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Formando Lotes Uniformes de Reprodutores Multiplos e Usando-os em Acasalamentos
Dirigidos, em Populacées Nelore!
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Queiroz4, Luiz Alberto Fries3 3

RESUMO - Um programa com base em analise de conglomerados foi desenvolvido com o objetivo de formar lotes de touros
geneticamente semelhantes para serem empregados como grupos de reprodutores multiplos em acasalamentos dirigidos. Para o calculo
das distancias entre os animais, as diferencgas esperadas na progénie (DEPs) de nove caracteristicas pré e pés-desmama foram padronizadas
pelos respectivos desvios-padrao e ponderadas pelos mesmos fatores usados na construgdo do indice de sele¢do. O critério de formagao
dos lotes foi o de minimizar o somatoério de todas as distincias entre todos os possiveis pares de touros. O programa foi testado com
158 touros destaques de um rebanho Nelore. Um conjunto de 4740 vacas do mesmo rebanho foi utilizado para avaliar trés situagdes de
acasalamentos, quanto a produg@o de animais geneticamente superiores: (1) ao acaso; (2) dirigido, por meio do programa de acasalamentos
dirigidos (PAD), com monta controlada; e (3) dirigido, por meio do PAD, com grupos de reprodutores multiplos. Por meio de analise
de componentes principais, foram avaliados os biotipos genéticos existentes nestas categorias de animais. Os valores extremos das médias
das DEPs dos lotes e as do conjunto de touros foram muito semelhantes, indicando a capacidade do programa de preservar a maior parte
da variancia total. O uso do PAD, em relagdo a opgdo de acasalamentos ao acaso, fez com que as variancias das DEPs dos produtos fossem
triplicadas e, assim, permitiu incremento de 70% no niimero de animais a receberem o Certificado Especial de Identificagdo e Producao
(CEIP) quando estipulou-se, como valor minimo para a emissdo deste, o menor indice dos 20% melhores produtos dos acasalamentos
ao acasos. O primeiro componente principal das vacas indicou que dias para ganhar 240 kg pos-desmama e perimetro escrotal ajustado
para idade e peso foram as caracteristicas menos relevantes para explicar a variabilidade total no pré e no pés-desmama; o segundo
discriminou entre animais melhores em desenvolvimento ¢ nas avaliagdes visuais & desmama e o contrario ao sobreano, ¢ animais com
caracteristicas opostas a estas; o terceiro componente ressaltou diferengas em precocidade reprodutiva. Para os touros e grupos de

reprodutores, mesmo apos intensa sele¢do, a maior parte da variagdo ainda existente esteve associada a diferencas em precocidade.
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Forming Uniform Lots of Multiple Sires and Using them in Designed Matings in a
Nelore Population

ABSTRACT - Cluster analysis principles were used to allot bulls to be used as Multiple Service sires (MS). Expected Progeny
Differences (EPDs) on pre- and postweaning traits were used to calculate distances between bulls. EPDs were standardized and weighed
to form a final selection index. The criteria to form lots was based on minimizing the sum of all standardized distances for all possible
pairs of bulls. The program was tested on a set of 158 top bulls from a Nelore herd. A set of 4,740 breeding cows was used to evaluate
three breeding strategies with the goal of producing genetically superior individuals: (1) random mating; (2) single sire under designed
matings by a specific program (PAD); and (3) lots of multiple sires under designed matings using PAD. Principal components was used
to obtain the genetic biotypes existing in these populations. Extreme values in EPDs amongst MS lots averages and overall were very
similar, indicating the program’s ability to preserve total variance. Variances of EPDs from calf crops obtained under the use of PAD
were increased three fold. Using designed matings by PAD allowed an increase of 70% in the number of animals which would be recognized
with official and fiscal benefits in comparison with random mating. First principal components for cows, indicated that most genetic
variability is accounted for preweaning traits and visual scores at postweaning; the second indicated animals can be contrasted as good
weaners and poor performer at yearling and vice-versa; the third component showed diferences in sexual precocity. For single and multiple
sires, despite the stronger selection pressure behind them, most of the remaining genetic variability is associated with differences in
precocity (traits associated with early finishing).
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Introducao

No delineamento de um programa de melhora-
mento, decisdes sobre quais animais manter, o quanto
usé-los na reprodugdo e como combina-los compdem
as principais estratégias a serem consideradas. Uma
vez que a determinacdo dos melhores animais para
selecdo depende do padrio de acasalamento utiliza-
do, e vice-versa, estas decisdes podem ser tomadas
simultaneamente. Isto vem sendo realizado por pro-
gramas como o TGRM (Total Genetic Resource
Management) (Kinghorn et al/., 2000) e o PAD
(Programa de Acasalamentos Dirigidos) (Roso &
Fries, 1998).

