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Resumo: Um conjunto de dados de bovinos de corte com evidéncia da existéncia de diferencas na taxa
de maturacdo dos animais foi utilizado para comparar os resultados de analises uni e multicaracteristica,
na presenca de sele¢do sequencial. Indicios foram observados de que andlises multicaracteristica
forneceriam DEPs viesadas na presenca combinada de selecdo sequencial e de variabilidade genética na
taxa de maturagéo.
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Single or multiple trait model?

Abstract: A beef cattle dataset was used to compare single and multiple trait models, under the
combined effects of sequential selection and the presence of genetic differences in the rate of maturation
of animals. Evidences were observed that multiple trait models would provide biased EPDs under this
circumstance.
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Introducéo

Em programas de melhoramento genético, indices compostos por DEPs de diferentes
caracteristicas sdo utilizados como critérios de selecéo dos animais. Estas DEPs podem ser calculadas em
analises unicaracteristica ou multicaracteristica (mais de uma caracteristica considerada
simultaneamente). De acordo com Schaeffer (2003), as analises multicaracteristicas sdo Uteis, no sentido
de fornecerem DEPs mais acuradas, quando: i) as diferencas entre as correlagdes genética e residual sdo
grandes; ii) uma caracteristica possui herdabilidade bem maior do que a outra (neste caso a caracteristica
com baixa herdabilidade seria mais beneficiada); iii) os animais apresentam informacbes para
determinadas caracteristicas, mas para outras ndo — como, por exemplo, nos casos de caracteristica
observada em apenas um dos sexos (ex.: perimetro escrotal) e de selecdo sequencial (ex.: medidas de
sobreano em bovinos de corte). Entretanto, esta possivel superioridade da analise multicaracteristica esta
condicionada a qualidade das estimativas de correlagGes utilizadas.

Cardoso et al. (2003), em andlise de componentes principais, observaram que uma expressiva
parte da variabilidade genética (%) em dados de bovinos de corte foi explicada por um componente que
discriminou os animais em 2 grupos: um com DEPs superiores para caracteristicas de desmame e outro
com DEPs superiores para caracteristicas de sobreano. Os autores especularam que a forte pressao
exercida ao desmame (selecdo sequencial) poderia ter contribuido em parte para este resultado.
Carvalheiro e Cavalcanti (2008) observaram resultado semelhante para um conjunto de dados sem efeito
de selecdo sequencial, e sugeriram que este componente principal que discrimina 0s animais quanto ao
desempenho ao desmame e sobreano poderia ser utilizado na tentativa de contrastar animais com maior
ou menor precocidade de crescimento ou taxa de maturacéo.

Pollak e Quaas (1981), em estudo de simulagdo, concluiram que o uso da andlise
multicaracteristica incorporando todos os dados de desmame, onde os animais sofreram selecédo direta,
eliminou o viés da avaliacdo de caracteristicas subsequentes. A possibilidade dos animais apresentarem
taxas de maturacdo distintas ndo foi contemplada neste estudo.

Obijetivou-se com o presente trabalho comparar analises uni e multicaracteristica, relacionando-as
com os resultados de uma analise de componentes principais, para investigar o efeito da selecdo
sequencial na predicdo das DEPs, em um conjunto de dados de bovinos de corte com evidéncia da
existéncia de diferencas na taxa de maturacdo dos animais.
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Material e Métodos

Foram utilizados dados de 2.523 animais da raca Nelore, nascidos nos anos de 2002 a 2007,
pertencentes a uma Unica fazenda. As seguintes caracteristicas foram consideradas: ganho de peso do
nascimento ao desmame (GND), conformagdo (Cd), precocidade de acabamento (Pd) e musculatura
(Md) ao desmame, ganho de peso do desmame ao sobreano (GPD), conformac&o (Cs), precocidade de
acabamento (Ps), musculatura (Ms) e perimetro escrotal (PE) ao sobreano. Os animais avaliados ao
desmame também foram avaliados ao sobreano, ndo havendo, no conjunto original de dados, efeito da
selecdo sequencial. Analises estatisticas foram conduzidas conforme 4 etapas distintas.

Etapa 1: andlises unicaracteristica. Os modelos utilizados para as caracteristicas de desmame
(GND, Cd, Pd e Md) incluiram os efeitos genéticos aditivos direto e materno, além do residuo, como
aleatdrios, e os efeitos fixos de grupo contemporaneo (GC) e linear e quadratico da idade da mae ao parto
e da idade do animal ao desmame. Por problemas de estimabilidade, o efeito materno de ambiente
permanente ndo foi considerado e a correlacdo entre os efeitos aditivos direto e materno foi assumida
como nula. Para as caracteristicas de sobreano (GPD, Cs, Ps, Ms e PE), os modelos incluiram os efeitos
genético aditivo direto e residuo como aleatorios, e os efeitos fixos de GC e linear e quadrético da idade
do animal ao sobreano. Os pardmetros de interesse foram estimados pelo método da maxima
verossimilhanca restrita, utilizado-se o software MTDFREML (Boldman et al., 1995).

DEPs estandartizadas (sDEP) foram calculadas para a obtencéo dos indices de desmame (Idesm)
e final (Ifinall), conforme as equacdes:

Idesm = 4*sDEP_GND + 2*(sDEP_Cd + sDEP_Pd + sDEP_Md);

Ifinall = (Idesm/2 + 4*sDEP_GPD + sDEP_Cs + sDEP_Ps + sSDEP_Ms + 2*sDEP_PE)*(10/14).

Etapa 2: analise de componentes principais considerando as DEPs obtidas na etapa anterior.

