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Avaliacao de Procedimentos na Estimacao de Par ametros Genéticos em Bovinos de Corte

Alfredo Ribeiro de Freitas?

RESUMO - Estimativas devariancias, covariancias e herdabilidades (h?) de dados de pesos ao nascimento (y,), adesmamaf(y.),
aos 12 (y5), 18 (y,) e 24 meses (ys) e circunferénciaescrotal aos 12 (yg) meses de idade foram obtidas de trés amostras de dados
de animais Canchim, machos e fémeas, nascidos de 1961 a1991, em S&o Carlos, SP. Foram utilizadas andlises univariada, por meio do
Método 3 de Henderson, Maxima Verossimilhanga (ML), ML Restrita (REML), Método Iterativo Simples de Henderson (IHSM),
Método da Estimagdo QuadréticaNao-viesadade VarianciaMinima (MIVQUEO) e procedimento GLM do SAS, emultivariada por
IHSM, ML eREML, com esem ainclusdo damatriz de parentesco entre osanimais. Asestimativas de h2 variaram de 0,33 20,34 (v,
0,30a0,81 (y,), 0,28 a0,68 (y5), 0,27 0,27 (y,), 0,40 a 0,40 (ys) e 0,40 a 0,40 (yg). Detectou-se afastamento da normalidade para
quase todas as caracteristicas e heterogeneidade de variancias para os efeitos fixos de sexo, ano e época de nascimento, idade davaca
ao parto, geracédo do animal eefeito aleatdrio detouros. A transformagdo dos dadosfornecendo escores normaiscomo respostafoi a mais
eficiente em aproximar os dados aumadistribui¢&o normal. M étodos de estimacéo, andlise univariada ou multivariada, amostrageme
tipo de transformagéo de dados, nestaordem, foram os que maisinfluenciaram as estimativas de h?.

Palavras-chave: bovinos de corte, componentes de variancia, métodos de estimacéo

Procedures Evaluation in the Estimates of Genetic Parameter s of Cattle

ABSTRACT - Estimates of variance, covariance and heritabilities (h?) for body weights at birth (yq), weaning (y,), 12 (y3), 18
(y,) and 24 (y5) months of age, and scrotal circumferenceat 12 monthsof age (y) wereobtained fromthree datasets of purebreed Canchim
malesand femal es, born from 1961 to 1969 in S&o Carlos, S&o Paul o State. The genetic parameterswere obtained by means of univariate
analysisby Henderson Method 3, Maximum Likelihood (ML), Restricted ML (REML), Iterative Henderson Simple M ethod, Minimum
Variance Quadratic Unbiased Estimation (MIVQUEo) and GLM procedureof SAS, and multivariateanalysis by IHSM, ML and REML,
with and without the relation matrix of animals. The heritability estimates ranged from 0.33t0 0.34 (y,), 0.30t0 0.81 (y,), 0.28t0 0.68
(y3) 0.27t00.27 (y,), 0.40to 0.40 (yg) and 0.40to 0.40 (yg). No normality of datafor almost all traits and heterogeneity of variance
for fixed effects of gender, year and season of birth, age of dam at cal ving, animal generation and random effect of sirewasdetected. Data
transformation into normal scores provided the most efficient way to bring data near to a normal distribution. Estimation methods,
type of analysis (univariate or multivariate analysis), sampling and type of transformation procedure, in this order, were the factors
that influenced the most the heritability estimates.

Key Words: beef cattle, estimation methods, variance components

Introducéo

Paraplanejar e orientar um programade melho-
ramento genético de bovinos, é necessario estimar
parametros genéticos, utilizando-se dados
desbalanceados, sujeitos a grandes influéncias
ambientais e de manejo.

A precisdo desses estimadores € dependente
de um conjunto de fatores, destacando-se 0 método
de estimac&o, pois, embora o estado da arte seja
estimar componentes de variancias por MaximaVe-
rossimilhanca Restrita (REML) em um modelo ani-
mal e predizer val ores genéticos por meio do BLUP,
isto nem sempre é possivel e existem pelo menos
outros 10 métodos de estimagéo em uso.

A nado-normalidade dos dados, a assimetriae a
curtose associadas aos dados também influenciam
as inferéncias obtidas, sendo mais problematicas
em analises multivariadas (COCHRAN e COX,
1978; BROWNIE et al., 1990; e AZZALINI e
DALLA VALLE, 1996). A heterogeneidade de
variancias, como problemacorrelato, quando néo é
devidamente estudada, pode implicar em predi¢éo
viciada do valor genético, reducdo do progresso
genético e sel ecdo desproporcional deanimaisoriun-
dos de ambientes com variancias diferentes
(RODRiGUEZ-ALMEIDA et al., 1995a, b;
MEUWISSEN et al., 1996).

