CAPITULO 1 Escolha do melhor grupo de
contemporaneos para analises de permanéncia no

rebanho com a base de dados do PMGRN-USP
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INTRODUCAO

Os custos de reposicao de novilhas e manutencao de vacas, em
sistemas de producao de gado de corte, sao elevados.
Consequientemente, a caracteristica stayability (ou probabilidade de
permanéncia no rebanho) possui importancia econdomica e poderia
ser incluida em indices de selecao com multiplas caracteristicas
(Bittencourt, 2001; Formigoni, 2002 e Paneto et al., 2002).

Por tratar-se de caracteristica de limiar ou dicotomica, as
metodologias e modelos usuais de avaliacao genética dos bovinos de
corte nao sao bem empregadas, cabendo aos pesquisadores buscar
formas de analise mais apropriadas e que consigam mostrar a
variabilidade genética da caracteristica mais proxima do valor real, ja
que as metodologias de modelos lineares mistos, sob modelo animal,
geralmente resultam em baixas estimativas de herdabilidade,

levando-se a conclusao equivocada de que nao ha ganho genético
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satisfatorio na selecao direta para stayability (Martinez et al., 2002;
Mwansa et al. 2002).

Para a raca Nelore, no Brasil, existem poucos estudos sobre
stayability (Paneto et al., 2002; Silva et al.,, 2003a; Silva et al.,
2003b), principalmente utilizando ferramentas Bayesianas para a
estimacao de componentes de (co)variancia e de parametros genéticos
e para a predicao de valores genéticos. O objetivo do presente estudo
foi definir qual a melhor formacao dos grupos de contemporaneos
para a caracteristica stayability, analisada sob perspectiva Bayesiana
e com restricAio ou nao para Numero Efetivo de Progénie, no
Programa de Melhoramento Genético da Raca Nelore conduzido na
Faculdade de Medicina de Ribeirao Preto, da Universidade de Sao

Paulo (PMGRN-USP).

MATERIAL E METODOS

O arquivo geral de dados, com vacas nascidas entre 1986 e
1996 em rebanhos participantes do PMGRN-USP (Lobo et al., 2002),
continha 54727 registros de producao.

A caracteristica stayability foi codificada com valor 1 para
vacas com pelo menos trés partos até os 76 meses de idade e valor O
para as que tiveram menos de trés partos. Definiu-se trés partos,
porque a vaca estaria pagando seus custos de cria/recria (Formigoni,

2002), e 76 meses para que tivesse a chance de conseguir trés partos,
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sendo que, em média no PMGRN-USP, o primeiro parto ocorre com
32 meses de idade.

Foram gerados trés arquivos distintos segundo a definicao para
grupo de contemporaneos (GC1l= fazenda de nascimento da vaca +
ano de nascimento da vaca; GC2= fazenda de nascimento da vaca +
ano de nascimento da vaca + fazenda do primeiro parto; GC3=
fazenda de nascimento da vaca + ano de nascimento da vaca +
fazenda aos 2 anos de idade + fazenda aos 3 anos de idade + fazenda
aos 4 anos de idade + fazenda aos 5 anos de idade + fazenda aos 6
anos de idade).

O primeiro GC € aquele geralmente mais usado, justamente por
contemplar um maior numero de animais. Quanto ao segundo grupo,
pensou-se na transferéncia entre fazendas ou relacoes
mercadologicas da fase de recria, quando a novilha pode ter o
primeiro parto na fazenda compradora. O terceiro GC relaciona a
caracteristica com sua época de expressao.

A analise da consisténcia dos dados foi realizada por meio do
programa SAS (Statistical Analysis System, 2000), em cada arquivo
separadamente, e consideraram-se touros com pelo menos duas
filhas dentro do mesmo grupo de contemporaneo (GC) e GCs com
pelo menos dois touros diferentes. Além disso, foram eliminados
grupos com médias O ou 1 para stayability, isto €, sem variabilidade
dentro do grupo de contemporaneos. Um outro critério, adotado com

o intuito de empregar mais rigor ao numero de vacas por touro em
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cada GC, foi tomar o Numero Efetivo de Progénie (NEP) como maior
ou igual a dois. Trata-se de uma proporcao entre o numero de filhas
de um touro (NP), em relacdao ao numero de filhas de outros touros do
mesmo GC (NT)

NEP = (NP x NT)/(NP + NT) (1)

A Tabela 1 mostra o numero de registros (REG), o numero de
grupos de contemporaneos (GC), numero de pais € numero de avos
maternos do touro (AVOS), para os trés arquivos gerados.