O PAD utiliza as DEPs dos animais para simular
acasalamentos, calcular indices (desmama e final) da
futura progénie média e sugerir acasalamentos que
mais se aproximam dos objetivos pré-estabelecidos,
otimizando os recursos genéticos existentes sob res-
tricdes ou ponderagdes definidas com base no valor
econdmico e/ou na énfase que se deseja dar a sele-
¢do de cada caracteristica. Possui, também, opgao
para controle da endogamia.

Um manejo frequentemente empregado em gran-
des rebanhos selecionadores e comerciais ¢ o uso de
reprodutores multiplos (RM) no repasse de fémeas
em programas de inseminacgao artificial ou quando o
nimero de fémeas ¢ muito grande ¢ o numero de
pastos ou piquetes insuficiente. Uma maneira de
otimizar a utilizacdo desses reprodutores seria por
meio da formacao de grupos de animais, tdo proximos
geneticamente quanto possivel, e da determinagdo e
selecdo de seus acasalamentos com as fémeas dispo-
niveis no rebanho. Esta estratégia poderia induzir a
producdo mais concentrada de animais superiores,
aumentando a porcentagem de animais no rebanho a
alcangarem o indice final minimo para a emissdo do
Certificado Especial de Identificagdo e Producgao
(CEIP), supondo-se que um indice minimo venha a
ser empregado como critério para a emissdo deste,
como por exemplo, o menor valor dentre 20% dos
melhores animais obtidos por meio de acasalamento
ao acaso.

A formagdo de grupos de RM pode ser uma das
aplicagoes da analise de conglomerados (“clusters”)
em melhoramento animal. Este ¢ um procedimento
multivariado que agrupa observacdes com atributos
similares. A padronizagdo de caracteristicas raciais
ou funcionais (peso, idade, chifres, tamanho do
prepucio, libido e agressividade), além das caracte-

R. Bras. Zootec., v.32, n.4, p.834-842, 2003

risticas produtivas, traria beneficios de manejo,
reprodutivos € econdmicos.

O pacote computacional SPSS trabalha com dois
métodos de agrupamentos: o hierarquico e o de K-
Médias, em que K é o nimero de conglomerados pré-
especificado (SPSS, 1999). O SAS (SAS, 1979)
utiliza apenas a técnica de formacdo hierarquica de
conglomerados. Estes programas ndo permitem a
definicdo de critérios para estabelecer distancias
entre os touros ¢ o agrupamento dos mesmos, com
base nos indices finais.

De acordo com Roso & Fries (1995), a determi-
nacdo dos componentes de produ¢ao como, por exem-
plo, a importéancia de diferentes tecidos sobre o ganho
de peso em bovinos, pode ter significado economico
apreciavel. Igualmente importante, quanto a tomada
de decisdes e para o direcionamento correto dos
programas de acasalamento, ¢ a interpretacdo das
relagOes existentes entre as variaveis, ou da estrutura
de covariancia entre varias caracteristicas medidas
em uma populagdo animal (Baker et al., 1998; Roso
& Fries, 1995).

A analise de componentes principais ¢ uma téc-
nica capaz de condensar e descrever os fatores
responsaveis por diferengas entre individuos de uma
populagdo de acordo com um conjunto de respostas
observadas. Morrison (1976) descreveu métodos
numéricos para a extragdo de auto-valores e dos
auto-vetores ou componentes principais, definindo a
técnica como uma estatistica amostral multivariada e
em termos de geometria dos pontos de dispersao das
observagdes. Segundo o autor, as variaveis observa-
das seriam representadas por funcdes lineares de um
nimero menor de variaveis, cuja forma matematica
permitiria gerar as covariancias ou correlagdes entre
as respostas. A andlise estatistica da estrutura de
dependéncia é que produziria os coeficientes das
fungdes ou, seus componentes principais. E impor-
tante ressaltar que os componentes principais sao
ortogonais entre si, o que indica independéncia entre
0S mMesmos.

