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RESUMO

Para disponibilizar um sistema de fornecimento de dados que objetivando-se subsidiar pesquisas de Melhoramento Genético
Animal direcionadas & comparacdo de metodologias de avaliacdo genética, foi avaliado o comportamento da variéncia genética aditiva
de populagdes selecionadas e ndo selecionadas, por seis geragdes sucessivas, via simulagdo Monte Carlo. Por meio de um modelo
genético aditivo, foram simuladas populagdes de 40 animais (20 machos e 20 fémeas), sob selecdo e acasalamento aleatdrio. Da geragdo
zero até a quinta geracéo notou-se na popul agdo sel ecionada uma reducdo de 44,4% na variancia genética aditiva, devido aum aumento
de 11,58% no coeficiente de endogamia. Na populagdo ndo selecionada a reducéo da variancia genética aditiva foi menor (27,46%) em
relagdo a populacdo selecionada, também devido a aumento de 10,26% no coeficiente de endogamia.

Termos paraindexacgdo: Modelo genético aditivo, simulagdo Monte Carlo, variancia genética aditiva, software R.

ABSTRACT

The additive genetic variance in selected and unselected populations was evaluated in six successive generations via Monte Carlo
simulation. The aim was to build a data system to help researches compare genetic evaluation methodologiesin Animal Breeding. By
means of an additive genetic model, populations of 40 individuals (20 males and 20 females) were simulated, under selected and random
mating system. From the generation zero until the fifth generation, the selected population showed reduction of 44.4% in additive genetic
variance due to an increase of 11.58% in inbreeding coefficient. In the unselected population the reduction in additive genetic variance was
lower (27.46%) in relation to the selected population, due to the increasing of 10.26% in inbreeding coefficient.

Index terms: Additive genetic model, Monte Carlo Simulation, additive genetic variance, R software.
(Recebido em 31 dejaneiro de 2006 e aprovado em 8 de maio de 2008)

INTRODUCAO se que as frequiéncias génicas ndo se alterem de geracéo
para geragao e que 0 acasalamento entre 0s animais ocorra
a0 acaso (ndo existe selecdo), considerando-se assim o
coeficiente de endogamiaigual a zero.

A endogamia € um sistema de acasalamento em que

A maioria dos dados disponiveis para 0s
pesquisadores de Melhoramento Genético Animal ndo
apresenta 0s requerimentos de amostragem aleatdria, ou

seja, os dados sdo provenientes de rebanhos que estdo
sob selecdo. De modo geral, nas andlises destes dados os
efeitos da selecdo sdo ignorados, o que pode resultar em
estimativas e predi¢Bes viesadas na avaliagdo genética
dosanimais.

Segundo Fairfull & Muir (1997), os métodos de
avaliac@o genética animal seguem a metodologia dos
modelos mistos (MMM), desenvolvida por Henderson
(1975), porém esta metodol ogia preconiza que a popul agéo
esteja em equilibrio de Hardy-Weinberg, ou sgja, admite-

os individuos mais aparentados entre si que a média da
populagdo sdo utilizados como reprodutores da proxima
geracdo (BREDA et a., 2004). De acordo com esses autores,
a endogamiatem como principal efeito genético o aumento
da homozigose e 0 aparecimento de genes recessivos que,
geramente, provocam a guma alteraco namédia do mérito
individual. A medida do aumento da homozigose € dada
pelo coeficiente de endogamia, cujo valor é zero em uma
populagéo base, ou sgja, sem nenhum parentesco entre 0s
animais. Portanto, em populagdes com elevados valores
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para esse coeficiente, tem-se perda parcial do ganho
genético obtido por selecéo e reducéo do valor fenotipico
médio.

Ainda arespeito do coeficiente de endogamia, esse
depende do tamanho efetivo da populagdo e, quanto menor
for o tamanho da populagdo, em geracBes anteriores, maior
serd 0 nimero de ancestrais comuns e maior sera o
coeficiente de endogamia (BREDA et al., 2004).

Na existéncia da variabilidade genética, quantificada
geralmente pela variancia genética aditiva, reside toda
capacidade de se promover selecdo, e conseqlientemente
melhoramento genético (EUCLIDES FILHO, 1999). Isso
porque, a variancia genética aditiva € um componente do
indice denominado herdabilidade, o qual nos informa a
possibilidade de se utilizar a variavel em questdo em
programas de melhoramento ou ndo (FONSECA, 1999). De
acordo com essas informagdes, € possivel observar a
importancia desse componente para 0 melhoramento
genético.

