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"Pegue seu ‘sorriso’ E presenteie a quem nunca teve um.
Descubra uma ‘fonte’ E banhe quem vive na lama.
Use sua ‘valentia’ Para dar forca e animo a quem néo sabe lutar.
Tenha ‘esperanca’ E viva em sua luz. Descubra o ‘amor’.
E passe a conhecer o mundo. Pegue um ‘raio de sol’
E faca-o brilhar onde reina a escuriddo. Pegue uma ‘lagrima’
E ponha-a no rosto de quem nunca chorou.
Descubra a ‘'vida' E ensine-a a quem nédo sabe entendé-la.
Pegue sua ‘bondade’ E dé-a a quem néo sabe dar!"

Mahatma Gandhi

As almas de todos os homens sao imortais, mas as almas dos
justos séao imortais e divinas.

Socrates

Estranha criatura o homem; nao pede para nascer, nao sabe
viver e Nn&ao quer morrer.

Albert Einstein
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RESUMO

AMBROSINI, Diego Pagung. Interacdo genétipo ambiente em bovinos da raca Nelore
Mocha na Regido Nordeste do Brasil via normas de reacdo. Itapetinga-Ba: UESB, 2012.
79p. Dissertacio (Mestrado) — Programa Pos-Graduagio em Zootecnia, Area de concentragéo
em Producéo de Ruminantes.**

O objetivo do presente estudo foi caracterizar a presenca da interagdo genétipos ambientes
(IGA) em bovinos da raga Nelore Mocha na Regido Nordeste do Brasil, e comparar a
classificacdo dos reprodutores no gradiente ambiental. O trabalho foi desenvolvido utilizando-se
dados cedidos pela Associagdo Brasileira de Criadores de Zebu (ABCZ). De um total de
35.221registros, 26.249 tinham registros validos para o peso gustado aos 205 dias de idade
(P205), 16.681 para 0 peso gjustado aos 365 dias (P365) e 12.847 para 0 peso agjustado aos 550
dias (P550). Para cada caracteristica foram utilizados cinco model os de anélise: modelo animal
padrdo (MA), modelo hierarquico normas de reacdo com variancia residua homogénea
(homoscedéstico) com dois passos (MHNRHO,,) e com um passo (MHNRHO,;,), modelo
hierarquico normas de reagdo com variancia residua heterogénea (heteroscedéstico) com dois
passos (MHNRHE;;) e com um passo (MHNRHE,,). Nos modelos hierarquicos o valor
genético do animal foi obtido por uma funcdo do valor ambiental médio, ou sgja, para cada
nivel ambiental existe um valor genético especifico de cada animal. Para estimagdo dos
parametros genéticos utilizou-se uma abordagem bayesiana, por meio de métodos Monte Carlo
via cadeias de Markov. Com base em critérios bayesianos de escolha de model os, para todas as
caracteristicas estudas 0 MHNRHOp proporcionou gjuste superior aos dados, sendo o modelo
mais apropriado para considerar a interacdo gendtipos ambientes na Regido Nordeste do Brasil.
Para todas as caracterigticas, as estimativas da variancia residual, genética aditiva direta,
materna (apenas para 0 P205) e herdabilidade foram crescentes no gradiente ambiental,
conforme a melhoria do ambiente. Esses resultados permitiram concluir que ha efeito em escala
bem como de interagdo gendtipos ambientes. A correlacdo de Spearman entre as classificactes
dos reprodutores demonstrou de baixa a moderada ateracdo na classificacéo. Estes resultados
demonstram a necessidade de considerar a interagdo gendtipos ambientes no processo seletivo,
principalmente nos niveis de baixo desempenho dos individuos, onde houve a maioria das
inversdes na classificagdo, mas ocorrendo ao longo de todo o gradiente ambiental, portanto, os
reprodutores de maior valor genético médio foram os que mais responderam as modificactes
ambientais. No processo seletivo desta populagdo Nelore Mocha devera ser considerada a
interacdo gendtipos ambientes para maximizar 0 ganho genético e consequentemente a
produtividade futura dos rebanhos.

Palavra chave: ateraco naclassificagdo, inferéncia Bayesiana, valor genético

** Orientador: Paulo Luiz Souza Carneiro, D.Sc., UESB e Co-orientadores: Carlos Henrique
Mendes Malhado, D.Sc., UESB e Jose Braccini Neto, D.Sc., UFRGS.



ABSTRACT

AMBROSINI, Diego Pagung. Genotype environment interaction Polled Nelore breeds in
Northeastern Brazil using reaction norms. Itapetinga-Ba: UESB, 2012. 79p. (Master's
dissertation in Zootechny - Mgjoring area - Ruminant Production).**

The aim of this study was to characterize the presence of genotype environment interaction
(GE) in Polled Neélore breeds in northeastern Brazil, and compare the classification of sires in
the environmental gradient. This study was developed using data provided by the Brazilian
Association of Zebu Breeders (ABCZ). Of atotal of 35.221registros, 26,249 had valid records
for adjusted weight at 205 days of age (P205), 16,681 for adjusted weight at 365 days (P365)
and 12,847 for weight adjusted to 550 days (P550). For each trait, five models were used for
analysis: standard anima model (AM), hierarchical model of reaction norms with homogeneous
residual variance (homoscedastic) with two steps (RNHM,sHmM) and a step (HNRNisHm),
hierarchical model of reaction norms with variance heterogeneous residua (heteroscedastic)
with two steps (HNRNysHt) and a step (HNRNjsHt). In hierarchical models the breeding value
of the animal was obtained by afunction of the average environmental value, in other words, for
each level there is an environment specific genetic value of each animal. To estimate the
parameters we used a Bayesian approach, Monte Carlo methods based in Markov chains. Based
on criteriafor Bayesian model choice for all the studied traits HNRN,sHm provided superior fit
to the data, the model is more appropriate to consider the interaction genotype environment in
northeastern Brazil. For al characterigtics, the estimates of residua variance, direct additive
genetic, maternal genetic (only for P205) and heritability were increasing the environmental
gradient according improving the environment. These results alow to conclude that there is
effect of scale and genotype environment interaction. The Spearman correlation between the
classifications of sires showed moderate to high change in the classification. These results
demonstrate the need to consider genotype environment interaction in the selection process,
especialy in low performance levels of individuals, where there was most inversions in
classification but occurring across the environmental gradient, therefore, sires higher average
breeding value were the most responded to environmental changes. In the selection process of
this population Polled Nellore should be considered genctype environment interaction to
maximize the genetic gain and consequently the future productivity of the herds.

Keywork: Bayesian inference, breeding value, changein classification

** Adviser: Paulo Luiz Souza Carneiro, D.Sc., UESB and Coadvisers. Carlos Henrigue Mendes
Malhado,D.Sc., UESB and Jose Braccini Neto, D.<c., UFRGS.
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1. INTRODUCAO

O Brasil vem se destacando na bovinocultura de corte, inclusive no cenario
internacional. Atualmente, possui 205 milhdes de animais criados em 172 milhdes de hectares
distribuidos por todo territorio nacional. E o maior rebanho comercia do mundo, perdendo
apenas para a India em numero de animais (IBGE, 2010), sendo responsavel por,
aproximadamente, 17% da producéo mundial, o que corresponde a 7,6% do total de exportactes
do agronegdcio brasileiro. Porém, os sistemas produtivos predominantes no Brasil ainda séo de
baixa eficiéncia quando comparados a outros paises.

Em se tratando de carne bovina os zebuinos predominam, entretanto, outras ragas e seus
cruzamentos sdo explorados e/ou avaliados visando seu uso comercial. Neste contexto, alguns
pontos devem ser considerados para que a producdo atinja seu maximo, assim deve existir um
equilibrio entre a nutri¢do, sanidade, reproducdo, manejo, ambiente e melhoramento genético.
Caso aguns desses pontos ndo sgam considerados, a produgdo ndo acancard o nivel 6timo,
podendo ocasionar perdas.

A diversidade de climas e manejo no Brasil resulta em grande variagdo na producéo dos
rebanhos. Isto é acentuado na regido Nordeste onde se localiza a maior parte do semiarido
brasileiro, que ocupa cerca de 8% do territorio naciona (900.000 knmg). Isto afeta a exploracéo
bovinaja que a diversidade de sistemas de exploragéo estd, em grande parte, ligada a diferencas
de fatores climaticos, econdmicos, histéricos e a disponibilidade de recursos naturais que
influenciam a produc&o animal.

A interac8o gendtipos versus ambientes (IGA) tem sido desconsiderada no célculo dos
valores genéticos individuais na maioria dos programas de avaliacdo genética animal, sendo que
no Brasil, ndo existe programa de avaliagdo genética que considere ta interacdo na obtencdo
dos valores genéticos. Entretanto, muitos grupos de pesquisa tém se dedicado, recentemente, a
este tema no melhoramento animal e novas metodol ogias de analise tém surgido. Neste sentido,
fungdes de covariancia, obtidas através de modelos de regressdo aeatdria (KIRKPATRICK et
a., 1990; GOMULKIEWICZ et a., 1992), possibilitam estudar a norma de reacdo dos
gendtipos a variagbes gradativas no ambiente de producdo e, desta forma, identificar os
gendtipos de melhor desempenho em cada extrato do gradiente ambiental.

A IGA pode prejudicar o progresso genético das populacdes de bovinos de corte pelo
uso inadequado de reprodutores, sendo de fundamental importéncia sua consideracdo nas
avaliagdes genéticas. Determinados gendtipos podem vir a apresentar baixo desempenho, se
utilizado em ambiente muito diferente ao que foram selecionados. Deve-se priorizar a utilizagéo
de materia genético de animais que sgjam verdadeiramente “superiores’ nas condicOes

especificas de criacdo e, considerando que o ambiente de criagdo nos principais paises
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fornecedores de individuos de mérito genético de bovinos é bastante diferente das condi¢des de
pastejo extensivo predominantes no Nordeste do Brasil, 0 objetivo do presente estudo foi avaliar
apresenca dalGA na populagdo de animal daraca Nelore Mocha, através de regressdo aeatoria
(normas de reac&o), bem como avaliar qual modelo proposto melhor gusta aos dados.

2. REVISAO DE LITERATURA

2.1 Homogeneidade e heterogeneidade de variancias

Para avaliagdo de bovinos utilizase a metodologia que geram preditores com
propriedades conhecidas por BLUP (melhor preditor linear ndo-viesado), que pressuple
homogeneidade de variancias entre os efeitos fixos no modelo estatistico. Entretanto, diversos
autores (BOLDMAN e FREEMAN, 1990; DONG e MAO, 1990; REVERTER et a., 1997,
TORRES, 1998) relatam a existéncia da heterogeneidade de variancia genética e residua entre
rebanhos, grupo de contemporéneos ou outras classificagbes dos efeitos ambientais
(CAVALHEIRO et al., 2002). Quando ignorada, a heterogeneidade de variancia genética e/ou
resdua pode ocasonar a reducdo da acurécia dos valores genéticos preditos e
conseguentemente, a redugdo da resposta a selecdo (GARRICK e VAN VLECK, 1987).
Portanto, ao considerar as variancias heterogéneas, pode melhorar a particdo da variancia total,
nas variancias atribuidas aos efeitos a eatorios incluidos no modelo de andlise.

Se a associagdo positiva entre as médias de producdo dos rebanhos com as variancias
fenotipicas for ignorada poderdo ocorrer distorcdo na propor¢éo de animais selecionados
(COSTA et d., 2004), dificuldade na selegdo dos animais provenientes de diferentes rebanhos
(COSTA et d., 2004; CARNEIRO JUNIOR et a., 2007), erros nas estimativas dos valores
genéticos e na classificacdo dos animais (COSTA et a., 2004), diminuigdo da acurécia das
avaliagdes genéticas dos animais candidatos a selecdo e dos parametros genéticos (CARNEIRO
JUNIOR et d., 2007), diminuicdo no ganho genético anual e perdas econdmicas (COSTA et al.,
2004 e CARNEIRO JUNIOR et al., 2007).

No Brasil, em raz8o da grande diversidade de ambientes de producdo de bovinos de
corte, que abrange desde éreas frias e Umidas praticamente o0 ano todo, até areas secas e quentes
que recebem chuvas apenas durante poucas épocas do ano (MATTAR, 2009), é de grande
importancia investigar a presenga de quais componentes de varidncia influenciam nos
parémetros que compde desempenho de animais, visando incluir esta variagdo nos modelos
estatisticos e consequentemente nas avaliacbes genéticas, contribuindo para o aumento da

acuréacia de predicao e melhorando a eficiéncia dos programas de selecéo.
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A modelagem considerando as variancias residuais heterogéneas para cada classe pode
melhorar a particdo da variagdo total, mas proporciona um aumento no nimero de parametros a
serem estimados. O nimero elevado de parametros dos model 0s, a estrutura de covariancias e o
fato das matrizes de incidéncia serem mais densas que para os modelos convencionais podem
dificultar a convergéncia na estimagéo dos componentes de variancia, sendo entraves para a
utilizacdo da metodologia de normas de reagcdo para avaliagcOes genéticas em conjuntos com
grande volume de dados (CORREA, 2007).

DIAS et al., (2004) compararam diferentes modelagens para a variancia residua
utilizando dados de peso de animais da raca Tabapud, buscando aliar adequagdo e parcimdnia
do modelo. Os autores concluiram por meio deste estudo que é necess&rio considerar a
heterogeneidade de variancias residuai s para estudo das caracteristicas de crescimento.

Comparando modelos de regressdo aleatéria para estimacdo de parametros genéticos de
caracteristicas de crescimento de ovinos da raga Santa Inés, SARMENTO et al., (2004) também
concluiram que a utilizagdo de variancias residuais heterogéneas € necesséria para modelar as

variancias nos dados adequadamente.

2.2 Interacdo Gendtipo Ambiente (IGA)

Segundo SCHLICHTING e PIGLIUCCI (1998) norma de reacéo (NR) € o conjunto
completo de trgjetdrias ontogénicas multivariadas que podem ser produzidos por um Unico
gendtipo exposto a todos os ambientes biologicamente relevantes. Os mesmos autores
consideram a NR um modelo ideal para expressar e entender as interconexdes entre as véarias
abordagens da evolugdo fenotipica, estudando os caminhos envolvidos na transi¢cdo epigenética
do gendtipo para o fenétipo. Por sua vez, a epigenética pode ser definida como o estudo das
modificagdes do DNA e das histonas que sdo herdaveis e ndo alteram a sequéncia de bases do
DNA. Entre as modificagbes que as histonas podem sofrer, a metilacdo é a Unica que pode
afetar moléculas de DNA. O epigenoma, entdo, € dinamico e varia de célula para célula dentro
de um mesmo organismo multicelular. Ou sgja, mudancas no genoma podem ser transmitidas
para a proxima geragdo, ativando, desativando ou modificando a expressdo de determinado gene
ou caracteristica. Deste modo, 0 genétipo ndo determina um fendtipo, mas ele determina uma
gama de fenotipos possiveis, uma norma de reacdo. A norma de reagdo que é todo o repertério
de vias dternativas de desenvolvimento e metabolismo que podem ocorrer nos portadores de
um dado genétipo em todos os ambientes possiveis, favoraveis e desfavoravels, naturais ou
artificiais.

O entendimento tanto da genética como do ambiente sd0 essenciais para 0O

mel horamento genético, bem como sua interagéo (IGA) no estudo de caracteristicas de interesse
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econdmico. Estudos acerca deste tipo de interagdo iniciaram a partir do século XX, e estavam
relacionados ao ambiente no qual a selecéo deveria ser praticada.