Fatores como os al goritmos de estimacao usando
0 REML, diferentes amostras de dados de um reba-

1pesquisador da Embrapa Pecuaria Sudeste, Caixa Postal 339, 13560-970 - S&o Carlos, SP. Bolsista do CNPq. E.mail: ribeiro@cppse.embrapa.br



FREITAS 95

nho, tipo de transformac&o dos dados e de andlise -
univariada ou multivariada, idade do animal, sexo e
raca, também, acarretam variagdes consideraveis
nas estimativas de h? e de correlagdes genéticas
(RODRI'GUEZ-ALMEI DA etal., 19953, b; MEYER
e SMITH, 1996; e ROBERT e DUCROCQ, 1996).

O objetivo destetrabalho foi avaliar amagnitude
dainfluéncia de tipo de andlise (univariada versus
multivariada), métodos e algoritmos de estimacao,
tipo de transformacdo de dados e diferentes
amostragem de dados no rebanho sobre estimativas
de variéncias, covariancias e herdabilidades de ca-
racteristicas relacionadas ao desenvolvimento
ponderal de animais da raga Canchim.

Material e Métodos

Obtencdo dos dados

Foram utilizadas trés amostras de dados de ani-
mai s da raga Canchim, nascidos na Embrapa/Centro
de Pesquisa de Pecuéria do Sudeste, municipio de
Sao0 Carlos, SP: 2511 animaishascidosde 1969 a1991
(amostraA); 1125 animais nascidos de 1982 a 1988
(amostraB); e 890 animaisnascidosde 1982 a1990
(amostra C). Foram analisados os dados de pesos ao
nascimento (y,), a desmama (y,), aos 12 (y;),18
(y,) e24 meses(ys) eacircunferénciaescrotal aos
doze meses de idade (yg). Foram considerados os
efeitos de sexo (S), ano e época de nascimento
(época 1, de maio a julho, e época 2, de agosto a
dezembro), idade davacaao parto (IV: sendo<4e
> 11 anos, asextremas), geragdo do animal e efeito
aleatdrio de touros.

Metodologia de analise

Estatisticas descritivas

Foram utilizados a estatistica W de Shapiro-
Wilks (SAS, 1993), para verificar se os valores
observados para cada caracteristica seguiam distri-
buicdo normal, e o teste qui-quadrado de Bartlett,
paratestar ahi pétese dehomogeneidadedevariéncias
dentro dos niveis dos efeitos fixos e aleatorios. Os
dados de cada caracteristica foram analisados em
quatro escalas: orig_i nal (Y s, logaritmical(y, Og), pa-
dronizaday,,=(y;- y )/s(y,) eadeescoresnormaisde
BLOM (Ypom) do procedimento RANK do SAS
(SAS, 1996). Essa transformagéo é adequada a uma
variavel aleatoria y; de distribuicdo néo normal e
assimétricacom média y evarianciac?, fornecendo
como resposta escores normais esperados para uma
distribuicdonormal.

Estimativas dos parametros genéticos

As estimativas dos parametros genéticos foram
obtidas de analises uni e multivariada por meio dos
métodos da Méaxima Verossimilhanca - ML
(HARTLEY e RAO, 1967), ML Restrita - REML
(PATTERSON e THOMPSON, 1971), Método 3
(3H) e Método Iterativo Simples de Henderson
(IHSM), ambos descritos em HENDERSON (1984)
e Método da Estimacdo Quadrética Nao-viesada de
VarianciaMinima (MIVQUEO), “default” do proce-
dimento VARCOMP do SAS (SAS, 1993). Paraa
convergéncia das variancias e covariancias por ML
e REML, foram usados o algoritmo de Newton-
Raphson-NR (JENRICH e SAMPSON, 1976 ) e o
EM (“Expectation-Maximization”) de DEMPSTER
etal., (1977), para andlisesunivariadaemultivariada,
respectivamente. Esses algoritmos sdo iterativos e
requerem derivadas, esperancas e inversas da fun-
¢80 de verossimilhanga. Os valores iniciais das
variancias e covarianciasgenéticaseresiduaisforam
obtidos por meio do procedimento GLM do SAS, que
utilizaométodo dosquadradosminimos (SAS, 1993).

Nas andlises univariadas, foram utilizados os
métodos 3H, IHSM, ML, REML (HENDERSON,
1984; FREITAS e VENCOVSKY 1993b) e
MIVQUE(0). Para as andlises multivariada com
duas caracteristicas e inclusio da matriz de paren-
tesco entreosanimais, foram utilizadosIHSM, ML e
REML (FREITAS e VENCOVSKY, 1993a); com
trés caracteristicas, foram utilizados o REML em
transformacéo candnica (JENSEN e MAO, 1988;
FREITASetal.,1994) eoIHSM conforme FREITAS
et al. (1995).