Segundo Fries & Schenkel (1993), os melhoristas
vivem em mundos separados, visto que, emborasuamais
importante ferramenta seja a selecdo, a atual metodologia
de modelos mistos tem como premissa que nenhuma
selecdo esteja ocorrendo.

Sorensen & Kennedy (1984) e Werf & Boer (1990),
por meio de estudos de simulagéo, observaram que, em
populacdes selecionadas, ocorreu reducdo na variancia
genética aditiva e aumento do coeficiente de endogamia.
Braccini Neto (1999) também utilizando simulag&o de dados
constatou que a selecdo fenotipicaimposta, com diferentes
intensidades de selecdo, causou aumento no coeficiente
de endogamia e reducdo na variancia genética aditiva.

Gianola et al. (1988) chamam a atencéo para a
importancia de se desenvolverem métodos estatisticos que
considerem o fendmeno de selecdo e, alternativamente, de
se estabel ecerem condi¢des sob as quais a sel ecdo pudesse
ser ignorada, de modo que o procedimento aplicavel na
auséncia de selecdo possa ser empregado.

Alguns métodos de avaliacdo genética sdo menos
vulnerveis a esses efeitos de selecdo do que outros,
tornando-se necessario proceder a uma comparagdo entre
eles (HENDERSON, 1985). Esse autor sugere a simulagdo
de dados como uma alternativa para esses estudos, quando
os dados de campo envolvem manipul agdes mateméticas
dificeis que exigem muito tempo de computacao.

Uma alternativa para estudos de simulacdo de
dados, muito utilizada em recentes estudos de
melhoramento genético é a técnica de Monte Carlo, que
objetiva a geracdo de nimeros pseudo-al eatdrios segundo
uma distribuicdo de probabilidade pela qual se tenha

interesse. Esse método tem sido amplamente empregado
nas mais diversas areas da ciéncia, pois representa, por
exempl o, a possibilidade de testar uma técnica de analise
sem a necessidade de se coletarem dados reais (MORE &
TSIATIS, 1991).

Atual mente, existe umaconcentragéo de grande
nimero de informacgdes de registros e acompanhamento
da producdo em poucos centros de pesquisas,
restringindo o trabalho de muitos melhoristas que ndo
tém acesso a esses dados. 1sso acontece porque 0s
dados de campo para pesquisas em Melhoramento
Genético Animal geralmente pertencem a grandes
associacles de criadores, responsaveis pelos registros
e acompanhamento da producao, que os utilizam para
fazer aavaliacdo genéticados animais. A simulagdo de
dados entdo aparece como uma ferramenta importante
para disponibilizar material de pesquisa para suprir a
caréncia de informacgfes nessa &rea.

Quanto as bovinoculturas de leite e de corte, devido
ao grande interval o de geracéo, ha necessidade de muito
tempo para se obter dados que possam ser utilizados em
pesquisas que visem comparacbes de metodologias,
utilizando dados de sucessivas geractes em populacdes
sob selecdo. Nesse caso, a simulagdo de dados via método
Monte Carlo figura-se como uma alternativa viavel parao
problema, pois além de fornecer resultados confidvels,
possibilita também uma reducg&o de tempo e custo inerentes
a pesquisas desenvolvidas nessa drea (SILVA et dl., 2001).
Em recentes estudos de Melhoramento Genético Animal
(BREDA et d., 2004; CUNHA et al., 2003) os autores
também se referem aimportancia da simulacéo de dados,
alegando que sua utilizagdo permite a realizaco de estudos
de métodos de selecdo, de testes de pressuposicdes
mateméticas e de avaliacbes de novas metodologias de
selecéo.

Os estudos de simulacdo de dados na area de
Melhoramento Animal tém sido realizados por meio de
programas desenvolvidos em linguagem FORTRAN, que
demandam grande conhecimento computacional (ndo se
trata de uma linguagem especifica para estudos genéticos
e estatisticos). Desse modo, a alternativa do uso do
software estatistico R, para desenvolver esses estudos de
simulagdo, que sdo mais compativeis com a area de
estatistica e genética, surge como uma opgao viével.