TABELA 1 - Numero de registros (REG), niumero
de grupos de contemporaneos (GC), numero de

touros e numero de avO0s maternos, apos
consisténcia dos dados para NEP

Arquivo REG GC TOUROS AVOS
st76gcl.dat 24588 488 1214 395
st76gc2.dat 23790 475 1178 382
st76gc3.dat 24155 476 1195 386

Provavelmente, grupos com menos individuos (GC2 e GC3)
apresentaram maior numero de niveis com médias O ou 1 e,
consequentemente, maiores exclusoes de registros.

Trés arquivos sem a restricaio para NEP também foram
preparados, para comparacoes entre as analises e resultados.

A Tabela 2 mostra o numero de registros (REG), o numero de
grupos de contemporaneos (GC), numero de pais e numero de avos
maternos do touro (AVOS), para os trés arquivos gerados sem

restricao para NEP.
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TABELA 2 - Numero de registros (REG), numero de
grupos de contemporaneos (GC), numero de touros

e numero de avdés maternos, sem restricio dos
dados para NEP

Arquivo REG GC TOUROS AVOS
st76gclsn.dat 28959 678 1682 480
st76gc2sn.dat 27865 663 1626 471
st76gc3sn.dat 28294 651 1655 473

Posteriormente, utilizou-se o MTGSAM for threshold (Multiple-
Trait Gibbs Sampler for Animal Models, Van Tassell et al., 1998), sob
modelo unicarater de touro-avd materno, para obtencao de
componentes de (co)variancia, estimativas de herdabilidade e
solucoes para cada touro (que originam as Diferencas Esperadas na
Progénie — DEPs - na escala subjacente, como médias a posteriori).
Adotou-se o modelo touro, apos tentativas de convergéncia sob
modelo animal, sem sucesso. Esta ocorréncia € normal e possui
outros relatos na literatura (Moreno et al., 1997; Phocas & Laloé,
2003). Os métodos Bayesianos, basicamente, envolvem a resolucao
de integrais complicadas. A implementacao das Cadeias de Markov
ou MCMC (entre elas, a Amostragem de Gibbs) € uma solucao para
esse problema, embora possam surgir complicacoes com a
convergéncia das cadeias, nem sempre possivel de ocorrer, e
geralmente solucionada sempre que a distribuicao a posteriori
aproxima-se da Normal (Blasco, 2001). Segundo Van Vleck (1993), o
modelo de touro-avdo materno do touro assegura predicoes mais

acuradas dos valores genéticos, quando comparado ao modelo touro.
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Duas implementacoes para o tamanho da cadeia de Gibbs (225
mil ou 550 mil), dois periodos de descarte amostral conservadores (25
mil e 50 mil) e dois procedimentos de tomada de amostra (a cada
1000 ou a cada 250 rodadas) foram testados para cada um dos seis
arquivos. As analises das amostras foram realizadas por meio do
programa desenvolvido por Van Kaam (1997) chamado GIBANAL, sob
sistema operacional DOS.

O modelo de limiar usado relaciona a resposta observada na
escala categorica com uma escala subjacente normal continua (Silva
et al., 2003b). Assumindo que a escala subjacente tem distribuicao
normal:

U | 8 ~N(WB6, Io2), em que: (2)

U é o vetor da escala base de ordem r; 6' = (b', a') € o vetor dos
parametros de locacao de ordem s com b (definidos sob um ponto de
vista frequentista, como efeitos fixos), e a (como efeito aleatoério); W é
uma matriz de incidéncia conhecida de ordem r por s; [ € uma matriz
de identidade de ordem r por 1; € 62 € a variancia residual.

De acordo com o enfoque Bayesiano, sera assumido que as
prioris para os efeitos genéticos e os residuais seguem distribuicoes
normais multivariadas:

p(a | 623 ~ N (0, Ac2y) (3)
p (e | 62) ~ N (O, Ic2:), em que: (4)
A é a matriz de parentesco e 62, € a variancia genética aditiva.