O ambiente ndo pode modificar a constituicdo genética de um determinado individuo,
mas sim a extensdo com a qual 0 gendtipo serd expresso, por isso existe a possibilidade de que o
melhor gendtipo em um determinado ambiente ndo o sgja em outro (WARWICK e LEGATES,
1980). Assim, a presenca da IGA caracteriza-se pela resposta diferenciada de genétipos as
variagbes ambientais (FALCONER e MACKAY, 1996). Estes mesmos autores afirmam que
uma mesma caracteristica em ambientes diferentes ndo pode ser considerada como uma mesma
caracteristica, pois um mesmo genétipo pode produzir diferentes fenétipos em diferentes
condicbes ambientais, e gendtipos diferentes podem produzir fenétipos semelhantes
dependendo dos ambientes.

A IGA também pode causar alteracdo na classificacdo de desempenho dos animais nos
diferentes ambientes, causar mudangas na magnitude absoluta ou relativa das variéncias
genéticas, de ambiente e fenotipicas (ALENCAR et al., 2005, CORREA et a., 2009),
implicando na possibilidade de mudancas nos critérios de selecdo, dependendo do ambiente de
producdo (HENDERSON, 1984).

Devido ao advento da globalizacdo no melhoramento genético, a IGA torna-se cada vez
mais importante (KOLMODIN e BIIMA, 2004), visto que a disseminacdo de material genético
por todo o mundo é feita de forma mais eficiente, gragas aos avangos cientificos na &rea da
reproducdo, como a inseminacdo artificial e transferéncia de embrifes. Porém, a dificuldade é
conseguir estimar o desempenho dos progenitores em ambientes onde seus filhos ndo foram
testados. Neste contexto, ressalta-se o Brasil, pois apresenta grande extensao territorial, e com o
crescimento do mercado de sémen, os produtores podem comprar e utilizar sémen de animais
avaliados em diferentes ambientes, inclusive do exterior. Isto pode levar a dificuldades, pois
suas progénies serdo criadas em ambientes muito diferentes dagueles em que seus filhos foram
criados para gerar as avaliacOes genéticas. No Brasil ha uma grande diversidade de climas,
solos, topografias e sistemas de produgdo, que ocorrem dentro de regifes, estados até mesmo
cidades, sendo, portanto, cenério ideal para influéncia significativa da IGA sobre a producéo
animal. Estudos em bovinos de corte (TORAL et al., 2004; ALENCAR et al., 2005; TEIXEIRA
et a., 2006; VALENTE, 2007; FRIDRICH, 2005; PEGOLO et a., 2009) e de leite (FALCAO
et a., 2006; PAULA et a., 2009) tém comprovado este fato. Apesar da importéncia da IGA, a
incorporagdo deste novo componente de variagdo nas avaliagdes genéticas ndo € uma realidade
pelo menos no melhoramento de bovinos de corte no Brasil (RIBEIRO et al., 2006). Segundo
REIS e LOBO (1991), aexisténciatedricade IGA é mais que clara, mas com pouca importancia
tem sido dada a ela nas avaliagdes genéticas. Parece existir algum tipo de incerteza por parte das

empresas gue criam 0s sumarios de touros em incluir este efeito em suas avaliagOes.
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2.3 Metodologias para o estudo da I nteracdo Gendtipos Ambientes

No melhoramento genético de plantas 0 nimero de métodos de avaliacdo da IGA é
muito grande. JA no melhoramento animal as formas de estudo ainda s8o poucas. As principais
formas de estudo tém sido as correlagdes de Pearson e de Spearman entre os valores genéticos
dos reprodutores em diferentes ambientes; o calculo da correlagdo genética para uma mesma
caracteristica medida em ambientes diferentes; a utilizagdo das normas de reacdo via regressdo
aleatoria, €; 0 estudo dos componentes principais de trés modos.

A metodologia que estima os valores dos coeficientes de correlagdo de Pearson e de
Spearman, em estudos de IGA, como dos autores ALENCAR et a., (2005) e TORAL et a.,
(2004), que indica, respectivamente, a influéncia dos ambientes sobre as estimativas dos valores
genéticos dos animais e as mudangas nas classificagbes dos animais com base nessas
estimativas nos diferentes ambientes. Estes estimadores sdo bastante utilizados nos estudos de
IGA, como o apresentado por CARVALHO, (2007) que encontrou alto coeficiente de
correlacdo de postos de Spearman para peso a desmama de bovinos Canchim entre as regifes
Sudeste e Centro-Oeste do Brasil, indicando que os melhores touros classificados em uma
regido também tiveram posi¢do semel hante em outra regi&o.

Quando se utiliza 0 modelo multicaracteristico, considera-se a expressao em dois ou
mais ambientes como caracteristicas diferentes (STRANDBERG, 2006). Os mecanismos
fisiol6gicos que definem o alto desempenho de uma caracteristica em dado ambiente podem ser
diferentes entre si, e 0 mesmo ocorre com 0 conjunto de genes que determinam este
desempenho. Robertson, em 1959, sugeriu que quando o valor da correlacéo genética da mesma
caracteristica em diferentes ambientes for menor que 0,8, a IGA passaria a assumir um papel de
destaque na expressdo da caracteristica. Correlacdo genética igua a 1,00 significa que ndo ha
IGA, ou sga, 0s mesmos genes estdo agindo na expressdo da caracteristica em dois ou mais
ambientes. Quando as correl agdes genéticas estéo altas, entre 0,8 e 1, sugerem que os gendtipos
nos dois ambientes sdo parcialmente idénticos (FALCONER, 1989; MEYER, 1995; HOURI
NETO, 1996, FRIDRICH, 2003), porém, se esta correlacdo for extremamente baixa, pressupde
gue a expressao fenotipica sera diferente. Assim, consideram-se caracteristicas distintas e
determinadas por conjuntos de genes diferentes.

Outra metodologia para a avaliacéo da IGA que vem se destacando no meio cientifico é
aque utiliza inferéncia Bayesiana (SIMONELLI, 2004; FALCAO et al., 2006), e outros fazem
uso de modelos de regressdo deatéria e normas de reacdo ao ambiente (CALUS e
VEERKAMP, 2003; KOLMODIN e BIJMA, 2004; CALUS et a.,2006; CARDOSO et 4d.,
2005; CARDOSO et 4., 2008).

FRANCO, (2011) abordou outra forma de avaliar a IGA, que é via componentes

principais de trés modos (three way analyse), que explica os residuos da interacdo tripla
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associados a um modelo linear com trés fontes de variagdo, e possibilita estudar padrdes de
desempenho de gendtipos por ambientes e fazer predices a respeito do desempenho médio de
gendtipos a ambientes especificos por meio de representacdo gréfica, nos chamados biplots.
Ainda de acordo com este autor, foi constatado a presenca da IGA em bovinos nelore no
Nordeste, ressdtando o regime aimentar, como efeito mais importante, destacando a
necessidade de direcionar os reprodutores de acordo com o regime alimentar.

Atualmente, estudos da IGA utilizando modelos de norma de reagdo vém ganhando
destaque. O método permite descrever o fendtipo expresso por um gendtipo em um gradiente
ambiental, sendo (til quando os fenétipos variam graduamente e continuamente sob 0s
diferentes ambientes (DE JONG, 1995).

24  ModeosdeNormasdereacdo

Dentre as formas de se avaliar a IGA, os modelos de norma de reacdo (MNR) tém se
destacado em todo o mundo, sendo encontrados trabalhos com vérias espécies de interesse
zootécnico, podendo ser citados KOLMODIN (2003), FIKSE et a., (2003), CALUS e
VEERKAMP (2003), KOLMODIN e BIJMA (2004), CALUS et a., (2006), SHARIATI
(2007), BOHMANOVA et a., (2008) para bovinos de leite; MARICLE (2008), CARDOSO e
OLIVEIRA (2008), PEGOLO et a., (2009), MATTAR (2007), MATTAR, et a., (2009),
CORREA (2009), FRANCO (2011) para bovinos de corte; POLLOTT e GREEFF (2004) para
ovinos; KNAP e SU (2008) parasuinos, e SANTOS et a., (2008) para codornas de corte.

De acordo com DE JONG (1990), a norma de reacao (NR) de um gendtipo € a mudanca
sistematica na expressdo meédia fenotipica que ocorre em resposta a uma mudanca sistemética
na variavel ambiental. A NR descreve o fen6tipo de um animal como uma funcéo continua do
ambiente (WOLTERECK, 1909 e LYNCH e WAL SH, 1998, citados por KOLMODIN, 2003) e
expressa o fendtipo como uma fungdo polinomial do valor ambiental, em que os coeficientes
polinomiais sdo assumidos estar sob influéncia genética (DE JONG, 1995). Dessa forma, o
modelo norma de reacdo (MNR) descreve caracteristicas que mudam graduamente e
continuadamente sobre um gradiente ambiental, assim, pode ser utilizado para o estudo da
interacdo gendtipos ambientes.

Dentro da norma de reagéo existe uma metodol ogia bastante utilizada que é a regresséo
aleat6ria, pois permite tracar uma linha do genétipo do animal em cada ambiente em relagcdo ao
gradiente ambiental. Em andlises de sensibilidade ao ambiente, o desempenho do genétipo é
regredido em relacdo a média de desempenho populaciona em cada ambiente (FALCONER e
MACKAY, 1996). Esse método inclui informacdo de uma variavel dependente no modelo
explanatdrio, tem a vantagem de discriminar objetivamente os ambientes como mais ou menos

favoraveis e foi usado com sucesso para identificar a|GA em bovinos de leite (KOLMODIN et
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a., 2002). Esses autores usaram um procedimento em dois estagios, primeiro estimando o efeito
ambiental médio de rebanho, assumindo um efeito genético médio para todos os ambientes e,
em sequéncia, estimaram os efeitos genéticos e de IGA com base nas estimativas ambientais
obtidas previamente no modelo animal.

Os ambientes ndo sao apenas 0s locais onde os animais sdo criados, mas também podem
ser temperatura, latitude, longitude, regime alimentar, ou sgja, tudo que pode levar a variages
no desempenho produtivo. Medidas mais complexas podem ser quantificadas por um
desempenho médio de todos os gendtipos em dado ambiente (KOLMODIN, 2003), tais como 0s
apresentados por PEGOLO (2005) e CARDOSO et a. (2005). Em bovinos, no entanto, este
desempenho genctipico médio € geramente desconhecido. Desta forma, faz-se uma
aproximagdo deste valor considerando o desempenho fenotipico médio de cada ambiente, para,
entdo, tratar estas estimativas como covariaveis conhecidas no modelo, tal qual reportado por
KARAN et a. (1999), RAVAGNOLO e MISZTAL (2000) e KINGSOLVER et d., (2004),
citados por SU et al., (2006). Por esta metodologia, o gradiente ambiental ou valor ambiental
pode ser estimado por meio de um modelo animal padrdo a partir dos desvios de grupo de
contemporéaneos, como atribuido por KOLMODIN et a (2002), CALUS e VEERKAMP (2003)
e CARDOSO et . (2005).

Dentro da faixa de ambientes normal mente encontrados, geralmente é razoavel assumir
gue as normas de reacdo sd0 lineares. Isto tem sido encontrado, por exemplo, para
caracteristicas de producédo e funcionais de bovinos de |eite em relagéo a média rebanho-ano da
mesma caracteristica (CALUS e VEERKAMP, 2003; KOLMODIN, 2003). Entretanto, um
aumento linear no valor fenotipico ndo seria provavel de ser encontrado, por questbes
biolégicas, ao longo de uma faixa muito larga de ambientes. Extrapolagdes das normas de
reacdo preditas fora da faixa ambiental dos dados devem, portanto, ser feitas com precaucéo
(KOLMODIN, 2003).

Em um modelo de norma de reac@o com regressao aleatoria linear, segundo VALENTE
(2007), atribui-se a cada animal avaliado, dois coeficientes de regresséo aleatérios (intercepto e
linear) que predizem o valor genético em funcéo da qualidade do ambiente. Maiores valores de
coeficientes de regressdo linear significam maior sensibilidade @ mudanca ambiental.

Como a IGA pressupbe diferenca de sensibilidade nos individuos avaliados, a
magnitude do componente de variancia atribuido ao coeficiente de regressdo linear é a chave
para avaliar a existéncia da interagdo. Altos valores pressupfem heterogeneidade de
sensibilidades, ou sgja, normas de reacdo com diferentes inclinagbes. Situagfes como esta
apresentam modificactes de variadncia genética ou até modificagdes na ordem de classificagdo
nos diferentes pontos do intervalo de quaidade de ambientes considerados. Baixos valores

pressupdem normas de reacdo quase paralelas em relagdo ao eixo X dos ambientes, sem
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modificagdes de variancia genética aditiva e de ordem de classificacdo em diferentes pontos do
intervalo. Nesta situacdo, ndo ha necessidade de se procurar os melhores gendtipos em
ambientes diferentes.

Além da varidncia dos coeficientes de regressao linear, a correlacdo entre os
coeficientes (intercepto e linear) também afeta a forma da correlacdo genética entre ambientes.
Dada uma mesma variacdo no coeficiente linear, uma alta correlaco entre o intercepto e o
coeficiente linear leva a menor reclassificacdo. Comparado com o ambiente médio, uma
correlacdo positiva (negativa) promove mais reclassificagdo em piores (melhores) ambientes,
enguanto areclassificagdo é simétrica em torno da média para quando o intercepto e coeficiente
linear sGo ndo correlacionados (STRANDBERG, 2006). Ainda de acordo com este autor, um
aspecto € bastante claro em todos os model os, h& necessidade que haja observagdes do mesmo
elou de individuos aparentados em pelo menos dois ambientes diferentes, para melhorar a
acurécia das estimativas e a comparagdo entre os genétipos. Em aguns organismos (por
exemplo, algumas plantas) é possivel usar clones e colocélos em diferentes ambientes. Em
animais, apesar dos avancos na area da clonagem isso ainda é impraticavel. Entretanto, a
disseminacdo do uso de inseminagdo artificial, por exemplo, em bovinos de leite torna possivel

comparar o desempenho de filhos dos mesmos touros em diferentes ambientes.

25  Caracterizacdo do Ambiente

Segundo SHARIATI (2007), gradientes ambientais sdo facilmente definidos em
experimentos de laboratério com espécies como Drosophila, ou em experimentos de campo
bem controlados com plantas. Em avaliagdes genéticas de animais domeésticos, entretanto, os
gradientes ambientais compreendem complexos e desconhecidos efeitos ambientais como
rebanho ou efeitos de rebanho-ano, que englobam nivel de manejo e sanidade, nutricdo, clima,
tempo, peculiares aos individuos de um grupo contemporaneo.

Quando o €efeito do gradiente ambiental é desconhecido, a préatica largamente utilizada
na implementagdo de MNR é usar a média fenotipica de individuos em um dado ambiente em
substituicdo ao efeito desconhecido (KOLMODIN, 2003; CALUS e VEERKAMP, 2003;
PEGOLO et a., 2009, dentre outros). Neste sentido, estudos com objetivo de avaliar o uso de
diferentes descritores ambientais em anadlises de IGA usando MNR, foram realizados por
(FIKSE et al., 2003; ZWALD et a., 2003 para bovinos de leite; PEGOLO et a., 2009 para
bovinos de corte e POLLOTT e GREEFF, 2004, para ovinos). Estes estudos revelaram que as
NR de dada caracteristica sdo diferentes quando se utiliza diferentes descritores ambientais.

Como a metodologia que utiliza a norma de reacéo para o estudo da IGA supde que o
ambiente sgja classificado sobre qualquer escala e também que as caracteristicas possuam
continuidade fisiol dgica sobre o ambiente (DE JONG e BIIMA, 2002), ela permite distinguir a
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capacidade dos genétipos em serem mais ou menos sensiveis & mudancas ambientais. Esta
suscetibilidade dos genétipos ao ambiente é denominada de sensibilidade ambienta (SA) ou
plasticidade fenotipica (BRADSHAW, 1965, DE JONG e BIJMA, 2002). Segundo
FALCONER (1990), a SA é definida como a extensdo das modificagdes no fenttipo causada
pelos distintos ambientes, e pode ter uma maior ou menor expressao, sendo os individuos de
maior sensibilidade denominados gendtipos plasticos e os de menor sensibilidade, gendtipos
robustos.