O software R € uma linguagem e um ambiente para
computacdo estatistica e graficos e fornece uma ampla
variedade de técnicas estatisticas (linear, ndo linear, testes
estatisticos classicos, andlise de séries temporais,
classificag8o, “clustering”, ...) e gréficas, e é altamente
extensivel.
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Objetivou-se, neste trabalho, avaliar o comportamento
da varidncia genética aditiva de populagdes sdecionadas e
Nn&o selecionadas por seis geracdes sucessivas, via simulagéo
Monte Carlo, e disponibilizar um sistema de fornecimento de
dados para pesquisas de Melhoramento Animal, por meio do
software R.

MATERIAL E METODOS

Para arealizagdo do estudo foi utilizado o método
de simulag&o descrito por Sorensen & Kennedy (1984), e
também utilizado por Pieramati & Vleck (1993) e Werf &
Boer (1990) que consiste em, por meio da simulagéo Monte
Carlo, gerar dados de uma populagdo-base constituida por
40 machos e 40 fémeas ndo aparentados, ndo selecionados
e ndo endogamicos, ou seja, em equilibrio de Hardy-
Weinberg (geragéo 0). Apds gerar essa populagdo, foram
amostrados 5 machos e 20 fémeas, que foram acasalados
aleatoriamente, sendo cada macho acasalado com 4 fémeas
diferentes, originando-se duas progénies de cada
acasalamento, um macho e uma fémea (20 machos e 20
fémeas ao todo), constituindo-se assm a geragéo 1, com
um total de 40 animais, valor que se repete nas demais
geracdes. Para gerar a populagéo sob selecdo, os 5 machos
fenotipicamente superiores (que apresentaram 0s maiores
valores para a caracteristica simulada) foram selecionados,
sendo cada um acasalado a eatoriamente com 4 fémeas
dessa mesma geracao, gerando um macho e uma fémea por
casal (20 machos e 20 fémeas ao todo), produzindo a
geracdo 2, sendo esse procedimento repetido até a sexta
geragdo. A populagdo ndo selecionadafoi obtida, em cada
geracdo, por meio de amostras aeatorias. Os dados da
geracdo 0 foram simulados, a partir do seguinte modelo
genético aditivo:

em que:
y, € o valor fenotipico do i-ésimo animal; 1 € uma constante
(recebeu o valor 100); a € o valor geneético aditivo; e €0
efeito ambienta aeatdrio (erro) da observagdo do i-ésimo
animal.

Na geracéo 0, os valores de a foram gerados por
meio de uma distribuicio norma com média0 e variancia

(gg) 10. Nas geragdes subsequentes (1, 2, 3,4, 5) os

valores de g foram obtidos por meio da expressdo: g = (1/
2)a, + (12)a, + @, emque a, ea, so valores genéticos
aditivos do pai e da mae, respectivamente, do i-ésimo

animal e é o valor correspondente a segregagdo
mendeliana, gerado com média 0 e variancia (aéi) dada
pela expressao: Uc%i = [1/2 - (1/4)(Fs + Fe)l 03 onde F,
e F, sdo os coeficientes de endogamia do pai e da méae,
respectivamente, do i-ésimo animal . Esses coeficientes
foram calculados utilizando-se a fun¢éo kin.morgan do
pacote GAP (Genetic Analysis Package) do software
estatistico R. Valores para e foram simulados por meio de
uma distribuicao normal com média 0 e variancia (8) 10,
dessa forma a herdabilidade (h?) inicial (=c3/c2 +
o2 h?=10/10+10 Paraacaracteristicasimuladafoi de0,5.

Os valores a e e foram simulados por meio da
funcdo rnorm do R, que gerauma variavel aeatdriacom
distribuicdo normal com média e variancia de acordo com
aindicada. Por exemplo, ao gerar 40 nimeros com média
zero e varidncia dez, ou sgja, com desvio-padréo igual a
3,162278, a seguinte rotina deve ser utilizada:
rnorm(40,0,3,162278). Todo o processo de simulacdo,
descrito anteriormente, foi realizado para 1.000 repeticdes.
A opcéo pelo R deve-se afacilidade de gerac8o de nimeros
aleatorios, e também ao fato de ser um software atual mente
muito utilizado, tornando esse método de simulagéo
acessivel para muitos pesquisadores.

As variancias genéticas aditivas para cada geracéo
(03 ) foram calculadas de acordo com a férmula
apresentada por Werf & Boer (1990): o4 ~Vn-1(a, '3 -ng) ,
sendo a, o vetor dos valores genéticos, n 0 ndmero de
animais e @, ameédia genética aditivaa cadat geragso.

RESULTADOSE DISCUSSAQO

Por meio dos resultados apresentados na Tabela 1
€ possivel avaliar o comportamento das popul agdes
selecionadas e ndo selecionadas durante seis geracdes
sucessivas.

