modelo é igual a Var(y)=V =ZGZ'+ R =y ~N(Xz,V); onde o simbolo V denota a

matriz de disperséo.
A derivacido das equacbes acima pode ser feita a partir da minimizagcao do
quadrado médio do erro ou pela maximizagcao da funcido densidade de probabilidade

da distribuicdo conjunta de y e u:
e 2[(y—Xﬂ—Zu)’R_1(y—Xﬂ—Zu)+u’G_1u]

(2”)1/ 2(n+q)|R|1/ 2|G|1/ 2

fly,u)=
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Assim, as equagdes normais para este modelo podem ser escritas como:
XRX XR7'z || | XRY
ZR7'X zR7'z+G| 4] |zZRVY

Tais equagbes podem, também, ser representadas como CS =t, sendo:

B

= matriz de coeficientes (left hand side); §={ }:

~

C:[XR4X XR'Z }
ZR'X zR7z+G™
vetor das solugdes e t:{;’gj:}: vetor das somas parciais de y (right hand
side).

Por meio da resolugao de tais equagdes, obtém-se as solugbes para os
efeitos fixos, que sdo denominados de BLUE (Best Linear Unbiased Estimates),
além de solugdes para os efeitos aleatérios, que sao o objetivo principal da analise e
sdo denominados de BLUP (Best Linear Unbiased Predictions). A obtencdo desses
preditores com menor variancia do erro de predicado dentre todos os preditores
lineares nao-viciados, faz com que a correlacdo entre os valores verdadeiros e o0s
preditos seja maximizada e, sob a suposicdo de distribuicdo normal das
observagoes, também é maximizada a probabilidade de se classificar corretamente
os individuos pelos seus valores genéticos, aumentando a acuracia das predigdes.

As equacdes para o modelo animal proporcionam solugdes diretas para todos
os animais incluidos na matriz de parentesco, mesmo que estes ndo possuam
registros de producdo, e tem as mesmas propriedades BLUP. No entanto, para a
resolucdo desse sistema, é preciso que se conhecam os componentes de G ou,
entdo, que sejam estimados e substituidos nas equagdées do modelo misto, obtendo
aproximacgoes para os melhores estimadores e preditores lineares de B e de u. As
propriedades dos estimadores e preditores resultantes a partir desse procedimento
nao sao bem definidos, a excegao de serem nao-viesados (GIANOLA E HAMMOND,
1990), sendo conceituado por alguns autores como BLUP, sendo um “empirico-
BLUP”.
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Os componentes de variancia podem ser estimados por diferentes métodos,
mas tem havido uma preferéncia, no melhoramento animal, pelo método da maxima
verossimilhanga restrita (REML). O método REML foi sugerido por Thompson em
1969 e posteriormente desenvolvido por Patterson e Thompson em 1971
(PATTERSON e THOMPSON, 1971). Este método consiste em maximizar a parte
da funcéo densidade de probabilidade normal multivariada associada com os efeitos

aleatdrios, apds ajustar para as estimativas de efeitos fixos, no modelo linear.

4. MATERIAL E METODOS

4.1 SIMULACAO DOS DADOS

A simulagdo computacional tem se tornado uma ferramenta muito usada nos
estudos recentes de melhoramento animal, especialmente na avaliacdo de
metodologias utilizadas na estimagao de componentes de variancia e na predigao de
valores genéticos. Apesar de ser computacionalmente onerosa, apresenta a
vantagem de ser possivel para situagbes complexas em que a aplicagdo de outro
meétodo de avaliagao seria inviavel.

Ferramentas dindmicas de modelagem e/ou simulagdo que possam prever o
comportamento e a associagao bioldgica entre algumas caracteristicas produtivas,
podem auxiliar na tomada de decisdo em um programa de melhoramento genético.

Os modelos de simulagédo facilitam a integragdo de conceitos cientificos e
resultados experimentais, possibilitando o uso de ferramentas capazes de melhorar
o entendimento da dindmica de um sistema produtivo sob diferentes cenarios de
intervengao. Esses modelos também podem ser usados para avaliar a eficiéncia de
producao de determinado sistema frente ao seu real potencial, bem como determinar
e mensurar o impacto de diferentes estratégias de alocagdo de recursos sobre os
resultados produtivos e econdmicos (VIU et al.,2008).

A simulacdo de dados para estrutura de modelos mistos foi realizada
utilizando a decomposicédo de Cholesky das matrizes de covariancias dos efeitos
aleatérios do modelo. Em uma situagdo geral, se K representa uma matriz de
covariancia qualquer, sendo K=UT" . T"2U’, onde UT'? é a decomposicdo de

Cholesky da matriz K e fazendo a transformacéo y= p + UT"2 . Z, com Z uma matriz
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de variaveis aleatdrias normais padronizadas, entdo E(Y) = p e V(Y) = 0 + UT"? |
T"2U" = K. Assim, y possui distribuicdo normal com média p e variancia K.
Admitindo-se que foi criado um conjunto de dados de N individuos com cada
individuo contendo registro de proles em i niveis de producédo, o modelo linear misto
foi definido como: y=Xg+Za+¢ em que y é um vetor de observagbes dos
individuos; B € um vetor de parametros de efeitos fixos; X é uma matriz de
delineamento de efeitos fixos; a € um vetor aleatério de valores representando o

efeito genético aditivo; Z é uma matriz de incidéncia do efeito genético aditivo. O
vetor € é um vetor de efeito aleatério de ambiente temporario.

Assumindo que os vetores y, a e g apresentam distribuicdo normal, a
esperanga do vetor aleatorio a € E(a)=0 e a variancia é V(a)=A® G, =G, onde Gg
€ uma matriz de covariancias do efeito genético aditivo e A é a matriz que indica o
grau de parentesco entre os individuos, de dimensao igual ao numero total de
individuos (N).

