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RESUMO

Racas compostas sdo importantes para o desenvolvimento da pecuaria brasileira e
do melhoramento genético. Os compostos apresentam, no entanto, uma certa
complexidade para avaliar os animais e predizer o mérito genético dos animais e
também nas decisbes de acasalamento. Foram avaliados 3 modelos estatisticos
diferentes para lidar com as informacées do Composto Montana Tropical® através
dos softwares da familia BLUPF90 em 5 caracteristicas de crescimento do animal e
reprodutivo. Os modelos estatisticos foram do mais simples, considerando uma raca
pura, até o mais complexo com informacfes de tipo biolégico do animal e da mae.
As caracteristicas sdo: peso a desmama, peso ao sobreano, ganho de peso pos-
desmama, perimetro escrotal e musculosidade. Este ultimo modelo apresentou
resultados mais conservadores para a predicdo dos VGs. As estimativas
apresentaram 0 mesmo comportamento para todos as caracteristicas avaliadas
pelas correlacdes de VG. Os valores de indice e ranking dos modelos foram
correlacionados através da correlacdo de Pearson, de Spearman e erro quadratico
meédio, demonstrando resultados muito parecidos entre os modelos. No final foi
encontrado erro de classificacdo de 1,9% dos animais certificados entre os modelos,
logo essas diferencas ndo causam grande impacto no resultado final do
melhoramento genético da raca porque os melhores animais continuam sendo
selecionados independentemente do método utilizado para estimar seu valor
genético. E o uso de modelos mais simples para compostos ja estabelecidos se faz

interessante por facilitar analises futuras.



ABSTRACT

Composite breeds are important for the development of Brazilian livestock and
genetic improvement. The compounds, however, present a certain complexity to
evaluate the animals and predict the genetic merit of the animals and also in the
mating decisions. Three different statistical models were evaluated to deal with
information from the Montana Tropical® Compound through the BLUPF90 family
software on 5 animal growth and reproductive characteristics. The statistical models
ranged from the simplest, considering a pure breed, to the most complex with
information on the biological type of the animal and the mother. The characteristics
are: weaning weight, yearling weight, post-weaning weight gain, scrotal
circumference and muscularity. This last model presented more conservative results
for the prediction of EBVs. The estimates show the same behavior for all EBV
correlation characteristics. The index and ranking values of the models were
correlated through Pearson's correlation, Spearman's correlation and mean square
error, showing very similar results between the models. In the end, a classification
error of 1.9% of the certified animals between the models was found, so these
differences do not have a great impact on the final result of the genetic improvement
of the breed because the best animals continue to be selected regardless of the
method used to estimate their genetic value. And the use of simpler models for
already established synthetic races is interesting because it facilitates future

analyses.
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1. INTRODUCAO

O melhoramento genético de bovinos de corte brasileiros € fundamental para
todo o mercado da carne a nivel nacional e mundial. Desse modo, é consideravel
conhecer o material genético disponivel para a evolugdo genética dos rebanhos.
Existem diversas racas disponiveis, tanto puras quanto compostas. Os compostos
sdo importantes para o desenvolvimento da pecuaria brasileira e representam um
marco no melhoramento (PICCOLI et al., 2020), principalmente devido ao clima
nacional ndo ser o ideal para animais de ragas taurinas e 0s animais zebuinos terem
menores indices produtivos (EDEA et al., 2018). Os compostos, sdo oriundos do
cruzamento de racas de origens diferentes, aproveitam caracteristicas benéficas e
complementares das racas parentais. Além da complementaridade das
caracteristicas também héa o efeito da heterose, que é o desempenho superior da
prole & média das racas parentais, que se da pelo efeito genético epistatico e de
dominancia proporcionado pelo alinhamento de cromossomos evolutivamente
distantes (DALTRO et al., 2021; GREGORY; CUNDIFF; KOCH, 1999; WAKCHAURE
et al.,, 2015; WRIGHT, 1931). Esse alinhamento de cromossomos distantes pode
também levar a formacdo de um quiasma que desencadeia um efeito de formacéao
de novos cromossomos através da recombinacdo genética (CARROLL, 2013;
MATHER, 1938), o que pode resultar em novos alelos em desequilibrio de ligacdo
com genes e proteinas de ragas distintas dentro de uma nova populacao.

Um novo composto se consolida pelo agregado de um pool genético de
interesse, em busca de eliminar os alelos menos interessantes de uma populacéo e
aumentar a frequéncia daqueles alelos novos com impacto bioeconémicos no
sistema de producédo almejado (DICKERSON, 1970, 1973; HARRIS, 1970). Um
desses compostos que possui uma relevancia alta no rebanho brasileiro é o
Composto Montana Tropical®, formado pelo cruzamento de 4 tipos biol6égicos
distintos (ELER, 2017a; FERRAZ; ELER; GOLDEN, 1999a). Sendo eles: N, para
animais zebuinos, A, para animais taurinos adaptados ao clima dos tropicos, B, para
taurinos de racas britdnicas e C, para taurinos de ragas continentais. Para ser

considerado Montana Tropical o animal precisa ter no minimo 3 ragas, ter no
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maximo 6/16 de composicdo do tipo biolégico zebuina e no minimo 2/16 de
composicdo de animais adaptados (MONTANA, 2022). Portanto, diante de racas
puras, combinacgdes e tipos genéticos que compde o Montana Tropical®, contatou-se
a necessidade de avaliar a inclusdo dos parametros nos modelos de avaliagcéo
genética dos animais compostos.

Desse modo, este trabalho teve como objetivo avaliar o impacto das
informacdes de tipo biolégico, heterozigosidade e recombinag¢éo génica individual e
materna na avaliagdo genética dos individuos por meio de 3 modelos estatisticos
distintos, sendo eles um modelo raca pura (M1), um modelo com o tipo biolégico
(NABC) individual e a heterozigosidade individual e materna (M2) e o modelo
completo com a tipo biolégico, heterozigosidade e recombinacéo individual e
materna (M3) para caracteristicas de crescimento e reprodutivas exploradas no

indice de selecdo do Composto Montana Tropical.
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2. REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 O Mercado da pecuéria bovina nacional: O rebanho bovino nacional é o
maior do mundo e consiste em aproximadamente 220 milhdes de cabecas (IBGE,
2022) e o PIB da pecuéria de corte brasileira representou 10% do PIB nacional em
2020 com R$ 747,05 bilhdes com 41,5 milhdes de animais abatidos e um peso
médio de carcaca de 248,67 kg resultando em 9,7 milhdes de Toneladas
equivalentes em carcaca (TEC), foi destinado 74% da producéo para o mercado
interno e 26% para o mercado externo (ABIEC, 2022). O Brasil € o terceiro maior
consumidor de carne bovina do mundo atras dos EUA e China e responsavel pela
producado de aproximadamente 14,4% da carne bovina mundial (FAO, 2021).