Observa-se pela Tabela 1l e pelas Figuras 1 e 2 que,
em ambas as popul agdes (sel ecionada e ndo selecionada),
ocorre uma diminuicdo da variancia genética aditiva ( c;,fl )
e um aumento do coeficiente de endogamia (F) com a selecdo
nas sucessivas geragoes. Esses resultados est&o de acordo
com Braccini Neto (1999), que estudando sucessivas
geragdes por meio de simulagdo de dados observou que a
selecdo imposta causou reducdo na variancia genética
aditiva. Pieramati & Vleck (1993) atribuem a similaridade
das populacbes selecionadas e ndo selecionadas, quanto
a reducdo na variancia genética aditiva, ao aumento do
coeficiente de endogamia e ao pequeno tamanho da
populagdo, e comentam que quanto maior a populagdo
menos evidente sdo esses resultados.
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Tabelal— Estimativas da variancia genética aditiva (s?)
e do coeficiente de endogamia (F) em cada geragéo.

Populagdes Populagdes ndo
selecionadas selecionadas
Geragéo s?, F s% F
0 9,9989 0,0000 10,2427  0,0000
1 8,6928 0,0000 9,7656 0,0000
2 7,8520 0,0328 9,1243 0,0300
3 7,0816 0,0596 8,7950 0,0569
4 6,3289 0,0863 8,0400 0,0790
5 5,5596 0,1158 7,3577 0,1026
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Figura 1 — Variancia genética aditiva no decorrer de sucessivas
geracOes.
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Figura 2 — Coeficiente de Endogamia, no decorrer de sucessivas
geracOes.

A diminuicdo da G§ na populacdo com
acasalamento aleatdrio esta rel acionada principal mente com
0 aumento em F pois se trata de uma populagdo de tamanho
finito originada de um modelo genético aditivo. Na
populacdo sob selecdo, esse declinio se deve, dém do
aumento da endogamia a mudancas direcionais nas
freqUiéncias génicas, o que reflete o aumento da média
genética dessa populagdo. Essas informagfes sao

necessérias para o desenvolvimento de pesquisas que
visem a comparacdo de metodol ogias de avaliacdo genética,
considerando o efeito de selecdio em sucessivas geragoes,
da geracdo zero até a sexta. Percebe-se pelos resultados
gue houve uma reducéo na cg de 44,4%, devido a um
aumento de 11,58%, no coeficiente de endogamia (F) na
populacdo selecionada. Na populacdo ndo selecionada a
reducdo na o foi de 27,46% devido a um aumento de
10,26% emF.

A explicagdo mais simples para o declinio da
varidncia genética aditiva, de caracteristicas quantitativas,
provocado pela endogamia é caracterizada pelo fato de
genes serem fixados, fator que diminui a varidncia em
questéo, sendo essa explicagcdo melhor compreendida em
pequenas populagbes (FALCONER, 1981). Na prética, isso
significa que, ao longo do tempo, o rebanho pode sofrer
com algum problema pelo acimulo de genes indesgjéveis,
0 que resulta em perda de produtividade. Além disso,
também pode-se esperar uma diminuicdo na herdabilidade
a cada geracdo, fato esse que pode vir representar um
ponto a partir do qual avariavel em estudo ndo mais sera
recomendada para o programa de selecdo, uma vez que
sua herdabilidade serd muito baixa

CONCLUSOES

Em popul agdes selecionadas a reducéo da variancia
genética aditiva ocorre devido ao aumento da endogamia.

Em populacbes sob acasalamento aleatdrio a
variéncia genética aditiva decresce a cada geragéo em
func&o do aumento da endogamia, proporcionalmente
em menor intensidade em relacdo a populacéo
selecionada.

Os resultados obtidos, similares a outros trabal hos,
em que ndo se utilizou o R, indicam que o método de
simulagéo de dados empregado foi eficiente.
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APENDICE: IMPLEM ENTACAO EM LINGUAGEM R Maiores detalhes sobre a implementagéo
Os quadros 1 e 2 representam um resumo dessas funcdes poderéo ser encontradas no site

simplificado das funces implementadas no software R www.dex.ufla.br/Joel AugustoMuniz, que estardo em

Foram implementadas duas funges, uma para populagbes  constante atualizagdo com uma posterior implementagéo
selecionadas e outra para populagdes ndo-selecionadas.  de umainterface gréfica.