O modelo linear misto para cada situacéo foi
formulado considerando osefeitosfixosde sexo, ano
e época de nascimento, idade da vaca ao parto,
geracdo e épocade nascimento e aleatdrio detouros.

Resultados e Discussao

A amplitude dos valores das estimativas de
assimetria e curtose dos pesos ao nascimento (y,), a
desmama (y,), aos 12 (y53), 18 (y,) € 24 (ys) meses
de idade e circunferéncia escrotal (yg) aos 12 meses
de idade estdo na Tabela 1. Rejeitou-se (P<0,01),
para quase todas as caracteristicas e amostra, a
hipotese de que os dados séo provenientes de uma
populacéo com distribui¢do normal, coma assimetria
variando de -0,16 (y3) a 0,96 (yg), e a curtose de
-0,66 (y,) a1,98 (y,). Apesar de a pressuposicéo de
normalidade dos dados ser crucial para o procedi-
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Tabela 1 - Amplitude dos valores dos coeficientes de
assimetria e curtose obtida dos pesos ao
nascimento (y,), a desmama (y,), aos 12 (y5), 18
(v4) e 24 meses de idade (ys) e circunferéncia
escrotal (yg) aos 12 meses de idade de animais
Canchim

Table 1 - Range of values of skewness and kurtosis coefficients
obtained from body weights at birth (y,), weaning (y,),
12 (y,), 18 (v, and 24 (y5) months of age and scrotal
circunference (yg) at 12 months of age of Canchim herd

Caracter Assimetria Curtose

Trait Skewness Kurtosis

Y1 014 a 030* 011 a 012
Yo -0,11 a 030" -066* a 1,19*
Y3 -0,16 a 049" 0,09 a 114
Y4 038 a 073 1,300 a 1,98
Ys 096 a 096* 1,85 a 1,85
Ye 040 a 040* -0,07 a -0,07*

* Significativo (P<0,01) pela estatistica W de Shapiro Wilks.
* Significant (P<.01) by W statistic of Shapiro Wilks.

mento de estimag&o por ML eREML, aliteraturando
€ informativa sobre como o ndo atendimento desta
exigéncia influencia as estimativas de parémetros
genéticos no melhoramento animal. Na andlise de
variancia, entretanto, haevidénciasdequeosvalores
da curtose e, em menor extensdo, da assimetria dos
dados (SCHEFFE, 1959) sdo os indicadores mais
importantes de como os desvios de normalidade dos
dados influenciam as inferéncias obtidas. Segundo
COCHRAN e COX (1978), a ndo-normalidade dos
dados pode influir negativamente na estimacao dos
efeitos fixos, no uso dos testest e F e na
heterogeneidade da varidncia do erro. Entretanto,
como a estimacgdo dos componentes de variancias e
covariancias geralmente é feita por REML, cuja
funcgéo deverossimilhanga éconstruidacom baseem
contrastes de residuos, apés o gjuste dos efeitosfixos
do modelo misto (DAVIDIAN e GILTINAN, 1996),
quaisquer deficiéncias desses gjustesiréo interferir
nas estimativas por REML.

Observando-se ainda a Tabela 1, pode-se inferir
gue a qualidade dos dados decresce (maiores coefi-
cientes de assimetria e de curtose) com a idade.
Segundo BROWNIE et al. (1990) e DAVIDIAN e
GILTINAN (1996), em estudos de crescimento, &
comum observar variabilidade crescente naresposta
dosindividuos em fung&o do tempo, denominada de
“fendmeno dainflagéo de variancia”. Para dados de
desenvolvimento ponderal de bovinos, 0 aumento da
variancia entre individuos, com a idade, pode ser
explicado também pela maior dificul dade de se pesar
0 animal adulto e pelo acumulo de influéncias

ambientais. Esses resultados sugerem maior rigor
dos métodos de andli se de dados de desenvol vimento
ponderal de bovinos aidade adulta.

Com excegdo de algumas caracteristicaseamostra,
houve heterogeneidade de variancias (P<0,05), pelo
teste Bartlett, para os efeitos estudados (Tabela 2).
Observou-se heterogeneidade de variancias cres-
cente na resposta dos animais com a idade, fato
associado ao fenbmeno da “inflacdo de variancia’ e
também quando se aumenta o nimero de niveis de
um efeito (Tabela l). Esse Ultimo pode ser explicado
pelo maior desbalanceamento no nimero de repeti-
¢Oes e nos efeitos ambientais associados a este.