Destes 220 milhdes de animais, estima-se que 80% s&o animais com
genética zebuina (ANTONIO JOSAHKIAN, 2000; FERRAZ; FELICIO, 2010), e s&o
animais que possuem uma resisténcia maior as condi¢cdes ambientais do Brasil
(HANSEN, 2004; ROCHA PASSOS et al., 2014) Porém, apesar dessa resisténcia,
estes animais possuem uma menor capacidade produtiva em comparacao aos de
racas taurinas, e uma inferior qualidade de carcaca (BRESSAN et al., 2016;
CROUSE et al., 1989; DE SOUZA RODRIGUES et al., 2017; GRIGOLETTO et al.,
2020) . Sendo estes ultimos adaptados a climas mais amenos e com menor
resisténcia a estresse bidtico e abibtico (EDEA et al., 2018). Desse modo, faz-se
necessario o uso de animais cruzados ou ragas compostas no sistema de producao
brasileiro para equilibrar o dilema de resisténcia x produtividade dos animais
(PICCOLI et al., 2020)

2.2 Composto Montana Tropical®: Dentre as racas compostas de gado de
corte, uma das que mais se destacam é o composto Montana Tropical®, fruto de um
programa de melhoramento iniciado em 1994 ilustrado na figura 1. Este € um animal
com boa intensidade de selecdo e melhoramento, demonstrando uma evolucao
progressiva nos ultimos 10 anos em peso a desmama, habilidade materna, ganho de
peso, musculatura, musculosidade e qualidade na producdo de carne. Ele é
composto pela complementaridade de 4 tipos biolégicos distintos que formam o
sistema NABC (FERRAZ; ELER; GOLDEN, 1999b; MONTANA, 2022)
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Figura 1 — llustracdo de Touro Montana Tropical ®, autoria prépria

N, para a porcdo genética de zebuinos, constituido principalmente por vacas
de raca nelore. Importante para contribuir com alta rusticidade, resisténcia a
parasitas e estresse climéatico;

A, para 0s animais taurinos adaptados aos tropicos, como representantes das
ragas Senepol, Bonsmara, Caracu, dentre outros. Contribui com sua adaptabilidade
ao clima tropical, fertilidade e caracteristicas qualidade de carne;

B, para taurinos de origem britanica, como Aberdeen Angus e Red Angus,
Hereford, South Devon, dentre outros. Contribui com precocidade sexual, qualidade
de carcaga e crescimento;

C, para racas oriundas da europa continental. Com exemplos das racas
Simental, Pardo-Sui¢o, Carolesa, Limousin, dentre outros. Essas ragas possuem
Otima qualidade de carcaca e potencial de crescimento com a desvantagem de

serem animais mais tardios.

Um sistema de cruzamentos deve levar em consideragdo estimativas confiaveis de
estimatitava de parametros bioeconémicos (DICKERSON, 1970, 1973; HARRIS,
1970) e em animais compostos devem ser levados em consideracdo o nivel de

heterozigosidade retida e o nivel de recombinag&o para evitar perdas de capacidade
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produtiva (SILVA, 2021 apud BOURNDON, 1999). Portanto, animais cruzados e
compostos sdo mais eficientes economicamente quando comparados com 0S
animais de raca pura (DALTRO et al., 2021; MAKI-TANILA, 2007). Porém, a
avaliacdo dos animais de racas compostas € relativamente mais complicada que de
animais de racas puras devido aos efeitos genéticos ndo-aditivos que devem ser
levados em consideracdo (ELZO; FAMULA, 1985), pois havera mais interacdes
genéticas intra loci e entre loci (ELZO; FAMULA, 1985; SYRSTAD, 1985). O sistema
de cruzamentos do Montana Tropical® faz uso dos resultados de diversos programas
de melhoramento em distintas racas por inclusdo de novos materiais genéticos e da
complementaridade e heterozigosidade entre esses. E, a comercializacdo e
classificacdo dos animais Montana Tropical® é baseada principalmente pelo indice
Montana Tropical®, que é o indice de selecdo com os pesos de 20% para a DEP de
peso a desmama (WW), 20% para ganho de peso pés desmama (PWG), 30% para
peso ao sobreano (YW), 10% para perimetro escrotal (SC) e 20% para
musculosidade (MUS).

2.3 Valor Genético: Para se desenvolver um sistema de melhoramento
animal deve-se buscar fazer o registro zootécnico dos animais para conhecer suas
caracteristicas, pedigree e predizer o valor genético aditivo (VG) deles e entéo
selecionar os melhores animais naguele sistema de producéo para serem 0s pais da
proxima geracdo. A visdo holistica de todo o sistema de producdo e cadeia
mercadoldgica atrelada ao mercado de proteina animal € fundamental para auxiliar
as tomadas de decisédo no programa de melhoramento (DICKERSON, 1973). Pois, a
principal funcdo de um programa de melhoramento é a reducdo de custo de
producéo dentro dos sistemas de producdo e aumento do lucro liquido de producéo
acompanhando a evolucédo e tendéncias do mercado, desse modo, a viabilidade
econdbmica do programa deve ser diretamente relacionada aos resultados obtidos e
esperados (DICKERSON, 1970, 1973; HARRIS, 1970). E, através do VG é possivel
calcular a diferenca esperada da progénie (DEP) desses animais, que € uma

ferramenta muito util em sistemas de selecdo animal principalmente em ragas puras.

2.4 Progresso Genético: O progresso genético € uma forma de se avaliar o
impacto do melhoramento genético em determinada populacdo e este € um dos
16



conceitos chaves para todo o melhoramento. Ele é avaliado pela equacdo seguinte
(ELER, 2017b)

i*r,A*\/ﬁ*apj

1
i € a intensidade de selecdo daquela populacédo para a j¢™2 caracteristica, 17,4 € a

acuracia da predicéo do valor genético, h2 é a herdabilidade da caracteristica, Op é

o desvio-padrao fenotipico da caracteristica, L o intervalo de geracdes e 4G o

progresso genético.

2.5 Certificado Especial de Identificacdo e Producéo: O CEIP, criado em
1995 pelo Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento partir da publicacéo
da portaria 267 e atualizado pela normativa n° 12, de 2 de fevereiro de 2018, é uma
certificacdo emitida para animais que possuem comprovado potencial de
melhoramento genético dentro do programa em que estdo sendo avaliados, de
acordo com as diretrizes do ministério sobre Producdo Animal (MAPA, 2017). No
inicio de um programa de melhoramento genético o certificado é emitido apenas
para 20% dos animais, conforme o melhoramento da raca € comprovado, essa taxa
evolui ao ano até o limite de 30%. Atualmente, o programa Montana Tropical utiliza a

taxa de 27,33% da safra para animais de ambos 0s sexos.

