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Resumo — O objetivo deste trabalho foi determinar os parametros genéticos para o peso de bovinos Nelore,
do nascimento até 1.000 dias de idade, por meio de modelos de regressao aleatoria. Utilizaram-se 115.096
registros de peso de 19.417 animais. Os parametros genéticos foram obtidos por modelos de regressao aleatoria
via inferéncia bayesiana. A trajetéria média de crescimento foi ajustada com um polindmio de Legendre
quartico. O efeito genético aditivo direto foi ajustado com um polindmio quadratico de Legendre. Os efeitos
de ambiente permanente direto e materno foram ajustados com polindmios de Legendre quintico e quadratico,
respectivamente. A variancia residual foi modelada com trés classes de idades. Os valores genéticos dos pesos,
do nascimento até 1.000 dias de idade, foram utilizados para a analise da tendéncia genética, por meio de
superficies de resposta. As herdabilidades variaram entre 0,16 e 0,47. Os efeitos de ambiente permanente direto
e materno foram responsaveis por 5 a 77% e 0,2 a 11% da variancia fenotipica, respectivamente. As correlagdes
genéticas dos pesos em diferentes idades foram altas e superiores a 0,40. Os valores genéticos foram crescentes
ao longo dos anos, e a tendéncia genética foi méxima para peso aos 500 dias.

Termos para indexagdo: Bos indicus, inferéncia bayesiana, pardmetro genético, sele¢do, superficie de resposta.
Genetic analysis of body weight in a Nellore cattle herd

Abstract — The objective of this work was to determine the genetic parameters for body weight of Nellore
cattle, from birth to 1,000 days of age, by random regression models. Data from 115,096 body weight records
of 19,417 animals were used. The genetic parameters were obtained by random regression models and Bayesian
inference. The average growth trajectory was fitted by a fourth-order Legendre polynomial. The additive direct
effect was fitted by a quadratic Legendre polynomial. Direct and maternal permanent environmental effects
were fitted by the fifth- and second-order Legendre polynomials, respectively. Residual variance was modeled
by three classes of age. The breeding values of weights obtained from birth to 1,000 days of age were used
for the analysis of genetic trend by response surfaces. Heritability ranged from 0.16 to 0.47. The direct and
maternal permanent environmental effects explained 5 to 77% and 0.2 to 11% of the phenotypic variance,
respectively. The genetic correlations of body weights at different ages were high and above 0.40. Breeding
values increased throughout the years, and genetic trend was maximum for body weight at 500 days.

Index terms: Bos indicus, Bayesian inference, genetic parameter, selection, response surface.

Introducio pesos padronizados apresenta menor

acuracia

O peso ¢ um critério de selecdo importante na
bovinocultura de corte. Em geral, os pesos padronizados
para 120, 205, 365 e 550 dias de idade sdo analisados
com modelos multicaracteristicos. Na edigdo dos dados
para padronizacdo dos pesos, alguns registros obtidos
fora de intervalos pré-determinados nédo sdo utilizados,
0 que aumenta o custo com cada registro coletado
e efetivamente aproveitado na avaliagdo genética.
Ainda, a avaliacdo genética multicaracteristica de

do que a avaliagdo genética com todos os pesos
reais disponiveis (Meyer, 2004). Assim, modelos
de regressdo aleatéoria (MRA) podem ser mais
adequados para a analise genética do crescimento
do que os modelos multicaracteristicos. A analise
com MRA além de ndo depender da padronizacao do
peso, permite incluir todos os registros disponiveis
(Meyer, 2004) e fornece pardmetros genéticos
para todas as idades consideradas (Albuquerque &
Meyer, 2001).
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No Brasil, MRA foram utilizados na analise do
crescimento de bovinos Nelore em varios estudos
(Albuquerque & Meyer, 2001; Nobre et al., 2003;
Valente et al., 2008; Boligon et al., 2010; Lopes et al.,
2012). Trabalhos sobre tendéncias genéticas de pesos
padronizados, com base em resultados de andlises
multicaracteristicas, também foram realizados quanto
a essa raca. Mudangas genéticas positivas ao longo do
tempo, para pesos padronizados para 120, 205, 365
e 550 dias, bem como para peso no inicio da estagdo
de monta, foram relatadas (Mercadante et al., 2003;
Souza et al., 2011; Santos et al., 2012). Entretanto,
ndo ha estudos de tendéncia genética quanto ao peso
com base em analises de regressdo aleatéria. Como os
MRA permitem obter valores genéticos para o peso
em todas as idades, ao longo do intervalo considerado,
¢ possivel realizar andlise da tendéncia genética
para todas essas idades por meio de superficies de
resposta. O conhecimento dessas tendéncias genéticas
contribuira para a analise e o planejamento das
atividades de programas de melhoramento.