Os problemas decorrentes da heterogeneidade
de variancias sobre as propriedades dos testest e F
da ANOVA sdo enormes e tém sido discutidos em
variostrabalhos. Uma abordagem interessante sobre
0 assunto pode ser vistaem BROWNIE et al. (1990).
No melhoramento animal, quando aheterogenei dade
devarianciadosefeitosdo model o ndo édevidamente
estudada, pode ocorrer predi¢do viciada do valor
genético e, conseqlientemente, das DEPs dos ani-
mais(RODRIGUEZ-ALMEIDA etal., 1995a, 1995b).
Segundo MEUWISSEN et al. (1996), apenascom a
correcao da heterogeneidade de variancias dentro de
rebanhos em dados de producéo de leite o viés dos
val ores genéticosreduziu em cercade 19%. Reducéo
do progresso genético e ainda sel e¢do desproporcio-
nal de animaisoriundos de ambientescom variancias
diferentes foram encontradas por véarios autores
(BROTHERSTONE e HILL, 1986; DE VEER e
VAN VLECK, 1987; BOLDMAN e FREEMAN,
1990; GIANOLA etal.,1992; WEIGEL eGIANOLA,
1992; COOK e WEISBERG, 1994; BAXTER, 1995;
e RAMOS et al., 1996). Este fato comprova a hipo-
tese de homogeneidade de variancia por meio dos
efeitosfixos, assumida na REML, em que o método
mais utilizado para estimacdo de variancias e
covariancias, nem sempre € atendida. Assumir esta
hipétese naestruturade dispersdo dos dados, quando
a mesma ndo é atendida, implica em prejuizos na
resposta a selecdo dos animais (GIANOLA et al.,
1992). A situagdo é maiscomplicada, quando setrata
de anadlise multivariada (WEIGEL e GIANOLA,
1992), pois, ndo raro, heterogeneidade de variancias
também significa heterogeneidade da matriz de
covariancias, e o impacto deste fato sobre o progres-
so genético esperado e realizado € mais importante
queno caso univariado. Dosprocedi mentosutilizados
para minimizar os efeitos da heterogeneidade de
variancias nas estimativas de pardmetros genéticos,
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Tabela 2 - Razéo entre a maior e a menor variancia de cada efeito, dos pesos ao nascimento (y,), & desmama (y,), aos 12

(v3), 18 (y,) e (y5) 24 meses de idade e circunferéncia escrotal (yg) aos 12 meses de idade de animais Canchim

Table 2 - Ratio between the highest and lowest variance within each effect from body weights at birth (y,), weaning (v,), 12 (v3), 18 (v,)
and 24 months of age (y5) and scrotal circunference (yg) at 12 months of age of Canchim herd

Efeito Y1q Yo
Effect

Ya Y5 Y6

Sexo 1,3a1,3
Sex

Geracéo
Generation
|dade da
vaca ao parto
Age of dam

at calving
Ano 2,2* a20,0**
Year

1,0-1,4
1,0a1,2 14-16
1,4al,6* 1,1-2,0*

8,8** a4,1**

1,2al,6
1,3al,3

1,5al,6*

12,5%*-18,1*

1,4a2,0 2,3*a2,3* -

1l4al,7* 15al1,8*

1,4al1,9* 1,5%a2,1* 4,2%* a4,2**

17,2** al115,4** 15,4** a150,0** 2,4* a2,4**

Touro 49,0**a337,0* 345,3** al806,1** 453,9**-596,4** 31,6** al188,1** 1484,5**a750,0** 26,2** a26,2**

Sre

* (P<0,05) e ™ (P<0,01), pelo teste de qui-quadrado de Bartlett para homogeneidade de variancias.

(P<.05) and ™" (P<.01), by chi-square test of Bartlett for variances homogeneity.

pode-se destacar o de VISSCHER (1992), que estu-
da esse efeito dentro de correlagBes intraclasse, e o
de MEUWISSEN et al. (1996), que estimam valores
genéticos e corrigem heterogeneidade de variancia
fenotipica dentro de rebanho-ano.

Paraa estimagdo dos componentes de variancias
e covariancias, usando-se os métodos ML e REML
e aamostra de dados B (Tabela 3), foram necessa-
riasoitoiteragbesparay, ey.,, nasandisesunivariadas
por meio do algoritmo de NR e 40 iteragfes nas
analises multivariada, por meio do EM.

A velocidadedeconvergénciautilizando-seo NR
foi similar a encontrado na literatura para ML e
REML em andlises univariadas e tamanhos de arqui-
vos semelhantes(HEMMERLE eHARTLEY, 1973;
TAYLOR e EVERETT, 1985). Embora esse
algoritmo seja sensivel a valores iniciais pobres,
permitelocalizar o val or méximo dafungdo deveros-
similhanga com poucas iteragdes, quando 0 mesmo
estaproximoaovalor verdadeiro(HARVILLE, 1977).