SIMONELLI et a., (2004) atentaram para a correta interpretacdo da sensibilidade
ambiental, pois nas avaliagBes genéticas pode haver tendéncia em indicar como superiores 0s
gendtipos cuja capacidade adaptativa fosse mais estavel, o que ndo significa, necessariamente,
que tais gendtipos sgjam superiores em todos os ambientes.

No Brasil, resultados recentes de estudos da sensibilidade ambiental de bovinos, por
mei o das normas de reac&o dos individuos nos ambientes, vém sendo apresentados, tais como 0s
de PEGOL O (2005) para a raca Nelore, CARDOSO et al., (2005) e CARDOSO et al., (2007)
para araca Angus, CARDOSO et al., (2011) para araca Hereford, CORREA (2007) pararaca
Devon, MATTAR et a., (2007, 2011) para as ragas Caracu e Canchim respectivamente, entre
outros. Estes estudos permitem identificar rebanhos que possuam variabilidade para
sensibilidade ambiental e, por conseguinte, incluir estas variacbes adaptativas nas avaliacOes
genéticas, com o objetivo de uniformizar desempenhos em ambientes distintos ou privilegiar

gendtipos que respondam as mel horias ambientai s de determinada caracteristica.

3. OBJETIVOS PROPOSTOS

Os objetivos do presente estudo foram:

Caracterizacdo da interagdo gendtipos ambientes em bovinos Zebuinos da raca Nelore
Mocha na Regi&o Nordeste do Brasil via normas de reacéo;

Avaliar qual 0 modelo de andlise gjustou melhor o conjunto de dados: modelo animal,
modelo hierarquico de normas de reagdo homoscedéstico dois ou um passo ou modelo
hierarquico de normas de reacao heteroscedastico dois ou um passo; e,

Avdiar a norma de reacdo ao gradiente ambiental para pesos em diferentes idades dos

reprodutores mel hores classificados daraga Nelore Mocha do Nordeste.
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CAPITULO 1- RESUMO

AMBROSINI, Diego Pagung. Normas de reacéo sobre o efeito direto e materno do peso aos
205 dias em bovinos da raga Nelore M ocha no Nor deste do Brasil/ Diego Pagung Ambrosini
— Itapetinga— BA: UESB/Mestrado em Zootecnia, cap. 1, 2012.

O objetivo deste estudo foi investigar a presenca da interacdo gendtipos ambientes
(IGA) para 0 peso gjustado aos 205 dias de idade (P205) na raga Nelore Mocha no Nordeste do
Brasil usando modelos de norma de reacdo (MNR). Os modelos hierarquicos de norma de
reacd0 (MHNR) incluiram o efeito fixo de idade da vaca (linear e quadrético) e aeatorio de
grupo de contemporéneo (GC), genético aditivo direto, genético materno e efeito de ambiente
permanente materno. O critério de informagdo da deviance (DIC) e a deviance baseada na
ordenada preditiva condicional (CPO) mostraram que o MNR com varidncia residual
homogénea e um passo (MHNRHO,,) proporcionou melhor guste aos dados quando
comparado com os modelos com variancia residual heterogénea e 0 modelo animal padréo
(MA). O gradiente ambiental no modelo escolhido para o P205 baseado nos efeitos do GC
variou de -54 a 60 kg. As estimativas de variancia genética aditiva direta e materna aumentaram
com o gradiente ambiental (35,34+7,92 kg? a 134,42+25,97 kg’ e 12,76+5,38 kg” a 58,22+19,74
kg® respectivamente), assm como as herdabilidades (0,08+0,02 a 0,24+0,04 e 0,03+0,01 a
0,10+0,04, respectivamente). A correlagdo intermediaria (0,79+0,12 efeito direto e 0,70+0,15
para efeito materno) entre o intercepto e ainclinacdo da NR mostra que 0s animais com maiores
valores genéticos respondem a melhoria do ambiente, caracterizando o efeito de escala bem
como a lGA para o P205. A correlagdo de Spearman dos reprodutores com maior valor genético
nos diferentes ambientes observou-se variagdes entre 0,41 e 0,98, apontando grande alteracdo na
classificacdo, especiamente entre valores genéticos obtidos pelo Modelo Anima em
comparagdo com os obtidos pelo MHNRHO,;, nos ambientes superiores. Os resultados
permitiram caracterizar a |GA e demostraram a necessidade de se ter avaliacdes especificas para
ambientes de baixo, médio e alto nivel de produgao.

Palavras-chave: regressao aleatéria, valor genético, zebuinos
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CHAPTER 1-ABSTRACT

AMBROSINI, Diego Pagung. Norms of reaction on direct effect and maternal on weight at
205 days of age in Nellore Mocha in Northeastern Brazil / Diego Pagung Ambrosini —
Itapetinga— BA: UESB/ Zootechny Graduation Program, cap. 1, 2012,

The aim of this study was to investigate the presence of genotype environment
interaction (GEI) for the adjusted weight at 205 days old (W205) in Polled Nelore breeds in
Northeast Brazil using reaction norm models of (RNM). The reaction norms hierarchical models
(RNHM) included the fixed effect of age of dam (linear and quadratic) and random
contemporary group (CG), direct additive genetic, maternal genetic and maternal permanent
environmenta effect. The deviance information criterion (DIC) and the deviance based on
conditional predictive ordinate (CPO) showed that the RNM with homogeneous residual
variance and a step (RNHM sHm) provided the best fit to the data compared to with models
heterogeneous residual variance and the standard animal model (AM). The environmental
gradient in the model chosen for the P205 based effects CG varied between -54 to 60 kg.
Estimates of direct additive genetic variance and maternal increased with the environmental
gradient (35.34+7.92 kg® to 134.42+25.97 kg® and 12.76+5.38 kg® to 58.22+19.74 kg®
respectively), as well as the heritability (0.09+0.02 to 0.29+0.04 and 0.03+0.01 to 0.15+0.04,
respectively). The intermediate correlation (0.79+0.12 direct effect and 0.70+0.15 for maternal
effect) between the intercept and slope of RN shows that animals with higher breeding values
respond to improve the environment, characterizing the effect of scae as well as GEIl for the
W205. The Spearman correlation between the sires with greater breeding value and levels of
environmental gradient was 0.41 and 0.98, indicating large change in classification, especialy
between breeding values obtained by the Animal Model in comparison with the ones obtained
by MHNR1pHm environments higher. The results allowed usto characterize the GElI and
demonstrated the need to have specific evaluations for environments of low, medium and high
level production.

Keywor ds: random regression, genetic value, zebu cattle
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1. INTRODUCAO

Em virtude de sua enorme extensdo territorial, o Brasil apresenta uma gama de
ambientes para a producdo animal. Neste sentido fazem-se necessé&rios estudos de interacdo
gendtipos ambientes (IGA) para que se possa indicar o melhor genétipo para um determinado
ambiente. Destaque deve ser feito para ao Nordeste Brasileiro, ja que ndo existem estudos de
IGA nesta regido e cujas condigdes de criacdo existentes, abrangem desde éreas adequadas a
producdo animal a regides menos favorecidas, préximo ao Nordeste Central, em que o
semiérido se destaca.

Como a eficiéncia produtiva e reprodutiva dos animais, segjam bovinos, ovinos,
caprinos, para corte ou leite, esta diretamente relacionado ao comportamento diferencial dos
gendtipos no conjunto de fatores que caracterizam o ambiente, estudar e aplicar as normas de
reacéo em determinada caracteristica ao longo de um gradiente ambiental torna-se importante,
uma vez que varios pesquisadores (BOLDMAN e FREEMAN, 1990; DONG e MAO, 1990;
REVERTER et a., 1997; TORRES, 1998) encontraram heterogeneidade de variancia genética e
residual entre as classificagdes dos efeito genéticos e ambientais.

Estudos utilizando modelos de norma de reacdo (MNR) para avaliacdo da IGA tém se
realizados em todo o mundo. Varios autores tém realizado trabalhos nas mais variadas espécies
de interesse zootécnico, entre esses pode-se citar CALUS et d., (2006), SHARIATI (2007),
BOHMANOVA et a., (2008) para bovinos de leite, CARDOSO e OLIVEIRA (2008),
PEGOLO et a., (2009), MATTAR, et d., (2009), CORREA (2009), FRANCO (2011) para
bovinos de corte; POLLOTT e GREEFF (2004) para ovinos, KNAP e SU (2008) para suinos; e
GEORG et al., (2009) para codornas de corte.

O efeito genético materno merece atencdo especia no peso a desmama, pois pode
influenciar consideravel mente no desenvolvimento de sua progénie, tanto na gestacdo quanto no
periodo de amamentagdo. Caso este efeito sgja ignorado, as estimativas dos pardmetros
genéticos podem ndo ser adequadas e a eficiéncia da selecdo prejudicada. Neste sentido, torna-
se fundamental a avaliacdo da IGA, objetivando sua inclusdo em avaliagdes genéticas futuras.
Apesar de ainda ndo ser incluida nas avaliacbes genéticas rotineiras do Brasil, diversos
pesquisadores como ALENCAR et ., (2005), ESPASANDIN (2011), FALCAO et d., (2006),
MASCIOLI et d., (2006), tém verificado a presenca da IGA em estudos utilizando normas de
reacdo ao ambiente em bovinos de corte. Com relacdo a modelagem incluindo o efeito materno

em estudos de IGA utilizando normas de reagcdo, nenhum estudo foi aindarealizado no Brasil.
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Neste estudo, avaliou-se a IGA, incluindo efeito materno, sobre a caracteristica peso
gjustado aos 205 dias da raca Nelore Mocha no Nordeste do Brasil, por meio de norma de
reacdo utilizando abordagem Bayesiana.

2. MATERIAL E METODOS

O presente trabaho foi desenvolvido utilizando-se registros de animais da raga Nelore
Mocha nascidos entre 1975 e 2007 na regido Nordeste do Brasil. Os dados foram cedidos pela
Associagao Brasileira de Criadores de Zebu (ABCZ). De um banco de dados inicial com 35.221
registros, foram excluidos 8.637 animais sem registros de peso, 143 desconectados, 164 com
medidas fora do intervalo estabelecido de 80 kg (2,42 desvio padréo) e 280 kg (8,49 desvio
padréo), 171 vacas com menos de 1,9 anos e mais de 25 anos, 624 reprodutores com menos de 5
progénies, 8.390 vacas com menos de 3 progénies e 6.948 animais contidos em grupos de
contemporéneos com menos de 5 observacGes e com média de peso acima de +3 desvios
padrdo. Desta forma, 10.144 foram utilizados para analises do peso aos 205 dias de idade
(P205).

Primeiramente, foram realizadas analises de preparacéo, formatacéo e descricdo dos
dados, usando rotinas criadas por CARDOSO (2007) em linguagem SAS (SAS, 2002). Em
seguida, foi testada a conexdo dos grupos de contemporaneos (GC), baseado no nimero total de
lagos genéticos (minimo 10), usando o programa AMC (ROSO e SCHENKEL, 2006). Foi
realizada |eitura da saida do programa AMC, preparagdo do arquivo de pedigree e do arquivo de
dados, incluindo somente GC conectados. A conectabilidade dos grupos de contemporéneos
(GC) resultou em apenas um arquipélago (GC com maior nimero de lagos genéticos e todos GC
a ele conectados) com 10.144 animais em 1.094 GC e 143 animais em 91 GC desconectados.
Para as andlises foi utilizado somente o arquipéago principal.

Os GC foram formados de forma a agrupar 0s animais gque tiveram um ambiente
equivalente de producao, incluindo rebanho, ano, época de nascimento, regime alimentar e sexo.
As épocas de nascimento foram agrupadas em quatro classes (época 1. maio, junho e julho;
época 2: agosto, setembro e outubro; época 3: novembro, dezembro e janeiro; e época 4:
fevereiro, margo e abril).

O programa INTERGEN foi utilizado com um modelo animal padrdo (MA), na
obtencdo das estimativas dos efeitos médios de ambiente com base nos grupos de
contemporéaneos, e também para servir de base de comparacdo para a andise dos modelos de

normas de reacdo.
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O programa INTERGEN ajusta modelos hierdrquicos de Bayes, ou sga, com
parametros definidos em niveis ou estagios estruturados, que contemplem a diversidade de
situagdes comuns em dados de desempenho animal, sendo que, no caso dos model os de hormas
de reagdo, 0 valor genético do anima é obtido por uma funcdo do nivel ambiental médio
correspondente a solucéo do GC ao qual o registro pertence, isto €, para cada nivel ambiental ha
um valor genético especifico de cada animal (CARDOSO, 2008). No estudo atual os animais
foram agrupados em trés classes. -1 desvio padréo, zero e +1 desvio padrdo (29 kg). O

fluxograma (Figura 1) mostra a sequéncia das andlises realizadas.
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Figura 1 — Fluxograma demonstrando as etapas necessarias para a realizaco das andlises.

Foi utilizado um modelo anima Padrdo (MA), que ignora a IGA e estima o valor
genético anima e o efeito ambiental, o qua posteriormente foi usado como covariavel nos
model os de normas de reagéo.

MA:y;; = xif + X; + a; + m; + ep; + e;; (1)
em que; y;; € o registro do animal i no ambiente j; B, um vetor de efeitos fixos (linear e
quadrético para a idade da vaca); x; corresponde a0 vetor de incidéncia; X;, efeito ambiental
aleatério (grupo de contemporaneo); a;, valor genético aditivo do animal i; m;, valor genético
materno do animal i; ep;, efeito de ambiente permanente materno e, e;;; erro residual;

Adicionalmente, duas metodologias foram estudas para descrever os modelos
hierarquicos de norma de reacdo (modelo hierarquico norma de reacdo com dois passos -
MHNR2 € modelo hierarquico norma de reagdo com um passo MHNRp).

O modelo proposto por KOLMODIN et a., (2002), ao qual, utiliza as solugdes
ambientais do MA como covariaveis no MHNR, é chamado, modelo hierérquico norma de

reacéo com dois passos (MHNRyp), cujas equacdes sao apresentadas a seguir:
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MHNRg. y;j = x{B + ¢X; + a; + m; + ep; + by X; + by X; + e (2)
em que; ¢p=coeficiente de regressdo fixo; a;=valor genético aditivo direto do intercepto ou nivel
da norma de reacdo do animal i ; m=valor genético materno do intercepto ou nivel da norma de
reacdo do animad i; ep;, efeito de ambiente permanente materno; b,;=coeficiente de regressdo
aleatdrio ou inclinagdo da norma de reagéo direta do animal i no ambiente representando por X;;
b,;=coeficiente de regressdo aleat6rio ou inclinagdo da norma de reacdo materna do animal i no
ambiente representando por )?j; )?]: preditor de X;obtido no (1) ee;j= o erro residual.

Além disso, utilizou-se a pressuposicéo de SU et al. (2006), chamada de modelo
hierarquico de norma de reacdo um passo - MHNR;p, Nno qua as estimativas dos efeito
ambientais foram obtidas junto com a norma de reagdo dos animais, em que € X; e b; sdo
conjuntamente estimados como ho model o baixo:

MHNRe yi; = xi + X; + a;+m; + ep; + by X; + by X; + €5 (3)

Duas diferencas pressuposi¢oes foram adotadas para a variancia residual nos modelos:
(@) homoscedasticidade para MA, MHNR, (MHNRHO;r) € MHNR; (MHNRHO,r), com
e;~N(0,02); e (b) heteroscedasticidade para os modelos MHNRy (MHNRHE,z) € MHNRyp
(MHNRHE;g), com e;~N(0, 6;;;).