O objetivo deste trabalho foi determinar os
pardmetros genéticos para o peso de bovinos Nelore,
do nascimento até 1.000 dias de idade, por meio de
modelos de regressao aleatoria.

Material e Métodos

Dados de crescimento de bovinos Nelore nascidos
entre 1995 e 2012 foram utilizados neste trabalho.
O rebanho foi criado em uma fazenda em Brotas, Sdo
Paulo (22°10'45"S ¢ 48°01'21"W, a altitude de 647 m),
com classificag@o climatica Cfa de Koppen-Geiger, até
2000. Em 2001, os animais foram transferidos para
outra fazenda, situada em Uberaba, MG (19°24'33"S
e 48°06'34"W, a altitude de 840 m), e classificacdo Aw
de Koppen-Geiger. Os animais foram criados em pasto,
com suplementac@o mineral a vontade, durante todo o
ano. Os nascimentos concentraram-se nos meses de
julho a dezembro.

Pesos do nascimento aos 1.000 dias de idade foram
considerados. Descartaram-se os registros superiores ou
inferiores a quatro desvios-padrao, em relagdo a média
de cada idade, e os dados dos grupos de contemporaneos
(GC) com menos de quatro observagoes. Os GC foram
compostos pela concatenacdo do ano de nascimento,
grupo de manejo, sexo e data da pesagem. Os grupos de
manejo na fase de cria, com aproximadamente 30 vacas
e seus bezerros, foram formados em ordem sequencial de
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nascimentos e serviram como referéncia das condigOes
de criagdo impostas aos animais. Na recria, os animais
foram reagrupados em novos lotes, mas as informagdes
dos grupos de manejo de cria ficaram concatenadas.
Os GC quanto ao peso ao nascimento foram formados
por animais nascidos no mesmo ano ¢ do mesmo sexo.
O arquivo final foi composto por 115.096 registros de
pesos de 19.417 animais, filhos de 4.879 vacas e 732
touros. Do total de animais, 2.089, 1.590, 3.271, 1.596,
2.467, 892, 734, 983, 1.803, 1.579, 614, 625, 398, 359,
253,122,33 ¢ 9 apresentaram 1, 2, 3,4, 5,6, 7, 8, 9, 10,
11,12,13,14, 15, 16, 17 e 18 registros, respectivamente.
Dos animais que tiveram progénies — 27,86% dos touros
e 69,14% das vacas —, também tiveram seus proprios
registros de peso na base de dados.

Os dados foram analisados por meio de modelos de
regressdo aleatoria. Os modelos contemplaram os efeitos
sistematicos de GC, idade da vaca ao parto (efeitos linear
e quadratico) e a trajetoria média de crescimento. Como
efeitos aleatorios, consideraram-se os efeitos genético
aditivo direto e materno, de ambiente permanente direto
e materno e¢ também o residuo. A trajetoéria média foi
ajustada por polinémios de Legendre que variaram do
cibico ao quintico, ou por polindmios segmentados
lineares com quatro nds, aos 205, 365, 550 e 730 dias.
Nessas analises, os polindmios de Legendre do quinto
grau foram utilizados para todos os efeitos aleatorios.
Apoés a definicdo do melhor modelo para o ajuste da
trajetoria média, as outras analises foram conduzidas
para inspecionar a possibilidade de simplificagdo do
modelo, conforme detalhado a seguir.

Polindmios de Legendre desde lineares até os
quinticos foram utilizados para ajuste do efeito
genético aditivo direto. Nessas analises, os efeitos
aditivo materno ¢ de ambiente permanente direto ¢
materno foram ajustados com polindmios do quinto
grau. Apos a defini¢do do modelo para ajuste do efeito
aditivo direto, realizaram-se analises semelhantes para
definir a ordem dos polindmios para os efeitos aditivo
materno e para os de ambiente permanente direto
e materno. Nessas analises, a variancia residual foi
modelada com 15 classes de idade: 0-14, 15-121, 122—
145, 146-195, 196-215, 216-248, 249-320, 321-365,
366405, 406459, 460-517, 518-553, 554-596, 597—
747, 748-1.000 dias. Os intervalos foram definidos
para manter nimeros de dados semelhantes (>6.000
observacdes) em cada classe. Em seguida, verificou-
se a possibilidade de redug¢do do numero de classes.
As classes de variancia residual adjacentes, em que as
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diferencas dos valores de variancias foram menores do
que 10, 20, 50, 100, 150 e 200%, em relagdo ao menor
valor de variancia residual, foram agrupadas, o que
resultou em modelos com 10, 8, 6, 5, 4 e 3 classes de
variancia residual.