No caso deste estudo, Y4 da o2, foi estimada pela variancia de touro
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(62s). Como ¢2¢ nao € estimavel (Gianola & Foulley, 1983), um valor
arbitrario deve ser entao atribuido. Conforme sugerido por Silva et al.
(2003Db), atribuiu-se o valor 1.

Apo6s a definicdo dos parametros do modelo, o encadeamento
entre as duas escalas (categorica e continua) pode ser estabelecido
inequivocamente, com a contribuicio da probabilidade de uma
observacao que cai na primeira categoria sendo proporcional a

Pyw=01t,0=PUv<tlt 0 =2(t-w0) /o), emque: (5

yv, € a variavel resposta para a vth observacao, tomando valores
O ou 1 se a observacao pertence a primeira ou segunda categoria,
respectivamente; t € o valor do limiar que, por nao ser estimavel, sera
fixado um valor arbitrario; Uy € o valor da variavel subjacente para a
mencionada observacao; & é a funcao de distribuicao cumulativa de
uma variavel normal padrao; e w'y € um vetor coluna de incidéncia
que une 6 a observacao vth, Por serem as observacoes
condicionalmente independentes dado 0, a funcao de verossimilhanca
sera definida pelo produto das contribuicdes de cada registro.

De acordo com a inferéncia Bayesiana, o produto da
distribuicdo anterior pela funcio de verossimilhanca € proporcional a
distribuicdo posterior conjunta de 6 e ¢2s. Foram entao obtidas as
distribuicées posteriores marginais dos parametros usando a
amostragem de Gibbs (Gelfand & Smith, 1990).

Por tratar-se de analise unicarater, as relacdoes entre as

variancias estimadas sob modelo touro-avo materno foram: variancia
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genética aditiva considerada como 4062s, a variancia ambiental como
sendo igual a variancia residual (no caso de modelo de limiar, fixa
com valor 1), a variancia fenotipica como a soma de (62s + 4 62s) ao 1
e, consequientemente, a herdabilidade estimada sob modelo touro
como sendo a porcao herdavel da variancia total existente.

A matriz de parentesco continha 4180 touros, sendo 454
endogamicos (Coeficiente de Endogamia médio igual a cinco por
cento).

As solugodes para cada touro foram transformadas pela funcao
probnorm do SAS, resultando em DEPs desviadas do valor 0,50 (ou
50%).

A interpretacao correta do valor genético € a probabilidade que
o touro tem de deixar filhas que permanecam mais tempo no
rebanho.

Correlagoes entre classificacoes para DEP (rank correlation ou
correlacao de Spearman) e entre a DEP e a endogamia do touro foram

obtidas pelo procedimento CORR opcao spearman do SAS.
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RESULTADOS E DISCUSSAO

Em média, a porcentagem de sucesso (valor 1) foi 37% nos
arquivos estudados.

Os resultados obtidos a partir dos arquivos com restricao para
NEP encontram-se sumarizados nas Tabelas 3, 4 e 5. Observa-se
baixa correlacdo serial entre as amostras (Tabela 3), mesmo nas

analises que resultaram em 2000 amostras.

TABELA 3 - Numero de observacoes (N), tamanho de cadeia de Gibbs (Gibbs),
periodo de descarte amostral (Descarte amostral), tomada de amostra
(Amostragem), numero total de amostras (Total de amostras) e correlacao serial
entre amostras da variancia de touro (vs), para os trés grupos de
contemporaneos (GC) estudados, sob restricao para NEP

Correlacao
GC N Gibbs Descarte Amostragem Total de serial
amostral amostras (vs)

225 mil 25 mil 1000 200 0,026

1 24588 550 mil 50 mil 1000 500 -0,053
550 mil 50 mil 250 2000 0,134

225 mil 25 mil 1000 200 -0,065

2 23790 550 mil 50 mil 1000 500 -0,200
550 mil 50 mil 250 2000 0,123

225 mil 25 mil 1000 200 -0,019

3 24155 550 mil 50 mil 1000 500 0,049
550 mil 50 mil 250 2000 0,162

As estimativas dos componentes de variancia do touro foram
praticamente iguais quando comparadas dentro do mesmo GC e
muito proximas entre os grupos (0,039; 0,034 e 0,036,

respectivamente para as medianas dos grupos 1, 2 e 3 - Tabela 4).
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foram,

considerando-se a mediana das analises nos grupos 1, 2 e 3,

respectivamente, 0,15+0,03; 0,13+0,03 e 0,14+0,03.