As variancias genéticas, aditiva direta e materna no ambiente X, o7 |X e g2 |X, foram
obtidas por:

oZ|lX = var (a; + by;X;) = 02 + 0fx? + 20, px
o4lX = var (a; + by X;) = 0 + 0px% + 20, px
As herdabiliades foram estimadas pela razdo da variancia genética com a variancia

fenotipica (genética + ambiental), como:

2
of|X
halX = 2 2 2 2
of |X+am|X+ape+ae |X
2
omlX
hinlX = i

ol|X+op)X + of. + 02|X

em que: 02|X = varianciaresidual no ambiente X, obtido por ¢2|X = 027/, no modelo
heteroscedéstico simplificado e 62 no modelo homoscedastico, no qual n = variancia do
parametro de heterogeneidade de varidncia residual no gradiente ambiental (X), seguindo a
estrutura de model o proposto por CARDOSO et al., (2005b).

As estimativas dos componentes de variancia foram obtidas usando-se uma abordagem
Bayesiana, por meio de métodos Monte Carlo via Cadeias de Markov (MCMC), adotando o
seguinte procedimento: a) Rodou-se uma amostra piloto com 55.000 ciclos, 5.500 de descarte

(burn-in) e 5 para o intervalo de savamento (thinning); b) utilizando o arquivo resposta
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"varcompsam’, e o pacote do programa R (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2008) -
Bayesiam Output Analysis - BOA (SMITH, 2007), aplicou-se o teste RAFTERY e LEWIS
(1992) para determinar o novo tamanho da cadeia e o periodo de salvamento (thinning); ec) o
periodo de descarte (burn-in) foi avaliado pelo critério de HEIDELBERGER e WEL CH (1983).

Ao final, foram rodadas andlises com cadeias que variaram de 330.000 e 660.000 ciclos.
Médias, desvios padréo e percentis (0,025 e 0,975) a posteriori dos parémetros foram obtidos
das suas densidades posteriores marginais obtidas pelo Procedimento KDE do SAS (SAS
INSTITUTE INC., 2002).

O guste dos diferentes modelos (MA, MHNRHO:;p, MHNRHO,,, MHNRHE, €
MHNRHE;p) aos dados foram avaliados através de trés critérios: Critério de Informacdo da
Deviance (DIC), Deviance baseada nos Fatores de Bayes (BF) e Deviance baseada na
Ordenada Preditiva Condicional — (CPO).

A andlise de convergéncia das cadeias para os diferentes model os foi realizada por meio
do diagnostico de GEWEKE (1992), baseado num teste Z de igualdade de médias do logaritmo

da distribuigio condicional dos dados, denotadas por I =log p(y 109, M, ) , das primeiras

amostras (10% iniciais), e da Ultima parte da cadeia de Markov (Ultimas 50%), similar ao
proposto por BROOK S e ROBERTS (1998), utilizando-se a seguinte estatistica:

7 = (- EB)A

Ng
j=n*

_ o oo
emque [A=2g 1V, 1°=2 a 1" n.= 66.000, ng= 330.000, n*= 330.001, € com
j=1

éA ( O) e érB (O) , sendo as respectivas estimativas da densidade espectral na frequéncia zero

obtida pelo Procedimento SPECTRA do SAS (SASINSTITUTE INC., 2002), para 0s primeiros
N, € Ultimos ng ciclos da cadeia MCMC de comprimento m. Valores absolutos extremos do

escore Z;, para um teste de duas caudas, indicam rejei¢cdo do teste de convergéncia



35

3. RESULTADOSE DISCUSSAO

A média e desvio padrdo observados para o P205 foi de 172+29 kg. CONCEICAO et.
a, (2005) e SANTOS, et al., (2005), encontraram valores proximos para esta caracteristica na
raca Nelore Mocha no Sudoeste do Mato Grosso do Sul e Bahia respectivamente, com valores
de 181+23 kg, €168+17 kg.

Os modelos hierarquicos normas de reagdo homoscedéstico dois passos com a
pressuposicdo de homogeneidade de variancia residual (MHNRHO2) ou heterogeneidade
(MHNRHEz) apresentaram problemas de convergéncia e com estimativas de parametros
superestimadas. Assim, em virtude dos dados ndo se gjustarem a estes model 0s, optou-se por
apresentar apenas 0s resultados para os modelos animal padrdo (MA), modelo hierarquico
normas de reacdo homoscedastico um passo (MHNRHO;r) e modelo hierérquico normas de
reacdo heterocedastico um passo (MHNRHE ).

Obteve-se convergéncia a 5% (p>0,05) para todos os parametros do MA (Tabela 1).
Para 0 MHNRHO, todos os parémetros convergiram a 1% (p>0,01), o que foi comprovado
pelos gréficos de traco dentro de um intervalo de 660.000 ciclos (Figura 2). CARDOSO et d.,
(2011) usaram o teste Geweke e encontraram convergéncia média para 0 modelo animal padréo
com (Z: 1,08 e p-valor: 0,2788), para 0 MHNRHO,, (Z: 2,15 e p-valor 0,0310), para o
MHNRHO;;, (Z: —1,68 e p-valor: 0,0913), para 0 MHNRHE,, (Z: —2,25 e p-valor 0,0238) e para
0 MHNRHE,,, (Z: —0,92 e p-valor: 0,3545).

Tabela 1 - Teste de convergéncia de Geweke (Z) para os componentes dos model os.

A Modelos
Parametros Teste Geweke )\ vl MHNRHO,, MHNRHE;,

Vel Z 05402 -1,7083  -4,6067
pvaor 05890 00875 4,0004
Ve 2 090051 15062 0,0240
pvador 03654 01320 0,9808
vea 2 14490 12159  -2.9572
pvador 01473 02239 0,0031
vea 2 06516 07786  -0,3803
pvaor 05146 04362 0,7036
ves z 07217 03278 -34805
p-valor 0,4704 0,7430 0,0005
. 2 04688  -09775  -0,4898
p-valor 0,6391 0,3282 0,6242
z 25118 -2,9085
ver p-valor 0,0120 0,0036
z 11494 04652
Ves o-valor 0,2505 0,6417
2 08366 05315
VeI p-valor 0,3752 0,5950
Vet 2 6,8846

p-valor 5,7935
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Z 4,8846

VCll p-valor 3,0935
VC1 - Variancia do Grupo de Contemporaneo (MHNR); VC1 - Variancia efeito genético direto (MA); VC2 —
Variancia do intercepto da norma de reagéo (Efeito Direto) (MHNR); VC2 - Variancia do efeito genético materno
(MA); VC3 - Correlagdo entre Nivel e Inclinagdo da Norma de Reacdo (Efeito Direto) (MHNR); VC3 — Correlagéo
entre variancia do efeito genético direto e materno (MA). VC4 - Varidncia da inclinacdo da norma de reacdo (Efeito
Direto) (MHNR); VC4 - Variancia do efeito de ambiente permanente materno (MA); VC5 - Variancia do intercepto
da norma de reacdo (Efeito Materno) (MHNR); VC5 - Variancia do Grupo de Contemporaneo (MA); VC6 -
Correlacdo entre Nivel e Inclinagdo da Norma de Reagdo (Efeito Materno) (MHNR); VC6 - Variancia do erro
residua (MA); VC7 - Variancia da inclinagdo da norma de reacdo (Efeito Materno) (MHNR); VC8 - Variancia do
efeito de ambiente permanente materno (MHNR); VC9 - Variancia do erro residua (MHNR); VC10 - Parémetro de
heterogeneidade residual efeito direto (MHNRE) e VC11 - Parémetro de heterogeneidade residual (MHNRE) efeito
materno.

Entre os MNR, o MHNRHO,p proporcionou ajuste superior aos dados, sendo o melhor
modelo em dois dos trés critérios estudados (DIC e CPO). O MHNRHO; foi inferior apenas
para a FB, contudo obteve a segunda colocagdo neste critério (Tabela 2). O fato do MA ter
obtido boas colocagdes dentro dos critérios pode estar relacionado ao principio da parcimdnia,
em que existe tendéncia da escolha de modelos menos parametrizados. No MHNRHO, os
critérios da deviance baseada na ordenada preditiva condicional e o critério de informacdo da
deviance indicaram que suposi¢do de homogeneidade de variancia residua foi melhor que a

heterogeneidade.

Tabela 2 - Critério da deviance baseada nos fatores de Bayes (FB), critério de informacdo da deviance
(DIC) e adeviance baseada na ordenada preditiva condicional (CPO).
Modelo DIC CPO FB
Modelo animal padrédo 89388,50 91269,01@ 85673,88"
Modelo hierérquico normas de reagsio homoscedastico um passo  88351,23Y 90549,61Y 87947,249@
Modelo hierdrquico normas de reacso heteroscedastico um passo  89995,46° 92046,88Y 88882,07°

1, 2, 3: indicam aclassificagdo do melhor gjuste.

CARDOSO et a., 2007; CORREA et a., 2007; CARDOSO et a., 2011e MATTAR et
a., 2011), utilizaram modelos de normas de reacd com homogeneidade e heterogeneidade de
varidnciaresidua paraavaliar o ganho de peso padronizado pés desmama para as ragas Angus,
Devon, Hereford e Canchim, respectivamente. Nesses estudos, compararam os MHNR com o
MA e observaram que o gjuste para os MHNRHO foram superiores aos modelos MHNRHE e
MA.

O comprimento das cadeias Markov para 0 modelo de norma de reacdo homoscedastico
(modelo escolhido) foi de 660.000 ciclos com 60.000 (burn-in) de aquecimento (descarte de
10%), gerando amostras posteriores a cada 113 ciclos. A convergéncia da cadeia foi avaliada
além do teste GEWEKE, (1992) pelos graficos de tracos dos valores amostrais de todos os

componentes de (co) varidncia versus o ciclo da cadeia (Figura 2).
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Figura 2 - Média, desvio padréo e gréficos de tragos dos componentes de (co)variancias versus ciclos de
Cadeia de Markov para variéncia de Grupo de Contemporaneo (A); varidncia do Nivel da Norma de
Reacdo, Direta (B) e Materna (E); correlacdo entre Nivel e Intercepto da Norma de Reagdo, Direta (C) e
Materna (F); variéncia do Intercepto da Norma de Reagdo, Direta (D) e Materna (G); varidncia do Efeito
de Ambiente Permanente Materno (H) e variénciado Erro Residua (1).
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Para 0 modelo MHNRHO, as solugdes do gradiente ambiental variaram de — 54 a
60kg, caracterizando niveis ambientais de baixo e ato nivel de mango. As estimativas de
herdabilidade direta e materna para 0 modelo anima foram de 0,35t0,03 e 0,11+0,02,
respectivamente (Figura 3). Estes valores foram superiores a estimativa do MHNRHO,, em
todos os niveis das normas de reacdo, e esta acima dos valores encontrados por CARDOSO et.
al. (2004), CARDOSO et al., (2005a) e CORREA et al., (2009) para a herdabilidade direta do
ganho pés-desmama padronizado (GPD365) via MA (0,19+0,02; 0,18+0,01 e 0,13+0,017
respectivamente). Salienta-se, que os dados utilizados nestes traba hos, sdo de animais de ragas
Taurinas, criados naregido Sul do Brasil.

Ao comparar os resultados, via modelo animal do presente estudo (direta 0,35+0,03 e
materna 0,11+0,02), com aqueles obtidos por MALHADO, et al., (2005), utilizando maxima
verossimilhanga restrita para 0 P205 da raca Nelore Mocha no estado da Bahia, observa-se
valores inferiores para a herdabilidade direta (0,24+0,04) e superiores para herdabilidade
materna (0,20+0,06).
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Figura 3 - Herdabilidades da caracteristica P205 para os efeitos direto (A) e materno (B) nos modelos
propostos pelo gradiente ambiental.

A média posterior da correlacdo entre ainclinagdo e o intercepto da norma de reacdo foi
moderada para o efeito direto e materno (0,79+0,12 e 0,70+0,15, respectivamente). Isto indica
gue 0s animais com maior valores genéticos direto e materno para o peso aos 205 dias
responderam a melhoria do ambiente, 0 que caracteriza efeito de escala de IGA (FALCONER e
MACKAY, 1996).
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O efeito em escala pode ser observado ao longo de todos os niveis ambientais, com
aumento diferenciado dos valores genéticos dos reprodutores com a melhora no ambiente. IGA
complexa foi observada para os reprodutores com mudanca na classificagdo dos animais pelos
valores genéticos diretos e maternos nos ambientes baixos, médios e atos (Figura 4A e 4B). Os
animais com maior valor genético foram os que mais responderam a melhora ambiental, sendo
0s gendtipos com maior plasticidade e mais responsivos. CARDOSO et al., (2005a) obtiveram
resultados semelhantes para o ganho pés desmama de bovinos Angus no Rio Grande do Sul e
KOLMODIN et a., (2002) que igualmente mostraram através normas de reacdo um efeito em
escala para producéo de proteina em bovinos nordicos leiteiros.

MATTAR, et a., (2009) utilizaram uma escala que permitiu classificar os genétipos de
acordo com as inclinagdes das normas de reacdo dos animais. Estes autores encontraram
variacdo de -0,40 a 0,50 graus e observaram maior incidéncia de genotipos robustos e
intermediarios (13.968 animais), com inclinagdes entre -0,2 e 0,2. No atua estudo, as
inclinacbes das normas de reacdo variaram de -0,36 a 0,23 graus para o efeito direto e,
apontaram maior incidéncia de gendtipos robustos e intermediarios em 99,35% dos animais
(10.100 animais), com inclinagdes entre -0,20 e 0,20 graus. Gendtipos plasticos (-0,36 a 0,19
graus e 0,19 a 0,23 graus) foram observados apenas para 0,65% dos animais (44 animais). Para
o efeito materno as inclinagdes tiveram variagéo inferior, de -0,15 a 0,14 graus, 0 que demonstra
apenas genatipos robustos e intermediarios. Contudo, é observado (Figura4A e 4B), pelanorma
de reacdo para os efeitos direto e materno dos 10 reprodutores com maior nimero de filhos, que
mesmo gendtipos pouco plésticos, mostram alteracGes no mérito genético dos animais ao longo

do gradiente ambiental (Figura 4B).
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Figura 4 - Norma de reacdo ao longo do gradiente ambiental para o P205 para efeito direto (A) e materno
(B) obtido para os 10 reprodutores com maior nimero de filhos.

Um dos fatores que podem ter colaborado para esta situacdo é a habilidade materna,
expressa principalmente pela producéo de leite. Filhas de touros que produzem em melhores
condi¢Bes ambientais, podem expressar melhor seu fen6tipo e nutrir melhor suas crias a medida
gue os ambientes se tornam mais favoraveis. Estes resultados demostram a importancia de
incluir a IGA nas avaliagfes genéticas, com o objetivo de se buscar melhor desempenho em
ambientes distintos, selecionando gendtipos robustos altamente produtivos, ou privilegiando
gendtipos plasticos que respondam positivamente as melhorias do ambiente.

As correlagtes de Spearman entre as classificagfes dos reprodutores variaram de 0,41 a
0,98 nos diferentes ambientes e mode os, quando somente 5% dos reprodutores com maiores
valores genéticos foram escolhidos (acima da diagonal) e de 0,43 a 0,95 quando 10% dos

reprodutores (abaixo da diagonal) foram selecionados, respectivamente (Tabela 3).

Tabela 3 - Correlagbes de Spearman entre as classificagbes dos reprodutores com maiores valores
genéticos (5% acima da diagonal e 10% abaixo da diagonal), obtidos pelo modelo animal (MA)
e pelo modelo hierdrquico normas de reagdo (MHNRHO,,) para os diferentes niveis ambientais.

MHNRHO, MHNRHO, MHNRHO,
Modelos MA (Baixo) (Médio) (Alto)
MA 041 (0.1745) 044 (0,1697) 0,55 (0,0389)
MHNRHO, (Baixo) 0,49 (0,0086) 0,93 (0,0001) 0,98 (0,0001)
MHNRHO,, (Médio) 043 (0,0258) 093 (0,0001) 0,90 (0,0001)
MHNRHO,, (Alto) 0,56 (0,0023) 095 (0,0001) 0,79 (0,0001)

Entre parénteses p-valor

As menores correlagbes foram observadas na comparacdo do modelo animal com os
modelos de normas de reacdo, confirmando a presenca da interacdo gendtipos ambientes. N&o

houve consideraveis mudancas na classificacdo quando comparado os niveis baixo, médio e alto
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do MHNRHO,,. Observou-se pouca diferenca quando foram considerados os 5% melhores
reprodutores em relagdo aos 10% melhores (Tabela 3).