O modelo geral para essas analises pode ser descrito
na forma matricial:

y=Xb+Zia+Zm+Z;p+Zc+e,
em que: y € o vetor com as observacgdes; X ¢ a
matriz de incidéncia dos efeitos sistematicos; b é
o vetor com a solugdo dos efeitos sistematicos; Z,,
Z,, 75 e Z, sdo as matrizes de incidéncia dos efeitos
aleatérios genéticos aditivos — direto e materno — e
os de ambiente permanente — direto e materno —,
respectivamente; a, m, p € ¢ sdo0 0s vetores com as
solugoes dos efeitos aleatorios genéticos aditivos direto
¢ materno, de ambiente permanente direto ¢ materno,
respectivamente; € € o vetor dos residuos associados a
cada observacdo.
Assumiu-se que,

y|b,a,m,p,c,c e?...ch ~NMV(Xb+Z,a+Z,m+Zsp+Z,c,R),
R = diag{czx 3

em que: X representa a classe de variancia residual.
As distribui¢des assumidas a priori foram:

b ~ constante; a | K.~ NMV(0,G) com G=K, ®A;
m|K, ~ NMV(O,M) com M=K, ®A; p|K, ~
NMV(0,P) com P=K,®I; c|K.~ NMV(0,C)

com C=K, ®I,; K, [V S2~W (v,.v,82);

K, |Vm S2~W! (Vm V. S2 ); K, |Vp ,Sg ~w! (vp ,VPSE );

K, |v.Se~W™ (VC v.S? ); e Rlv..S;~w (Ve v,.S? )

Nessas equagoes, K,, K., K, e K representam matrizes
de covariancia dos coeficientes de regressao dos efeitos
genéticos aditivos direto e materno e de ambiente
permanente direto e materno, respectivamente; NMV
¢ a distribui¢do normal multivariada; A é a matriz
de parentesco de Wright (23.974 animais); [, e I,
representam as matrizes identidade de ordens iguais aos
numeros de animais com dados e de vacas com filhos
avaliados, respectivamente; R representa a matriz de
varidncias residuais; V,,S;,Vp, an,vp, Sﬁ,vc, S,v, eS:
representam os graus de liberdade e os valores a priori
para as covariancias genéticas aditivas direta e materna,
de ambiente permanente direta e materna, e residual,

respectivamente; ¢ W' é a distribui¢do de Wishart
invertida. Detalhes sobre as distribui¢cdes condicionais
completas podem ser obtidas em Rekaya et al. (1999).

Amostras das distribuigdes condicionais completas
foram obtidas com o amostrador de Gibbs, por meio
do programa GIBBS3F90 (Misztal et al., 2014).
Consideraram-se cadeias de 330 mil amostras, com
descarte inicial de 30 mil amostras e amostragens
a cada 100 ciclos. O tamanho da cadeia foi definido
em analises preliminares, conforme Raftery & Lewis
(1992), disponivel no programa Bayesian output
analysis (BOA) (Smith, 2005), do pacote estatistico
R (R Foundation for Statistical Computing, Viena,
Austria). As convergéncias das cadeias foram avaliadas
pelo critério de Geweke (1992), disponivel no mesmo
pacote, e por inspecao dos valores amostrados.

Trés critérios de ajuste foram calculados — a
variancia residual total (VRT), o critério de informag@o
da deviance (CID) e o critério de informagéo bayesiana
(CIB) —, descritos de acordo com Pereira et al. (2013).
Em seguida, construiu-se um indice pela soma desses
trés critérios, conforme sugestdo de Liu et al. (2006).
Os menores valores do indice indicam os modelos de
melhor ajuste aos dados.