Por ultimo, & possui média E(g) =0 e variancia V(¢)=1.c; =R, onde o} é a
variancia do efeito de ambiente temporario e | uma matriz identidade de dimensao
igual ao numero de individuos com observagbes (n). Consequentemente, a
esperanga e a varidncia do vetor de dados observados y, saoE(Y)=Xp e
V(Y)=ZGZ'+R, respectivamente. Ao vetor B estdo associados os efeitos fixos
relacionados aos niveis de produgao para todos os individuos com informagao. Se
UT.”? é a decomposi¢do de Cholesky das matrizes de covaridncias do efeito
genético aditivo e, A € uma matriz de numeradores de coeficiente de parentesco
entre os individuos, onde AT, é a decomposi¢do de Cholesky dessa matriz de
parentesco. Entdo, o vetor y (fendtipos) contendo os i niveis de produgéo é definido
como:y = u + AT)?. Za. UT)”> + e, ou seja y= constante geral + valor genético
aditivo+ valor de ambiente temporario. Assim, foi criado um conjunto de i niveis de
producao com distribuicdo normal, onde cada efeito aleatério possui a sua estrutura

propria de covaridncia, e estes mesmos efeitos aleatérios foram considerados

independentes entre si.
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4.2 METODOS

Foram simuladas estruturas de dados em modelos mistos representando o
teste de 100 reprodutores, sendo cada reprodutor acasalado com 10 matrizes (total
de 1000 matrizes), originando em cada acasalamento duas proles, totalizando 2000
proles (vinte proles por reprodutor). De cada combinacgao reprodutor e matrizes, dez
proles tiveram seu fendtipo expresso no ambiente de baixa produgéo (Estrato 1) e, a
outra metade, no ambiente de alta produgao (Estrato 2).

Foi simulado um efeito fixo, com dois niveis, sendo os niveis gerados de
forma a ndo apresentar diferencas estatisticas (média e variancias similares).

A simulacdo foi realizada de forma a representar diferentes situacdes de
presenca de heterogeneidade de variancias, combinando-se as origens da
heterogeneidade, de natureza genética e ambiental. Os dados simulados
representaram quatro diferentes situagoes.

Na primeira situagdo, denominada de Estrutura 1, foi imposta a estrutura dos
dados a homogeneidade de variancias entre estratos, tanto para o efeito genético
aditivo, quanto o ambiental.

Na segunda situacdo, chamada de Estrutura 2, a estrutura dos dados foi
simulada de forma a apresentar heterogeneidade de varidncia residual, onde a
variancia residual do Estrato 2 foi simulada como o dobro do desvio-padrao residual
proveniente do Estrato 1 (baixo desvio-padrao).

Na terceira situagao, Estrutura 3, foi simulada a presenca de heterogeneidade
de variancia genética aditiva em que, foi imposto a estrutura de dados, o dobro do
desvio-padrao genético aditivo no Estrato 2 (alto desvio-padréo), daquele observado
no Estrato 1.

Na quarta situagdo, Estrutura 4 foi simulada nos dados, a presenga de
heterogeneidade de variancia tanto genética, quanto ambiental, mantendo-se os
mesmos valores das Estruturas 2 e 3.

Posteriormente, simularam-se novas estruturas de dados, impondo niveis
crescentes de heterogeneidade de variancia residual (0, 25, 50, 75 e 100%), com
objetivo de verificar o efeito sobre a estimativa de componentes de variancias e a
relacdo com a estimativa de herdabilidade, regredindo os niveis de heterogeneidade

em funcao das estimativas de herdabilidade.
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Novamente, simulou-se nova estrutura de dados em que, a heterogeneidade
de variancias residual no Estrato 2 apresentou o dobro (2133,00 kg) do desvio-
padrao do Estrato 1 (1067,04 kg), posteriormente, criou-se trés situagdes de numero
desigual de proles por reprodutor, na primeira situagdo (desbalanceamento 1) 50%
das proles, de metade dos pais, foram eliminadas aleatoriamente no ambiente de
baixa variabilidade ambiental, na segunda situagcao (desbalanceamento 2), foram
eliminadas aleatoriamente 50% das proles de todos reprodutores, no ambiente de
baixa variabilidade ambiental e, na terceira situagdo, (desbalanceamento 3)
eliminou-se aleatoriamente 50% das proles de todos os reprodutores no ambiente de
alta variabilidade ambiental.

De posse das estimativas de componentes de variancia, herdabilidade e
predicdo de valores genéticos dos reprodutores, comparou-se as situagbes, com
numero desigual de progénie por reprodutor, nos estratos.

Os valores de componentes de variancia utilizados nesse estudo foram
baseados em Araujo et al. (2008), para producdo de leite total de bufalas da raga
Murrah.

4.2.1 Modelo

As analises dos dados em todas as estruturas simuladas, na obtencédo dos
componentes de variancia, bem como dos valores genéticos aditivos preditos para

os reprodutores, seguiram o seguinte modelo animal aleatdrio:

y=Xp+7Z at+e,

em que

y € um vetor n x 1, de n observagdes de producao ;

X € uma matriz n x f, de incidéncia de f niveis de produgao;
B é um vetor f x 1, de efeitos fixos referentes as classes niveis de
produgao;

z € uma matriz n x N, de incidéncia de efeitos genéticos aditivos;

a € um vetor N x 1, de efeitos genéticos aditivos dos animais;

e € um vetor de residuos da mesma dimens&o de Yy .
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Sendo:

N nudmero de individuos;
n  numero total de observacgdes; e

f numero de classes de efeitos fixos;

As pressuposi¢coes acerca da distribuicdo dos vetores y, a, e e podem ser

descritas como

v ([xB][zGz+R zG R
al~ gl Gz G 4,
e P R ¢4 R

Sendo

A Matriz de numerador do coeficiente de parentesco entre os individuos, de
ordem igual ao numero de individuos (N);

Variancia genética aditiva para a caracteristica simulada;

I, Matriz identidade, de ordem n; e

Variancia residual para a caracteristica.