Os objetivos do presente estudo foram: (1) desen-
volver um programa em Fortran 95 pararealizagdo de
analise de conglomerados, com base na maior proxi-
midade genética entre os touros, padronizando-se as
distdncias e ponderando-se as DEPs de acordo com
o indice final utilizado, bem como apresentagdo das
médias das DEPs para cada grupo de RM formado;
(2) avaliar o incremento no niumero de animais supe-
riores, ao se utilizar grupos de RM em acasalamentos
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dirigidos, em comparagao ao emprego de acasalamento
ao acaso e monta controlada dirigida; (3) verificar a
influéncia das caracteristicas consideradas na obten-
¢do de indices de selegdo finais, em trés conjuntos de
animais Nelore: touros a serem utilizados em
acasalamentos dirigidos por meio de monta controla-
da; médias de grupos de reprodutores multiplos for-
mados por animais geneticamente semelhantes; e um
conjunto de vacas selecionadas e disponiveis para
reproducdo.

Materiais e Métodos

O programa foi desenvolvimento em linguagem
de programagdo Fortran 95 e testado com informa-
¢Oes de 158 touros da raga Nelore nascidos em 1998
e disponiveis para a reproducao em 2001, pertencen-
tes & Agropecudria Jacarezinho Ltda (AJ), localizada
no municipio de Valparaiso, SP. Estes animais repre-
sentaram o conjunto de animais “Deca 1”(a categoria
dos 10% melhores animais) apds a avaliacdo final, ao
sobreano, de acordo com os critérios que definem o
indice utilizado pela empresa, denominado Indice
Final AJ (Sumario Alianca Nelore, 2000), e todos
receberam o CEIP. O arquivo de touros utilizado
continha as DEPs dos animais para as caracteristicas
de desmama D160 (dias para ganhar 160 kg do
nascimento a desmama), C (conformagao), P (preco-
cidade) e M (musculatura); e as caracteristicas de
pos-desmama D240 (dias para ganhar 240 kg pos-
desmama), C, P, M e PE (perimetro escrotal ajustado
para idade e peso). Estas mesmas caracteristicas
foram consideradas na obtencdo do indice Final AJ,
com as seguintes ponderagdes, respectivamente: 0,23;
0,04;0,08;0,08;0,23; 0,04; 0,08; 0,08 ¢ 0,14.

O método desenvolvido para construgao dos gru-
pos de RM teve como referéncia a analise de conglo-
merados de k-médias, com k=5 ou seja, com cinco
reprodutores, no maximo, por lote. Foram utilizadas,
como variaveis para o calculo das distancias entre os
animais, as DEPs padronizadas de acordo com os
respectivos desvios-padrao, ponderadas por meio dos
fatores empregados na obtencdo dos indices finais
AJ (Sumario Alianga Nelore, 2000) descritos acima
e convertidas para uma base 10, como se cada touro
fosse avaliado para 10 caracteristicas.

De maneira semelhante a analise de conglomera-
dos de k-médias, houve aqui a necessidade de pa-
dronizagao prévia dos dados para obtencao das distan-
cias entre os animais, uma vez que estes seriam
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avaliados por um conjunto de caracteristicas com
pesos e variancias diferentes. A medida de distidncia
constituiu-se do quadrado da distancia Euclideana
(num espago de 9 dimensdes) entre os touros, ou seja,
foi equivalente ao resultado do somatério do quadra-
do das diferencas entre as DEPs padronizadas e
ponderadas, de cada par de animais, para todas as
nove caracteristicas. A matriz contendo todas as
distancias foi formada pelos valores diagonais de 158
matrizes resultantes da multiplicacdo da matriz de
diferencas calculadas para os 158 touros com relagao
a cada outro pela sua transposta. A distincia de
Mahalanobis que, segundo Morrison (1976), conside-
raria também as correlagdes entre as caracteristicas
e, assim, poderia melhor medir as distancias nao pode
ser utilizada, por causa da instabilidade numérica
observada quando da obtencdo da inversa da matriz
de variancias e covariancias das DEPs, em conseqii-
€ncia da multicolinearidade entre as caracteristicas
consideradas. Além disso, esta estatistica mede dis-
tancias entre observagdes que sempre percorrem um
caminho que passa pela massa central dos dados
(média multivariada, ou seja, do vetor de observagoes
dos touros), podendo levar a obtencdo de diferencas
irreais entre os animais.