2.6 Heterozigosidade: A heterozigosidade mede a proporcdo de loci
heterozigotos no individuo. Esta é diretamente correlacionada ao efeito da heterose.
A heterose é um efeito observado além do ganho genético aditivo quando um
individuo filho de pais de diferentes racas ou linhagens manifesta desempenho
superior a meédia dos individuos parentais (SORENSEN et al., 2008). Ela se
manifesta quando ha o pareamento de cromossomos distantes evolutivamente,
possibilitando uma maior diversidade bioquimica dentro dos individuos resultando na
manifestacdo de caracteristicas marcantes de ambos parentais e maiores interacdes
génicas devido a uma maior heterozigosidade no individuo (DALTRO et al., 2021,
ELER, 2017a), que pode causar efeitos epistaticos (LUSH, 2015) ou de dominancia
(GREGORY; CUNDIFF; KOCH, 1999; KIPPERT et al., 2008). De acordo com
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Dickerson (1973), o efeito da heterose pode ser interpretado como a correcdo do
efeito de depressdo endogamica que ocorre dentro de uma raca ou linhagem.
Resumidamente, quao maior € a distancia genética das ragas parentais, maior sera
o efeito da heterose observada. E, diversos estudos demonstraram que a diferenga
entre racas se da principalmente em caracteristicas de interesse bioeconémicos
(GREGORY et al., 1994; GREGORY; CUNDIFF, 1980) o que torna a
complementaridade entre racas um grande atrativo para 0S cruzamentos e
compostos. Portanto, este € o principal efeito buscado a ser maximizado dentro de
um sistema de cruzamento ou em uma raca composta. O efeito de cruzamento
continuo ja levava a um ganho de peso de bezerro desmamado por vaca de 20% em
1980 (GREGORY; CUNDIFF, 1980) Ja as racas compostas tém a capacidade de
reter mais heterose individual e materna em todos os cruzamentos, porém estas
racas estdo sujeitas ao maior efeito de recombinacédo (DICKERSON, 1973). O efeito

da heterozigose é descrita por Eler (2017):

n n
HO - ZZrirj HijFl

i=1 j=1

2
Em que, Hy é a heterozigose total, n € o nimero de racas, r; é a proporcao do i-

ésimo tipo biologico paterno, r; € a proporgcdo do j-ésimo tipo biolégico materno e

H;F, € a heterose do F1 para os cruzamentos i e j.

2.7 Recombinacdo Genética: Ao se misturar muitos cromossomos de
origens diferentes, 0s organismos passam a misturd-los e formar novos
cromossomos homélogos no fenbmeno do crossing over que pode ocorrer nas
células gaméticas e transferir para a proxima geracdo a recombinacdo genética
(CARROLL, 2013; MATHER, 1938). O que é um efeito economicamente ruim a curto
prazo, por trazer perdas na capacidade produtiva de certas caracteristicas em
diversas espécies de interesse comercial (DALTRO et al., 2021; MADALENA et al.,
1990; NEMES et al., 2014), porém esta perda de producdo é justificavel ao se
avaliar no longo prazo que ela permite um aumento da variabilidade genética dentro
da populacdo sem a inser¢cdo de novos individuos (BATTAGIN et al.,, 2016;

GORJANC et al., 2017). Evitando dessa forma resultados indesejaveis como o efeito
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Bulmer (BULMER, 1971), que ocorre ao se focar em uma gigantesca propagacao de
material genético dos poucos touros superiores, reduzindo o tamanho efetivo da
populacdo (SHEN et al., 2018) e aumentando a endogamia. O efeito Bulmer é o
platd do melhoramento que ocorre quando a intensidade de selecdo para uma
caracteristica é tdo forte que acaba com a variabilidade genética daquela
caracteristica na populacdo, tornando impossivel o melhoramento por falta de
cromossomos diferentes para a selecdo (BULMER, 1971). A recombinacdo €
calculada da seguinte maneira (ELER, 2017a)

1
ry = E (rg +15)
3
Em que, r € a proporcdo do efeito de recombinacdo na progénie, r, € a

probabilidade de producédo de gametas recombinantes pelo macho e r; pela fémea.

2.8 BLUP: O Melhor Preditor Linear Nao-Viesado é um modelo linear misto
utilizado para se estimar o valor genético dos animais (HENDERSON, 1975a).
Modelos lineares mistos sdo equacdo que ponderam efeitos fixos e aleatérios ao
mesmo tempo. O BLUP modelo animal é expresso em notacdo matricial da seguinte
forma:

Y=XB +Zu + e

4
Sendo Y o vetor de fenétipos observados; g é o vetor de efeitos fixos, aquilo

que é controlavel e registravel durante a producédo dos dados; u é o vetor de efeito
aleatério, aquilo que nédo é controlavel mas se conhece a fonte de aleatoriedade, ou
seja, efeito genético aditivo; e vetor de efeitos residuais aleatérios, aquilo que nao é
controlavel e ndo se conhece a fonte, ou seja, 0 erro experimental; X e Z sdo as
matrizes de incidéncia dos efeitos f e u, respectivamente.

Com suas variagcdes como para os efeitos afetados pelo efeito materno e o

ambiente permanente:

Y=XB+ Zu + Wm + Spe + e
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SendoY, B, u, e, X € Z 0s mesmos ja citados, m é o vetor do efeito materno,
pe é o vetor de efeito ambiental permanente, W e S sdo as matrizes de incidéncias
dos efeitos citados, respectivamente(MRODE, 2014).

2.9 Familia BLUPF90: Os programas da familia BLUPF90 foram construidos
para estimarem valores genéticos gendmicos com facilidade através do modelo
misto animal de Unico-passo, com ferramentas inclusas para renumerar os dados e
fazer o controle de qualidade (RENUMF90), estimar os componentes de variancia
por meio de maxima verossimilhanca restrita (REMLF90, AIREMLF90), e por meio
de amostragem de Gibbs (GIBBSxF90, THRGIBBSxF90, POSTGIBBSF90), estimar
os valores genéticos (VG) dos animais através de modelo misto animal e Unico-
passo (BLUPF90), tratar informagcBes genotipicas e extrair suas solucdes
(PREGSF90, POSTGSF90, PREDF90) (MISZTAL et al., 2002)

2.10 Caracteristicas avaliadas:
a) Peso a desmama (WW): E a medida do peso do animal em Kg & desmama,

com média de 210 dias de vida (7 meses).

b) Ganho de peso pés desmama (PWG): E a medida do ganho de peso do

animal em Kg da desmama até a proxima pesagem aos 14 meses de idade.

c) Peso aos 12 meses (YW): E a medida do ganho de peso em animal em Kg
aos 14 meses de idade em média 420 dias de vida.

d) Perimetro Escrotal (SC): E a medida de perimetro medial do saco escrotal

dos animais aos 14 meses.

e) Musculosidade (MUS): E a medida do escore visual de musculosidade do

animal, medido também aos 14 meses.
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3. MATERIAL E METODOS

Animais e dados fenotipicos

Os bancos de dados fazem parte do programa de melhoramento genético de
bovinos compostos Montana Tropical® e estdo sob responsabilidade do Grupo de
Melhoramento Animal e Biotecnologia (GMAB) da Universidade de S&o Paulo. Os
animais foram criados em diversas fazendas localizadas em varias regiées do Brasil
e também no Uruguai e Paraguai. O banco de dados usado para estimar 0s
componentes de variancia deste trabalho foi dividido por caracteristica estudada e
tipo genético. Foram considerados os seguintes tipos e suas descricfes: animais
puros-sangues, aqueles com mais de 90% de tipo bioldgico em questdo, os animais
F1, foram aqueles que apresentaram 50/50 para os tipos biolégicos, os animais
Montana Tropical®, foram considerados apenas os que atendiam aos critérios de
inclusdo do programa Montana Tropical (MONTANA TROPICAL, 2022), os demais
animais cruzados que nao atendiam aos critérios de inclusdo foram chamados de
“Outros”. Seus respectivos numeros de animais com informagdes das caracteristicas

de crescimento estdo descritos abaixo na tabela 1.