Os componentes de variancias e estimativas de herdabilidade foram
contrastados e foram comparadas em cada estrutura de dados simuladas nas

diferentes fontes de origem da interagdo gendtipo ambiente.
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4.2.1.1 Correlagao entre os valores genéticos

Com a finalidade de observar o efeito da presenca de heterogeneidade de
variancia para a produgao dos animais no ordenamento dos melhores animais com
base em seus valores genéticos, os valores genéticos em analise geral e em cada
classe de nivel de produgdo foram utilizados para quantificar a correlacdo de
Spearman com os verdadeiros valores genéticos, nas situagdes em que a interagao
gendtipo ambiente € decorrente de fatores genéticos e ndo genéticos.

A correlagdo de Spearman, que € uma correlagcao de ordem entre variaveis,
bem como todas as rotinas envolvidas na simulagcado dos dados foram desenvolvidas

por meio do pacote estatistico Statistical Analisys System (SAS, 1991).
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5. RESULTADOS E DISCUSSAO

Os dados foram simulados de forma a representar quatro diferentes
situagdes. Na primeira situacédo (Estrutura 1), foi imposta a estrutura dos dados a
homogeneidade de varidncias entre estratos. Na segunda situagédo (Estrutura 2), a
estrutura dos dados foi simulada de forma a apresentar heterogeneidade de
variancia residual. Na terceira situagdo (Estrutura 3) foi simulada a presenga de
heterogeneidade de variancia genética aditiva e, na quarta situacao (Estrutura 4), foi
simulada nos dados, a presenca de heterogeneidade de variancia tanto genética,
quanto ambiental. Observa-se na Tabela 1 a estatistica descritiva obtida em cada
uma das estruturas simuladas. Apesar das estimativas de médias serem proximas

em cada situagao, as variancias sao diferentes.

Tabela 1 - Médias, variancias (Var), desvios-padrdo (DP), valores minimos (Min.) e
maximos (Max.) para o valor fenotipico simulado em cada uma das estruturas de dados.
Estrutura Média Var DP Min. Max.
6664,21 1854499,24 1361,80 1959,50 11962,00
6675,22 2430761,63 1559,09 1107,20 12364,00
6660,44 2034388,74 1426,32 1959,50 11962,00
6671,45 2612005,47 1616,17 513,46 11962,00

ArOWON-=-

Observa-se na Tabela 2 os componentes de variéncia genética aditiva e
residual para a estrutura de dados simulada e os valores estimados. Nessa situagao
(estrutura 1), os dados de producao foram simulados de forma a nao apresentar
heterogeneidade de variancias. Verifica-se que os valores simulados e os estimados
foram préoximos, principalmente para os desvios-padrao, indicando que a simulagao
foi eficiente em criar as estruturas de (co)varidncias genéticas e residuais. A
correlagdo entre valores genéticos reais e preditos, nessa estrutura, foi proxima a

unidade, reverenciando eficiéncia na simulagcdo dos dados.

Tabela 2 - Valores simulados e preditos para os componentes de varidncia genético aditivo
e residual, na estrutura de homogeneidade de variancias.

Componentes de Simulado Estimado

variancia

Genético Aditivo 699611,00 747105,21
(836,43) (864,35)

Residual 1138587,00 1099345,61

(1067,05) (1048,50)
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Na Tabela 3, observa-se que foi simulada a situacdo de presenca de
heterogeneidade residual (Estrutura 2). Nesta situacdo, a varidncia residual no
estrato de alto desvio-padrdo, a variancia residual foi simulada como o dobro do
estrato de baixo desvio-padrdo. O valor estimado para o componente de variancia
residual, considerando homogeneidade de variancias se aproximou do valor médio
das variancias entre os estratos. Assim, quando a heterogeneidade de variancia &
alta, maior é a amplitude de variancia entre os diferentes ambientes, logo
desconsiderar a heterogeneidade de variancia, leva a estimagcdo de parametros
Menos precisos.

Verifica-se que para a estimagcdo do componente de variancia genética aditiva
houve superestimagdo do valor real, indicando que a presenga de heterogeneidade
de variancia, mesmo de origem ambiental, causa distorcdo na estimagédo desse

componente.

Tabela 3 - Valores simulados e preditos para os componentes de variancia genético aditivo
e residual, na estrutura de heterogeneidade de variancia residual.

Componentes de Simulado Estimado

variancia

Genético Aditivo 699611,00 821463,15
(836,43) (906,35)

Residual

Baixo 1138587,00 1602691,84
(1067,05) (1265,97)
Alto 2277174,56

(1509,03)

Ao simular heterogeneidade de variancia de origem genética, impondo o
dobro da variancia genética aditiva no estrato de alto desvio-padrao (Estrutura 3),
verifica-se que a estimagao desse componente situou-se em valor intermediario aos
simulados (Tabela 4).

Nessa situacdo, o componente de variancia residual estimado foi proximo do
valor simulado, indicando que a heterogeneidade de variancias quando proveniente
de fatores genéticos, nao interfere, substancialmente, sobre e estimagdo do

componente de variancia residual.
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Tabela 4 - Valores simulados e preditos para os componentes de varidncia genético aditivo
e residual, na estrutura de heterogeneidade de variancia genética

Componentes de variancia Simulado Estimado
Genético Aditivo
Baixo 699611,00 814479,19
(836,43) (902,49)
Alto 1399222,00
(1182,88)
Residual 1138587,00 1216236,76
(1067,05) (1182,03)

Na Tabela 5, verifica-se que a simulacdo de dados com presenca de
heterogeneidade tanto de origem genética quanto ambiental (Estrutura 4), conduziu
a estimacgao de componentes de variancias intermediarios aos valores simulados em

cada estrato.

Tabela 5 - Valores simulados e preditos para os componentes de variancia genético aditivo
e residual, na estrutura de heterogeneidade de variancia genética e residual
Componentes de variancia Simulado Estimado
Genético Aditivo

Baixo 699611,00 889875,23
(836,43) (943,33)

Alto 1399222.,00
(1182,88)

Residual

Baixo 1138587,00 1718531,21
(1067,05) (1310,93)

Alto 2277174,56
(1509,03)

Assim, observa-se que, mesmo quando os reprodutores apresentam proles
bem distribuidas em ambos os estratos, a heterogeneidade de variancia proveniente
de fatores ndo genético provoca distorgdes sobre a estimagao da variancia genética
aditiva. Mas por outro lado, quando a heterogeneidade de variancia € decorrente de
fatores genéticos, ndo ha grande interferéncia sobre a estimativa da variancia
residual, tal comportamento pode ser explicado pela incorporagdo da matriz de
parentesco na estimagdo do componente de varidncia genético aditivo,

possibilitando discriminar melhor a origem da diferencas entre variancias.
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Quando a heterogeneidade é decorrente de fatores ndo genéticos, ocasiona
confundimento entre estimativas provenientes dos efeitos aleatérios dos modelos.