O aumento no numero de iteragdes nas analises
multivariada justifica-se pelo fato de que averossi-
milhangapel o EM incrementamonotomicamenteem
progressao geométrica, exigindo, porém, nimero gran-
de de iteractes (JENSEN e MAO, 1988; MEYER e
SMITH, 1996; ROBERT e DUCROCQ, 1996; e
GEOFFREY e KRISHNAN, 1997).

Para estimar os componentes de variancias e
covariancias, usando-se o método IHSM e aamostra
de dados B (Tabela 3), foram necessarias 6 e 13
iteracOes, respectivamente, paray, ey.,, nasanalises
univariadas; com trés caracteristicas (Tabela 4),

convergiram com 20 iteragdes. Devido a escassez de
informacdes naliteratura sobre o IHSM, néo se pode
comparéa-locomo ML eo REML. Entretanto, segun-
do OUWELTJES et al., (1988), 0 mesmo parece
convergir mais rapidamente entre os métodos que
utilizam pseudoesperancgas.

SegundoMEY ER (1989, 1991), MEYEReSMITH
(1996), o NR e 0 EM convergem mais rapidamente
gue os procedimentos livres de derivadas (DF) que
usam aproximacao numérica das derivadas e explo-
ram atécnicadamatriz esparsa. Segundo MISZTAL
(1994), os métodos DF sdo faceis de se usar,
adequados para manejar grandes volumes de dados,
como no caso do modelo animal. Entretanto, esses
métodos sdo dependentes do ndimero de caracteristi-
casedosvaloresiniciaisdasvarianciasecovariancias,
além de apresentarem convergéncialentae manuseio
dificil emanalisesmultivariada.

MISZTAL (1994) mostrou que atécnica damatriz
esparsapodereduzir o tempo e requerimento de memo-
riaparao REML com o EM, tornando-o maisvantg 0so
gue o DF, poissempre converge paramaximo global.
Entretanto, quando se usao REML em um modelo
animal, o DF podeser vantaj 0so, poiseliminaotrabalho
complexo das derivadas. GEOFFREY e KRISHNAN
(1997) fazem duascriticasao EM: alentidao naconver-
génciae o ndo-fornecimento da matriz de covariancias
Nno caso univariado.

I ndependentemente do algoritmo usado, mesmo
que ML e REML proporcionem estimativas de
parametrosgenéticos dentro do espaco deparametros,
deve-se verificar se estas representam solug&o méxi-
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Tabela 3 - Estimativas de covarilncias genética (g;) e residual (r;) e de herdabilidades (hzi) associadas aos pesos ao
nascimento (y,), a desmama (y,), aos 12 (y3), 18 (y,) e 24 meses de idade (ysg) e circunferéncia escrotal (yg) aos 12
meses de idade de animais Canchim. (A: 2511animais nascidos de 1961 a 1969; B: 1125 animais nascidos de 1982

a 1988; e C: 890 bezerros nascidos de 1982 a 1990

Table 3 - Estimates of genetic (g,»/) and residual (r,}) covariances and heritabilities (hzl) from body weights at birth (y,;), weaning (y,), 12
(v3) and 18 (y,) months of age of Canchim cattle (A: 2.511 animals born from 1961 to 1969; B: 1.125 animals born from 1982 to
1988 and C: 890 animals born from 1982 to 1990)

M étodo Upo(r2p) Up3(rp3) U33(r33) h2, h?;  Amostra
Method Sample
Andlise univariada
Univariate analysis
H 84,84 (572,27) 47,15 (478,28) 123,78(990,98) 0,52 044 A
MIVQUE(o) 59,02 (595,63) 26,17 (497,28) 63,71(1045,34) 0,36 0,23 A
ML 88,15 (525,92) 43,66 (496,56) 111,75(997,62) 057 0,40 A
REML 97,33 (575,44) 59,60 (484,15) 129,94(1012,91) 0,58 045 A
3H 118,17 (594,80) 100,40 (493,77) 95,33(886,35) 0,66 0,39 B
IHSM 124,77 (597,09) 104,98 (493,72) 85,49(903,98) 0,69 0,34 B
MIVQUE(o) 86,25 (622,74) 69,20 (521,14) 67,66(910,62) 048 0,28 B
ML 132,10 (585,28) 122,81 (485,11) 91,23(877,64) 0,74 0,38 B
REML 144,50 (595,99) 134,66 (521,14) 106,85(892,32) 0,78 043 B
H 164,06 (792,34) 188,60 (606,70) 239,04(1173,19) 0,68 0,68 C
911(r17) U214 (r14) Uug (F49) h? h?,
REML 2,43 (27,36) -1,67 (41,08) 96,47(1349,11) 0,33 0,27 A
Andlisemultivariada
Multivariate analysis
922(r22) 923(r23) 933(r33) h?, hZ;

IHSM 148,26 (584,21) 121,75 (486,26) 118,50 (876,54) 081 048 B
ML 128,15 (578,44) 110,07 (481,30) 94,54 (871,97) 0,72 0,39 B
REML 131,18 (627,80) 110,55 (515,15) 93,19 (914,18) 0,69 0,37 B
REML 144,11 (602,43) 121,93 (503,06) 111,59(898,63) 0,77 044 B

REML. = REML e transformag&o candnica.
REML. =REML and canonical transformation.