Quando considerados apenas 5% dos melhores reprodutores, a maior diferenca na
classificacdo obtida foi entre o MA e o nivel médio da MHNR (0,41), seguida da correlagdo
entre 0 MA e o nivel baixo da MHNR (0,44) e da correlagéo entre MA e o nivel ato do MHNR
(0,55), demonstrando ateracdo na classificagdo. Quando considerados os 10% melhores
reprodutores, observou-se que as correlacBes foram proximas as observadas para os 5%,
variando de 0,49 a 0,95. A maior diferenca obtida foi entre 0 MA e o nivel médio da MHNR
(0,43) e entre 0 MA e o nivel baixo do MHNR (0,49), indicando também ateracdo na
classificacao.

CORREA et a (2007) obtiveram estimativas de correlacdes de Spearman inferiores,
com valor de 0,12 a 0,98 para os 5% melhores reprodutores e superiores para os 10% dos
reprodutores , com valor de 0,75 a 0,99 para 0 ganho pés desmama padronizado aos 365 dias
(GPD365). De acordo com estes autores foi observada moderada a dta ateracdo na
classificacdo dos reprodutores da raca Devon. Porém, as correlagbes sdo inferiores as
encontradas por CARDOSO et al., (2005a), que obtiveram correlacdes variando entre 0,74 e
0,91, sindizando para um efeito moderado dainteracdo IGA na classificagdo do mérito genético
dos animais. KOLMODIN et al., (2002) observam ateragdo na classificagdo de reprodutores
leiteiros, demonstrando que, para os registros de baixa performance, a classificagdo teria
beneficios se realizada em ambiente especifico.

As correlacBes genéticas entre os val ores genéticos nos diferentes gradientes ambientais
demonstraram menos amplitude das correlacbes genéticas para efeito direto (Figura 5A) no
MHNRHO;» (0,82 a 1,00) e maior para o efeito materno (0,52 a 1,00) (Figura 5 B), o que
denota IGA. Os resultados aqui obtidos diferem dos apresentados por CORREA et ., (2009),
gue observaram correlacOes genéticas negativas entre os nivels do gradiente ambiental para o
ganho pds desmama padronizado aos 365 dias. JAMATTAR et al., (2011) observaram valores
entre 0,24 a 1,00, caracterizando que 0s animais eram mais responsivos a melhoria do nivel do
gradiente ambiental. Esses resultados indicam que o material genético necessério para producdo

nos varios niveis ambientais deve ser diferente, mesmo que parcia mente.
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Correlaciao genética no MHNRHOLp Correlacio genética no MHNRHO1p
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Figura 5 - Gré&fico de superficie de resposta das correlagbes entre os valores genéticos Direto (A) e

Materno (B) e o gradiente ambiental.

A aplicacdo de modelos de normas de reagdo em estudo de IGA naraga Nelore Mocha
do Nordeste é inédito e permitiu caracterizar a |GA para esta populagdo. Observou-se, efeito de
escala, com respostas diferenciadas dos gendtipos frente ao gradiente ambiental e ateragdo na
classificagdo dos animais, especiamente para os valores genéticos maternos. As mudangas
foram maiores nos ambientes de produgéo superiores, ou sgja, a medida que o ambiente se torna

favorével, aumenta a diferenca entre os valores genéticos dos animais, uma vez que estes tém

condicOes para expressar todo seu potencial genético.
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4. CONCLUSOES

Existe interagdo genétipos ambientes na populagdo de bovinos Nelore Mocho no
Nordeste do Brasil tanto para o efeito direto quanto para 0 materno. Sendo a pressuposicéo de
homogeneidade de variancia residua e um passo, que melhor se gjustou aos dados. Observou
efeitos em escala da interagdo gendtipos ambientes, e inversdo na classificagdo dos reprodutores
nos niveis do gradiente ambiental, comprovados pela magnitude das correlagbes de Spearman
entre os reprodutores com maiores valores genéticos. A inclusdo desta metodologia nos
programas de melhoramento podera aumentar a eficiéncia da selecdo e levar a maior progresso

genético para estaraca.
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CAPITULO 2- RESUMO

AMBROSINI, Diego Pagung. I nteracéo gendtipo ambiente via norma de reagdo para o peso
aos 365 dias de idade na raga nelore mocha da regido Nordeste do Brasil/ Diego Pagung
Ambrosini — Itapetinga— BA: UESB/Mestrado em Zootecnia, cap. 2, 2012.

O objetivo deste estudo foi investigar a presenca da interagdo genotipos ambientes
(IGA) para o peso g ustado aos 365 dias de idade (P365) naraca Nelore Mocha no Nordeste do
Brasil usando modelos de norma de reacdo (MNR). Os modelos hierarquicos de norma de
reacdo (MHNR) incluiram o efeito fixo de idade da vaca (linear e quadrético) e aleatério de
grupo de contemporaneo (CG) e genético aditivo. O critério de informacéo da deviance (DIC) e
da deviance baseada nos fatores de Bayes (FB), mostraram que o modelo de NR com variancia
residual homogénea e um passo (MHNRHO,,) proporcionou melhor guste aos dados quando
comparado com os modelos com variancia residual heterogénea e o modelo animal padréo
(MA). As solugdes do gradiente ambiental no modelo escolhido baseado nos efeitos dos GC
variaram de -95 a 120 kg. As estimativas de variancia genética aditiva e herdabilidade
aumentaram com a melhora do gradiente ambiental (64,41+13,24 kg® a 842,31+58,29 kg e
0,11+0,01 a 0,63+0,02, respectivamente). A correlacdo genética (0,96+0,012) entre o intercepto
e ainclinacdo da NR mostrou que os animais com maiores val ores genéticos respondem mel hor
a melhoria do ambiente, caracterizando a IGA para o P365 dias. As correlagdes de Spearman
entre as classificagdes dos 5% e 10% reprodutores com maior valor genético no MA e
MHNRHO;;, nos diferentes ambientes mostraram variagées entre 0,69 e 0,99, apontando
ateracdo na classificagdo, especialmente entre valores genéticos obtidos pelo MA em
comparagdo com os obtidos pelo MHNRHO;, nos ambientes superiores. Os resultados
permitiram caracterizar a IGA e demostram a necessidade de se ter avaliagdes especificas para
ambientes de baixo, médio e alto nivel de produgéo.

Palavras-chave: regressdo aleat6ria, valor genético, zebuinos
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CHAPTER 2-ABSTRACT

AMBROSINI, Diego Pagung. Genotype environment interaction using reaction norms
modeds to the weight at 365 days of age in Polled Nelore breeds Northeast Brazil/ Diego
Pagung Ambrosini — Itapetinga— BA: UESB/ Zootechny Graduation Program, cap. 2, 2012.

The objective of this study was to investigate the presence of genotype environment
interaction (GEI) for adjusted weight at 365 days (W365) in Polled Nelore breeds in
northeastern Brazil using models of reaction norm (MNR). The reaction norms hierarchical
models (RNHM) included the fixed effect of age of dam (linear and quadratic) and random
contemporary group (CG) and additive genetic. The deviance information criterion (DIC) and
the deviance based on Bayes factors (BF) showed that the RN model with homogeneous
residua variance and a step (MHNR;,Hm) provided the best fit to the data compared to models
with residual variance heterogeneous and the standard animal model (AM). The solutions of the
environmental gradient in the model chosen based on the effects of GC ranged from -95 to 120
kg. The estimates Additive genetic variance and heritability increased with the improvement of
the environmenta gradient (64.41+13.24 kg” to 842.31+58.29 kg” and 0.11+0.01 to 0.63+0.02,
respectively). The genetic correlation (0.96+0.012) between the intercept and slope of RN
showed that animals with high genetic values respond best to improve the environment,
characterizing the GEI for the W365 days. The Spearman correlation between the classifications
of 5% and 10% sires with higher breeding value in MA and MHNR1pHm in different
environments showed variations between 0.69 and 0.99, indicating change in classification,
especialy between breeding values obtained by MA compared MHNR;,;HmM with the ones
obtained by the higher environments. The results allowed us to characterize the GEI and
demonstrate the need to have specific evaluations for environments of low, medium and high
level of production.

K eywor ds: random regression, genetic value, zebu cattle
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1. INTRODUCAO

Ha algum tempo pensava-se que genoma de um determinado animal ou organismo era
estatico, ndo sofria modificacOes e as caracteristicas de desempenho e/ou morfoldgicas eram
transmitidas as geragbes seguintes exclusivamente com base na estrutura genética dos
ancestrais. Contudo, hoje sabe-se que o0 genoma é dindmico, e pode mudar de uma célula para
outra em um organismo multicelular, uma vez que as histonas, que sdo herdaveis, podem sofrer
metilagdes e consequentemente gerar modificagdes nas moléculas de DNA. Ou sga, mudancas
no genoma podem ser transmitidas, ativando, desativando ou modificando a expresso génica.

Uma das dternativas para o estudo destas modificacfes geradas pelo ambiente ao
genoma € o estudo das normas de reacéo (NR), ja que o gen6tipo ndo determina o fendtipo, mas
sim, uma gama de fenétipos possiveis. A norma de reacdo é todo o repertério de vias
aternativas de desenvolvimento e metabolismo que podem ocorrer nos portadores de um dado
gendtipo em todos os ambientes possiveis, favoraveis e desfavoraveis, naturais ou artificiais.

De acordo com DE JONG (1990), a NR é a mudanca sistematica na expressdo média
fenotipica que ocorre em resposta a uma mudanga sistemética na variavel ambiental. A NR
descreve o fenétipo de um anima como uma funcdo continua do ambiente (WOLTERECK,
1909 e LYNCH e WAL SH, 1998, citados por KOLMODIN, 2003) e expressa o fenétipo como
uma funcéo polinomia do valor ambiental, em que os coeficientes polinomiais séo assumidos
estar sob influéncia genética (DE JONG, 1995). Dessa forma, 0 modelo norma de reacédo
(MNR) descreve caracteristicas que mudam gradualmente e continuadamente sobre um
gradiente ambiental, assim, pode ser utilizado para o estudo da interacdo gendtipos ambientes.

O Brasil € um pais de contrastes nos mais variados aspectos, devido sua enorme
extensdo territorial. Entre estes contrastes a produgdo animal merece atencdo especial, em que
as ragas e sistemas de producdo sdo muito variados. Neste cendrio 0 Brasil se torna um
importante local para os estudos de IGA. Contudo, nas avaliagdes genéticas atuais a IGA ndo é
considerada, considera-se apenas um modelo com homogeneidade de variancia genética e
residual.

Pesqui sadores como CARDOSO et al., 2011, CORREA et ., 2009, ESPASANDIN, et
a., 2011 e MATTAR, et a., 2011 aplicaram a inferéncia Bayesiana nos estudos de IGA e
verificaram a existéncia de heterogeneidade de varidncia genética em Taurinos criados na
Regido Sul do Brasil. Entretanto, estudos com Zebuinos da regido Nordeste do Brasil ainda ndo
foram realizados.

Desta forma, objetivou-se com este estudo verificar a presenca da IGA para peso
gjustado aos 365 dias de idade na raca Nelore Mocha por meio da norma de reagéo utilizando

abordagem Bayesiana.
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2. MATERIAL E METODOS

O presente trabaho foi desenvolvido utilizando-se registros de animais da raga Nelore
Mocha nascidos entre 1975 e 2007 na regido Nordeste do Brasil. Os dados foram cedidos pela
Associagdo Brasileira de Criadores de Zebu (ABCZ). De um banco de dadosinicial com 35.221
registros, foram excluidos 18.267 animais sem registros de peso, 112 desconectados, 102 com
medidas fora do intervalo estabelecido de 120 kg (2,60 desvio padrdo) e 450 kg (9,78 desvio
padréo), 171 vacas com menos de 1,9 anos e mais de 25 anos, 294 reprodutores com menos que
5 progénies e 5.701 animais contidos em grupos de contemporéneos com menos de 5
observacdes e com média de peso acima de + 3 desvios padrdes. Assim, 10.574 foram utilizados
paraandlises para do peso gjustado aos 365 dias de idade (P365).

Primeiramente, foram realizadas analises de preparacéo, formatacéo e descricdo dos
dados, usando rotinas criadas por CARDOSO (2007) em linguagem SAS (SAS, 2002). Em
seguida, foi testada a conexao dos grupos de contemporéaneos (GC), baseado no nimero total de
lagos genéticos (minimo 10), usando o programa AMC (ROSO e SCHENKEL, 2006). Foi
realizada |eitura da saida do programa AMC, preparacéo do arquivo de pedigree e do arquivo de
dados, incluindo somente GC conectados. A conectabilidade dos grupos de contemporéneos
(GC) resultou em apenas um arquipélago (GC com maior nimero de lagos genéticos e todos GC
a ele conectados) com 10.574 animais em 828 GC e 112 animais em 20 GC desconectados. Para
as analises foi utilizado somente o arquipélago principal.

Os GC foram formados de forma a agrupar 0s animais que tiveram um ambiente
equivalente de producdo, incluindo rebanho, ano, época de nascimento, regime alimentar,
fazenda e sexo. As épacas de nascimento foram agrupadas em quatro classes (época 1. maio,
junho e julho; época 2: agosto, setembro e outubro; época 3: novembro, dezembro e janeiro; e
época 4. fevereiro, marco e abril).

O programa INTERGEN foi utilizado com um modelo animal padrdo (MA), na
obtencdo das estimativas dos efeitos médios de ambiente com base nos grupos de
contemporéaneos, e também para servir de base de comparacdo para a andise dos modelos de
normas de reacdo.

O programa INTERGEN gusta modelos hierarquicos de Bayes, ou sga, com
parémetros definidos em niveis ou estagios estruturados, que contemplem a diversidade de
situagBes comuns em dados de desempenho animal, sendo gue, no caso dos model os de normas
de reacdo, o vaor genético do animal é obtido por uma fun¢do do nivel ambiental médio
correspondente a solucéo do GC ao qual o registro pertence, isto €, para cada nivel ambiental ha
um valor genético especifico de cada animal (CARDOSO, 2008). No estudo atual os animais
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foram agrupados em trés classes. -1 desvio padréo, zero e +1 desvio padrdo (48 kg). O

fluxograma (Figura 1) mostra a sequéncia das andlises realizadas.
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Figura 1 — Fluxograma demonstrando as etapas necessarias para a realizaco das andlises.

Foi utilizado um modelo animal Padrdo (MA), que ignora a IGA e estima o valor
genético animal e o efeito ambiental, aos quais posteriormente foram usados como covariaveis
nos model os de normas de reacao.

MA:y;; = xiB +X; +a; +e; (1)
em que; y;;e o registro do animal i no ambiente j; B, um vetor de efeitos fixos (linear e
quadrético para a idade da vaca); x; corresponde a0 vetor de incidéncia; X;, efeito ambiental
aleatdrio (grupo de contemporaneo); a;, valor genético aditivo do animal i e, e;;; erro residual;

Adicionalmente, duas metodologias foram estudas para descrever os modelos
hierarquicos de norma de reacdo (modelo hierarquico norma de reacdo com dois passos -
MHNR € model o hierarquico norma de reagdo com um passo MHNR;p).