Para avaliacdo do ganho numérico na producao
de animais superiores, ao se utilizar acasalamento
dirigido com os grupos de RM formados pelo progra-
ma, empregou-se um conjunto de dados de 4.740
vacas Nelore disponiveis para a reprodugao em 2001,
pertencentes a mesma propriedade, € com as mes-
mas caracteristicas acima descritas, medidas em
seus filhos, com informagdes completas na desmama
e sobreano.

Os indices finais dos touros e das vacas foram
obtidos com base nas DEPs de todas as caracteristi-
cas. Acasalamentos dirigidos, em monta controlada,
dos 158 touros com as vacas disponiveis, bem como
acasalamentos dirigidos de cada um dos grupos de
RM (considerando-se como indice final de cada
grupo a média dos indices finais de seus respectivos
touros) com as mesmas fémeas foram realizados por
meio do programa PAD, na propor¢do de 30 fémeas
por reprodutor. Obtiveram-se, entdo, os indices finais
esperados das progénies produzidas em todas as
situagdes de acasalamentos (ao acaso, monta contro-
lada e grupos de RM).

Os indices genéticos finais esperados para os
produtos do acasalamento ao acaso das fémeas dis-
poniveis com os 158 touros foram determinados con-
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siderando-se os indices finais das vacas e a média dos
indices finais dos touros.

A avaliacdo de todas as situacdes de
acasalamentos empregadas deu-se por meio da ob-
tengdo das médias, desvios-padrdo, valores minimos
¢ maximos dos indices esperados para os produtos,
bem como das médias dos indices finais esperados
para os 20% melhores produtos. Determinou-se,
também, o nimero de animais superiores em cada
situacdo, supondo-se que o ponto de corte para que
um animal pudesse ser reconhecido pela emissdo do
CEIP, fosse obtido a partir de 20% dos animais
superiores, produtos do acasalamento ao acaso.

Para a analise de componentes principais, foram
utilizados os cadastros dos animais com os dados
completos para as nove caracteristicas, pertencentes
ao conjunto de touros, aos 32 grupos de reprodutores
multiplos formados, cada qual composto por animais
geneticamente semelhantes, e ao conjunto de vacas
disponiveis para reproducao, sendo este ultimo o que
melhor representa a variabilidade existente na popu-
lagdo, uma vez que sofreram pequena pressdo de
selecdo para estas caracteristicas.

Médias das DEPs para as caracteristicas citadas,
determinadas para cada grupo de reprodutores mul-
tiplos, foram usadas como se referentes a observa-
¢Oes de 32 touros médios.

Utilizou-se, para a andlise, o procedimento
PRINCOMP do sistema computacional SAS (SAS,
1996), que trabalha sobre as matrizes de correlagdes
das caracteristicas dos trés conjuntos.

Resultados e Discussao

Programa para formagdo de lotes de RM
Determinou-se um niimero maximo de cinco ani-
mais por lote de RM, existindo, portanto, 769.754.986
combinagdes possiveis para se agrupar os 158 touros.
O programa executa tantas iteragdes quanto o
numero de grupos de reprodutores a serem formados,
realizando analise de conglomerados por meio do
somatorio das distdncias minimas entre os animais e
criando cada uma destas combinagdes de cinco tou-
ros. Para todas as combinagdes somaram-se, entao,
as 10 distancias possiveis em nove dimensdes entre
0s cinco animais, obtendo-se uma distancia total para
cada conglomerado ou grupo analisado. Cada con-
glomerado teve sua distancia comparada a uma distan-
cia total minima determinada, a qual era substituida,
sempre, pelo novo valor minimo encontrado, até que
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todas as combinagdes fossem testadas e o grupo de
reprodutores com as menores distdncias determina-
do. A cada nova iteracdo, os touros componentes dos
grupos de RM ja formados eram excluidos do conjun-
to de animais disponiveis para lotear. Entdo, novas
combinagdes eram testadas pelo programa e novas
distdncias totais minimas dos conglomerados
pesquisadas. Ao final de 31 iteracdes, 32 grupos de
reprodutores multiplos que possuiam as menores
distdncias ou a maior proximidade genética entre
seus componentes foram formados. O ultimo grupo
constituiu-se dos trés animais restantes apos a
iteracdo 31. Dado o algoritmo que foi utilizado,
espera-se que o primeiro lote seja o mais homogé-
neo, com distancias minimas entre os touros do lote 1.
E o tltimo lote poderia conter animais até antagoni-
cos, se a pré-selecdo permitisse isto. Na pratica,
recomendaria-se que os animais do ultimo lote fos-
sem utilizados em monta controlada ou agrupados
em outros lotes, formando entdo alguns grupos de
RM com seis touros.