Tabela 1 - Descricdo da populacdo do banco de dados do Montana Tropical®

Tipo Critério nNWW nYW nPWG nSC nMUS nTotal
N>=90% 21.692 1.254 1.229 486 655 21.911

PTG A>=90% 2.002 1.125 1.114 240 887 2.262
B>=90% 4,178 1.498 1.375 372 671 4.324
C>=90% 6 2 2 0 2 6

N=50%; A=50%  2.827 972 915 242 720 2.894
N=50%; B=50% 42.947 14.191 13.614 2.220 12.208 43.724
N=50%; C=50% 6.180 1.561 1.403 190 1.145 6.362

F1
A=50%; B=50% 923 500 495 226 265 936
A=50%; C=50% 13 9 9 3 8 13
B=50%; C=50% 118 39 34 13 24 123

Montana N+A>=12.5%:;
T N<=37.5%:  234.125 115.651 114.003 49.030 104.942 242.161
P B+C<=75%

outros Qutras 71.981 16.343 15.825 4563 14.035 73.233

composicoes
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TOTAL 386.992 153.145 150.018 57.585 135.562 397.949

Tipo mostra a classificagdo genética dos animais; Critério mostra o critério utilizado para definir o Tipo; n
(caracteristica) mostra 0 numero de fenétipo dentro de cada tipo biolégico por caracteristicas; WW, YW,
PWG, SC e MUS referem-se as caracteristicas Peso ao Desmame, Peso ao Sobreano, Ganho de Peso
pos-desmame, Perimetro Escrotal e Musculosidade, respectivamente; N, A, B, e C representa a
composicao do tipo bioldgico dos animais.

Na tabela 2 estdo sdo apresentadas as estatisticas descritivas para 0s
fenotipos, contendo o numero de informacdes, a média, o0 minimo, 0 maximo e a

variancia, além do numero de grupos contemporaneos considerados nas analises.

Tabela 2 - Estatistica descritiva dos fenotipos dos animais para estimar os
componentes de variancia

Caracteristica N M min max o? CG
ww 267.229 197 80 313 1.528 3.886
YW 146.121 270 105 605 3.148 1.743
PWG 141.663 75 -61 517 2.054 1.718
MUS 131.628 4 1 6 1,3 1.536

SC 54.488 28 16 41 18 837

Caracteristica refere-se a qual das caracteristicas avaliadas, WW, YW, PWG, MUS e SC, que séo peso
ao desmame, peso ao sobreano, ganho de peso pés-desmame, musculosidade e perimetro escrotal; N €
0 numero de animais utilizados para estimar o componente de variancia; y, min e max sdo a média,
minimo e méaximo dos valores dos fen6tipos; e CG sdo o numero de grupos contemporaneos utilizados.

Modelos de predicéo

Nesse trabalho foram utilizados 3 modelos diferentes para avaliacdo dos
animais. Esses modelos foram desenvolvidos pelo Grupo de Melhoramento Animal e
Biotecnologia para avaliacdo genética dos animais do Composto Montana Tropical®
aplicados comercialmente desde o inicio do programa. Os modelos também foram
dividos em 3 tipos principais:

Modelo Simples (M1), com uso do Grupo Contemporaneo, Idade a medida,
Idade da mée linear e quadratica e o efeito aleatério animal.
Yija = GCij+Brage;; + Brageq + Bzages

+u; +d; + peq + €jjq

6
Modelo Incompleto (M2), com uso do modelo simples e a adicdo das

covariaveis de tipos biolégicos do individuo junto das heterozigose individual e
materna.
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Yija = GCij+Prage;; + Brageq + Psages
+ B4N; + BsA; + BeB; + B7Ci+ Bghi + Bo hy
+u; +d; +peq + ejjq

4
Modelo Completo (M3), com uso do modelo incompleto e a adicdo das

covariaveis de tipos biologicos da méae junto das recombinacfes individual e
materno.
Yijq = GCij+Piage;; + Bageq + Bsages

+ BulN; + BsA; + BeB; + B7Ci+PeNyg + BoAg + ProBa + B11Ca

+ Bizhi + Bishg + Brari + Pista

+u; +d; +peq +ejqg

8
Onde Y;jq € a observacgdo do animal i para a caracteristicas j, filho da mae d. GC;; é

0 grupo contemporaneo do animal i para a caracteristicas j. £, € 0 coeficiente de

regressao para as covariaveis do modelo. age;; € a idade do animal i na medida da

caracteristica j. age, é a idade da vaca no parto. age? é a idade da vaca quadratica.
N;,A;, B;,C; ,Ng,Ay,Bge C,sdo o nivel de tipos biolégicos Montana Tropical®
do individuo i e sua mae d. h; e hy sdo os coeficientes de heterozigosidade do
individuo i e sua mée d. r; e r; sdo os coeficientes de recombinacao do individuo i e
sua mae d. d; é o efeito materno. pe; € o efeito de ambiente materno permanente.

u; representa o efeito genético aleatorio aditivo do i-esimo animal. e;;; representa os

termos residuais aleatorios.

Para a estimacdo dos componentes de variancia e valores genéticos através
destes modelos foi aplicado o BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) em modelo
animal utilizando o algoritmo AIREML para estimar os componentes por meio dos
programas que pertencentes a familia BLUPF90 (MASUDA, 2019; MISZTAL et al.,
2002) em modelos unicaracteristicos. Os procedimentos foram executados na
seguinte ordem: RENUMF90, para renumerar as informagdes, AIREMLF90 para
estimar os componentes de (co)variancia e herdabilidades através do algoritmo de
informacdo media da maxima verossimilhanga restrita (AIREML) (GILMOUR;
THOMPSON; CULLIS, 1995; JOHNSON; THOMPSON, 1995; RESENDE; SILVA;
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AZEVEDO, 2014) e por fim, BLUPF90 para gerar as solucbes VG e as acuracias
BIF.

Comparacéo dos modelos:

ApoOs a predicdo dos valores genéticos dos animais utilizando todos os tipos
bioldgicos, primeiro foi analisado os dados completos e entdo foram selecionados
apenas os animais Montana Tropical® para se comparar os modelos e a taxa CEIP
com o valor de 27,33%. Entéo, fez-se uso da comparacéo entre os rangueamentos e
valores preditos organizados dentro do indice Montana por meio das técnicas de
correlacdo de Pearson (PEARSON, 1909), Spearman (WISSLER, 1905) e o Erro
Quadratico Médio (MSE) (SCHLUCHTER, 2005) e a acuracia BIF (Beef
Improvement Federation) da predicéo de valor genético:

indice Montana Tropical®
I; = 0,2 x DEPyy, + 0,2 x DEPpy, + 0,3 % DEPyyy + 0,1 % DEPsc, + 0,2 % DEPyys,

9
Onde I; é o valor do indice Montana Tropical do individuo i, DEP | oracteristica); € O

valor da DEP do animal i para a caracteristica avaliada, WW, PWG, YW, SC e MUS.