Observa-se na Figura 1 que, quando a heterogeneidade de variéncia é
decorrente de fatores genéticos (Estrutura 3), os valores estimados de variancias
genética aditiva e residual sdo proximos da estrutura em que as variancias sao
homogéneas (Estrutura 1). No entanto, quando a heterogeneidade de variancias é
oriunda de fatores ambientais (estrutura 2), o valor estimado da variancia residual
tende a se aproximar dos valores das varidncias das classes, enquanto que a

estimativa da variancia genética aditiva pouco se altera.

Componente de Variancia
0 500000 1000000 1500000 2000000 2500000

Aditivo |
Residual  p——

Situagao 1

Aditivo
ResidUal i ——

Residual 1

Situagao 2

Aditivo
Aditivo J

Situagao 3

Residual

Aditivo
Aditivo g

Residual

Situagao 4

Residual

‘ O Simulado m Predito ‘

Figura 1 — Representacao grafica dos componentes de variancia genético aditivo e residual,
simulados e preditos, para as diferentes estruturas ou situagdes de dados

Aumento nas estimativas de componentes de variancia genética e residual, a
medida que o nivel de produgao dos rebanhos aumenta, foi observado por Hill et al.
(1983), Torres (1998), Marion et al. (2001), Bueno et al. (2007) e Elmer et al. (2008),
utilizando dados de producéo.

Os comportamentos das variancias genética aditiva e residual na auséncia ou
presenca de heterogeneidade de variancia tém reflexo direto sobre as estimativas de

herdabilidade (Figura 2). Na estrutura onde a variancia residual foi heterogénea a
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estimativa de herdabilidade foi menor em relacédo a estrutura de homogeneidade de
variancias. Por outro lado, quando somente a variancia genética aditiva foi
heterogénea, a estimativa de herdabilidade, considerando-se apenas o estrato de
alta variabilidade genética, foi inflacionada pela superestimagcdo da variancia
genética aditiva. No entanto, a estimativa de herdabilidade obtida, desconsiderando
essa fonte de heterogeneidade de variancia, foi proxima a situagcdo de
homogeneidade de variancia, indicando que, quando os reprodutores possuem boa
distribuicdo de proles em diferentes ambientes, as estimativas relacionadas ao
efeito genético sdo ponderadas pelo desempenho dos animais em cada ambiente. O
nao reconhecimento da heterogeneidade de variancia nas avaliagbes genéticas, em
condicdo de baixa conexidade, poderia provocar a tendéncia de favorecimento de
animais que produziram em rebanhos com elevada variancia, ocorrendo o oposto
em rebanhos com baixa variancia.

Torres et al. (1998) observaram componentes de variancia genética aditiva,
nas classes de desvio-padrao, maiores que os obtidos em analises desconsiderando
a heterogeneidade de variancia (caracteristica unica), a excecao da classe de alto
desvio-padrado, que foi menor. Ja os componentes de variancia residual foram
menores, 0 que levou as estimativas de herdabilidades maiores para as analises de
multiplas caracteristicas, a excecdo da classe de alto desvio-padrdao, que foi

ligeiramente menor.

Brotherstone e Hill (1986) afirmaram que a extensdo do problema depende
da origem da heterogeneidade. Se a mesma é proveniente de causas ambientais, a
avaliagcdo genética dos animais pode estar mais sob influéncia do ambiente no qual
sdo criados que de seu potencial genético. Se a heterogeneidade de variancia
resulta de fatores genéticos, entdo o problema pode nao existir. O efeito da
heterogeneidade de variancia sobre as avaliacbes genéticas das fémeas é
potencialmente mais sério, pois estas, geralmente, expressam todas as suas

produgdes em um unico rebanho.

Hill et al. (1983), Dong e Mao (1990) e Araujo (2001), ao estudarem registros
de vacas holandesas, encontraram aumento nas herdabilidades com o aumento no
nivel de produgdo dos rebanhos. Bueno et al. (2007) observaram estimativas de

herdabilidade ligeiramente maiores na classe de alto desvio-padrao fenotipico,
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devido ao aumento da variancia genética aditiva em relagdo ao aumento da
variancia residual, da classe de baixo para a classe de alto desvio padrao fenotipico.
Maiores estimativas de herdabilidade ocorrendo na classe de médio desvio-padrao
fenotipico foi observado por Short et al. (1990), Torres (1998), Marion et al. (2001).
Costa (1998) estimaram maiores coeficientes de herdabilidade em rebanhos de
baixo desvio-padrao fenotipico. Araujo et al. (2008) observaram estimativas de
herdabilidade de 0,39 em ambos os niveis para a producéo de leite e 0,33 e 0,41

para os niveis de alto e baixo desvio padrao, respectivamente.

Herdabilidade
0 0,1 0,2 0,3 0,4 0,5 0,6

- Baixo 0,38
@
o Alto 0,38
2
» Estimado 0,4
~ Baixo 0,38
lg
o Alto 0,23
=
® Estimado 0,33
™ Baixo 0,38
18
o Alto 0,55
=
» Estimado 0,4
<« Baixo 0,38
18
o Alto 0,38
=
o Estimado 0,34

Figura 2 - Representagdes graficas das estimativas de herdabilidade obtidas nas diferentes
estruturas de dados.