O modelo proposto por KOLMODIN et al., (2002), ao qual, utiliza as solugdes
ambientais do MA como covariaveis no MHNR, é chamado, modelo hierérquico norma de
reacéo com dois passos (MHNR2p), e as equagdes sdo apresentadas a seguir:

MHNRg. y;; = x{B + ¢X; + a; + bX; + e;; (2)
em que; ¢p=coeficiente de regressdo fixo; a;=valor genético aditivo do intercepto ou nivel da
norma de reagdo do animal i ; b;=coeficiente de regressdo aleatério ou inclinagdo da norma de
reacdo do animal i no ambiente representando por )?j; )?j: preditor de X; obtido no (1) e ¢;;=

erroresidual.
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Além disso, utilizou-se a pressuposicéo de SU et d., (2006), chamada aqui de modelo
hierarquico norma de reagdo um passo - MHNR;p, No qua as estimativas os efeito ambientais
foram obtidas junto com a norma de reaggo dos animais, em que € X; e b; sd0 conjuntamente
estimados como no modelo baixo:

MHNRp. y;; = x;{8 + X; + a; + b X; + ¢;; (3)

Duas diferentes pressuposicoes foram adotadas para a variadncia residual nos modelos:
(@) homocedasticidade para MA, MHNRz; (MHNRHO;;) € MHNR; (MHNRHO,:), com
e;~N(0,02); e (b) heteroscedasticidade para os modelos MHNRy (MHNRHE,s) € MHNR3p
(MHNRHE;g), com e;~N(0, 6;;;).

A variancia genética aditiva no ambiente X, o#|X, foi obtido por:

a?|X = var (a; + b;X) = 62 + 0 x? + 204, x.

A herdabiliadde foi estimada pelarazdo da variancia genética com a variancia fenotipica
(genética + ambiental), como:

e = il
oZIX+Z[X

em que: ¢2 = variancia residual no ambiente X, obtido por 62|X = 02#/*, no modelo
heteroscedastico simplificado e 62 no modelo homoscedastico, no qual n = varidncia do
pardmetro de heterogeneidade no gradiente ambiental (X), seguindo a estrutura de modelo
proposto por CARDOSO et dl., (2005).

As egtimativas dos paréametros foram obtidas usando-se uma abordagem bayesiana, por
meio de métodos Monte Carlo via Cadeias de Markov (MCMC), adotando o seguinte
procedimento: a) Rodou-se uma amostra piloto com 55.000 ciclos, 5.500 de descarte (burn-in) e
5 para o interval o de salvamento (thinning); b) utilizando o arquivo resposta‘’ varcompsam’, e o
pacote do programa R(R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2008) - Bayesiam Output Analysis -
BOA (SMITH, 2007), aplicou-se o teste RAFTERY e LEWIS (1992) para determinar 0 novo
tamanho da cadeia e o periodo de salvamento (thinning); c) o periodo de descarte (burn-in) foi
avaliado pelo critério de HEIDELBERGER e WEL CH (1983).

Ao final, foram rodadas analises com cadeias que variaram de 55.000 e 220.000 ciclos.
Médias, desvios-padréo e percentis (0,025 e 0,975) a posteriori dos parametros foram obtidos
das suas densidades posteriores marginais obtidas pelo Procedimento KDE do SAS (SAS
INSTITUTE INC., 2002).

O guste dos diferentes modelos (MA, MHNRHO:;p, MHNRHO,,, MHNRHE, €
MHNRHE;p) aos dados foram avaliados através de trés critérios: Critério de Informacdo da
Deviance (DIC), Deviance baseada nos Fatores de Bayes (BF) e Deviance baseada na
Ordenada Preditiva Condicional — (CPO).
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A andlise de convergéncia das cadeias para os diferentes modelos foi realizada por meio
do diagndstico de GEWEKE (1992), baseado num teste Z de igualdade de médias do logaritmo

da distribuicdo condiciona dos dados, denotadas por Iim =log p(y |0(”,Mi) , das primeiras

amostras (10% iniciais), e da Ultima parte da cadeia de Markov (Ultimas 50%), similar ao
proposto por BROOK S e ROBERTS (1998), utilizando-se a seguinte estatistica:

)

Zi = — — ,
Ji§(0)+28(0)

_ moo no
emque [*=2Z 17, 1°=2 8 I”, n= 22000, ng = 110000, n*= 110.001, e
j=1 j=n*

com QA (O) e éB (0) , sendo as respectivas estimativas da densidade espectral na frequéncia

zero obtida pelo Procedimento SPECTRA do SAS (SAS INSTITUTE INC., 2002), para os
primeiros n, e Ultimos ng ciclos da cadeia MCMC de comprimento m. Valores absolutos

extremos do escore Z;, para um teste de duas caudas, indicam rejei¢do do teste de convergéncia.



3. RESULTADOSE DISCUSSAO

A média e desvio padrdo observados para o P365 foi de 240+46 kg. CONCEICAO et.
a, (2005) e FERRAZ FILHO et a., (2002), encontraram valores proximos para esta
caracteristica na raga Nelore Mocha no Sudoeste do Mato Grosso do Sul e no Brasil
respectivamente, com valores de 244+35 kg 221+26 kg.

Obteve-se convergéncia a 5% (p>0,05) para todos os parémetros de todos os model os
dentro de um intervalo entre 55.000 e 220.000 ciclos (Tabela 1). CARDOSO et al., (2011)
usaram o teste Geweke e encontraram convergéncia média para o modelo animal padréo com
(Z: 1,08 e p-valor: 0,2788), para 0 MHNRHO,, (Z: 2,15 e p-valor 0,0310), para 0 MHNRHO,,
(Z: -1,68 e p-vdor: 0,0913), para 0 MHNRHE,, (Z: 2,25 e p-valor 0,0238) e para o
MHNRHE,, (Z: —0,92 e p-valor: 0,3545).

Tabela 1 - Teste de convergéncia de Geweke (Z) para os componentes dos model os.

A Modelos
Parametros Teste Geweke — S AT MHNRHO,» MHNRHO,, MHNRHE,» MHNRHER

Vel Z 71,8942 1,9302 0,4264 71,2893 -0,0876
p-valor 00582 00545 0,6708 0,1974 0,3241
veo Z 02312 -05447 1,9495 20,3997 0,0581
p-valor 01232 05876 0,0510 0,6903 0,9532
vea Z 01774 -05370 -0,2881 71,6533 20,2711
p-valor 02944 05912 0,7737 0,0980 0,7870
vea Z -1,8155 ~1,9596 1,2431 1,0810
p-valor 0,0701 0,0562 0,2143 0,2808
ves Z 1,2901 -1,1033 15216 0,7532
p-valor 0,1979 0,2703 0,1284 04516
Z 0,5298 -0,8754
VCo p-valor 0,5974 0,3824

VCL1 - Variénciado efeito de anima (MA)

VC2 - Variancia do grupo de contemporéneo (MA e MHNRYS)

VC3 - Correlagdo entre nivel e inclinagdo da normade reagcdo (MHNRS)
VC4 - Varianciadainclinacdo danormade reagcdo (MHNRS)

VC5 - Varianciado erro residual (MA e MHNRS)

VC6 - Parametro de heterogeneidade residual (MHNRS)

Nos MHNRHO, todos os critérios de comparagdo de model os indicaram que suposi¢éo de
homogeneidade de variancia residual foi melhor que a heterogeneidade. Os modelos de norma
de reagdo apresentaram melhor gjuste aos dados quando comparados ao MA. Entre os MNR, o
MHNRHO;» proporcionou ajuste superior aos dados, sendo o melhor modelo em dois dos trés
critérios estudados (DIC e FB). O MHNRHOs foi inferior apenas paraa CPO (Tabela 2).
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Tabela 2 - Critério da deviance baseada nos fatores de Bayes (FB), critério de informacdo da deviance

(DIC) e adeviance baseada na ordenada preditiva condicional (CPO)
Modelo DIC CPO FB
Modelo animal padrdo 100867.53" 101501.93 98828.5"
Modelo hierarquico normas de reagio homoscedastico dois passos  99895.44%  101225.09" 97119.9?
Modelo hierarquico normas de reagéio homoscedasticoumpasso ~ 98308.81Y  101312.65° 96911.78"
Modelo hierarquico normas de reacdo heteroscedéstico dois passos 100380.02” 101255.87? 98080.55"Y
Modelo hierdrquico normas de reagéo heteroscedastico umpasso ~ 99523.81Y  101699.61° 988325

1, 2, 3,4 e5: indicam a classificagdo do melhor gjuste.

CARDOSO et a., 2007; CORREA et al., 2007; CARDOSO et d., 2011e MATTAR et dl.,
2011), utilizaram modelos de normas de reagdo com homogeneidade e heterogeneidade de
varidnciaresidual paraavaiar o ganho de peso padronizado pds desmama para as ragas Angus,
Devon, Hereford e Canchim, respectivamente. Nesses estudos, compararam os MHNR com o
modelo animal e observaram que o guste para os MHNRHO foram superiores aos modelos
MHNRHE.

Para 0 modelo MHNRHO,,, as solugdes do gradiente ambiental variaram de — 95 a
120kg, caracterizando niveis ambientais de baixo e alto nivel de mango. A estimativa da
herdabilidade foi de 0,29+0,03 para 0 modelo animal (MA) (Figura 2). Esse valor € superior a
estimativa do MHNRHO,, no nivel ambiental baixo, e esta acima a encontrada por CARDOSO
et. al. (2004), CARDOSO et a., (2005a) e CORREA et al., (2009) para o ganho pds-desmama
padronizado (GPD365) 0,19+0,02; 0,18+0,01 e 0,13+0,017, respectivamente. Salienta-se, que
os dados nestes trabal hos, sdo de animais de racas Taurinas, criados naregido Sul do Brasil.

Ao comparar os resultados via modelo animal do presente estudo, com aqueles obtidos
por FERRAZ FILHOS, et al., (1998), através da metodol ogia dos quadrados minimos para P365
da raca Nelore Mocha, observa-se valores superiores para a herdabilidade (0,38+0,10). Ja
GUNSKI, et a., (2001), utilizando méximo verossimilhanca restrita, encontraram estimativa de
herdabilidade bem préximas (0,31+0,09) para o Nelore Mocho.

0,70

0.60 —=—MHNRHOIP

—MA
0,50

0,40

0,30

I Herdabilidade

0,20
0,10
0,00
-95 -86 -T7 -68 -59 -50 41 -32-23-14 -5 4 14 24 34 44 54 64 74 84 S4 104114120
Gradiente Ambiental (kg)

Figura 2 - Herdabilidades da caracteristica P365 nos model os propostos pelo gradiente ambiental.
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Foi caracterizado IGA com efeito de escala, principalmente nos niveis ambientais mais
baixos, com as diferencgas entre os valores genéticos dos animais acentuando-se nos ambientes
de melhor mango (Figura 3). Observou-se também IGA complexa para um nimero menor de
reprodutores, com mudancga de classificagdo dos animais pel os valores genéticos nos ambientes
baixos, médios e atos. Os animais com maior valor genético médio foram os que mais
responderam a melhora ambiental, sendo os gendtipos com maior plasticidade e mais
responsivos. CARDOSO et al., (2005a) obtiveram resultado semelhante para o ganho pos
desmama de bovinos Angus no Rio Grande do Sul e KOLMODIN et al., (2002) que igua mente
mostraram através normas de reacdo um efeito em escala para producéo de proteina em bovinos
nordicos | eteiros.

MATTAR, et d., (2009) utilizaram uma escala que permitiu classificar os genétipo de
acordo com as inclinagbes das normas de reacdo dos animais, estes autores encontraram
variacdo de -0,40 a 0,50 graus e observaram maior incidéncia de genétipos robustos e
intermediarios (13.968 animais) com inclinagdes entre -0,2 e 0,2. No atual estudo as inclinagdes
das normas de reacdo variaram de -0,80 a 0,67 graus 0 que mostra reprodutores mais plasticos,
contudo, ocorrem maior incidéncia de gendtipos robustos e intermedidrios em 80,96% dos
animais (8.561 animais) com inclinagdes entre -0,20 e 0,20 graus. Genétipos pléasticos (-0,80 a
0,19 graus € 0,19 a 0,67 graus) foram observados em 19,03% dos animais (2013 animais).

Observa-se, entretanto, (Figura 3), no ambiente favoravel as diferencas genéticas entre
os individuos aumentaram, mesmo que negativamente. Observou-se cruzamento entre as retas
nos gradientes ambientais, indicando interagdo complexa com ateragdo na classificagdo dos
animais nos diferentes ambientes. Este efeito foi mais evidente para os animais com valores
genéticos negativos. Isto indica que a IGA deve ser considerada na avaliacdo genética dos
bovinos Nelore Mocho do Nordeste brasileiro.

Os animais de maior valor genético responderam com maior intensidade a melhora
ambiental, deixando caracterizado um efeito em escala e ateragdo na classificacdo. Pela norma
de reacdo dos 10 reprodutores com maior nimero de filhos, que mesmo gendtipos pouco
plasticos, permitiram alteracbes no mérito genético dos animais a0 longo do gradiente

ambiental.
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Figura 3 - Norma de reacdo ao longo do gradiente ambiental para o P365 obtido para os 10 reprodutores
com maior nimero de filhos.

As correlagdes de Spearman entre as classificagdes dos reprodutores com maior valor
genético variaram de 0,73 a 0,99 nos diferentes ambientes e modelos, quando somente 5% dos
reprodutores com maiores valores genéticos foram escolhidos (acima da diagonal) e de 0,71 a
0,99, quando 10% dos reprodutores (abaixo da diagonal) foram selecionados, respectivamente.
As menores correlagdes foram observadas na comparagdo do modelo animal com os model os de
normas de reagdo, confirmando a presenca da interacdo genétipo ambiente, porém, ndo houve
consideraveis mudangas na classificagdo quando comparado os nivel do MHNRHO;,.
Observou-se pouca diferenca quando foram considerados nos 5% melhores reprodutores em
relacdo aos 10% melhores (Tabela 3).

Tabela 3 - Correlagdes de Spearman entre as classificagBes dos reprodutores com maiores valores
genéticos (5% acima da diagonal e 10% abaixo da diagonal), obtidos pelo modelo animal (MA) e pelo
modelo hierdrquico normas de reagdo (MHNRHO,,,) para os diferentes niveis ambientais.

MHNRHO MHNRHO MHNRHO
Modelos MA (Baixo) Médio) (Alto)
MA 0,80 (0,0010) 0,73 (0,0065) 0,74 (0,0058)
MHNRHOy, (Baixa) 0,76 (0,0001) 0,95 (0,0001) 093 (0,0001)
MHNRHO,, (Médio) 071 (0.0001) 0,96 (0,0001) 0,99 (0,0001)
MHNRHOy, (Alt)) 0,69 (0,0001) 0,95 (0.0001) 0,99 (0,0001)

Entre parénteses p-valor
Quando considerados apenas 5% dos melhores reprodutores, a maior diferenca de

ordenamento foi entre 0 MA e o nivel médio da MHNR (0,73), seguida da correlacéo entre MA
e o nivel alto do MHNR (0,74) e da correlacéo entre MA e o nivel baixo do MHNR (0,80).
Estes valores indicam mudanca no ordenamento dos animais em relacdo ao MA. Quando
considerados os 10% melhores reprodutores, observou-se que as correlagdes foram pouco
inferiores, variando de 0,69 a 0,99. A maior diferenca obtida foi entre 0 MA e o nivel ato do
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MHNR (0,69) e entre 0 MA e o nivel médio do MHNR (0,71), que seriam as situacdes mais
contrastantes, indicando moderada alterac&o no ranking.

Quando comparado o0 MNR nos niveis baixo, médio e alto considerando os melhores
touros, ndo fica clara a IGA, mas quando se compara os 10 touros com maior nimero de
progénies ficaclaro a presenca na IGA, principa mente nos val ores negativos.