Correlacdo de Pearson

Ox,y
00y

Ty =

10
Onde r,, € o valor da correlacéo entre os dados x e y, que sdo os valores de VGs
estimados por modelos diferentes. oy, € a covariancia de x e y. o, € g, S0 0S

valores de desvio-padrao de x e y, respectivamente.

Correlacdo de Ranking de Spearman
p _ O-Rx,Ry
xy —
O-RxO-Ry

11
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Onde Py € o valor da correlacdo entre os dados Rx e Ry, que sdo as posicdes de

ranking das estimativas nos modelos x e y. og, g, € @ covariancia de Rx e Ry. og, €

ory S80 0s valores de desvio-padrédo da posicao de ranking x e y, respectivamente.

Erro Quadratico Médio (MSE) da predicéo

X —¥)*

n

MSE =

12
Onde MSE € o erro quadratico médio, y; € o valor de um modelo de y, y, € o valor

de outro modelo de y para o animal i e n € o nimero de observacdes.

Acurécia BIF
BIF =1—- | —

13
PEV

var(A — A)

14
BIF é a acuracia desenvolvida pela Beef Improvement Federation, ¢? é a variancia

genética aditiva, PEV € a variancia do erro da predicdo, A € o valor genético
observado e A é o valor genético predito (HENDERSON, 1975).

A Convergéncia

A Zil6 — 6]
n

15
Onde A é o indice de convergéncia delta utilizado para avaliar a eficiéncia do

modelo. Qudo menor seu valor maior a convergéncia entre as iteracbes. 6; é a
estimativa atual do i-gésimo componente de variancia e 6; é a estimativa anterior do
i-gésimo componente de variancia. n é o nimero de componentes de (co)variancia

unicos. Esse indicador representa a média absoluta das mudancas através das
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estimativas e ele € programado para parar 0S processos interativos quando alcanca

valores préximos a v 1012,

Analise dos Dados

A analise dos resultados e plotagem dos gréficos foram executados com
utilizacdo do software R (R CORE TEAM, 2018) por meio do motor grafico RStudio
(ALLAIRE, 2011) e utilizando as bibliotecas readxl, dplyr, ggplot2 (WICKHAM, 2016),
gplots, kableExtra, ggpubr, psych, ggfortify, caret (KUHN, 2008). Para realizar O
PCA (andlise de componentes principais) foi empregado todas as informacfes
utilizadas para construir o0 M3, ou seja, idade da vaca linear e quadratica, tipos
bioldgicos, heterozigosidade e recombinacdo individual e materno, junto dos 5
fendtipos analisados com suas idades de coleta. Totalizando 23 variaveis. Os dados
fenotipicos faltantes nessas variaveis foram imputados utilizando o algoritmo de
Machine Learning KNN utilizando k=20 (ALTMAN, 1992)
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4. RESULTADOS

Os resultados das estimativas dos componentes de variancia sédo observados
na Tabela 4, mostrados do modelo mais simples (M1), ao mais complexo (M3),
passando pelo intermediario (M2). Observa-se que a variancia genética aditiva (o3)
e variancia do efeito materno (63,) reduzem conforme se aumenta a complexidade
do modelo para todas as caracteristicas, exceto para SC. Por consequéncia, a
herdabilidade direta (h2) segue o mesmo padrdo supracitado. Por outro lado, é
possivel observar que a variancia do ambiente permanente (g%,) e variancia residual
(62) aumentam de acordo com a complexidade do modelo utilizado. Também ¢é

nitido que a covariancia entre os efeitos direto e materno diminui de M1 a M3.

Tabela 3 - Componentes de variancia das caracteristicas em cada modelo
(ati 2 2 2 2 2
Caracteristica Modelo g o Ope o; ha + SD

M1 147,01 86,64 7845 374,76 0,21 + 0,0084 -52,63

Peso ao Desmame M2 136,66 74,77 82,66 380,29 072 + 0,0084 -46,82
M3 121,73 60,94 8558 388,74 0,19 + 0,0083 -34,06

M1 222,65 66,63 620 51952 027 + 00116 -34,90

Peso ao Sobreano M2 207,38 48,56 13,81 527,89 0,26 + 0,0116 -25,40
M3 188,82 3427 16,66 537,39 024 + 00114 -10,05

M1 10503 46,74 7,17 452,76 0,17 + 0,0094 -54,68

Ga”hgedsfngerjg pOs- M2 91,86 39,66 7,40 459,21 0,15 * 0,0093 -44,63
M3 73,93 2472 1042 469,56 0,13 * 0,0087 -28,92

M1 0,11 058 0,16 % 0,0069 -------

Musculosidade M2 0,11 0,58 0,15 + 0,0069 ---------

M3 0,10 059 0,15 % 0,0068 -----n-

M1 2,36 678 0,26 % 0,0157 ---nmr

Perimetro Escrotal M2 2,42 6,75 0,26 + 0,0157 ---------
M3 2,43 678 0,26 % 0,0156 -

o-%a,m,pe,e) sdo as variancias genética aditiva, efeito materno, ambiente permanente materno e

residual; h*,€é a herdabilidade direta; SD € o desvio padrdo da herdabilidade; 6,,,€ a
covariancia do efeito genético aditivo e materno. M1, M2 e M3, sado os trés modelos.

Os componentes de variancia estimados podem ter um poder explicativo melhor

guando olhamos as acuracias desses modelos presentes na Tabela 5. A acuracia
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BIF é uma medida conservadora de quédo acurada estd a estimativa. Podemos
observar que a média e a variancia das acuracias ndo mudaram significativamente
de um modelo para o outro. O mesmo pode ser observado no AIC que seus
resultados por modelo foram bem similares. J& o indice A de convergéncia
demonstrou melhores resultados variados entre os modelos, sendo os melhores
modelos para os tracos WW, YW, PWG, MUS e SC foram M2, M3, M3, M2, e M3, e
0s piores modelos M3, M2, M2, M3 e M2, respectivamente. A eficiéncia de cada
modelo também foi avaliada pelo nUmero de rounds necessarios para a estimativa
dos resultados. Sendo os modelos que precisaram de menos rounds M1, M2, M3,
M1 e precisaram do mesmo numero de rounds M1 e M2, e 0s que precisaram de
mais rounds foram os modelos M3, M3, M1, empate entre M2 e M3, e por fim o M3,
para as caracteristicas WW, YW, PWG, MUS e SC, respectivamente.