Calcularam-se os valores genéticos quanto ao peso
do nascimento aos 1.000 dias, a partir das médias
a posteriori dos coeficientes de regressdo aditivo
direto de cada animal com alguma pesagem valida.
Esses valores também foram expressos em unidades
de desvios-padrao (UDP) genéticos, dividindo-se
os valores genéticos pela média, a posteriori, do
desvio-padrdo genético em cada idade. Os valores
genéticos, expressos em quilogramas e padronizados
em UDP, foram utilizados para estudo da tendéncia
genética por meio de superficie de resposta. Utilizou-
se o seguinte modelo de superficie de resposta,

VGj, =by +bjid; +byid] +bss, +b,s) +bysid;s, +&;,

emque: VGj, sdo os valores genéticos (kg ou UDP), para
peso na idade j (j =0, ..., 1.000) dos animais nascidos
nasafrap (p =0, ..., 17); by € o intercepto; b, e b, sdo
os coeficientes de regressdo linear e quadratico para
a idade, respectivamente; b; e b, sdo respectivamente
coeficientes de regressdo linear e quadratico para a
safra; b, € o coeficiente de regressdo da interagdo entre
safra e idade; S, safra p, id;¢é a idade j, e g, € o residuo.
A analise de superficie de resposta foi realizada pelo
programa R (R Foundation for Statistical Computing,
Viena, Austria).
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Resultados e Discussao

O polindmio de Legendre de quarta ordem ajustou-
se melhor a trajetoria média de crescimento, para os
dados de pesos de bovinos Nelore, em comparagdo aos

T.L. Passafaro et al.

polindmios segmentado e de Legendre do terceiro e
quinto graus (Tabela 1). Tal resultado corrobora aqueles
obtidos por Boligon et al. (2010), que analisaram
o crescimento de bovinos Nelore do nascimento a
idade adulta. O ajuste da trajetoria de crescimento do

Tabela 1. Numero total de componentes de covaridncia (NCV) e critérios”) para comparagdo de modelos de regressdo
aleatdria para analise do peso de bovinos Nelore do nascimento aos 1.000 dias de idade.

Modelo® NCV VRT CID CIB Indice
Modelo de referéncia
L(6)L(6666)R(15) 99 71.552,20 785.937,27 742.469,09 1.599.958,56
Trajetoria média de crescimento
L(5)L(6666)R(15) 99 71.471,22 785.214,17 742.273,88 1.598.959,27
L(4)L(6666)R(15) 99 71.618,71 785.550,55 742.289,42 1.599.458,68
S(6)L(6666)R(15) 99 71.473,97 785.336,39 742.649,09 1.599.459,45
Fungdes de covariancia para o efeito genético aditivo direto
L(5)L(6666)R(15) 99 71.471,22 785.214,17 742.273,88 1.598.959,27
L(5)L(5666)R(15) 93 71.423,90 786.227,79 742.290,94 1.599.942,63
L(5)L(4666)R(15) 88 71.387,91 786.659,13 742.338,54 1.600.385,58
L(5)L(3666)R(15) 84 71.407,75 785.475,65 741.623,82 1.598.507,22
L(5)L(2666)R(15) 81 71.711,10 786.139,00 741.475,48 1.599.325,58
Fungoes de covariancia para o efeito genético aditivo materno
L(5)L(3666)R(15) 84 71.407,75 785.475,65 741.623,82 1.598.507,22
L(5)L(3566)R(15) 78 71.678,76 786.258,30 740.582,99 1.598.520,06
L(5)L(3466)R(15) 73 71.335,75 786.241,13 742.267,60 1.599.844,48
L(5)L(3366)R(15) 69 71.446,17 786.246,30 741.578,93 1.599.271,41
L(5)L(3266)R(15) 66 71.663,47 786.334,89 741.386,27 1.599.384,63
L(5)L(3066)R(15) 63 71.541,65 785.432,71 740.795,99 1.597.770,34
Fungdes de covariancia para o efeito de ambiente permanente direto
L(5)L(3066)R(15) 63 71.541,65 785.432,71 740.795,99 1.597.770,34
L(5)L(3056)R(15) 57 74.812,77 788.710,93 744.550,60 1.608.074,30
L(5)L(3046)R(15) 52 80.098,91 784.433,66 740.103,87 1.604.636,44
L(5)L(3036)R(15) 48 87.453,12 794.661,73 750.684,60 1.632.799.45
L(5)L(3026)R(15) 45 87.968,82 796.306,38 752.619,60 1.636.894,81
Fungdes de covariancias para o efeito de ambiente permanente materno
L(5)L(3066)R(15) 63 71.541,65 785.432,71 740.795,99 1.597.770,34
L(5)L(3065)R(15) 57 71.400,80 786.750,72 741.537,67 1.599.689,18
L(5)L(3064)R(15) 52 71.493,78 786.097,71 740.525,14 1.598.116,63
L(5)L(3063)R(15) 48 71.491,29 785.487,09 740.727,47 1.597.705,85
L(5)L(3062)R(15) 45 71.440,47 786.570,49 741.248,69 1.599.259,66
L(5)L(3060)R(15) 42 71.392,54 786.656,81 740.820,88 1.598.870,22
Variancia residual