Tabela 4 -Estimativas de covariancias genética (g;) e residual (r;) e de herdabilidades (hzi)
obtidas dos pesos a desmama (y,), aos fz (Y5) meses e circunferéncia escrotal (yg)
aos 12 meses de idade de animais Canchim obtidos de 890 animais nascidos de

1982 a 1990 (C)

Table 4 -  Estimates of genetic (g,-}) and residual (r,-j) covariances from body weights at weaning (y,), and
at 12 months (y3) and scrotal circunference (yg) at 12 months of age of Canchim cattle obtained
from 890 animals born from 1982 to 1990 (C)

920/T20  923/T23  U33/Taz G26/Tos  936/Tzs  Ceslles h?, h?s h?g

167,83 192,07 278,82 9,99 14,28 0% 0,64 0,63 040

882,14 727,23 148548 2352 58,33 8,50

gij/rij Covariancia genética na primeira linha e residual na segunda linha.
g,j/r,j Genetic covariances in the first row and residual in the second row.

malocal ou global (MISZTAL, 1994; BOLDMAN
etal., 1995). No caso de dados desbal anceados, tem-
se certa garantia de solugdo méaxima global, quando
oscritériosabaixo forem utilizados, proporcionando a
mesmasolucao: usar diferentesvaloresiniciais; utili-
zar valores abaixo e acima dos obtidos na primeira
convergéncia; eusar doisoutrésdigitossignificativos
para a h? (TAYLOR e EVERETT, 1985). Além
desses, BOLDMAN et al. (1995) recomendam ain-
da: ndo utilizar covariancias entre caracteristicacuja
correlacdo seja proxima de 1; dividir o valor da

caracteristica pelo respectivo desvio-padréo para
dados que diferem grandemente em escala; no caso
de varianciasproximasdezero, multiplicar osdados
por um fator a ser escol hido de modo aobter conver-
géncia e, em seguida, retransformar as estimativas
para as escalas originais.

As estimativas de variancias e covariancias ge-
néticas (g; J-), residuais (r; j) entre as caracteristicasi e
J, edeherdabilidades (hi2), associadas aos pesos ao
nascimento (y;), desmama(y,), 12 (y3), 18 (y,) €24
meses (yg) e circunferéncia escrotal aos 12 (yg)
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meses de idade estéo nas Tabela 3 e 4.

Na andlise univariada (Tabela 3), observa-se
variabilidade nas estimativas de variancias e
covariancias e deh? entre método de estimagéo e
amostra de dados. Nas amostras A e B, valores
crescentes de g; J- sdo obtidos por MIVQUE(0), ML
eREML, nessaordem, refletindo diferengas entre os
métodos paraestimar g; i Comparado ao REML, que
possui propriedades mais desejaveis para estimar
parémetros genéticos, as estimativas obtidas por 3H
sdo subestimadas. Este método somente é adequado
guando se considera uma populacdo base, pois ndo
corrige para vicios devidos a selegdo, e somente
produz estimativas ndo-viciadas de variancias entre
touros, quando ha independéncia entre si
(HENDERSON, 1953). Quanto aos métodos
MIVQUE(0) e IHSM, por usarem pseudoesperancas
nas suas construgdes, fornecem solugdes apenas
aproximadas das estimativas de variancias e
covariancias. Uma vez que sdo faceis de se usar,
mesmo em situacdes de analise multivariadase gran-
des conjunto de dados (HENDERSON, 1984;
FREITAS et a.,1995), sdo recomendados métodos
mais elaborados, como o ML e REML, para estimar
valoresiniciais de variancias e covariancias.

O ML, por ndo considerar os efeitos fixos asso-
ciados ao modelo, € recomendavel somente quando
0 numero de observagbes for muito grande em
relagdo ao numero de elementos do vetor 3 (efeitos
fixos). Suadistribuicdo tedricabaseia-se em resulta-
dos assintéticos (HARVILLE, 1977). Em adicdo a
estes métodos, 0 REML elimina vicios decorrentes
da selecdo e as estimativas de variancias e
covariancias sdo obtidaspelamaximizagéo dafuncédo
de verossimilhanga construida com base nos residu-
0S, apos ajustar os dados para os efeitos fixos
(HARVILLE, 1977).