Na Tabela 6, observa-se a mediana dos valores genéticos predito para cada
estrutura. Verifica-se que a presenca da heterogeneidade de variancia superestima
os valores genéticos, principalmente quando a mesma € oriunda de fatores
ambientais. Nesta condigdo, ndo é bem discriminada a origem da heterogeneidade,
superestimando a variancia genética aditiva. Assim, rebanhos mais variaveis,

influenciam mais a predi¢ao de valores genéticos em uma avaliagdo genética.
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Tabela 6- Estatistica descritiva dos valores genéticos dos reprodutores preditos nas
diferentes estruturas de dados.

Estrutura Mediana Minimo Maximo Amplitude
1 -17,03 -1578 1616 3194
2 39,76 -1493 1570 3063
3 -3,38 -1496 1500 2996
4 36,33 -1452 1667 3119

A correlagao de Spearman e de Pearson(Tabela 7) entre os valores genéticos
preditos dos reprodutores, para todas as situagdes, foram maiores que 0,90. O
resultado indica que, mesmo havendo presenca de heterogeneidade de variancia
genética e/ou ambiental, se os reprodutores possuem proles bem distribuidas entre
os ambientes (estratos heterogéneos) a classificagdo do mérito genético nédo se
altera, o que era esperado, pois em analises unicaracter, quando ocorre uma fonte
de viés na avaliagdo genética, ela € comum a todos os individuos. No caso de
analise multicaracter ( mais de uma variavel resposta), o vies poderia alterar a
estrutura de covariancia genética entre as caracteristicas, podendo nessa situagao,
haver alteragdo na classificagdo dos méritos genético dos reprodutores.

Kennedy e Henderson (1991) afirmaram que a classificacdo dos animais, de
modo geral, ndo é afetada devido a erros nas varidncias, quando as analises
possuem caracteristica unica. Contudo, isto pode ndo ser verificado para
caracteristicas multiplas.

Boldman & Freeman (1990), Costa (1999) e Torres et. al (2000) encontraram
resultados de correlagdo genética maiores que 0,90, entre a mesma caracteristica
em classes de grupos de rebanhos diferentes. Araujo et al. (2002) encontraram
correlagdo genética entre niveis de produgao de leite igual a 0,85. Por outro lado,
Araujo et al. (2008), estimaram correlagéo genética entre os niveis de produgéo igual
a 0,58, indicando que os reprodutores foram selecionados em razao do ambiente
mais variavel em que suas progénies sao criadas, do que propriamente pelos seus
préprios meritos genéticos.

Simulando niveis crescentes de heterogeneidade de variancia residual (0, 25,
50, 75 e 100%) e verificando o efeito sobre a estimativa de herdabilidade, verifica-se
comportamento inversamente proporcional (Figura 3). Para cada aumento em um
ponto percentual de heterogeneidade de variancia, ha aumento de 2027,00 kg® na
variancia residual e decréscimo de 0,00132 kg na estimativa de herdabilidade.

Observa-se na Tabela 7 que as correlagdes entre os valores genéticos preditos para
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os reprodutores, nos diferentes niveis de heterogeneidade, foram todos proximos a

unidade, reiterando ainda mais, os resultados anteriores.

1000000 0,41
10,39
950000
g/ + 0,37
T 900000 1 0,35
=
&"3 850000 | 10,33
K 0,31
§ 800000 ’
5 +0,29
> 750000 + 027
0,26
700000 : : : 0,25
0 25 75 100
Heterogeneidade (%)
—=—\Ve —e—h2

Herdabilidade (h2)

Figura 3 — Representacao grafica da relacdo do aumento de heterogeneidade de variancia
residual e da estimativa de herdabilidade, em cada situagao.

Tabela 7 - Correlagdes de Pearson (acima da diagonal) e de Spearman (abaixo da diagonal)

para os valores genéticos dos

heterogeneidade de variancia residual

reprodutores preditos em niveis crescentes de

Percentual de heterogeneidade

0 25 50 75 100
0 1,00 0,99 0,99 0,98 0,97
25 0,99 1,00 0,99 0,99 0,96
50 0,99 0,99 1,00 0,99 0,99
75 0,98 0,99 0,99 1,00 0,99
100 0,97 0,98 0,99 0,99 1,00

5.1 NUMERO DESIGUAL DE PROLES POR REPRODUTOR

Simulou-se a heterogeneidade de variancias residual onde o estrato 2
apresentou o dobro (2133,00 kg) do desvio-padrao do estrato 1 (1067,04 kg),

posteriormente, criou-se trés situagdes de numero desigual de proles por reprodutor,

na primeira situacdo (desbalanceamento 1) 50% das proles, de metade dos pais,

foram eliminadas aleatoriamente no ambiente de baixa variabilidade ambiental, na

segunda situacéo (desbalanceamento 2), foram eliminadas aleatoriamente 50% das

proles de todos reprodutores, no ambiente de baixa variabilidade ambiental e, na
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terceira situagao, (desbalanceamento 3) eliminou-se aleatoriamente 50% das proles
de todos os reprodutores no ambiente de alta variabilidade ambiental.

Observa-se na Tabela 8 que a situagdo de numero de numero desigual de
proles por reprodutor nos estratos, provocou superestimacdo dos componentes de
varidncia, enquanto que no desbalanceamento 1 e 2, houve maiores
superestimagdes na estimagdo da variancia residual, ocasionando em menores
estimativas de herdabilidade. Na situacdo de desbalanceamento 3, houve maior
superestimacao da variancia genética aditiva .

Na Figura 4, é exibido o percentual de superestimagdo dos componentes de
variancia genética aditiva e residual, em relacdo a condicdo em que todos os
reprodutores apresentam o mesmo numero de proles por estrato. Ao diminuir a
contribuicdo da informacdo fenotipica proveniente dos rebanhos de menor
variabilidade ambiental, o incremento da variancia residual foi substancialmente
maior. Por outro lado, quando diminui-se a quantidade de informacéao, proveniente
de rebanhos de alta variabilidade ambiental, dilui-se o efeito da heterogeneidade de

variancias, reduzindo, principalmente, a superestimacéo da variancia residual.