L(5)L(3063)R(15) 48 71.491,29 785.487,09 740.727,47 1.597.705,85
L(5)L(3063)R(10) 43 70.407,60 785.338,56 740.688,80 1.596.434,96
L(5)L(3063)R(08) 41 70.759,68 786.232,65 740.627,03 1.597.619,36
L(5)L(3063)R(06) 39 70.556,39 786.890,41 740.951,87 1.598.398,67
L(5)L(3063)R(05) 38 70.940,80 787.042,21 740.807,23 1.598.790,24
L(5)L(3063)R(04) 37 64.601,59 786.620,24 741.251,75 1.592.473,58
L(5)L(3063)R(03) 36 63.436,36 783.980,39 739.181,00 1.586.597,75
L(5)L(3063)R(01) 34 39.689,17 796.359,50 755.268,12 1.591.316,80

(DVRT, variéncia residual total; CID, critério de informagdo da deviance; CIB, critério de informagdo bayesiana; Indice, VRT + CID + CIB. ®X(Kq,)
L(k.kukyko)R(r), X, tipo de polindmio (L = Legendre, S = segmentado); ki, k., ki, kp, ke, coeficientes de regressdo da trajetoria média, efeitos genéticos
aditivos direto e materno, e efeitos de ambiente permanente direto e materno, respectivamente; R(r), numero de classes de variancia residual.
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nascimento aos dois anos de idade, em bovinos Nelore,
tem sido realizado por meio de polindmios de Legendre
do terceiro grau (Albuquerque & Meyer, 2001; Nobre
etal.,2003; Lopes etal., 2012). A necessidade de maior
ordem para ajuste pode ser atribuida as oscilagdes das
médias de peso, ao longo do maior intervalo de idades
(Figura 1).

Mudangas na ordem do polindmio de Legendre,
para o efeito aditivo direto, resultaram na escolha do
polindmio quadratico (Tabela 1, Figura 2 A). Esse
resultado corrobora os de Meyer (2005), Valente et al.
(2008) e Toral et al. (2014). No entanto, Albuquerque
& Meyer (2001), Dias et al. (2006), Boligon et al.
(2010) e Lopes et al. (2012) utilizaram polindmios
cubicos, ¢ Mota et al. (2013) utilizaram polindmios
quinticos para ajuste do mesmo efeito. Apesar dessas
discrepancias, a analise da razdo entre o maior € o
menor autovalor (Tabela 2) mostrou que este Gltimo
¢ muito pequeno, o que indica que o polindmio do
segundo grau é o adequado.

A redugdo do numero de coeficientes de regressio
para o efeito de ambiente permanente direto (Figura 2
B) resultou em aumento do valor do indice (Tabela 1).
Isto esta de acordo com Albuquerque & Meyer (2001),
Dias et al. (2006) e Boligon et al. (2010). Os autores
citados relataram a necessidade de modelar o efeito
de ambiente permanente direto com polindmios de
Legendre de ordem elevada. O ajuste desse efeito, com

400 600
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18 ?0
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2 2401 360 g
s g
3 3
2 160 240 .=
5 B
: | 2
Z 80 /4/ 120
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0 100 200 300 400 500 600 700 800 900 1.000
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Figura 1. Numero de observagdes (barras em cinza, eixo a
esquerda) e média (linha em preto, eixo a direita) de peso
de bovinos Nelore do nascimento aos 1.000 dias de idade.
O numero de registros de peso ao nascimento (19.291) foi
omitido na figura.

polindmios de maior grau, estarelacionado adificuldade
de sua separagdo do efeito genético aditivo direto e por
problemas de amostragens (Meyer, 2001). Além disso,
a variacdo do numero de observacdes, em cada idade,
e as diferengas entre o intervalo de mensuragdes, para
cada animal, também podem dificultar a separacao dos
efeitos diretos (Toral et al., 2014).