Asestimativasdeh? (Tabela3) variaram de 0,30
a 0,78 para pesos a desmama e de 0,28 a 0,68 para
pesos aos doze meses, com comportamento similar
ao dasvariancias e covariancias genéticas. I sto pode
ser explicado pelo fato de que, no célculo de h?, os
valoresde g;; sdo dominantes em relacéo aosde ry;,
e esses tiveram magnitude irregular nos diferentes
métodos de estimagdo. Outros fatores podem inter-
ferir nas estimativas de h? para determinada carac-
teristica, raga, rebanho ou cruzamento: a selegdo, o
grau de parentesco entre os reprodutores, o tamanho
amostral eaindao model o adotado, quando seusaum
meétodo especifico. Quando se usam varios métodos
paraestimar covariancias, aestruturade distribuicéo

dos dados merece atencéo especial. As duas analises
realizadas por REML na amostra A e por 3H no C
tem o propésito deilustrar variagfes nos estimadores
de parémetros genéticos, quando se varia a amostra
de dados.

Naanalisemultivariada(Tabela3), ML eREML,
por serem métodos correlatos, proporcionaram 9;
concordantes, ao contrario dosresultados obtidosdas
andlisesunivariada, confirmando asobservacbes de
POLLAK (1985) e MEYER (1991), ou sea nha
analise multivariada e ainda com ainclusao da matriz
de parentesco entre 0os animais, sao estimadas
varianciasecovariancias genéticas maisapropriadas.
Quantoao IHSM, apesar de osresultados satisfatorios
terem sidosobtidos (KRIESE et al.,1991a; KRIESE et
al., 1991b; EFREITASet a., 1995), o mesmo pareceu
superestimar 0s parametros genéticos.

As estimativas de herdabilidade (Tabela 3) obti-
das por ML e REML foram similares entre si e
inferiores as do IHSM, porém foram superiores as
obtidas com o método 3 de Henderson (3H).

Além dos fatores acima, o efeito da selecéo
praticada dentro do rebanho Canchim pode ter
interferido nesses estimadores. Na presenca desse
efeito, ha tendéncia de obter valores menores para
g;; (HENDERSON, 1984; CARABANOet al ., 1989).
Entretanto, o fato de ML e REML controlar e/ou
minimizar vicios decorrentes da selecdo sobre as
estimativas (HENDERSON, 1984; OUTWELTJES
et al., 1988) explica, em parte, osvalores maiores de
gje de h? obtidos por esses métodos.

Refinamentos para facilitar a manipulacdo dos
dadostambém podem influenciar asestimativasdeh?.
Utilizando-se andlise univariada por REML naamos-
tra B, FREITAS et al. (1994) estimaram h? de 0,33;
0,77; 0,44; e 0,10, para pesos a0 hascimento, pesos
observados a desmama, pesos agjustados linearmente
para205 dias adesmamae ganho de peso dadesmama
aos 12 meses, respectivamente. Numa analise
multivariada por REML e transformagdo candnica
(REMLc), utilizando-se os mesmos dados, apenas a
primeiravariavel candnicaexplicou 86,0% davariacdo
detectada, proporcionando h? conjuntade 0,83, con-
sideravelmente maior que asobtidasindividua mente,
favorecendo, portanto, a selecéo dos animais.

Uma vez que nessas andlises foi assumida a
hi pétese de homogeneidade de variancias dentro dos
efeitos, aqual foi rejeitada, admite-se, em consequ-
éncia desse fato, prejuizos nas estimativas de
parametros genéticos. Segundo GIANOLA et al.
(1992) e WEIGEL e GIANOLA (1992), essesefeitos
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sdo maioresem analises multivariadas, poisndoraro,
heterogeneidade de variancias geralmente implica
em heterogeneidade de covariancias, e o impacto
deste fato sobre o progresso genético esperado é
mai s importante que no caso univariado.
Osvaloresdoscoeficientesdeassimetria, curtose
e h? obtidos com os dados da amostra A, analisados
em quatro escalas, estdo na Tabela 5. Embora tenha
havido similaridade nas estimativasdeherdabilidade
e respectivos erros-padrao para todas as caracteris-
ticas, atransformacéo pelo método dos escores nor-
mais comportou-se Como a mais adequada, pois 0S
coeficientes de assimetria e de curtose foram prati-
camente nulos. Segundo BAXTER (1995), transfor-
magdes que usam escores ou postos, além de serem
Uteis, guando os dados tém assimetria alta, como no
presente estudo, eliminam as diferencas de grupos,
gquando aplicadas a dados bimodais ou multimodais,
sendo maisrobustas a presencade “outliers’ que as
outras. O mesmo autor ressalta, no entanto, que o