CORREA et a (2007) obtiveram estimativas de correlagdes de Spearman inferiores,
com valor de 0,12 a 0,98 para os 5% melhores reprodutores e superiores para 0os 10% dos
reprodutores , com valor de 0,75 a 0,99 para 0 ganho pds desmama padronizado aos 365 dias
(GPD365). De acordo com estes autores foi observada moderada a ata ateracdo na
classificagdo dos reprodutores da raca Devon. Porém, as correlagbes sdo inferiores as
encontradas por CARDOSO et a., (2005a), que obtiveram correlagBes variando entre 0,74 e
0,91, sindizando para um efeito moderado dainteracéo |GA na classificagdo do mérito genético
dos animais. KOLMODIN et d., (2002) observam alteracdo na classificacdo de reprodutores
leiteiros, demonstrando que, para os registros de baixa performance, a classificagdo teria
beneficios se realizada em ambiente especifico.

As correlagcBes genéticas entre os valores genéticos e o gradiente ambiental (Figura 4)
demonstraram pequena diferenca entre as amplitudes das correlagdes genéticas para o
MHNRHO;5 (0,78 a 1,00). Para 0 modelo com dois passos, que foi 0 segundo melhor modelo
do estudo, as correlagdes apresentaram maior variagdo (0,50 a 1,00), o que denota IGA. Os
resultados aqui obtidos diferem dos apresentados por CORREA et a., (2009), em que
observaram correl agcOes genéticas negativas entre os niveis do gradiente ambiental para 0 ganho
p6s desmana padronizado aos 365 dias. Ja MATTAR et al., (2011) observaram valores entre
0,24 a 1,00, caracterizando que 0s animais eram mais responsivos aos diferentes niveis do
gradiente ambiental. Esses resultados indicam que a genética necess&ria para produgdo nos

véarios niveis ambientais é diferente, mesmo que parcia mente.
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Figura 4- Gréfico de superficie de resposta das correlagdes entre os valores genéticos e o gradiente
ambiental.
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A aplicacdo de modelos de normas de reagdo em estudo de IGA naraga Nelore Mocha
do Nordeste é inédito e permitiu caracterizar a |GA para esta populagdo. Observou-se, efeito de
escala, com respostas diferencias dos gendtipos frente ao gradiente ambiental e em menor
intensidade ateragdo na classificagdo dos animais, especiadmente para animais com valores
genéticos negativos. As mudangas foram maiores nos ambientes de produgdo superiores, ou
sgja, a medida que o ambiente se torna mais favoravel, aumenta a diferenca entre os valores
genéticos dos individuos, uma vez que os individuos tém condi¢Bes para expressar todo seu

potencial genético.
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4. CONCLUSOES

Foi caracterizada a IGA para 0 peso gustado aos 365 dias nos animais da populacéo
Nelore Mocha do Nordeste do Brasil. O modelo hierarquico normas de reagdo homoscedéstico
um passo, foi 0 modelo que melhor se gjustou aos dados. Observou efeitos em escalada IGA, e
inversdo na classificac8o dos reprodutores nos niveis do gradiente ambiental, comprovados pela
magnitude das correlagdes de Spearman entre os reprodutores com maiores valores genéticos.
As normas de reac8o mostraram-se ferramentas importantes na identificagdo e quantificagdo da
IGA e sua utilizagdo nos programas de melhoramento podera aumentar a eficiéncia da selecéo e

levar amaior progresso genético paraaraca.
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CAPITULO 3- RESUMO

AMBROSINI, Diego Pagung. Inferéncia bayesiana utilizada na estimacgéo das normas de
reacdo do peso aos 550 dias na raga Nelore Mocha no Nordeste do Brasil/ Diego Pagung
Ambrosini — Itapetinga— BA: UESB/Mestrado em Zootecnia, cap. 3, 2012.

O objetivo deste estudo foi investigar a presenca da interagdo genotipos ambientes
(IGA) para o peso g ustado aos 550 dias de idade (P550) na raca Nelore Mocha no Nordeste do
Brasil usando model os de norma de reagdo (MNR). Os model os hierérquicos de NR incluiram o
efeito fixo de idade da vaca (linear e quadrético) e aleatdrios de grupo de contemporaneo (CG) e
genético aditivo. O critério da deviance baseada nos fatores de Bayes (FB) mostrou que o
modelo de NR com variancia residual homogénea e um passo (MHNRHO,,) proporcionou
melhor ajuste aos dados quando comparado aos model os com variancia residual heterogénea e o
modelo animal padrdo (MA). As solugdes do gradiente ambiental no model o escolhido baseado
nos efeitos do GC variaram de -135 a 153 kg. As estimativas de variancia genética aditiva e
herdabilidade aumentaram com a melhora do gradiente ambiental de baixo para o ato
(48,72+16,38 kg® a 1719,89+134,37 kg® e 0,05+0,01 a 0,66+0,02, respectivamente). A alta
correlacdo (0,97+0,01) entre o intercepto e a inclinagdo da NR mostra que os animais com
maiores valores genéticos respondem melhor a melhoria do ambiente, caracterizando a IGA
para o P550 dias, com efeito de escala. Na avaliacdo dos valores genéticos dos melhores
reprodutores nos diferentes ambientes pela correlacdo de Spearman, observaram-se variagdes
entre 0,11 e 0,99, apontando alta reclassificacdo, especialmente entre valores genéticos obtidos
pelo modelo animal em comparagdo com os obtidos pelo MHNRHO;, nos ambientes
superiores. Os resultados permitiram caracterizar a IGA e demostraram a necessidade de se ter
avaliagdes especificas para ambientes de baixo, médio e ato nivel de producao.

Palavras-chave: regressao aleatéria, valor genético, zebuinos
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CHAPTER 3—-ABSTRACT

AMBROSINI, Diego Pagung. Bayesian inference used in the estimation of reaction norms
of the weight at 550 days old in Polled Nelore breeds in Northeast Brazil/ Diego Pagung
Ambrosini — Itapetinga— BA: UESB/ Zootechny Graduation Program, cap. 3, 2012.

The objective of this study was to investigate the presence of genotype environment
interaction (GEI) for adjusted weight at 550 days (W550) in Polled Nelore breeds in
northeastern Brazil using of reaction norm models (RNM). The reaction norms hierarchical
models (RNHM) included the fixed effect of age of dam (linear and quadratic) and random
contemporary group (CG) and additive genetic. The criterion of deviance based on Bayes
factors (BF) showed that the RN model with homogeneous residual variance and a step
(MHNR3,Hm) provided the best fit to the data compared to models with heterogeneous residual
variance and standard animal model (AM). The solutions of the environmental gradient in the
model chosen based on the effects of GC varied from -135 to 153 kg. The estimates additive
genetic variance and heritability increased with the improvement of the environmental gradient
from low to high (48.72+16.38 kg® to 1719.89+134.37 kg® and 0.05+0.01 to 0.66+0.02,
respectively). The high correlation (0.97 + 0.01) between the intercept and slope of RN shows
that animals with greater breeding value respond best to improve the environment,
characterizing the GEI for the W550 days with scal e effect. In the evaluation of breeding values
of the best sires in different environments by Spearman correlation were observed variations
between 0.11 and 0.99, indicating high reclassification, especially between breeding values
obtained by the animal model compared with the ones obtained by MHNR;,Hm environments
higher. The results allowed us to characterize the GEI and demonstrated the need to have
specific evaluations for environments of low, medium and high level of production.

Keywor ds: random regression, genetic value, zebu cattle
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1. INTRODUCAO

InteragOes entre gendtipos e ambientes (IGA) ocorrem quando os gendtipos respondem
de forma diferenciada & mudangas nos ambientes (KOLMODIN et al., 2002), ou sgja, € todo 0
repertério de vias dternativas de desenvolvimento e metabolismo que podem ocorrer nos
portadores de um dado gendtipo em todos os ambientes possiveis, favoraveis e desfavoraveis,
naturais ou artificiais.

A inclusdo da IGA nos modelos estatistico ainda tem sido desconsiderada nas
avaliagdes genéticas rotineira do Brasil. Com o0 aumento do uso dainseminacédo artificial, touros
podem ser utilizados intensivamente em diferentes regides, na maioria das vezes com diferencas
marcantes de ambientes de producdo, tornando importante a caracterizacdo da interacdo
gendtipos ambientes (IGA). Uma alternativa para os estudo da IGA ¢é a utilizacdo de modelos de
regressdo aeatdria (MRA), pois permitem gjustar uma trgjetdria aleatéria para cada animal,
assim permite que cada animal tenha uma forma diferente da tragjetéria de seus desempenhos em
termos genéticos nos diferentes ambientes de producdo (MERCADANTE et al., 2002).

GIANOLA e FERNANDO (1986) introduziram a metodologia Bayesiana no
mel horamento genético animal, que consiste em descrever todos os erros que podem vir a existir
a cerca de um determinado parametro. A implementacdo da inferéncia Bayesiana nos model os
de normas de reacdo para caracterizar e quantificar as IGA sb foi possivel pela introducdo da
metodol ogia de Monte Carlo via Cadeias de Markov (MCMC), gque representam uma familia de
processos iterativos que geram amostras de distribuigdes multivariadas e, neste sentido a
amostragem de Gibbs é usada na estimagdo das distribui¢des conjunta e margina de todos os
parédmetros do modelo, por meio da reamostragem de todas as distribui¢cBes condicionais da
cadeia de Markov (BLASCO, 2001).

Estudos com IGA em Taurinos na Regio Sul do Brasil (CORREA, 2007 e MATTAR,
2009) vém se destacando por utilizarem a inferéncia Bayesiana como instrumento para
caracterizacdo e quantificacdo das normas de reacdo. Estes mesmo autores demostraram a
importancia da inclusdo deste efeito em programas de avaliacdo genética, ja que um reprodutor
pode ter um desempenho em um dado estrato do gradiente ambiental, € um muito aquém do
esperado em outro.

Estudos com ragas Zebuinas sdo raros e no Nordeste do Brasil ainda ndo existem. Desta
forma, objetivou-se com este estudo verificar a existéncia da interagdo gendtipos ambientes e
quantificar seu efeito para o peso gjustado aos 550 dias de idade de bovinos Nelore Mocho do
Nordeste do Brasil.
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2. MATERIAL E METODOS

O presente trabaho foi desenvolvido utilizando-se registros de animais da raga Nelore
Mocha nascidos entre 1975 e 2007 na regido Nordeste do Brasil. Os dados foram cedidos pela
Associagdo Brasileira de Criadores de Zebu (ABCZ). De um banco de dadosinicial com 35.221
registros, foram excluidos 21.955animais sem registros de peso, 123 desconectados, 248 com
medidas fora do intervalo estabelecido de 150 kg (2,20 desvio padréo) e 280 kg (570 kg (8,38
desvio padréo), 171 vacas com menos de 1,9 anos e mais de 25 anos, 566 reprodutores com
menos que 5 progénies e 3.703 animais contidos em grupos de contemporéneos com menos de 5
observacdes e com média de peso acima de + 3 desvios padrdo. Assim, 8.455 foram utilizados
paraandlises para do peso gjustado aos 550 dias de idade (P550).

Primeiramente, foram realizadas analises de preparacéo, formatacéo e descricdo dos
dados, usando rotinas criadas por CARDOSO (2007) em linguagem SAS (SAS, 2002). Em
seguida, foi testada a conexao dos grupos de contemporéaneos (GC), baseado no nimero total de
lagos genéticos (minimo 10), usando o programa AMC (ROSO e SCHENKEL, 2006). Foi
realizada |eitura da saida do programa AMC, preparacéo do arquivo de pedigree e do arquivo de
dados, incluindo somente GC conectados, parainiciar a andlise genética sob modelo animal. A
conectabilidade dos grupos de contemporaneos (GC) resultou em apenas um arquipélago (GC
com maior numero de lagos genéticos e todos GC a ele conectados) com 8.455 animais em 731
GC e 123 animais em 20 GC desconectados. Para as andlises foi utilizado somente o
arquipéago principal.

Os GC foram formados de forma a agrupar 0s animais gque tiveram um ambiente
equivalente de producdo, incluindo rebanho, ano, época de nascimento, regime alimentar,
fazenda e sexo. As épacas de nascimento foram agrupadas em quatro classes (época 1. maio,
junho e julho; época 2: agosto, setembro e outubro; época 3: novembro, dezembro e janeiro; e
época 4. fevereiro, marco e abril).

O programa INTERGEN foi utilizado com um modelo animal padrdo (MA), na
obtencdo das estimativas dos efeitos médios de ambiente com base nos grupos de
contemporéaneos, e também para servir de base de comparacdo para a andise dos modelos de
normas de reacdo.

O programa INTERGEN gusta modelos hierarquicos de Bayes, ou sga, com
parémetros definidos em niveis ou estagios estruturados, que contemplem a diversidade de
situagBes comuns em dados de desempenho animal, sendo gue, no caso dos model os de normas
de reacdo, o vaor genético do animal é obtido por uma fun¢do do nivel ambiental médio

correspondente a solucéo do GC ao qual o registro pertence, isto €, para cada nivel ambiental ha
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um valor genético especifico de cada animal (CARDOSO, 2008). No estudo atual os animais
foram agrupados em trés classes. -1 desvio padréo, zero e +1 desvio padrdo (68 kg). O

fluxograma (Figura 1) mostra a sequéncia das andlises realizadas.
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Figura 1 — Fluxograma demonstrando as etapas necessarias para a realizacéo das analises.

Foi utilizado um modelo animal Padrdo (MA), que ignora a IGA e estima o valor
genético animal e o efeito ambiental, aos quais posteriormente foram usados como covariaveis
nos model os de normas de reacao.

MA:y;; = xif + X; + a; + e;; (1)

em que; y; ;e o registro do animal i no ambiente j; B, um vetor de efeitos fixos (linear e
quadrético para a idade da vaca); x; corresponde a0 vetor de incidéncia; X;, efeito ambiental
aleatdrio (grupo de contemporaneo); a;, valor genético aditivo do animal i e, e;;; erro residual;

Adicionalmente, duas metodologias foram estudas para descrever os modelos
hierarquicos de norma de reacdo (modelo hierarquico norma de reagdo com dois passos -
MHNR € model o hierarquico norma de reagdo com um passo MHNR;p).

O modelo proposto por KOLMODIN et d., (2002), ao qual, utiliza as solugbes do MA
como covariaveis no MHNR, é chamado, modelo hierarquico norma de reacdo com dois passos
(MHNRp), e as equactes sdo apresentadas a seguir:

MHNRz. y;; = x{B + ¢X; + a; + b;X; + e;; (2)

em que; ¢=coeficiente de regressdo fixo; a;=valor genético aditivo do intercepto ou
nivel da norma de reacdo do anima i ; b;=coeficiente de regressdo aeat6rio ou inclinagdo da
norma de reagéo do animal i no ambiente representando por X i X /=preditor de X;obtido no (1)
ee;j=erroresidual.

Além disso, utilizou-se a pressuposicéo de SU et d., (2006), chamada aqui de modelo

hierarquico norma de reacdo um passo - MHNR;p, no qua as estimativas os efeito ambientais
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foram obtidas junto com a norma de reaggo dos animais, em que € X; e b; sd0 conjuntamente
estimados como no modelo baixo:

MHNRup. y;; = x;{8 + X; + a; + b;X; + ¢;; (3)

Duas diferencas pressuposi¢des foram adotadas para a variancia residual nos modelos:
(@) homocedasticidade para MA, MHNRz (MHNRHO;) € MHNR;p (MHNRHO,), com
e;~N(0,02); e (b) heteroscedasticidade para os modelos MHNRy (MHNRHE,:) € MHNR3p
(MHNRHE;g), com ;~N(0, 6;;).

A variancia genética aditiva no ambiente X, o#|X, foi obtido por:

cZ|X = var (a; + b;X) = 62 + 0ix? + 204, x .

A herdabiliadde foi estimada pela razéo da variancia genética com a variancia fenotipica
(genética + ambiental), como:
np = el

oz |X+21X

em que: ¢2 = variancia residual no ambiente X, obtido por 62|X = 0Z#/*, no modelo
heteroscedéstico simplificado e o2 no modelo homoscedastico, no qual n = variadncia do
pardmetro de heterogeneidade no gradiente ambiental (X), seguindo a estrutura de modelo
proposto por CARDOSO et al., (2005b).