TABELA 4 - Numero total de amostras (Total de amostras), média (Me), moda
(Mo), mediana (Med), valores minimos (Min) e maximos (Max) da variancia de
touro (vs) e da herdabilidade de limiar (h?t) para stayability, nos trés grupos de
contemporaneos (GC) estudados sob restricao para NEP

e Total de Variancia de touro Herdabilidade
amostras (vs)* (h2t)**
Me Mo Med Min Max Me Mo Med Min Max
200 3,95 3,97 3,95 2,00 6,50 15,03 15,06 15,06 7,80 24,00
1 500 3,94 3,55 3,84 1,90 6,70 14,98 13,58 14,66 7,50 24,90
2000 3,96 3,79 3,90 1,50 7,70 15,05 14,47 14,87 5,90 28,00
200 3,48 3,17 3,31 1,80 6,60 13,33 12,24 12,73 7,20 24,30
2 500 3,47 3,41 3,41 1,50 6,20 13,29 13,09 13,10 5,90 23,00
2000 3,48 3,24 3,40 1,40 6,50 13,32 12,47 13,03 5,50 24,00
200 3,66 3,53 3,58 1,60 6,70 13,98 13,55 13,71 6,40 24,70
3 500 3,70 3,69 3,65 1,70 6,40 14,11 14,14 13,98 6,70 23,80
2000 3,67 3,51 3,62 1,30 6,80 14,01 13,43 13,84 5,10 24,90

* valores multiplicados por 100; ** valores em porcentagem.

As regioes de credibilidade a 95%, tanto para a variancia de

touro quanto para a herdabilidade, foram mais semelhantes entre os

grupos de contemporaneos 2 e 3 (Tabela 5).
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TABELA 5 - Numero total de amostras (Total de amostras) e Regiao de
Credibilidade a 95% para variancia de touro (vs) e para herdabilidade de limiar
(h2t), nos trés grupos de contemporaneos (GC) estudados sob restricao para NEP

Ge Total de Regiao de Credibilidade Regiao de Credibilidade
amostras a 95% para vs* a 95% para h2t**
200 2,37 a 5,52 9,22 a 20,65
1 500 2,46 a 5,75 9,54 a 21,46
2000 2,42 a 5,82 9,41 a 21,70
200 2,28 a 5,21 8,88 a 19,56
2 500 2,09 a 5,28 8,15a 19,80
2000 2,08 a 5,19 8,10 a 19,49
200 1,94 a 5,51 7,56 a 20,62
3 500 2,26 a 5,60 8,81 a 20,93
2000 2,20 a 5,47 8,56 a 20,48

* valores multiplicados por 100; ** valores em porcentagem.

Os resultados para os arquivos sem a restricio para NEP
encontram-se nas Tabelas 6, 7 e 8. Baixas correlacoes seriais

também puderam ser observadas em todas as analises (Tabela 6).

TABELA 6 - Numero de observacoes (N), tamanho de cadeia de Gibbs (Gibbs),
periodo de descarte amostral (Descarte amostral), tomada de amostra
(Amostragem), numero total de amostras (Total de amostras) e correlacao serial
para amostras da variancia de touro (vs), para os trés grupos de contemporaneos
(GC) estudados, sem restricao para NEP

Correlacao
GC N Gibbs Descarte Amostragem Total de serial
amostral amostras (vs)

225 mil 25 mil 1000 200 0,013

1 28959 550 mil 50 mil 1000 500 0,001
550 mil 50 mil 250 2000 0,075

225 mil 25 mil 1000 200 -0,039

2 27865 550 mil 50 mil 1000 500 -0,041
550 mil 50 mil 250 2000 0,114

225 mil 25 mil 1000 200 -0,064

3 28294 550 mil 50 mil 1000 500 -0,015
550 mil 50 mil 250 2000 0,101
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As estimativas de herdabilidade foram ligeiramente superiores

para todos os

grupos

(0,16+0,03;

0,15+0,03

€

0,15+0,03,

respectivamente para as medianas dos grupos 1, 2 e 3 na Tabela 7),

quando comparadas as analises dos arquivos com restricao para NEP

(Tabela 4).