Tabela 4 - Acuracia dos componentes de variancias em cada modelo por
caracteristica

Caracteristica Modelo pBIF o2BIF AlC A convergéncia Nurgnuer:gsde
M1 0,17 0,0029 1,60E+06 3,65E-05 17
Peso ao Desmame M2 0,17 0,0029 1,60E+06 3,03E-05 27
M3 0,16 0,0029 1,60E+06 4,69E-05 37
M1 0,22 0,0023 8,58E+05 3,24E-05 16
Peso ao Sobreano M2 0,22 0,0023 8,57E+05 3,60E-05 15
M3 0,22 0,0023 8,57E+05 1,59E-05 21
M1 0,15 10,0025 7,89E+05 1,38E-05 17
Ga”hg edsfngerjg pos- M2 015 00025 7,88E+05 9,04E-06 16
M3 0,14 0,0025 7,88E+05 3,52E-06 15
M1 0,19 10,0026 3,23E+05 4,24E-07 16
Musculosidade M2 0,18 0,0026 3,23E+05 2,57E-07 17
M3 0,18 10,0026 3,23E+05 5,91E-07 17
M1 0,21 0,0025 2,74E+05 8,04E-07 6
Perimetro Escrotal M2 0,21 0,0025 2,73E+05 1,30E-06 6
M3 0,21 0,0025 2,73E+05 4,03E-08 7

(4, 02) BIF é a média e a variancia da acurdcia BIF; AIC é o Critério de Informac&o de Akaike; A
convergéncia é um indice de convergéncia utilizado pelo AIREML; Niumero de rounds sédo a quantidade
de rounds necessarios em cada modelo para alcangar a convergéncia.
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A figura 2 é dividida em 4 partes, sendo elas A, B, C e D, cada um referente a uma
correlacao de pearson, sendo fenotipica (A) e o VG estimado pelos modelos M1 (B),
M2 (C) e M3 (D). Pode-se observar que todos os valores estimados seguem o
mesmo padrédo dos valores fenotipicos dos animais, porém, com valores diferentes
entre si. E da maior correlagdo a menor, ja citada, ficou da seguinte forma: para
Fenotipo e M1, r(YW, PWG) com correlacéo de 0,74 e 0,67, ja M2 e M3, r(YW,WW)
teve a maior correlacdo com valores de 0,65 a 0,64. Ja as proximas correlacdes
tiveram a mesma ordem entre os modelos e fendtipos que foram r(YW,MUS),
r(WW,MUS), para todos valores estimados a proxima é r(YW,SC) com 0,38 a 0,41 e
para o fenétipo, r(WW,SC) com 0,3, valor similar aos estimados. Para o fenotipo, M1
e M3, a proxima correlacdo foi de r(MUS,PWG) variado de 0,25 a 0,37, enquanto
que para M2 foi r(SC,MUS) com 0,29 e para os outros modelos foi de 0,08 pra
fenétipo e 0,28 a 0,31 pros modelos. E por fim r(SC,PWG) e r(WW,PWG) variando
de 0,1 a 0,22 e 0,05 a 0,18, sendo as menores correlagdes.

A . Correlacao Fenotipica B . Correlagao de VG em M1

SC
0542 - 0628 YW

- 0542 0451 MUS

Figura 2 - Correlacdo de Pearson entre os fenétipos (A), VGs estimados pelo M1
(B), VGs estimados por M2 (C) e os VGs estimados por M3 (D).
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Ao comparar os resultados das estimacdes de valores genéticos de cada modelo
através de Pearson, Spearman e MSE entre todos os animais do banco de dados,
respectivamente, foi nitido que as comparagfes entre M1 e M2 apresentam
baixissima diferenca. Na pior correlacao direta de Pearson e na correlacdo ordinaria
de Spearman observou-se o indice de 0,98 para a caracteristica YW, o que também
pode ser notado como maior MSE entre esses modelos conforme a figura 2 A, B e
C. A maior diferenga entre modelos observada foi de M1 com M3, sendo a menor
correlacdo observada de Pearson e Spearman de 0,88 em PWG. Também é
importante ressaltar que as estimativas dos tracos MUS e SC ndo apresentaram
grandes diferencas entre os modelos propostos nesta andlise. De acordo com as
correlagdes o efeito mais discrepante da estimativa foi o PWG, porém, avaliado-se

através do MSE o efeito mais diferente foi YW

A . Correlacao de Pearson B . Erro Quadratico Médio

C . Correlacao de Spearman

- PWG
. MUS
Yw

SC

N (8P) ™
= = =
> x x
~— ~— [a\]
= = =

Figura 3 — Heatmaps de Comparac¢6es de Modelos, através de (A) Correlagédo de
Pearson; (B) Erro Quadratico Médio; (C) Correlacdo de Spearman
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ApoOs avaliar os indices de comparacdo de modelo supracitados foi necessario
entender visualmente o que esta acontecendo com essa populacdo explorando o
ranqueamento dos animais por meio do indice Montana, resultados apresentados na
Figura 4, que nos apresenta a correlagao de ranking entre os modelos visualmente
pelo tipo genético, e o valor do indice Montana dos animais na figura 5. Os modelos
estdo nas figuras organizados de forma que no eixo X fica 0 modelo mais simples da
comparacdo e no eixo Y o modelo mais complexo. Os melhores animais estao
posicionados na regido superiores a direita e 0s piores na regido inferior a esquerda.
Pode ser observado que os animais F1 sdo superestimados pelos modelos mais
simples. Os animais Montana Tropical® tiveram seus resultados variando entre os
modelos, porém os melhores animais foram os mesmos independente da forma de

predizer seus valores genéticos, conforme a figura 5 apresenta.

20000 -

M2 model ranking
M3 model ranking

-40000 -

-60000 -

) . . . i ' ' '
-60000 -40000 -20000 0 -60000 -40000 ~20000 0
M1 model ranking M1 model ranking

Tipo

e A
« Outros

%

*8 B
e C
*" F1

M3 model ranking

:

¢ Montana

® N

-60000 -

60000 40000 20000 0
M2 model ranking

Figura 4 — Comparacgédo de ranking dos animais para cada modelo utilizado para
predizer. (A) M1 e M2; (B) M1 e M3; (C) M2 e M3.
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M2 model Montana's Index
M3 model Montana's Index

20 30

) ¥ 0 10
M1 model Montana's Index M1 model Montana's Index

Tipo

A

o Outros

e B

e C

° F1
Montana
N

M3 model Montana's Index

M2 model Montana's Index

Figura 5 — Comparacao de valores de indice dos animais para cada modelo
utilizado para predizer. (A) M1 e M2; (B) M1 e M3; (C) M2 e M3.

Quanto aos efeitos maternos de cada modelo, estdo dispostos nas proximas duas
figuras em correlacdo de ranking (figura 6) e correlacdo direta dos valores dentro do
indice (figura 7). Esta foi a estimativa que teve menor linearidade encontrada, sendo
gue os animais do tipo N tiveram os melhores resultados em todos os modelos e 0s
animais do tipo Montana® o pior. Também cabe ressaltar que os modelos mais
complexos entregaram melhores resultados aos animais Montana e os modelos

mais simples priorizaram os outros tipos de animais.
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Figura 7 — PCA com as informagfes dos animais incluidas em M3.