Etapa 3: andlises unicaracteristica de GPD, Cs, Ps, Ms e PE, utilizando o mesmo modelo da etapa
1 e um conjunto de dados simulando a perda de informagdes. Os 50% bezerros inferiores e as 20%
bezerras inferiores (para o ldesm), dentro de cada safra, tiveram as suas informacgBes de sobreano
deletadas, para que o efeito da selecdo sequencial fosse investigado. Um novo indice final (Ifinal2) foi
calculado utilizando as DEPs das caracteristicas de sobreano desta etapa, com as mesmas ponderagdes do
Ifinall.

Etapa 4: analises bicaracteristica para GND e GPD, GND e PE, Cd e Cs, Pd e Ps, Md e Ms, com
modelos similares aos descritos na etapa 1, mas na versao multicaracteristica, e com o conjunto de dados
utilizado na etapa 3 (com informacGes de sobreano “perdidas™). Assim como na etapa anterior, um novo
indice final (Ifinal3) foi obtido utilizando as DEPs resultantes das analises desta etapa.

Resultados e Discussdo

Conforme resultados na Tabela 1, os trés primeiros componentes principais (CP) foram
responsaveis por 69,5% da variacdo total existente no rebanho referente as DEPs das caracteristicas
estudadas. Os demais componentes ndo foram apresentados, pois explicaram isoladamente pouca parte
da variagdo existente. O primeiro CP, explicando 36,2% da variagdo total, foi constituido por coeficientes
médios positivos para totas as caracteristicas, exceto PE, indicando que a maior parte da variabilidade
genética existente no rebanho em estudo estéa relacionada ao desempenho médio geral. O segundo CP,
explicando 17,8% da variacdo total, contrasta animais melhores para ganho de peso e conformacéao
(“biotipo tardio”) versus melhores para precocidade de terminacdo e musculatura (“biotipo precoce”). O
terceiro CP, explicando 15,5% da variacdo total, discrimina os animais com relacdo ao desempenho ao
desmame versus sobreano, sendo este um indicativo da existéncia de variabilidade genética quanto a taxa
de maturagdo dos animais.

Tabela 1 - Coeficientes relacionados as DEPs das 9 caracteristicas estudadas e porcentagem da variagdo
total explicada (%var) pelos 3 primeiros componentes principais.
CP GND Cd Pd Md GPD Cs Ps Ms PE %var
1° 036 036 042 045 021 020 035 0,38 0,05 36,2
20 034 017 -034 -0,19 041 063 -0,35 -0,12 0,06 17,8
3° -021 -042 -024 -028 045 007 046 048 0,04 15,5
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Um CP semelhante ao terceiro CP nao foi observado quando foram utilizadas DEPs de analises
multicaracteristicas no banco de dados completo, sem dados perdidos (resultados ndo apresentados). A
existéncia ou ndo de variabilidade genética na taxa de maturacdo poderia ser mais apropriadamente
avaliada com a aplicacéo, por exemplo, de modelos longitudinais. Tais modelos ndo foram aplicados no
presente estudo pois 0s animais tinham informacéo fenotipica apenas no desmame e sobreano.

Na Tabela 2, séo relacionados os resultados da analise de componentes principais com os indices
finais calculados com base nas DEPs resultantes das diferentes andlises (uni e bicaracteristica). Observa-
se que os animais 10% superiores (deca 1) e 10% inferiores (deca 10) para o Ifinall apresentaram deca
média do terceiro CP igual a 4,71 e 6,95, respectivamente. O mesmo contraste referente ao Ifinal3
evidencia que as analises bicaracteristica tendem a sub ou superestimar as DEPs de sobreano
(dependendo das DEPs de desmame) na presenca de selecdo sequencial e de (uma suposta) variabilidade
na taxa de maturacdo. O Ifinal3 praticamente ndo conseguiu diferenciar os animais quanto ao terceiro
CP. O Ifinal2 apresentou tendéncia semelhante ao Ifinall em discriminar 0s animais quanto ao segundo e
terceiro CPs, embora tenha apresentado menor poder discriminatorio quanto ao primeiro CP.

Tabela 2 - Deca média dos 3 primeiros componentes principais (CP), dos animais 10% superiores (deca
1) e 10% inferiores (deca 10) conforme o indice final calculado com as DEPs resultantes das
diferentes analises®.

deca média 1° CP deca média 2° CP deca média 3° CP
decal decal0l = decal decall # decal decal0 #
Ifinall 1,58 9,38 7,80 341 6,77 3,36 4,71 6,95 2,24
Ifinal2 1,71 8,49 6,78 3,33 6,81 3,48 4,70 6,99 2,29
Ifinal3 1,61 9,19 7,58 3,42 6,65 3,23 5,25 5,86 0,61

& Ifinall: analises unicaracteristica; conjunto completo de dados. Ifinal2: analises unicaracteristica; dados de
sobreano parcialmente “perdidos”. Ifinal3: analises bicaracteristica; dados de sobreano parcialmente “perdidos”.

b (deca média CP dos animais deca 10 Ifinal) — (deca média CP dos animais deca 1 Ifinal).

Néao é possivel, com o presente trabalho, definir qual modelo seria mais apropriado para
situacOes de selecdo sequencial e variabilidade na taxa de maturagdo, pois os resultados das analises uni e
multicaracteristica com informacdo de sobreano “perdida” tiveram como base de comparagdo 0s
resultados fornecidos pelas analises unicaracteristica com informacdo completa. Estudos de simulacdo
contemplando a possibilidade dos animais apresentarem diferencas genéticas quanto a taxa de maturacéo
permitiriam uma compara¢do mais adequada, inclusive considerando diferentes critérios de comparacéo
dos modelos.

Conclusdes
Evidéncias foram observadas de que analises multicaracteristica forneceriam DEPs sub ou
superestimadas na presenca combinada de selecdo sequencial e de variabilidade genética na taxa de
maturagéo.
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