Apos a formagdo dos grupos, o programa I€ o
arquivo original, novamente, (identificagao e todas as
DEPs para cada animal) e calcula as médias das
DEPs de todas as caracteristicas para cada grupo,
além da média dos indices finais para cada grupo de
reprodutores multiplos.

Ao final, dois arquivos sdo criados: um com as
médias e varidncias das DEPs para cada caracteris-
tica e com a defini¢do do grupos a que cada touro
pertence; e outro, em que sao gravadas as médias das
DEPs para cada um dos grupos de reprodutores.
Estes arquivos sdo de utilidade para planejar os
acasalamentos destes lotes de RM.

A capacidade do programa de produzir lotes de
RM quase tdo extremos quanto os proprios individuos
causou surpresa. Este fato até pode ser muito pouco
conhecido porque sem o auxilio de um “software”
adequado esta seria uma tarefa praticamente ndo
executavel, dado o numero de combinagdes possiveis e
calculos necessarios. O “loteamento” de RM nas fazen-
das, de maneira adequada, considerando-se todas as
caracteristicas, pode ser feito por meio do uso de um
programa computacional como o apresentado. Este ¢
um programa de facil utiliza¢do, simples e direto, tendo
apresentado tempo de processamento de aproximada-
mente 12 horas em um equipamento com processador
Pentium III de 650 MHz com 512 MB Ram.

Pode-se observar na Tabela 1 a semelhanga
existente entre os desvios-padrdo calculados para os
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Tabela 1 - Numero de animais (N), médias, desvios-padrdo (DP), valores minimos (Min) e maximos (Max) para as DEPs
das caracteristicas avaliadas em um conjunto de touros e em grupos de reprodutores multiplos (RM)

Table 1 - Number of animals (N), means, standard deviations (SD), minimum (Min) and maximum (Max) values for EPDs of
evaluated traits in a set of sires and a set of multiple service sires (MS)

Touros Grupos de RM
Sires Lots of MS

DEP! N Média DP Min Max N Média DP Min Max
EPD! N Mean SD Min Max N Mean SD Min Max
D160 158 8,467 2,586 1,500 16,000 32 8,456 2,107 4,000 12,700
DI60
CD 158 0,202 0,094 -0,050 0,410 32 0,202 0,080 0,050 0,330
wCS
PD 158 0,251 0,083 0,010 0,460 32 0,252 0,070 0,140 0,430
WPS
MD 158 0,259 0,084 0,060 0,520 32 0,260 0,070 0,100 0,450
WMS
D240 158 36,34 17,09 -3,000 78,60 32 36,36 12,67 11,70 60,50
D240
CS 158 0,233 0,099 -0,030 0,470 32 0,234 0,080 0,100 0,360
YCS
PS 158 0,307 0,114 0,020 0,550 32 0,306 0,091 0,130 0,460
YPS
MS 158 0,292 0,107 0,000 0,560 32 0,292 0,077 0,130 0,420
YMS
PES 158 0,333 0,502 -0,900 1,500 32 0,336 0,426 -0,560 1,160
SC/AW

1 D160, CD, PD, MD, D240, CS, PS, MS e PES s&o as DEPs das caracteristicas: dias para ganhar 160 kg do nascimento & desmama,
conformagao, precocidade de terminagdo e musculatura, a desmama, dias para ganhar 240 kg po6s-desmama, conformagao,
precocidade de terminagdo e musculatura, no sobreano, e perimetro escrotal ajustado para idade e peso, respectivamente (D160, WCS,
WPS, WMS, D240, YCS, YPS, YMS and SC/AW are the traits’ EPDs: days to gain 160 kg from birth to weaning, conformation score,precocity or early finishing
score, muscling score, at weaning, days to gain 240 kg from weaning to slaugther, conformation score, precocity or early finishing score, muscling score,at

yearling, and scrotal circunference adjusted to age and weight, respectively).