Quadro 1 — Func¢do implementada para Popul agdes N&o- Sel ecionadas.

1.

# Geracao 0 Populacdo Nao-Selecionada
.
Defini¢des das variaveis
set.seed(371)
ConsFen = 100
for (win 1:1000)

matVGenAdi[1,] = rnorm(40,0,3.162278)
Erroi = rnorm(40,0,3.162278)
for (i in 1: NumMachos)

matVFeni[1,i] = ConsFen + matVGenAdi[1,i] + Erroi[i]
}
for (i in 21:40)
matVFeni[1,i] = ConsFen + matVGenAdi[1,i] + Erroi[i]

}
ValorVar[w,m] = var(matVGenAdi[m,])

#H.

T+

# Geracdes Populagdes seguintes (1 a 5) Ndo-Selecionada
#H

DefinicOes das variaveis
matrizPedigree = Pedigree[1:u,]
matrizPedigree = kin.morgan(matrizPedigree)
matrizPedigree = 2* matrizPedigree$kin.matrix
Erroi = rnorm(40,0,3.162278)

for (i in 1:MachosAleat)

for (j in 1:FemeasParc)

VarSegMendelian = (1/2 -(1/4)* ((matrizPedigree] AuxMachol,AuxMachol]-1) +
(matrizPedigree] AuxFemeal,AuxFemeal]-1)))* ValorVar[w,K]

VarSegMendelian = sgrt(Var SegMendelian)

SegMendelian = rnorm(1,0,Var SegMendelian)

matVGenAdi[ m,AuxMacho] = ((matVGenAdi[k,i]+matVGenAdi[ k,AuxFemea] )/2) +
SegMendelian)

SegMendelian = rnorm(1,0,Var SegMendelian)

matVGenAdi[ m,AuxFemea] = ((matVGenAdi[k,i]+matVGenAdi[ k,AuxFemea])/2) +

SegMendelian)
matVFeni[ m,AuxMacho] = ConsFen + matVGenAdi[ m,AuxMacho] + Erroi[ Aux]
Aux = Aux+1
matVFeni[ m,AuxFemea] = ConsFen + matVGenAdi[ m,AuxFemea] + Erroi[ Aux]
}

ValorVar[w,m] = var(matVGenAdi[m,])

}
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Quadro 2 — Func&o implementada para Popul agdes Sel ecionadas.

#H
# Geracéo 0 Populacdo Selecionada
.

Definigdes das variaveis
set.seed(371)
for (win 1:1000)

matVGenAdi[ 1,] = rnorm(40,0,3.162278)
Erroi = rnorm(40,0,3.162278)
for (i in 1:NumMachos)

{

matVFeni[1,i] = ConsFen+matVGenAdi[1,i]+Erroai[i]
}

for (i in 21:40)

{
matVFeni[1,i] = ConsFen+matVGenAdi[ 1,i]+Erroi[i]

}

ValorVar[1] = var(matVGenAdi[1,])
.
# GeracOes Populagdes seguintes (1 a 5) Selecionadas
.
Definigdes das variaveis
matrizPedigree = Pedigree[1:u,]
matrizPedigree = kin.morgan(matrizPedigree)
matrizPedigree = 2* matrizPedigree$kin.matrix
Ordenacéo da matriz

for (i in 1:MachosAl eat)

for (j in 1:FemeasParc)

{

VarSegMendelian = (1/2 -(1/4)* ((matrizPedigree] AuxMachol,AuxMachol]-1) +
(matrizPedigree] AuxFemeal,AuxFemeal]-1)))*ValorVar[ K]

Var SegMendelian = sgrt(Var SegMendelian)

SegMendelian = rnorm(1,0,Var SegMendelian)

matVGenAdi[ m,AuxMacho] = ((matVGenAdi[k,i] + matVGenAdi[ k,AuxFemea] )/2) +
SegMendelian

SegMendelian = rnorm(1,0,Var SegMendelian)

matVGenAdi[ m,AuxFemea] = ((matVGenAdi[k,i]+matVGenAdi[ k,AuxFemea] )/2) +

SegMendelian
matVFeni[ m,AuxMacho] = ConsFen + matVGenAdi[ m,AuxMacho] + Erroi[ Aux]
Aux = Aux+1
matVFeni[m,AuxFemea] = ConsFen + matVGenAdi[ m,AuxFemea] + Erroi[ Aux]
}
}
ValorVar[m] = var(matVGenAdi[m,])

}
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