As egtimativas dos parédmetros foram obtidas usando-se uma abordagem bayesiana, por
meio de métodos Monte Carlo via Cadeias de Markov (MCMC), adotando o seguinte
procedimento: a) Rodou-se uma amostra piloto com 55.000 ciclos, 5.500 de descarte (burn-in) e
5 para o intervalo de salvamento (thinning); b) utilizando o arquivo resposta‘’ varcompsam', e 0
pacote do programa R(R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2008) - Bayesiam Output Analysis -
BOA (SMITH, 2007), aplicou-se o teste RAFTERY e LEWIS (1992) para determinar 0 novo
tamanho da cadeia e o periodo de salvamento (thinning); c) o periodo de descarte (burn-in) foi
avaliado pelo critério de HEIDELBERGER e WEL CH (1983).

Ao final, foram rodadas analises com cadeias que variaram de 55.000 e 220.000 ciclos.
Médias, desvios-padréo e percentis (0,025 e 0,975) a posteriori dos parametros foram obtidos
das suas densidades posteriores marginais obtidas pelo Procedimento KDE do SAS (SAS
INSTITUTE INC., 2002).

O guste dos diferentes modelos (MA, MHNRHO.;p, MHNRHO,,, MHNRHE,+ €
MHNRHE;p) aos dados foram avaliados através de trés critérios. Critério de Informacdo da
Deviance (DIC), Deviance baseada nos Fatores de Bayes (BF) e Deviance baseada na
Ordenada Preditiva Condicional — (CPO).

A andlise de convergéncia das cadeias para os diferentes model os foi realizada por meio
do diagnostico de GEWEKE (1992), baseado num teste Z de igualdade de médias do logaritmo
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da distribuicdo condiciona dos dados, denotadas por Iim =log p(y |0(”,Mi) , das primeiras

amostras (10% iniciais), e da Ultima parte da cadeia de Markov (Ultimas 50%), similar ao
proposto por BROOK S e ROBERTS (1998), utilizando-se a seguinte estatistica:

-1

Zi = ~ ~
Ji§(0)+28(0)

_ moo mo
em quel, * =+a 1V 1B =1 é 19 na= 22.000, ng= 110.000, n*= 110.001, e com
j=1

Ng
j=n*

éA ( O) e érB (O) , sendo as respectivas estimativas da densidade espectral na frequéncia zero

obtida pelo Procedimento SPECTRA do SAS (SASINSTITUTE INC., 2002), para 0s primeiros
N, € Ultimos ng ciclos da cadeia MCMC de comprimento m. Valores absolutos extremos do

escore Z;, para um teste de duas caudas, indicam rejei¢cdo do teste de convergéncia
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3. RESULTADOSE DISCUSSAO

A média e desvio padrdo observados para o P550 foi de 316+68 kg. CONCEICAO et.
a, (2005) e SANTOS et d., (2005), encontraram valores proximos para esta caracteristica na
raca Nelore Mocha no Sudoeste do Mato Grosso do Sul e na Bahia respectivamente, com
valores de 327+47 kg 321+23 kg.

Obteve-se convergéncia a 5% (p>0,05) para todos os parémetros de todos os model os
dentro de um intervalo entre 55.000 e 220.000 ciclos (Tabela 1). CARDOSO et al., (2011)
usaram o teste Geweke e encontraram convergéncia média para o modelo animal padréo com
(Z: 1,08 e p-valor: 0,2788), para 0 MHNRHO,, (Z: 2,15 e p-valor 0,0310), para 0 MHNRHO,,
(Z: -1,68 e p-vdor: 0,0913), para 0 MHNRHE,, (Z: 2,25 e p-valor 0,0238) e para o
MHNRHE,, (Z: —0,92 e p-valor: 0,3545).

Tabela 1 - Teste de convergéncia de Geweke (Z) para os componentes dos model os.

A Modelos
Parametros Teste Geweke ZNiMAL MHNRHO, MHNRHO;, MHNRHE, MHNRHE;,

Vel z 15738  -01582  -19120  -0,3995 16277
pvaor 01155  0,8743 0,0559 0,6895 0,1036
veo z 04648  -1,1597  -05336 04669  -1,0375
pvalor 06420  0,3308 0,5936 0,3683 0,3256
vea z 17255  -0,9899 15510 05053  -1,1955
pvaor 00844 03222 0,1209 0,6133 0,2319
vea z -0,1915 14746 -04356  -0,2487
p-valor 0,8481 0,1334 0,6631 0,8036
ves z 0,1935 00153 -15558  1,9223
p-valor 0,8465 0,9878 0,0506 0,0546
z 0,5049 1,1912
vce p-valor 0,6136 0,2336

VCL1 - Variénciado efeito de anima (MA)

VC2 - Variancia do grupo de contemporaneo (MA e MHNR)

VC3 - Correlagdo entre nivel e inclinagdo da normade reagcdo (MHNR)
VC4 - Varianciadainclinaggo da norma de reagdo (MHNR)

VC5 - Varianciado erro residua (MA e MHNR)

VC6 - Parametro de heterogeneidade residual (MHNR)

Nos MHNRHO, todos os critérios de comparacéo de modelos indicaram que suposi¢éo
de homogeneidade de variancia residua foi melhor que a heterogeneidade, confirmada pela
deviance baseada na ordenada preditiva condicional, em que o melhor modelo também foi com
homogeneidade, porém no modelo dois passos (Tabela 2).

De acordo com os critérios propostos para comparagdo dos modelos, os de norma de
reacdo (MNR) apresentaram melhor guste aos dados quando comparados ao MA. Entre os
MNR, o MHNRHOp proporcionou guste superior aos dados, sendo o melhor modelo no FB e
obtendo a segunda col ocag&o nos outros dois critérios (DIC E CPO) (Tabela 2).
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Tabela 2 - Critério da deviance baseada nos fatores de Bayes (FB), critério de informacdo da deviance

(DIC) e adeviance baseada na ordenada preditiva condicional (CPO).

Modelo DIC CPO FB

Modelo animal padréo 85664.73" 86026.83° 84401.13%
Modelo hierdrquico normas de reagéo homoscedastico dois passos ~ 84674.64°  85600.42 82631.65%
Modelo hierdrquico normas de reagsio homoscedastico um passo 83243.20? 85667.42@ 82175.05\
Modelo hierdrquico normas de reacso heteroscedastico dois passos ~ 85109.88” 85696.22° 83573.59%
Modelo hierdrquico normas de reacso heteroscedasticoum passo ~ 83084.69'Y 85773.87 82454.08?

1, 2, 3,4 e5: indicam a classificagdo do melhor gjuste.

Para 0 modelo MHNRHO;, as solugdes do gradiente ambiental variaram de — 135 a
153kg, caracterizando os niveis ambientais de baixo e ato nivel de mango. A estimativa da
herdabilidade foi de 0,22+0,036 para o0 modelo animal (MA) (Figura 2). Esse valor é superior a
estimativa do MHNRHO,, em nivel ambiental baixo, e esta acima a encontrada por CARDOSO
et. al. (2004); CARDOSO et al., (2005a); CARDOSO et d., (2011) e CORREA et al., (2009)
para 0 ganho pés-desmama padronizado para os 345 dias (0,19+0,02; 0,18+0,01; 0,13+0,017 e
0,10+0,001 respectivamente). Salienta-se, que 0s dados nestes trabalhos, sGo de animais de
racas Taurinas, criados naregido Sul do Brasil.

Ao comparar os resultados via modelo animal do presente estudo, com aqueles obtidos
por SOUZA, et a., (2011), através da metodologia da maxima verossimilhanca restrita para
P550 da raca Nelore Mocha, observa-se valores inferiores para a herdabilidade (0,09+0,02). Ja
FERRAZ FILHOS, et d., (2002), através da mesma metodologia, obtiveram herdabilidade mais
proximas as deste trabalho (0,15+0,02) para o Nelore Mocho.
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Figura 2 - Herdabilidades da caracteristica P550 nos model os propostos pelo gradiente ambiental.
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Foi caracterizado IGA com efeito de escala, em todos os niveis ambientais, com as
diferencas entre os valores genéticos dos animais acentuando-se nos ambientes de melhor
mangjo (Figura 3). Observaram-se também IGA complexa com mudancga de classificacgo de
animais pelos valores genéticos nos ambientes baixos, médios e altos. Os animais com maior
valor genético foram os que mais responderam a melhoria ambiental, sendo os genétipos com
maior plagticidade e mais responsivos. CARDOSO et al., (2005a) obtiveram resultado
semel hante para o ganho pés desmama de bovinos Angus no Rio Grande do Sul e KOLMODIN
et d., (2002) que igualmente mostraram através das normas de reacdo um efeito em escala para
producédo de proteina em bovinos nérdicos leiteiros.

Observou-se cruzamento entre as retas nos gradientes ambientais, indicando interagdo
complexa com alteracdo na classificagdo dos animais nos diferentes ambientes (Figura 3). Isto
indica que a IGA deve ser considerada na avaliagdo genética dos bovinos Nelore Mocho do
Nordeste brasileiro.

MATTAR, et a., (2009) utilizaram uma escala que permitiu classificar os genétipo de
acordo com as inclinagdes das normas de reacdo dos animais. Estes autores encontraram
variagdo de -0,40 a 0,50 graus e observaram maior incidéncia de gendtipos robustos e
intermediarios (13.968 animais) com inclinagdes entre -0,2 e 0,2. No atua estudo as inclinacbes
das normas de reacéo variaram de -0,88 a 0,74 graus 0 que mostra reprodutores mais plasticos,
contudo, ocorrem maior incidéncia de genétipos robustos e intermedidrios em 81,04% dos
animais (6.852 animais) com inclinagdes entre -0,20 e 0,20 graus. Genétipos plasticos (-0,88 a
0,19 graus e 0,19 a 0,74 graus) foram observados em 18,96% dos animais (1603 animais).
Observou-se, entretanto, que no ambiente alto as diferencas genéticas entre os individuos
aumentaram, provavelmente pelo fato dos animais expressarem seu potencia genético (Figura
3). Os animais de maior valor genético médio responderam com maior intensidade a melhora
ambiental, deixando caracterizado a|GA com efeito em escala e de classificagéo.
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Figura 3 - Norma de reacéo ao longo do gradiente ambiental para o P550 obtido para os 10 reprodutores
com maior nimero de filhos.
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As correlagdes de Spearman entre as classificagdes dos reprodutores com maior valor
genético pelos model os nos niveis ambientais variaram de 0,11 a 0,96, quando somente 5% dos
reprodutores com maiores valores genéticos foram escolhidos (acima da diagonal) e de 0,68 a
0,99, quando 10% dos reprodutores (abaixo da diagonal) foram selecionados, respectivamente
(Tabela 3).

Tabela 3 - Correlagbes de Spearman entre as classificagbes dos reprodutores com maiores valores
genéticos (5% acima da diagonal e 10% abaixo da diagonal), obtidos pelo modelo animal (MA) e pelo
modelo hierarquico normas de reagdo (MHNRHO,) para os diferentes niveis ambientais.

MHNRHO MHNRHO MHNRHO
Modelos MA (Baixo) (Médio) (Alto)
MA 034 (0,2756) 011 (0,7514) 033 (0,2861)
MHNRHO, (Baixo) 0,72 (0,0001) 045 (0,1377) 096 (0,0001)
MHNRHO,, (Médio) 070 (0.0004) 0,68 (0,0002) 029 (0,3541)
MHNRHOy, (Altg) 0,75 (0,0001) 0,99 (0.0001) 0,72 (0,0001)

Entre parénteses p-valor

As maiorias das correlagbes foram de baixa a média, confirmando a presenca da
interacdo genGtipo ambiente. Observou-se diferenca acentuada quando considerados os 5%
melhores reprodutores em relacdo aos (Tabela 3).

Quando considerados apenas 5% dos melhores reprodutores, a maior diferenca de
classificacdo obtida foi entre o MA e o nivel baixo da MHNR (0,11), seguida da correlacéo
entre MA e o nivel dto da MHNR (0,33) e o MA e o nivel médio da MHNR (0,34),
demonstrando ata ateracdo na classificacdo. Quando considerados os 10% melhores
reprodutores, observou-se que as correlacbes foram superiores, variando de 0,68 a 0,99. A
maior diferenca obtida foi entre nivel baixo da MHNR e o nivel médio do MHNR (0,68) e entre
0 MA e o nivel baixo do MHNR (0,70), que seriam as situagdes mais contrastantes, indicando
de baixa a média alteracdo no ranking. Isto indica que a selecdo da forma que tem sido feita
atualmente, e sem considerar a IGA, pode ndo ser a melhor estratégia para selecionar animais
para serem utilizados em rebanhos de ata produc&o.

CORREA et a (2007) obtiveram estimativas de correlagbes de Spearman inferiores,
com valor de 0,12 a 0,98 para os 5% melhores reprodutores e superiores para os 10% dos
reprodutores , com valor de 0,75 a 0,99 para 0 ganho pés desmama padronizado aos 365 dias
(GPD365). De acordo com estes autores foi observada moderada a dta alteracéo na
classificacdo dos reprodutores da raca Devon. Porém, as correlagbes sdo inferiores as
encontradas por CARDOSO et a., (2005a), que obtiveram correlagdes variando entre 0,74 e
0,91, sinalizando para um efeito moderado da interacdo |GA na classificagdo do mérito genético

dos animais. KOLMODIN et al., (2002) observam ateragdo na classificagdo de reprodutores
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leiteiros, demonstrando que, para os registros de baixa performance, a classificacdo teria
beneficios se realizada em ambiente especifico.

As correlagBes genéticas entre os valores genéticos e o gradiente ambiental (Figura 4)
demonstraram moderada diferenca entre as amplitudes das correlagbes genéticas para o
MHNRHO;5 (0,62 a 1,00). Para 0 modelo com dois passos, que foi 0 segundo melhor modelo
do estudo, as correlacBes apresentaram maior variagdo (0,50 a 1,00), o que denota IGA. Os
resultados aqui obtidos diferem dos apresentados por CORREA et a., (2009), em que
observaram correl agcOes genéticas negativas entre os niveis do gradiente ambiental para o ganho
p6s desmana padronizado aos 365 dias. Ja MATTAR et al., (2011) observaram valores entre
0,24 a 1,00, caracterizando que 0s animais eram mais responsivos aos diferentes niveis do
gradiente ambiental. Esses resultados indicam que o material genético necessério para producéo

nos varios niveis ambientais deve ser diferente, mesmo que parcial mente.
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Figura 4 - Gréfico de superficie de resposta das correlagdes entre os valores genéticos e o gradiente
ambiental.

Os resultados para caracteristicas de desenvolvimento ponderal na raca Nelore Mocha
(P550) apontam que o0s animais sdo bastante responsivos ao ambiente em que sdo criados, e a
aplicacdo de modelos de normas de reagdo em estudo de IGA do Nordeste é inédito e permitiu
caracterizar a IGA. Observou-se, efeito de escala, com respostas diferenciadas dos gendtipos
frente ao gradiente ambiental e alteracdo na classificagdo dos animais. As mudangas foram
maiores nos ambientes de produgdo superiores, ou sga, a medida que 0 ambiente se torna mais
favorével, aumenta a diferenca entre os valores genéticos dos individuos, uma vez que 0s

individuos tém condigdes para expressar todo seu potencia genético.
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4. CONCLUSOES

Ficou evidenciada a existéncia de interacdo gendtipos ambientes na populacdo de
bovinos Nelore Mocho do Nordeste do Brasil. O modelo que melhor gustou aos dados foi o
modelo de normas de reacdo com variéncia residual homogénea e um passo. Observou efeito
escala da interagdo genGtipos ambientes e inversdo na classificagcdo nos niveis do gradiente
ambiental, comprovados pela magnitude das correlagdes de Spearman entre os reprodutores
com maiores valores genéticos, ficando explicita uma ateragdo na classificagdo dos

reprodutores de moderada a alta magnitude.
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