Tabela 8 - Estimativa de componentes de varidncia genético aditivo, residual e
herdabilidade (h?) em condicdo de nimero igual e desigual de proles por reprodutor, em
presenca de heterogeneidade de varidncia residual

Desbalanceamento

balanceado 1 2 3
Aditivo 747105,21 992107,31 1007704,01 1221511,03
Residual 1099345,61 2812025,00 3147178,91 1854072,88

h2 0,40 0,26 0,24 0,39
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variancia

Desbalanceamento

m aditivo O residual

Figura 4 — Representacao grafica do percentual de superestimagcdo dos componentes de
variancia, na presenga de heterogeneidade de varidncia, com situagdes envolvendo
diferentes niumeros de proles por reprodutor

Verifica-se na Tabela 9 que, o numero desigual de proles por reprodutor no
estrato de baixa variabilidade, superestima a predicdo do valor genético dos
reprodutores e diminui a amplitude entre as predi¢des, havendo menor
discriminagdo entre as predicbes de valores genéticos dos reprodutores, quando
comparada a situagdo em que o numero desigual de proles ocorreu no estrato de
alta variabilidade.

Como a origem da heterogeneidade de variancia é proveniente de diferengas
ambientais, o valor genético dos reprodutores é ponderado pelo desempenho de
suas proles em cada estrato. Quando diminui-se a contribuicdo do estrato de baixa
variabilidade, o valor genético é predito com base em desempenho de animais com
maiores produgdes, superestimando as predicdes dos valores genéticos
(desbalanceamento 1 e 2). Quando a contribuicdo do estrato de alta variabilidade
diminuiu, na predigdo do valor genético dos reprodutores, também diminui-se a

superestimacao das predicdes dos valores genéticos (desbalanceamento 3)
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Tabela 9 - Estatistica descritiva dos valores genéticos preditos dos reprodutores, em
diferentes situacdes envolvendo diferentes numeros de proles por reprodutor e na presencga
de heterogeneidade de variancia residual

Condicao Mediana Minimo Maximo
Balanceado 1 -17,03 -1578,00 1616,00
Desbalanceado 1 67,82 -1452,00 1700,00
Desbalanceado 2 80,45 -1406,00 1695,00
Desbalanceado 3 49,47 -1807,00 2024,00

Mesmo havendo alteragdo na magnitude dos valores genéticos preditos para
os reprodutores, a heterogeneidade de variancia nao alterou a classificagéo entre os
reprodutores (Tabela 10), todas as correlagées de ordem foram préximas a unidade.
Na Figura 5, sdo exibidos os valores genéticos preditos em cada situagao, observa-
se que na situagcdo de desbalanceamento 3, apesar de seguir 0 mesmo
comportamento das outras situagcdes, a oscilagcdo dos valores em relagdo ao
balanceamento € bem maior.

Em estudo de simulacdo de dados, Carneiro et al (2008) verificaram que a
existéncia de conexidade genética entre rebanhos resultou em aumento nas
correlagdes de ordem entre valores genéticos verdadeiros e preditos. Quando os
touros tinham progénies em todos os rebanhos, as correlagbes de ordem para
touros foram superiores a 90%. Situacéo contraria foi observada para situacdo onde

a conexidade genética foi baixa.

Tabela 10 — Correlagdo de Pearson (acima da diagonal) e de Spearman (abaixo da
diagonal) entre os valores genéticos preditos dos reprodutores (n=100) em diferentes
situagbes envolvendo diferentes numeros de proles por reprodutor, na presenca de
heterogeneidade de variancia residual.

Balanceado Desbalanceado  Desbalanceado Desbalanceado

1 2 3
Balanceado 1,00 0,96 0,96 0,90
Desbalanceado 1 0,89 1,00 0,99 0,95
Desbalanceado 2 0,87 0,98 1,00 0,95

Desbalanceado 3 0,91 0,95 0,93 1,00
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Figura 5 - Representacdo grafica dos valores genéticos preditos dos reprodutores em
diferentes situacdes envolvendo diferentes nimeros de proles por reprodutor, na presenca
de heterogeneidade de variancia residual.

Carneiro Junior et al. (2005), por meio de dados simulados, com a finalidade
de verificar a influéncia da heterogeneidade de variancia residual na predicdo dos
valores genéticos, utilizando inferéncia bayesiana, em dois tamanhos de populagéo
(pequeno (n=300) e grande (n=4.800)) observaram que heterogeneidade residual
prejudica a predicao dos valores genéticos e que, a utilizagado da informacgao a priori
informativa, apesar de diminuir os quadrados médios dos erros, nao resulta em
melhor classificacdo dos individuos.

Carneiro et al. (2008) estudaram os efeitos de heterogeneidade sobre a
avaliagdo genética de bovinos, simulando varias estruturas de dados com
heterogeneidade para diferentes pardmetros, com e sem conexidade genética entre
rebanhos. Verificaram que para as estruturas de dados com médias genéticas
similares e heterogeneidade para outros parametros, as correlagbes entre valores
genéticos foram superiores a 70% e, ainda, alta conexidade genética dos dados

melhorou a predi¢cdo dos valores genéticos de touros.
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Altas correlagdes entre os valores genéticos dos reprodutores para produgao
de leite em diferentes classes de desvios-padrao com valores genéticos a produgao
de leite desconsiderando a heterogeneidade de variancias, foram observados por
Torres et al. (2000). Entretanto, os reprodutores apresentaram maiores valores
genéticos em rebanhos das classes de alto desvio-padrdo, similarmente ao
verificado nesse estudo. Ainda, os autores concluiram que, na avaliagao genética, é
importante considerar a variabilidade entre rebanhos, pois, sob sele¢cdo, as classes
mais variaveis contribuiram com a maior parte dos animais, e a avaliagdo genética
do animal poderia ser fungdo ndo apenas do seu potencial genético, mas também do

ambiente no quais suas progénies expressaram a caracteristica.
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6. CONCLUSOES

O efeito da heterogeneidade de variancia, oriunda de fatores ambientais,
ocasiona maiores distorgdes sobre a avaliagdo genética animal, em relagdo, quando
a mesma é proveniente de causas genéticas.