Foi observado nos ultimos resultados um comportamento distinto para alguns tipos
bioldgico destacado entédo para ver este comportamento foi realizado uma analise de
principais componentes (PCA) com todas as informacgfes incluidas no modelo
completo, M3. Nela podemos observar que ha distincdo dos grupos de animais e
clusterizagdo de seus semelhantes. Porém, estes componentes representam juntos

apenas 35,55% da variacao observada.
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Figura 8 — PCA com as informacfes dos animais incluidas em M3.

Ao observar que os animais tinham uma distincdo tanto como a composicéo
genética ou como responderam diferente aos modelos estatisticos aplicados
decidimos observar o comportamento apenas dos animais Montana Tropical®, entdo
realizamos as mesmas andlises anteriores apenas para 0s animais Montana
Tropical® e os animais dos 27,33% melhores VGs conforme apresentado pelas
figuras 7, 8 e 9. Os graficos estdo conforme os anteriores, modelo mais simples no
eixo X e mais complexo no eixo y. Na figura 7, estdo representados e comparados 0s
rankings que os animais Montana teriam ao serem preditos com cada um dos
modelos no indice Montana. Os animais em vermelho, chamados CEIP, séo os top
27,33% animais do banco em concordancia entre os modelos testados. Os animais
em verde, chamados de Enganos, sdo os animais que foram classificados em um
modelo mas n&o foram no outro. E os animais em azul, chamados de Inferiores, sao
agueles que sdo classificados como inferiores em ambos modelos. Na figura 8,
vemos 0s resultados da comparacdo do valor de indice Montana resultado da
predicdo de cada modelo testado. Os dados demonstram que mesmo havendo uma
parcela de engano, todos os animais classificados como os melhores em ambos
modelos representam mais de 50% da amplitude do valor genético dos animais e os
top 1 animais seguem em ordem parecida. Ja a figura 9, é um heatmap com a taxa
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que demonstra a quantidade de animais foram classificados enganados para cada

uma das caracteristicas avaliadas dos animais Montana Tropical®, para o banco
completo, chamado de global, e o erro do CEIP. Podemos ver o maior erro em WW
nos modelos M2 e M3 de 7,8%, seguido por M1 e M3, e PWG de M1 e M3. E 0 erro
de classificacdo dos animais CEIP foi de 0,9% para M1 e M2, 1,3% para M2 e M3 e
de 1,8% para M1 e M3.
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Figura 9 - Comparac&o do ranking de indice dos animais Montana Tropical® para
cada modelo utilizado para predizer. (A) M1 e M2; (B) M1 e M3; (C) M2 e M3.
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5. DISCUSSAO

As estimativas de componentes de variancia dos valores genéticos e herdabilidade
dos animais foram estimados com valores coerentes aos encontrados na literatura.
Os componentes aditivos para WW foram inferior ao de Grigoletto (2019) e muito
préximos dos encontrados por Mourdo (2007), Silva (2020) e Gregory, Cundiff e
Koch (1995a, 1995b, 1995c). A variancia do efeito materno variou bastante entre os
trabalhos, mas a variancia residual e herdabilidade foi bem consistente entre os
trabalhos comparados (GRIGOLETTO et al., 2019; MONTANA, 2022; MOURAO et
al., 2007; SANTANA et al., 2014a; SILVA, 2021). Os componentes aditivos para YW
na literatura variaram de 172 a 252, sendo que apenas um trabalho considerou o
efeito materno (MOURAO et al., 2007) e obteve o mesmo resultado na
herdabilidade, ja os demais trabalhos demonstraram herdabilidade maior que 0,3
(GRIGOLETTO et al., 2019; MONTANA, 2022; MOURAO et al., 2007; SANTANA et
al., 2013; SILVA, 2021) .Os componentes de variancia genética aditiva estimada
para PWG do nosso trabalho foi o maior e variancia de efeito materno também,
porém, as herdabilidade variaram de 0,09 a 0,17 na literatura (GRIGOLETTO et al.,
2019; MONTANA, 2022; MOURAO et al., 2007; SANTANA et al., 2013, 2014b;
SILVA, 2021). Os resultados para os componentes estimados em MUS foram bem
estaveis pela literatura com o componente genético aditivo de 0,1 e herdabilidade
em volta de 0,16 nos trabalhos encontrados (MONTANA, 2022; MOURAO et al.,
2007; SANTANA et al., 2014b). E, para perimetro escrotal, a variancia genética
aditiva encontrada foi bem estavel na literatura e a herdabilidade variavel de 0,22 a
0,3 (MONTANA, 2022; MOURAO et al., 2007; SANTANA et al., 2013, 2014b). Em
comparacdo aos dados do sumario para as 5 caracterisitcas no6s obtivemos a
seguinte comparacédo, herdabilidade menor para WW, herdabilidade menor para
YW, herdabilidade maior para PWG, herdabilidade menor para MUS e herdabilidade
igual para SC. Podemos observar que a complexidade do modelo é diretamente
proporcional ao aumento de oZe o3.e é inversamente proporcional para ;e oy, O
gue sugere que os valores estimados pelo modelo mais complexo tém uma

estimativa mais conservadora dos valores de VGs. As predi¢cdes para os fenétipos
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de score, MUS e SC praticamente ndo sofreram influéncia da adicdo das covariaveis

no modelo.

Quando observamos os indices de acuracia utilizados para avaliar a
estimativa desses modelos temos o indice BIF, AIC(AKAIKE, 1974), indice A de
convergéncia (MASUDA, 2019) e o numero de rounds. Observamos resultados
idénticos para BIF e AIC nos diferentes modelos para cada um dos tracos, o que
significa que no geral os resultados foram muito préximos entre os modelos e que
todos os modelos tiveram resultados muito similares. O modelo M3 faz melhores
convergéncias porque faz um maior nimero de iteragbes matematicas para estimar
0s componentes de variancia, consequéncia do niamero de covariaveis que estdo
associadas, resultando em um maior numero de rounds necessarios.

Também avaliamos as correlacdes intra modelo e entre modelos. Durante a
avaliacdo intra modelo das correlagbes dos VGs estimados e os fenétipos dos
animais para cada caracteristica. Nessa correlacdo desses animais as estimativas
de VG apresentaram o mesmo padrdo entre os modelos, podendo variar em até
0,08 no maximo entre as caracteristicas, que significa que todas as caracteristicas
responderam aos diferentes modelos da mesma forma, porém, esse padrdo se
diferencia dos resultados encontrados no fenétipo, o que pode dizer que algumas
caracteristicas podem ter acabado sendo mais valorizada ou desvalorizada
dependendo do efeito ambiental, este que acaba sofrendo uma corre¢cdo ao se
avaliar pelas solugbes do modelo animal. A comparagdo entre modelos foi
construida seguindo trés analises diferentes, a correlacdo direta de Pearson, a
correlacdo ordinaria de Spearman e o Erro Quadratico Médio das predicdes, sendo
gue a convergéncia ou divergéncia desses resultados pode demonstrar a
aplicabilidade e eficiéncia no uso desses modelos, conforme Rezende e
colaboradores (2012) onde podemos observar que nas trés analises, apesar de
seguirem uma escala diferente, tém a mesma tendéncia de variacdo, exceto para a
estimativa de YW, que o MSE indica ter uma maior discrepancia entre os 3 modelos,
ja nas correlacdes € a segunda maior seguindo o PWG, o que provavelmente se da
devido a sua variancia fenotipica ser a maior entre todas as caracteristicas. O PWG
€ 0 que possui a menor correlacdo entre os modelos, provavelmente devido

associada muito ao efeito ambiental do manejo de recria dos animais. em todas
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comparacdes os melhores resultados foram de MUS e SC, onde ndo houve muita
influéncia a adicdo das novas covariaveis, logo a estimacdo single-trait dessas
caracteristicas com qualquer modelo gera um resultado com no minimo 97% de
correlacao ordinaria.