TABELA 7 - Numero total de amostras (Total de amostras), média (Me), moda
(Mo), mediana (Med), valores minimos (Min) e maximos (Max) da variancia de
touro (vs) e da herdabilidade de limiar (h2t) para stayability, nos trés grupos de
contemporaneos (GC) estudados sem restricao para NEP

GC Total de Variancia de touro Herdabilidade
amostras (vs)* (h2t)**
Me Mo Med Min Max Me Mo Med Min Max
200 4,18 4,11 4,16 2,00 6,70 15,84 15,68 15,81 7,90 24,70
1 500 4,25 4,25 4,19 2,10 7,30 16,11 16,15 15,94 8,20 26,60
2000 4,24 4,10 4,17 1,60 8,70 16,07 15,59 15,84 6,30 31,30
200 3,95 3,90 3,92 2,10 6,20 15,04 14,87 14,97 8,20 23,10
2 500 3,91 3,65 3,85 1,50 6,40 14,87 14,01 14,67 5,70 23,90
2000 3,97 3,42 3,92 1,80 7,50 15,11 13,11 14,96 7,10 27,60
200 4,06 4,15 4,06 1,60 7,10 15,43 15,79 15,45 6,10 26,00
3 500 4,09 4,35 4,06 1,90 6,60 15,52 16,47 15,45 7,40 24,30
2000 4,09 3,86 4,00 1,80 7,70 15,54 14,73 15,23 7,00 28,00

* valores multiplicados por 100; ** valores em porcentagem.

As regides de credibilidade a 95% foram muito semelhantes

entre as analises (Tabela 8).
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TABELA 8 - Numero total de amostras (Total de amostras) e Regiao de
Credibilidade a 95% para variancia de touro (vs) e para herdabilidade de limiar
(h2t), nos trés grupos de contemporaneos (GC) estudados sem restricao para NEP

Ge Total de Regiao de Credibilidade Regiao de Credibilidade
amostras a 95% para vs* a 95% para h2t**

200 2,48 a 5,86 9,62 a 21,85
1 500 2,70 a 6,26 10,45 a 23,22
2000 2,66 a 6,12 10,31 a 22,74
200 2,50 a 5,31 9,71 a 19,93
2 500 2,44 a 5,60 9,48 a 20,92
2000 2,50 a 5,69 9,70 a 21,26
200 2,32 a 6,27 9,03 a 23,27
3 500 2,48 a 5,89 9,63 a 21,94
2000 2,55 a 6,04 9,89 a 22,48

* valores multiplicados por 100; ** valores em porcentagem.

Fazendo-se comparacdes entre os arquivos com ou sem
restricaio para NEP, percebe-se pequenas diferencas quanto as
estimativas de herdabilidade, porém as regioes de credibilidade
tiveram limites superiores maiores nas estimativas de herdabilidade
obtidas com os arquivos sem restricao, indicando que a estimativa
real da herdabilidade poderia ser um valor ligeiramente maior se
obtida a partir do arquivo sem restricao para NEP.

Ainda com o objetivo de estudar diferentes implementacoes
sobre a caracteristica de probabilidade de permanéncia no rebanho,
testou-se a implementacao de Silva et al (2003Db):
2203000/3000/4000 (respectivamente, tamanho de cadeia de Gibbs,
periodo de descarte amostral e tomada de amostra). A analise levou

18 dias e resultou em variancia de touro igual a 0,04+0,01 e

herdabilidade de 0,16+0,03, praticamente os mesmo valores obtidos
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na implementacao 225000/25000/1000 para o arquivo sem restricao
para NEP, o qual leva cerca de dois dias em processamento.

Os valores das estimativas de herdabilidade, obtidas por Silva
et al. (2003b) foram semelhantes (0,21+0,02) aos deste estudo, ainda
que se adotou o modelo touro, o qual em situacoes de maior pressao
de selecio sobre os machos costuma subestimar a herdabilidade
(Visscher & Thompson, 1990). No entanto, Silva et al. (2003b)
definiram a habilidade de permanéncia como a probabilidade de uma
vaca parir, no rebanho, na idade de seis anos ou depois desta idade,
dado que ela teve uma paricdo em data anterior. O estabelecimento
de definicao semelhante, na base de dados do PMGRN-USP nao se faz
possivel, principalmente em relacdo as diferencas existentes no
manejo reprodutivo das cerca de 200 fazendas participantes.