158 touros e para os 32 grupos de reprodutores,
indicando a precis@o obtida na construcdo de grupos
de animais mais proximos entre si, em torno das
médias das DEPs para todas as caracteristicas. Os
valores minimos e maximos das DEPs entre todos os
touros e entre as médias dos grupos também sao
apresentados e podem auxiliar na indicagdo de quan-
to o programa foi capaz de preservar as diferengas
existentes entre os touros na formagao dos lotes de
RM. Para a maior parte das caracteristicas, o
loteamento dos grupos de RM reduziu os desvios-
padrdo em cerca de 10% em relacdo aos desvios-
padrao correspondentes dos touros individuais. Ex-
cecdo ¢ 0 que aconteceu com a caracteristica D240,
cujo desvio-padrio foi reduzido em 26%. Isto prova-
velmente foi causado pelo fato de que na formulagao
do Indice Final AJ (e consequentemente no programa
desenvolvido), a caracteristica considerada ¢ a D400
(dias necessarios para ganhar 400 kg do nascimento
ao sobreano), que soma D160 com D240. Assim
sendo, existe a possibilidade de dois animais com
valores distintos nestas duas caracteristicas gerarem
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valores proximos de D400 e serem incluidos num
mesmo grupo. Quando isto ocorre, determina maior
variabilidade dentro de grupo e menor variabilidade
entre grupos de RM.

Situacées de acasalamentos

Para que se pudesse comparar os diferentes
sistemas de acasalamentos quanto a produgdo de
animais geneticamente superiores, supds-se que oS
mesmos animais (machos e fémeas, que ja sofreram
prévia pressao seletiva, uma vez que os conjuntos de
dados utilizados sdo de animais ja avaliados) foram
empregados nas trés situagdes, na mesma proporgao
e com igual eficiéncia reprodutiva.

As médias encontradas para os indices finais
esperados dos produtos resultantes do acasalamento
ao acaso e dos acasalamentos dirigidos por monta
controlada e com o uso de grupos de RM foram todas
iguais a 11,5898. Entretanto, os desvios-padrio obti-
dos para as diferentes situagdes (Tabela 2) mostra-
ram distribui¢des distintas, em torno da média, como
era esperado. O PAD otimiza, de maneira preferen-
cial, os acasalamentos dos melhores individuos, re-
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Tabela 2 - Nimero de animais, médias, desvios-padrdo, valores minimos e maximos dos indices finais esperados
para os produtos resultantes do acasalamento ao acaso (ACASO) e de acasalamentos dirigidos em monta
controlada (AD+MC) e com grupos de reprodutores multiplos (AD+RM)

Table 2 - Number of animals, means, standard deviations, minimum and maximum values of expected indexes of progenies
produced by random mating (RANDOM), single sire under designed matings (SS+DM) and lots of multiple sires under

designed matings (MS+DM)

Indices esperados Numero Média Desvio-padrao Minimo Méximo
Expected indexes Number Mean Standard deviation Minimum Maximum
ACASO 4740 11,5898 3,1156 -3,4527 24,4887
RANDOM

AD+MC 4740 11,5898 5,5463 -7,9849 31,1149
SS+DM

AD+RM 4740 11,5898 53517 -7,1527 29,7731
MS+DM

sultando em producdo proporcionalmente maior de
animais extremos. Isto também pode ser verificado por
inspecdo dos valores minimos e maximos encontrados
para os indices esperados desses produtos (Tabela 2).
Deve ser salientado que o PAD ndo faz qualquer
predi¢do com relagdo ao sexo do futuro animal obtido
pelo acasalamento recomendado. Assim sendo, na
discussdo que se segue, ¢ considerado que a progénie
¢ toda de um mesmo sexo ou que animais machos e
fémeas poderdo, igualmente, receber CEIP.

A menor variancia apresentada pelos produtos de
acasalamento ao acaso, em comparagdo com os de
acasalamentos dirigidos, pode ser observada na
Figura 1, que representa as distribuigdes dos indices
esperados para os produtos nas trés situacgdes de
acasalamentos. As curvas de distribui¢cdoes foram
suavizadas por meio do emprego da média movel,
descrita por Mabert (1975), que consistiu na utiliza-
¢do das médias de cada grupo de trés indices mais
proximos, a fim de facilitar a visualizacao dos resul-
tados. As varidncias das DEPs dos produtos obtidos
por meio do uso do PAD foram praticamente triplicadas
no contraste com acasalamentos ao acaso, verifican-
do-se um multiplicador de 2,95 para a situagdo em que
se utilizou RM e de 3,17 para monta controlada. Em
conseqiiéncia desta maior variagdo causada pelo uso
do PAD, observa-se maior numero de animais extre-
mos em relacdo a utilizagdo de acasalamento ao
acaso. Assim, os 20% melhores animais resultantes
dos acasalamentos dirigidos, € que receberiam o
CEIP, seriam superiores aos 20% melhores de
acasalamentos ao acaso ou, entdo, o numero de
produtos aptos ao CEIP deveria ser maior ao se
realizar acasalamento dirigido. Uma vez que este
estudo visa comparar diferentes situagdes de