uso dessas transformagdes, umavez que ndo utiliza
toda a informag&o dos dados originais, proporciona
estimativas nado-suficientes. A transformacao
logaritmica, apesar de aproximar os dados a uma
normal, estabilizar asvarianciaseinduzir um modelo
linear paraarespostatransformada(BAXTER, 1995;
AZZALINI e VALLE, 1996; e DAVIDIAN e
GILTINAN, 1996), quando o desvio-padrdo dos da-
dos, naescalaoriginal, varialinearmentecomamédia
(BOLDMAN e FREEMAN,1990), mostrou-se inefi-
caz paraessaamostra dedados. FREITASeGRACA
(1996), analisando aamostradedadosA, observaram
relac@o néo-linear entre amédia e o desvio-padréo
para os efeitos de sexo, ordem de parto, ano de
nascimento e touro, em que 0s coeficientes de
variacdo variam de 2 a 33%, com oscilacéo crescente
nesta ordem, o que pode ser justificado pelo fato de
que, a medida que se aumenta o nimero de niveisde
um efeito, hamaior desbal anceamento no nimero de
repeti ¢cdes e nos ef eitos ambi entai s associados a este.

Tabela 5 - Estimativas da assimetria (Ass), curtose (Cur) e de h? obtidas para pesos ao nascimento (y4), @ desmama (y,),
aos 12 (y3), 18 (y,) e 24 meses de idade (ys) e circunferéncia escrotal (yg) aos 12 meses de idade, obtidas de 2511
animais Canchim, nascidos de 1969 a 1991 (A) com os dados analisados em quatro escalas: observados (Ygy),
logaritmica (y|og), padronizada (y,) e transformagéo de BLOM (yy,om)

Table 5 -  Estimates of skewness , kurtosis and h? obtained from body weights at birth (v4), weaning (v,), 12 (v3), 18 (v,) and 24 (ys) months
of age obtained from 2511 Canchim cattle, born from 1969 to 1991 (A), with the data analysed in four scales: observed (y,),
logaritimic (y,og), standard (y,) and BLOM (ypom)

Car_aCter Yobs yIog Yz Yblom

Trait

Ass Cur Ass Cur Ass Cur Ass Cur
Skewness Kurtosis Skewness  Kurtosis Skewness Kurtosis Skewness Kurtosis

21 0,1459 0,1100 -0,4860 1,0055 0,1359 0,1100 0,0121 -0,0387

Yo -0,1171 -0,6613 -0,7676 0,5549 -0,1171 -0,6613 -0,0013 -0,1247

Vs 0,1072 0,0936 -0,6002 0,6819 0,1072 0,0936 -0,0005 -0,0332

Ya 0,7333 1,3055 0,0114 0,7885 0,7333 1,3055 0,0010 -0,0342

Y5 0,9612 1,8580 0,2468 0,3620 0,9612 1,8580 0,0007 -0,0404

Herdabilidade: h?+s ( h?)
Heritability: h2+s ( h?)

121 0,3894+0,1120 0,3980+0,1148 0,3896+0,1120 0,3923+0,1129

Yo 0,5415+0,1612 0,5500+0,1620 0,5360+0,1612 0,5568+0,1602

Vs 0,5344+0,1577 0,4870+0,1485 0,5344+0,1577 0,5182+0,1543

Y4 0,1630+0,0702 0,1475+0,0688 0,1630+0,0700 0,1537+0,0695

Ys 0,2657+0,1086 0,2990+0,1158 0,2647+0,1086 0,3043+0,1174
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Conclusofes

Dados do desenvolvimento ponderal edacircun-
feréncia escrotal de animais Canchim néo seguem
distribui¢&o normal, com a qualidade dos dados de-
crescendo com a idade adulta do animal.

Houve heterogeneidade de variancias para os
efeitos fixos de sexo, ano e época de nascimento,
idade da vaca ao parto, geracdo do animal e efeito
aleatério detouros, o queinviabilizao uso demétodos
de andlise de variancia tradicionais para estimar
parametros genéticos.

A transformacéo que fornece escores normais
como resposta foi eficiente para ajustar os dados a
umadistribuicdo normal; contudo, astransformacdes
usadas ndo influenciaram as estimativas de
herdabilidade.

O método IHSM mostrou-se de facil uso e ade-
quado para manejar grandes conjunto de dados mes-
mo em situagOes de analise multivariadas, podendo
ser recomendado para estimar valores iniciais de
variancias e covariancias de métodos mais elabora-
dos, como o ML e REML.

Naanalise multivariada, ML e REML proporci-
onaram variancias e covariancias genéticas mais
concordantes que as obtidas das andlises univariada.

Métodos de estimacdo, andlise univariada ou
multivariada, diferentes amostras e tipo de transfor-
macdo de dados, nesta ordem, foram os que mais
influenciaram as estimativas de h2.
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