Alteracdes na ordem do polindmio de Legendre,
para os efeitos genético e de ambiente permanente
maternos, resultaram na indicacdo do modelo que
incluiu apenas o efeito de ambiente permanente
materno, ajustado com um polindmio quadratico
(Tabela 1, Figura 2 C), como adequado. A separacao
dos efeitos genético materno e de ambiente materno
permanente é complexa (Meyer, 1992) e, assim como
no presente trabalho, outros autores (Albuquerque &
Meyer, 2001; Cyrillo et al., 2004; Mota et al., 2013)
também incluiram apenas um efeito materno na analise
genética do peso de bovinos de corte. Albuquerque
& Meyer (2001) analisaram trés bases de dados de
pesos de bovinos Nelore, do nascimento aos 630 dias
de idade, e verificaram que a inclusdo de um tnico
efeito materno (o efeito de ambiente permanente) foi
suficiente para a analise genética em duas de suas bases
de dados. Resultado semelhante foi obtido por Cyrillo
et al. (2004), que analisaram o peso de bovinos Nelore
do nascimento aos 378 dias de idade. Mota et al. (2013)
optaram pela inclusdo do efeito genético materno, ao
invés do efeito de ambiente materno permanente, para
a analise do peso de bovinos Simbrasil, do nascimento
aos 810 dias de idade.

A semelhanga entre os valores de variancia residual
permitiu o agrupamento de classes (Figura 2 D).
O modelo com trés classes apresentou os menores
valores para o indice de classificacio de modelos
(Tabela 1). Essa abordagem permitiu a identificacao
de um modelo parcimonioso, sem comprometer a
qualidade da analise. O ajuste da variancia residual
para dados de peso de zebuinos, com trés classes de
variancia, também foi realizado por Albuquerque
& Meyer (2001) e Toral et al. (2014). A selecao do
numero de classes de varidncia definida pelo indice
apresentou alguns aspectos que devem ser avaliados
com cautela. A VRT foi menor para o modelo com
variancia residual homogénea, ¢ o CID e o BIC
do mesmo modelo foram maiores em comparagdo
aos modelos ajustados com varidncia residual
heterogénea (Tabela 1). Se a escolha do modelo fosse
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baseada apenas na VRT o modelo de melhor ajuste
seria o que considera a variancia residual homogénea,
resultado que seria incoerente com as expectativas.
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Os efeitos de ambiente temporario, em bovinos de
corte, ndo sdo constantes ao longo do tempo (Dias
et al., 2006; Scalez et al., 2014; Toral et al., 2014).
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Figura 2. Médias a posteriori e limites dos intervalos de alta densidade (95% das amostras) de pardmetros genéticos, quanto
ao peso de bovinos Nelore, do nascimento aos 1.000 dias de idade: A, varidncia genética aditiva direta; B, variancia de
ambiente permanente direto; C, varidncia de ambiente permanente materno; D, variancia residual; E, herdabilidade (h?); F,
razdo da varidncia de ambiente permanente direto em relagdo a variancia fenotipica (p?); G, razdo da varidncia de ambiente
permanente materna (c?) em relag@o a variancia fenotipica, e correlagdes genéticas (H).
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A redugdo no numero de observagdes ao longo do
tempo, as dificuldades para ajuste da trajetoria média
e a existéncia de tratamentos diferenciados — e ndo
considerados no modelo estatistico, pelo fato de nio
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estarem registrados no arquivo zootécnico — podem
contribuir para a existéncia de varidncias residuais
heterogéneas. Assim, a VRT deve ser avaliada em
conjunto com outros critérios de selecao de modelos.

Tabela 2. Médias a posteriori e limites dos intervalos de alta densidade (com 95% das amostras) da variancia (diagonal),
covariancia (abaixo da diagonal), e correlacdes (acima da diagonal) dos coeficientes de regressdo, associados aos efeitos
genético aditivo direto e aos efeitos de ambiente permanente direto e materno, e autovalores (1) das matrizes de covariancia,
para a analise do peso de bovinos Nelore do nascimento aos 1.000 dias de idade.