R. Bras. Zootec., v.32, n.4, p.834-842, 2003

acasalamento ¢ ndo considera os efeitos da selegdo
sobre os acasalamentos, observa-se também aumento
na produc¢do de animais inferiores. Na prética, o resul-
tado prévio das simulagdes de acasalamentos devera
ser utilizado para a seleg@o, evitando a produgdo deste
tipo de animais, promovendo ganho genético e melhor
uniformidade dos produtos, e resultando em maiores
beneficios comerciais para os produtores.

Dentre os animais produzidos pelos acasalamentos
dirigidos dos touros em monta controlada, os 20%
melhores apresentaram média dos indices esperados
igual a 19,4885, sendo que o animal inferior dentre
esses obteve indice de 16,1254 e o superior de
31,1149. A média dos indices referentes aos 20%
melhores animais da progénie resultante dos

Freqiiéncia 1200
Frequency —&—acaso

random

1000

—®— reprodutores multiplos

800 multiple sires

—e— monta controlada
single sires

600

5 10 15 20 25 30
Indices
200 Indexes

Figura 1 - Distribuicdo dos indices esperados de acor-
do com o tipo de acasalamento: ao acaso ou
dirigido, por meio do Programa de
Acasalamentos Dirigidos, para grupos de RM
ou monta controlada.

Figure 1 - Distribution of the expected indexes according to
the breeding strategie: random mating or single
sire under designed matings or lots of multiple
sires under designed matings.
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acasalamentos dirigidos com os lotes de RM foi seme-
lhante, 19,1240, com indice minimo de 15,8794 e maxi-
mo de 29,7731. Para os produtos de acasalamentos ao
acaso, esta média foi bem inferior, 15,9835, com valor
minimo de 13,8525 e maximo de 24,4887.

Um indice final minimo igual a 13,8525 (o menor
valor dentre os animais superiores produzidos pelos
acasalamentos ao acaso; ou o ponto de corte dos 20%
superiores) foi utilizado como o referencial para a
determinagdo dos melhores animais, a serem reco-
nhecidos pela emissdo do CEIP. Aplicando-se este
mesmo referencial, indice igual ou superiora 13,8525,
aos produtos esperados dos acasalamentos dirigidos
com reprodutores usados em monta controlada,
ter-se-iam 1610 (33,97% da progénie) animais reco-
nhecidamente superiores. Isto significaria 662 touros
de venda a mais do que se os reprodutores fossem
usados ao acaso. Visto de outra maneira, um ganho
de 4,18 animais superiores por touro empregado, em
relacdo ao uso de acasalamento ao acaso. Conside-
rando que 0os mesmos animais, touros e vacas, foram
utilizados em ambas as situagdes, este ganho pode ser
atribuido ao emprego conjunto das estratégias de
acasalamento dirigido e monta controlada. Igualmen-
te, para os produtos dos acasalamentos dirigidos com
os grupos de RM, seriam reconhecidos como superi-
ores 1651 (34,83%) animais; ou 703 mais touros com
CEIP do que se os mesmos reprodutores fossem
utilizados ao acaso. As técnicas estratégicas de
acasalamento dirigido e formac¢do de grupos de
reprodutores geneticamente semelhantes, quando
utilizadas em conjunto, promoveram ganho de 4,45
animais superiores por touro empregado em relagao
ao uso de acasalamento ao acaso.

O fato de os indices finais encontrados para as
progénies simuladas serem valores esperados (ndo
foi considerada ainda a segregacdo mendeliana, a
qual devera ocorrer, e tem valor esperado zero e
variancia igual a metade da variancia genética total),
pode estar relacionado com a semelhanca das distri-
bui¢des observadas para os produtos dos
acasalamentos dirigidos por monta controlada e com
os grupos de RM, e com grande numero de animais
superiores apresentados por estes ultimos em relacao
a produgdo por monta controlada.