A estrutura dos tipos biolégicos da populacédo no banco de dados pode ser
vista nas figuras 4,5 e 6 marcada pelos tipos que representa os individuos. Na figura
4 e 5 podemos ver que os melhores animais sao Montana Tropical seguidos pelos
F1, que aparentemente sdo superestimados por modelos mais simples, e de
composicdes mistas, porém, estes mesmos grupos também estédo presentes dentre
0os piores animais do banco. O que significa que o indice Montana Tropical®
seleciona os melhores animais, ndo apesar aqueles Montana Tropical®. Na figura 6 e
7, observamos os valores de efeito materno dos animais em cada modelo, onde
vemos gue os animais com melhores efeitos maternos sdo aqueles do tipo biolégico
N, em concordancia com a literatura (FERRAZ; FELICIO, 2010; MONTANA, 2022;
MOURAO et al., 2007). O efeito materno é descrito como a influéncia materna nos
valores fenotipicos de sua prole além dos genes passados para a proxima geracao
(WILLHAM, 1980) normalmente observado nas primeiras caracteristicas de
crescimento e diminuindo com a evolucdo da idade (ROBISON, 1981). Todas as
caracteristicas de crescimento desse trabalho apresentaram valores de correlacao
genético e materno negativa, conforme descrito por muitos na literatura para gado
de corte (DEESE; KOGER, 1967; ELER et al., 2000; HOHENBOKEN; BRINKS,
1971; ROBISON, 1981; WILLHAM, 1980). Meyer (1991) e Eler e colaboradores
(2000) sugeriram que pode ser interessante assumir que estes efeitos sejam nao
correlacionados entre si para estimar o valor genético. Mangus and Brinks (1971)
and Vesely and Robison (1971) Demonstraram que habilidade materna elevada na
mae gera uma prole de baixa habilidade materna (ROBISON, 1981) e vice-versa. E,
também, foi demonstrado que a covariancia negativa acaba levando animais com
VG alto a terem o efeito materno baixo e vice-versa (ELER et al., 2000). Ja na figura
8, quando observamos 0s componentes principais vemos um agrupamento algumas
das populacdes distintas e independentes e com um baixo valor de variabilidade
explicada pelos componentes principais. Ou seja, 0S componentes principais nao

conseguiram explicar a diferenca entre os animais.
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Quando isolamos apenas os animais Montana Tropical € importante destacar
os animais classificados com CEIP, que sdo animais comprovadamente
melhoradores da raga e certificados (MAPA, 2017). Nesse caso, COmMO NOSSO
objetivo era avaliar a eficiéncia dos modelos estatisticos, entdo optamos por
classificar os animais com o maior grau de liberdade possivel, diferente de como é
feito no programa que busca sempre os melhores animais por safra (MONTANA
TROPICAL, 2022), o que acaba reduzindo os graus de liberdade. Desse modo,
podemos analisar os impactos mais expressivos de cada modelo.

Animais com VG inferior tendem a ter o custo do seu material genético tende
a ser mais acessivel também o que pode retardar o melhoramento da raca pois
estes animais se encontram numa regiao inferior ao ponto central da amplitude da
classificacdo dos animais. Como pode ser observado na figura 11, ha o erro de
1,90% em animais CEIP, isso significa que dentro dos 27,33% da taxa CEIP,
25,43% dos melhores animais sdo comprovadamente melhoradores da raca. Porém,
mesmo com essa diferenca entre modelos estes animais continuam sendo
geneticamente superiores e nenhum argumento justifica o ndo uso deste material
genético. A utilizacdo de animais superiores pode causar um impacto econémico de
200% considerando-se apenas efeitos diretos de pesos ao desmame e sobreano
(FERRAZ; ELER; REZENDE, 2012), e levando em consideracdo que animais
Montana Tropical® sdo selecionados para musculatura, que melhora a qualidade da
carcaca, perimetro escrotal, que melhora qualidades reprodutivas tanto do macho
guanto das fémeas (SANTANA et al., 2015), e ganho de peso pos desmama, que
expressa o efeito direto do animal para ganho de peso sem efeito direto materno,
podendo resultar em um impacto econémico maior que 200%.

A diferenga encontrada nos trés modelos se d& pelas covariaveis de
composicdo genética tanto do animal quanto da mée. Sendo as caracteristicas
maternas e individuais importantes para se analisar caracteristicas pré-desmama em
animais de rebanhos compostos de muitas racas diferentes (BOCCHI et al., 2008),
isso pode explicar uma maior diferenga observada em M3 para caracteristicas de
ganho de peso pés-desmama, pois a adicdo dos componentes individuais em M2
apresentou resultados semelhantes ao modelo mais simples M1. Desse modo, a
aplicacédo de M3 de faz eficiente para avaliar as caracteristicas quando estimado os

componentes de variancia em bancos multiraciais. Porém, se tratando do Montana
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Tropical® uma raga composta e consolidada, os resultados demonstraram que o M1
traz resultados similares aos outros modelos e traz também uma maior eficiéncia em
exigéncia computacional e de mao de obra para coleta de dados zootecnicos. Ja
que também, devido a recombinacdo, estimada como um crossing over por
cromossomo por geracdo em mamiferos(BATTAGIN et al., 2016; COOP;
PRZEWORSKI, 2007) tende a produzir novos cromossomos formados por
haplétipos das diferentes racas que vado sendo selecionados através do indice
padronizado do programa de selecdo e melhoramento genético da raca Montana
Tropical®.
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6. CONCLUSAO

O objetivo central deste trabalho foi investigar as diferencas entre os modelos
utilizados para estimar o VG dos animais Composto Montana Tropical através do
indice de selecdo. Durante as avalia¢cdes executadas chegamos a conclusédo que o
modelo mais complexo resulta em VGs mais conservadores que os outros modelos.
E que, apesar de que a adicdo das informacdes da composicao genética da mae e a
recombinacdo ainda temos pelo menos 88% de correlacéo para as estimativas como
uma raga simples para animais Montana Tropical® e 0 mesmo comportamento de
correlacdo dos VG. No final foi encontrado erro de classificagdo de 1,9% dos
animais certificados entre os modelos avaliados, logo essas diferencas ndo causam
grande impacto no resultado final do melhoramento genético da raca porque 0s
melhores animais continuam sendo selecionados independentemente do método
utilizado para estimar seu valor genético. E, o uso de modelos mais simples para

compostos ja estabelecidas se faz interessante por facilitar analises futuras.
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