Ordem 0 1 2 3 4 5 A
Efeito aditivo direto (média)
0 281,10 0,84 -0,37 - - - 460,56
1 206,33 216,76 0,19 - - - 112,31
2 -54,62 23,77 76,05 - - - 1,03
Efeito aditivo direto (limite inferior)
0 207,20 0,77 -0,51 - - - 333,36
1 144,00 155,20 0,05 - - - 84,81
2 -87,06 -8,87 76,05 - - - 0,83
Efeito aditivo direto (limite superior)
0 438,20 0,90 -0,23 - - - 727,08
1 337,30 320,60 0,39 - - - 144,10
2 -29,22 50,62 76,05 - - - 1,24
Efeito permanente direto (média)
0 297,41 0,70 -0,13 0,26 -0,07 0,18 447,16
1 168,08 191,68 0,18 0,06 0,22 0,25 297,29
2 -22,39 25,27 99,63 0,47 0,14 0,14 144,12
3 52,92 10,33 54,78 136,75 0,38 0,19 99,81
4 -16,92 43,92 20,12 65,08 210,54 0,77 39,40
5 29,46 33,52 13,34 21,36 106,67 91,76 0,00
Efeito permanente direto (limite inferior)
0 241,80 0,62 -0,23 0,18 -0,12 0,12 368,67
1 122,10 153,40 0,06 -0,01 0,14 0,17 258,67
2 -38,97 7,14 82,31 0,40 0,05 0,04 130,75
3 39,13 -1,85 43,62 123,00 0,32 0,11 83,17
4 -31,65 30,14 6,70 50,40 189,90 0,74 36,77
5 20,50 24,77 4,22 12,75 93,96 83,76 -0,03
Efeito permanente direto (limite superior)
0 335,90 0,76 -0,03 0,34 0,00 0,24 507,26
1 206,10 231,30 0,31 0,14 0,29 0,32 337,54
2 -3,44 42,96 116,10 0,53 0,22 0,23 157,42
3 69,06 22,89 66,38 152,50 0,44 0,26 118,24
4 -0,49 58,47 33,90 80,95 231,70 0,79 42,03
5 39,43 43,23 22,70 31,09 117,40 99,35 0,03
Efeito permanente materno (média)
0 26,99 -0,69 -0,99 - - - 76,53
1 -8,22 5,19 0,79 - - - 2,45
2 -35,09 12,31 46,81 - - - 0,02
Efeito permanente materno (limite inferior)
0 21,81 -0,97 -1,00 - - - 65,26
1 -11,08 2,30 0,63 - - - 0,23
2 -40,55 7,59 39,36 - - - 0,00
Efeito permanente materno (limite superior)
0 32,07 -0,41 -0,95 - - - 87,59
1 -4,69 7,05 0,98 - - - 5,01
2 29,82 17,24 54,07 - - - 0,18
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As médias a posteriori dos valores de herdabilidade,
quanto ao peso de bovinos Nelore, variaram de 0,16
— aos 56 dias —, a 0,47 — aos 898 dias (Figura 2 E).
Os maiores valores de herdabilidade situaram-se entre
390 e 965 dias, e foram valores iguais ou superiores
a 0,40 (Figura 2 E). Esses resultados mostram que a
herdabilidade quanto ao peso, em bovinos Nelore, foi
de média a alta magnitude, e indicam que a selecdo
para aumentar o peso pode resultar no incremento
da média dessa caracteristica. Além disso, a resposta
da selecdo sera maior no intervalo de 390 a 965 dias,
uma vez que, nessa faixa de idade, estdo contidos os
maiores valores de variancia genética aditiva direta
(Figura 2 A) e herdabilidade (Figura 2 E).

O efeito de ambiente permanente direto foi
responsavel por 5% (ao nascimento) a 74% (aos
77 dias) da variagdo total e, em média, explicou 50%
das variagdes fenotipicas (Figura 2 F). Este resultado
mostra que tal efeito foi de alta magnitude (exceto
ao nascimento) e tem grande impacto na particdo
da variancia fenotipica total em cada idade. Esses
resultados encontram-se proximos dos valores de 55%
de variancia fenotipica calculados em outros trabalhos
sobre bovinos Nelore (Boligon et al., 2010; Lopes
et al., 2012).

O efeito de ambiente permanente materno foi
responsavel por explicar de 0,2% (915 dias) a 11%
(370 dias) da variancia fenotipica total, com média de
5%, e maiores valores proximos aos 365 dias de idade
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(Figura 2 G). Em geral, estes resultados indicam que
o efeito de ambiente permanente materno foi de baixa
magnitude, mas respaldam sua inclusdo na analise do
peso. A exclusdo dos efeitos maternos pode implicar na
superestimagao dos valores de herdabilidade (Nobre
etal., 2003) e, posteriormente, ocasionar alteragdes dos
valores genéticos preditos. Os resultados encontrados
no presente trabalho sdo semelhantes aos observados
por Albuquerque & Meyer (2001), Dias et al. (2006) e
Boligon et al. (2010).

As médias a posteriori das correlagdes genéticas dos
pesos em diferentes idades foram positivas e de média
a alta magnitude, durante todo o intervalo avaliado
(Figura 2 H). Em geral, as correlagdes foram maiores
em idades adjacentes, ¢ menores a medida que a
distancia entre as idades tornaram-se maiores (Figura 2
H). Este resultado ¢ uma indicacdo de que a selegdo
para aumentar o peso, em qualquer idade, resultaria
em respostas correlacionadas de mesmo sentido para
todas as idades consideradas no intervalo. Resultados
semelhantes foram obtidos por Albuquerque & Meyer
(2001) e Boligon et al. (2010).