Os graficos com as distribuicées posteriores foram montados a
partir das saidas do GIBANAL, as quais fornecem as densidades
marginais posteriores para o componente de touro (Figuras 1 a 3). A
localizacdo da moda (ou valor de maior ocorréncia) variou entre as
analises, ocorrendo distribuicées bi ou até tri-modais acentuadas nas
implementacoes com tamanho de cadeia igual a 550 mil (Figuras 2 e

3).
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FIGURA 1 - Distribuicoes posteriores da variancia de touro, para os
grupos de contemporaneos 1, 2 e 3, respectivamente para arquivos
com restricao (a) para Numero Efetivo de Progénie (NEP) e sem
restricao (b). Tamanho de cadeia 225 mil, descarte amostral de 25 mil
e tomada de amostra a cada 1000 rodadas
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FIGURA 2 - Distribuicoes posteriores da variancia de touro para os
grupos de contemporaneos 1, 2 e 3, respectivamente, para arquivos
com restricao (a) para Numero Efetivo de Progénie (NEP) e sem
restricao (b). Tamanho de cadeia 550 mil, descarte amostral de 50 mil
e tomada de amostra a cada 1000 rodadas
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FIGURA 3 - Distribuicoes posteriores da variancia de touro para os
grupos de contemporaneos 1, 2 e 3, respectivamente, para arquivos
com restricao (a) para Numero Efetivo de Progénie (NEP) e sem
retricao (b). Tamanho de cadeia 550 mil, descarte amostral de 50 mil
e tomada de amostra a cada 250 rodadas
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As Tabelas 9 e 10 mostram, respectivamente, as Diferencas
Esperadas na Progénie (DEPs) e as correlacdes entre classificacoes

(rank) nas analises dos arquivos com restricao para NEP.

TABELA 9 - Média, desvio-padrao, minimo e maximo das DEPs
(Diferencas Esperadas na Progénie) de 4180 touros avaliados
(arquivos com restricaio para NEP) segundo diferentes
implementacoes nos arquivos sob restricao para NEP*

Média Desvio-padrao Minimo (%) Maximo (%)
GC1 (225) 0,5005 0,0209 35,48 62,54
GC1 (550) 0,5005 0,0210 35,41 62,52
GC1 (550_2) 0,5007 0,0211 35,39 62,59
GC2 (225) 0,5006 0,0196 34,16 61,51
GC2 (550) 0,5006 0,0195 34,20 61,47
GC2 (550_2) 0,5007 0,0194 34,26 61,46
GC3 (225) 0,5014 0,0198 36,35 62,20
GC3 (550) 0,5015 0,0198 36,37 62,27
GC3 (550_2) 0,5015 0,0198 36,40 62,22

* Implementacao 225 (225 mil/25 mil/1000), 550 (550 mil/50
mil/1000) e 550_2 (550 mil/50 mil/250).

As maiores correlagcoes de rank foram observadas intra-GC
(Tabela 10), concluindo-se que a implementacao nao altera
significativamente a classificacdo dos touros. Quando foram
realizadas comparacoes entre GCs, alteracoes de até 14% na
classificacao dos reprodutores puderam ser observadas [GC1 (550) x
GC2 (550_2), Tabela 10]. O pior touro foi sempre o pior em todas as
analises, porém o melhor foi coincidente somente nas analises para

0sGCs 1 e 3.
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TABELA 10 - Correlacdes entre classificacdes dos touros obtidas para
0s arquivos com restricao para NEP

GCl1 GCl1 GC1 GC2 GC2 GC2 GC3 GC3 GC3
(225) (550) (550_2) (225) (550) (550_2) (225) (550) (550_2)

GC1 (225) 0,978 0,979 0,867 0,862 0,861 0,885 0,884 0,888
GC1 (550) 0,977 0,864 0,865 0,859 0,885 0,887 0,885
GC1 (550_2) 0,863 0,863 0,862 0,887 0,886 0,886
GC2 (225) 0,977 0,977 0,916 0,915 0,915
GC2 (550) 0,977 0,916 0,917 0,915
GC2 (550_2) 0,913 0,913 0,914
GC3 (225) 0,977 0,977
GC3 (550) 0,976
GC3 (550_2)