A conexidade genética entre diferentes ambientes, dilui o efeito da
heterogeneidade de variancia, tanto de origem genética, quanto ambiental, na

predicdo de valores genéticos dos reprodutores.



46

REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

ARAUJO, C. V.; CARDOSO, A. M. C.; RAMOS, A. A.; ARAUJO, S. I.; MARQUES, J.
R. F.; TOMAZINI, A. P. I.; CHAVES, L. C. Heterogeneidade de variancias e
parametros gené ticos para producdo de leite em bubalinos da ragca Murrah,
mediante inferéncia Bayesiana, Rev. Bras. Saude Prod. An., v.9, n.3, p. 416-425,
2008

ARAUJO, C V.; TORRES, R. A.; RENNO, F. P.; PEREIRA, J. C.; TORRES FILHO,
R. A. ARAUJO, S. I.; PIRES, A. V.; RODRIGUES, C. A. F.Heterogeneidade de
Variancia na Avaliagdo Genética de Reprodutores da Raca Pardo-Suica no Brasil.

Revista Brasileira de Zootecnia, v.31, n.3, p.1343-1349, 2002 (suplemento)

ARAUJO, C. V.; TORRES, RA.; COSTA, C. N.; SAVIO, P. S.; PEREIRA, C. S;;
euclydes, r. f., Torres Filho, r. a. Interacdo Reprodutor x Rebanho na Produgao de
Leite da Raca Holandesa no Brasil. Revista Brasileira de Zootecnia, v.30, n.3,
suplemento 1, 2001

ARAUJO, C.V. Efeito da interac&o reprodutor x rebanho sobre a producéo de
leite na raca Holandesa. Vigosa, MG:UFV, 2000. 80p. Dissertagdo (Mestrado em

Zootecnia) — Universidade Federal de Vigosa, 2000.

BOLDMAN, K. G., FREEMAN, A. E. Adjustment for heterogeneity of variance by herd
production level in dairy cow and sire evaluation. Journal of Dairy Science, v. 73, n.
2, p. 503-512, 1990.

BROTHERSTONE, S., HILL, W.G.. Heterogeneity of variance amongst herds for milk
production. Animal Production, 42(3):297-303, 1986.



47

BUENO, R. S.; TORRES, R. A.; RENNO, F. P. ; PEREIRA, J. C. ; ARAUJO, C. V. ;
LOPES, P. S. ; EUCLYDES, R. F. Ajustamento para heterogeneidade de variancia
para producdo de leite e gordura entre rebanhos da raga Pardo-Suiga no Brasil.
Arquivo Brasileiro de Medicina Veterinaria e Zootecnia, v. 59, p. 484-487, 2007.

CARNEIRO, A. P. S.; TORRES, R. A.; LOPES, P. S.; SILVA, F. B. Heterogeneidade
e avaliacdo genética em bovinos, estudo utilizando dados simulados. Acta
Scientiarum. Animal Sciences, v. 30, n. 1, p. 113-119, 2008

CARNEIRO JUNIOR, J. M.; ASSIS, G. M. L.; FONSECA, R., EUCLUDES, R. F;
LOPES, P. S.; TORRES, R. A. Predigdo de valores genéticos sob heterogeneidade
de variancia residual, utilizando distribuicdo normal contaminada. In: REUNION DE
LA ASOCIACION LATINOAMERICANA DE PRODUCCION ANIMAL, 29 - BIOTAM
Nueva Serie. Edicién Especial 2005.

CIENFUEGOS-RIVAS, E.G., OLTENACU, P.A., BLAKE, R.W., SCHWAGER, S.J.,
CATILLO-JUAREZ, H., RUIZ, F.J. Interaction between milk yeild of holstein cows in
Mexico and the United States. Journal of Dairy Science, v.82, n.10, p.2218-2223,
1999.

COSTA, C.N. An investigation into heterogeneity of variance for milk and fat yields of
Holstein cows in Brazilian herd environments. Genetics and Molecular Biology,
v.22, n.3, 1999

COSTA, C. N. Genetic relationships for milk and fat yields between Brazilian
and United States Holstein cattle populations. Ithaca (NY): Cornell University,
1998. 175 p. Thesis (Doctor of Philosophy) - Ithaca (NY), 1998.

COSTA, C.N., BLAKE, R.W., POLLAK, E.J. et al. Genetic analysis of Holstein cattle
populations in Brazil and United States. Journal Dairy Science, v.83, n.12, p.2963-
2974, 2000.



48

DE VEER, J. C.; VAN VLECK, L. D. Genetic parameters for first lactation milk yields
at three levels of herd production. Journal of Dairy Science, v. 70, n. 7, p. 1434-
1441, 1987.

DICKERSON, G.E. 1962. Implication of genetic-environmental interaction in animal
breeding. Animal Production, 4(1):47-63.

DONG, M. C.; MAO, I. L. Heterogeneity of (co)variance and heritability in different
levels of intra-herd milk production variance and of herd average. Journal of Dairy
Science, v. 73, n. 3, p. 843-851, 1990.

ELMER F.V.; RAMOS, T. A;; WESCHLER, F. S.; FALCAO, A. J. S.; MUNAR, D. P.
Detecgao e caracterizagao da heterogeneidade de variancia na producao de leite de
bovinos da Raca Holandesa, Revista Brasileira de Ciéncias Agrarias, v.3, n.4,
p.381-385, 2008

FALCONER, D.S. The problem of environment and selection. The American
Naturalist., v.86, n.830, p.293-298, 1952

GARRICK, D. J.; VAN VLECK, L. D. Aspects of selection for performance in several
environments with heterogeneous variances. Journal of Animal Science, v. 65, n.
2, p. 409-421, 1987.

GIANOLA, D. Selection criteria and estimation of parameters when the variance is

heterogeneous. Theoretical Applied Genetic, v. 72, n. 5, p. 671-677, 1986.

GIANOLA, D.; HAMMOND, K. Advances in statistical methods for genetic
improvement of livestock, 18. Berlin: Springer-Verlag; New York: Heidelberg,
1990, 534 p.