Todos os coeficientes de regressdo das superficies
de resposta das tendéncias genéticas foram
significativos (p<0,05). Os valores genéticos quanto ao
peso aumentaram ao longo do tempo (safra), mas as
magnitudes das mudangas variaram de acordo com a
idade (Figura 3). As maiores mudancas (kg) ocorreram
quanto aos pesos nas idades mais avangadas, ¢ as

307 B VG, = 0,138 + 0,00274id, - 0,0000029id, +
0,0479s, - 0,00067s% + 0,0000083id;s,
2,51 R,= 0,863

Valores genéticos (u.d.p.)

Figura 3. Superficie de resposta dos valores genéticos com base no peso (A) e em unidades de desvios-padrdo (B, UDP) do
peso de bovinos Nelore do nascimento aos 1.000 dias de idade, em fungdo da safra de nascimento (18 saftras).
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menores ocorreram quanto ao peso ao mnascimento
(Figura 3 A). Isso pode ser explicado pelos aumentos
das médias (Figura 1) e variancias (Figura 2) do peso
ao longo do tempo. Apesar das correlagdes positivas
do peso ao nascimento com os pesos nas idades mais
avancadas, a tendéncia genética para aquele peso
foi proxima de zero porque, no rebanho estudado, a
utilizacdo de touros com peso ao nascimento acima de
40 kg ¢ evitada.

As maiores mudancas (em UDP) foram observadas
para os pesos entre 400 e 600 dias, com valor méximo
para peso aos 500 dias (Figura 3 B). Nesse rebanho, o
peso aos 550 dias e o ganho médio didrio p6s-desmama
sd0 as principais caracteristicas de crescimento
consideradas na sele¢do. Assim, as maiores mudancas
(UDP) para o peso proximo dessa idade sdo reflexos
da eficiéncia do processo de selecdo. No rebanho
estudado, ha descarte de fémeas jovens, com idade ao
primeiro parto superior a 40 meses, ¢ de vacas adultas
que ndo tiveram pelo menos dois partos nos ultimos
trés anos da vida reprodutiva. Como hé correlagdo
genética negativa do peso ao primeiro parto (Mello
et al., 2014) e do peso adulto (Mello et al., 2006) com
o numero de bezerros desmamados, durante a vida
produtiva de vacas de corte, é possivel inferir que o
descarte de vacas com baixo desempenho reprodutivo
pode ter levado a eliminagdo de vacas muito pesadas
e que tiveram o desempenho reprodutivo prejudicado,
por ndo terem suas exigéncias nutricionais atendidas no
sistema de produgdo em pasto. Este tipo de estratégia
pode ter sido responsavel pela redugdo das tendéncias
genéticas (UDP), para os pesos em idades acima de
600 dias.

Os resultados da literatura também mostram a
possibilidade de mudancas genéticas anuais em torno
de 1 kg, ou até superiores, para o peso aos 550 dias na
raca Nelore (Souza et al., 2011; Santos et al., 2012).
Diferencas entre os trabalhos podem ser explicadas
por diferencas de estruturas populacionais (rebanho
fechado x rebanho aberto), dos critérios de selegdo e
das bases genéticas.

A selecdo de animais mais pesados ao sobreano,
com pesos moderados ao nascimento, € o descarte
de vacas de baixo desempenho reprodutivo podem
promover mudangas genéticas quanto ao peso na
idade de interesse (sobreano), sem prejudicar o peso
ao nascimento ou aumentar o peso em idades mais
avancadas, acima do suportado pelo sistema de
producdo em pasto.

Conclusoes

1. Ha variabilidade genética suficiente, para
promover mudangas nos pesos de bovinos Nelore do
nascimento aos 1.000 dias de idade.

2. Aherdabilidade quanto ao peso em bovinos Nelore
¢ de média a alta magnitude, o que torna possivel a
selecdo para aumentar o peso; e a resposta da selecdo
¢ maior no intervalo de 390 a 965 dias, faixa de idade
em que se encontram os maiores valores de variancia
genética aditiva direta e herdabilidade.

3. A seleg@o quanto ao peso, em qualquer idade do
intervalo, resulta em respostas diretas e correlacionadas
quanto ao peso em outras idades.
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