Os 454 touros endogamicos nao apresentaram relacao entre o
coeficiente de endogamia e a classificacdo pelas DEPs, para todas as
analises dos grupos 2 e 3 (P>0,05). No entanto, foram
estatisticamente significativas (P<0,05) e iguais a 0,11 para o grupo
2. Ou seja, haveria correspondéncia de ranking para 11% dos touros
sendo que as maiores DEPs seriam de touros com maior coeficiente
de endogamia e, da mesma maneira, as menores seriam de touros
menos endogamicos. Devido a baixa magnitude da correlacao,
nenhuma conclusao pode ser tirada a partir deste valor.

Quando as mesmas correlacoes de rank foram aplicadas sobre
os 42 melhores touros (TOP 1%), observaram-se valores iguais a
100% e sobre os 42 piores touros observaram-se altos valores (acima
de 99,9%). Portanto, as alteracoes de rank percebidas na analise
anterior ocorreram nos touros com DEPs intermediarias para

stayability.
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Nas analises que utilizaram arquivos sem restricao para NEP
foram preditas DEPs com maiores magnitudes (por exemplo, para o
grupo de contemporaneos 1, a DEP minima foi 35,5 por cento -
Tabela 9 e linha um - contra 37,3 por cento — Tabela 11 e linha um) e
apresentaram correlacoes de rank acima de 99% (intra-GC) e acima
de 90% entre os diferentes grupos.

Assim, como anteriormente mencionado, nao houve correlacao
de rank entre as DEPs e o coeficiente de endogamia, para os 454

touros endogamicos considerados.

TABELA 11 - Média, desvio-padrao, minimo € maximo das DEPs
(Diferencas Esperadas na Progénie) de 4180 touros avaliados
(arquivos com restricaio para NEP) segundo diferentes
implementacoes nos arquivos sem restricao para NEP*

Média Desvio-padrao Minimo (%) Maximo (%)
GClsn (225) 0,5022 0,0238 37,29 63,64
GClsn (550) 0,5024 0,0238 37,36 63,65
GClsn (550_2) 0,5025 0,0238 37,40 63,69
GC2sn (225) 0,5010 0,0231 35,01 61,70
GC2sn (550) 0,5012 0,0230 35,03 61,64
GC2sn (550_2) 0,5013 0,0231 35,00 61,72
GC3sn (225) 0,5009 0,0223 36,58 62,53
GC3sn (550) 0,5010 0,0224 36,54 62,55
GC3sn (550_2) 0,5008 0,0225 36,47 62,53

* Implementacdao 225 (225 mil/25 mil/1000), 550 (550 mil/50
mil/1000) e 550_2 (550 mil/50 mil/250).

As correlacoes de rank variaram entre 76 e 80%, ou seja, ha
alteracoes nas posicoes dos touros comparando-se as analises dos

arquivos com € sem restricao para NEP.
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CONCLUSOES

Devido a grande importancia economica da caracteristica, ao
valor da estimativa de herdabilidade e a existéncia de variabilidade
entre touros, a permanéncia no rebanho pode ser recomendada como
critério de selecao para a raca Nelore.

A implementacdo empregada nas analises Bayesianas nao
altera as estimativas de herdabilidade ou a predicao e classificacao
das DEPs dos touros para a caracteristica. No entanto, o tratamento
dos dados, submetendo-os ou nao a restricao para o Numero Efetivo
de Progénie (NEP) e o grupo de contemporaneos considerado
influenciam o posicionamento do touro quanto a probabilidade de
permanéncia de suas filhas no rebanho.

O emprego da implementacao 225 mil/25 mil/1000, nos
arquivos sem restricao para NEP e com o grupo de contemporaneos
ao nascimento (grupo 1) € indicado para a base de dados do
Programa de Melhoramento Genético da Raca Nelore, dada a maior
facilidade de formacao do GC, a velocidade de processamento das

analises e a alta correlacao de rank com as outras implementacoes.
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IMPLICACOES

Os resultados obtidos neste capitulo geraram as DEPs (Dstay)
publicadas no Sumario de Touros, Matrizes e Animais Jovens do
PMGRN-USP, fornecendo mais uma ferramenta para os criadores da

raca.
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