HAMMOND, J. Animal breeding in relation to nutrition and environmental conditions.
Biological Review, v.22, n.2, p.195-213, 1947.



49

HENDERSON, C. R. Application of linear models in animal breeding. Ithaca:
University of Guelph, 1984. 462 p.

HENDERSON, C.R. Comparison of alternative sire evaluation methods. Journal of
Animal Science, v.41, p.760-770, 1975

HILL, W. G.; EDWARDS, M. R.; AHMED, M. K. A.; THOMPSON, R. Heritability of
milk yield and composition at different levels and variability of production. Animal
Production, v.36, n.1, p. 59-68, 1983.

HILL, W. G. On selection among groups with heterogeneous variance. Animal
Production, v. 39, n. 3, p. 473-477, 1984.

HOURI NETO, M. Interacdo genoOtipo-ambiente e avaliacdo genética de
reprodutores da raga Holandesa, usados no Brasil e nos Estados Unidos da
América. Belo Horizonte, MG: UFMG, 1996. 204p. Tese (Doutorado em

Melhoramento Animal) — Universidade Federal de Minas Gerais, 1996.

KENNEDY, B.W.; HENDERSON, C. R. The unfinished legacy. Journal of. Dairy
Science. 74:4067-4081. 1991

KENNEDY, B.W. Variance component estimation and prediction of breeding values.
Canadian Journal of Genetics and Cytology, v.23, n.4, p.565-578, 1981.

LOFGREN, D.L.; VINSON, W.E.; PEARSON, R.E. Herdability of milk yield at different
herd means and variance for production. Journal of Dairy Science, 68(10):2737-
2739, 1985

LUSH, J.L. Animal breeding plans. Ames: lwoa State College, 443p., 1945.
MEUWISSEN, T. H. E.; VAN DER WERF, J. H. J. Impact of heterogeneous within

herd variances on dairy cattle breeding schemes: a simulation study. Livestock
Production Science, v. 33, p. 31-41, 1993.



50

PATTERSON, H.D. e THOMPSON, R. 1971. Recovery of Interblock Information
when Block Sizes Unequal. Biometrika, v.58, p. 545-554. 1971

RORATO, P.R.N.; VAN VLECK, D.; VERNEQUE, R.S. et al. Interagdo gendtipo-
ambiente para a producao de leite em rebanhos da raca Holandesa no Brasil. 2.Uso
de um modelo animal. Revista da Sociedade Brasileira de Zootecnia, v.29, n.6 p.
2030-2035, 2000 (Suplemento 1).

SAS INSTITUTE. SAS System for Linear Models. 3.ed. Cary: 1991.

SHORT, T.H.; BLAKE, R.W.; QUAAS, R.L. et al. Heterogeneous within-herd
variance: 1 Genetic parameters for first and second lactations milk yield of grade
Holtein cows. Journal of Dairy Science, v.73, n.11, p.3312-3320, 1990.

STANTON, T.L.; BLAKE, R.W.; QUAAS, R.L.; VAN VLECK, L.D.; CARABANO, M.J.
Genotype by enviroment interaction for Holstein milk yield in Colombia, México and
Porto Rico. Journal of Dairy Science, v.74, n.5, p.1700-1714, 1991.

TORRES, R.A. Efeito da heterogeneidade de variancia na avaliagdo genética de
bovinos da raca Holandesa no Brasil. Belo Horizonte, MG: UFMG, 1998. 123p.

Tese (Doutorado em Ciéncia Animal) - Universidade Federal de Minas Gerais, 1998.

TORRES, R.A.; BERGMANN, J.A.G.; COSTA, C.N. Pereira, C. S., Valente,
J.;Penna, V. M., TORRES FILHO, R. A.; ARAUJO, C. V. Heterogeneidade de
variancia e avaliagdo genética de bovinos da raga Holandesa no Brasil. Revista
Brasileira de Zootecnia, v.29, n.4, p.1050-1059, 2000.

VALENCIA, E. F. T.; RAMOS, A. A.,, WECHSLER, F. S.; GONCALVES, H. C.
Heterogeneidade dos componentes de variancia na produgao de leite de rebanhos
dos estados de S&o Paulo e Parand, Brasil. In: REUNIAO ANUAL DA SOCIEDADE
BRASILEIRA DE ZOOTECNIA, 35, 1998, Botucatu. Anais... Botucatu: SBZ, 1998. p.
488-490.



51

VAN DER WEREF, J. H. J.; MEUWISSEN, T. H. E.; DE JONG, G. Effects of correction
of variance on bias and accuracy of breeding value estimation in dutch dairy cattle.
Journal of Dairy Science, v. 77, n. 10, p.3174-3184, 1994.

VAN VLECK, L. D. Selection when traits have different genetic and phenotypic
variances in different environments. Journal of Dairy Science, v. 70, n. 1, p. 337-
344, 1987.

VINSON, W. E. Potential bias in genetic evaluations from differences in variation
within herds. Journal of Dairy Science, v. 70, n. 11, p. 2450-2455, 1987.

VIU, M.A.O.; MAGNABOSCO, C.U.; MUNIZ, L.C. Emprego de simulacéo através de
modelos bioeconémicos em programas de melhoramento genético animal. PUBVET,
V.2, N.5, Fev1, 2008.

WEBER, T.; RORATO, P. R. N.; FERREIRA, G. B. B.; BOLIGON, A. A.; GHELLER;
D. G.; GUTERRES, L. F. W. Coeficientes de Herdabilidade e Correlagoes Genéticas
para as Producdes de Leite e de Gordura, em Diferentes Niveis de Producao, para
Raca Holandesa no Estado do Rio Grande do Sul. Revista Brasileira de Zootecnia,
v.34, n.2, p.514-519, 2005

WINKELMAN, A.; SCHAEFFER, L. R. Effect of heterogeneity of variance on dairy
sire evaluation. Journal of Dairy Science, v. 71, n. 11, p. 3033-3039, 1988.



	3.1 INTERAÇÃO GENOTIPO x AMBIENTE
	3.2 EQUAÇÕES DE MODELOS MISTOS
	4. MATERIAL E MÉTODOS