Analise de componentes principais

Na Tabela 3, sdo apresentados os trés primeiros
componentes principais, que juntos explicam 76,
71 e 81% das variancias genéticas totais existen-
tes nos conjuntos de dados analisados das 4740
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vacas, 158 touros e dos 32 grupos de reprodutores,
respectivamente.

Da variacdo existente na populagdo de vacas,
40% foi explicada pelo primeiro componente princi-
pal, constituido por coeficientes médios positivos
para as caracteristicas D160, CD, PD, MD e CS, PS
e MS, indicando a existéncia de grande variabilidade
nas vacas em precocidade, ou seja, em produzirem
individuos pesados & desmama e com carcagas/
conformacdo desejadas.

Explicando 25% da variancia total, o segundo
componente principal foi influenciado pelas caracte-
risticas D160, CD, PD, MD e D240, CS, PS ¢ MS,
cujos coeficientes foram negativos para as caracte-
risticas de desmama e positivos para as caracteristi-
cas de sobreano. Isto indicaria o agrupamento das
vacas ao redor de dois extremos: um grupo de vacas
com boas caracteristicas genéticas até a desmama e
outro grupo com boas caracteristicas genéticas no
pos-desmama. Diferencas na média do ntimero de
filhos avaliados a desmama e no poés-desmama, parte
em conseqiiéncia da forte selegdo praticada na des-
mama e parte pela média de idade das vacas deste
rebanho ser jovem, podem ter contribuido para este
resultado. Mascioli et al. (2000) também observaram
grupos genéticos destes tipos em bovinos Canchim. O
terceiro componente, que explicou 11% da varidncia
total, revelou diferengas em precocidade sexual (ou-
tros coeficientes, além do PES, influiram).

A pequena variabilidade restante na populacao de
touros, conseqiiéncia da alta pressdo de selecdo,
torna mais complexa a interpretacdo dos resultados,
os quais revelaram componentes principais seme-
lhantes, em sentido ¢ magnitude, entre os touros e
grupos de reprodutores multiplos.

O primeiro componente principal explicou 31%
da variancia total para o conjunto de 158 touros, e
35% para os grupos de reprodutores multiplos. Valo-
res extremos positivos foram observados entre todas
as caracteristicas & desmama em contraste com
valores médios e negativos nas caracteristicas ao
sobreano, exceto PES, que apresentou valor quase
nulo. Os resultados obtidos aqui tém relagdo com os
relatados por Mascioli et al. (2000), cujo primeiro
componente principal contrastou animais com ganhos
diferenciados da desmama ao ano e do sobreano aos
dois anos, com animais de ganhos diferenciados do
ano ao sobreano, discriminando animais bons ganha-
dores de peso nas épocas favoraveis versus os em
épocas desfavoraveis. Ainda existe variabilidade
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Tabela 3 - Coeficientes dos componentes principais para caracteristicas utilizadas na avaliagdo de touros, vacas e

grupos de reprodutores multiplos (RM)

Table 3 - Principal component coefficients for traits used to evaluate sires, cows and lots of multiple service sires (MS)
Caracteristical Vacas Touros Grupos de RM
Trait! Cows Sires Lots of MS

1 2 3 1 2 3 1 2 3
D160 0,42 -0,24 0,00 0,46 0,11 -0,24 0,42 0,18 -0,30
D160
D 0,42 -0,25 -0,04 0,42 0,24 -0,32 0,38 0,30 -0,33
wcCs
PD 0,45 -0,20 0,00 0,36 0,36 0,25 0,33 0,39 0,30
WPS
MD 0,44 -0,21 0,01 0,41 0,21 0,39 0,39 0,24 0,40
WMS
D240 0,05 0,49 -0,09 -0,38 0,17 -0,30 -0,41 0,17 -0,26
D240
CS 0,30 0,37 0,00 -0,16 0,42 -0,31 -0,25 0,40 -0,29
Ycs
PS 0,28 0,45 0,04 -0,27 0,52 0,22 -0,32 0,44 0,27
YPS
MS 0,27 0,45 0,04 -0,24 0,47 0,28 -0,27 0,42 0,32
YMS
PES 0,00 0,00 0,99 -0,07 -0,24 0,55 -0,03 -0,31 0,47
SC/AW
% var. total? 40 25 11 31 23 17 35 27 19

% total variance?

1 D160, CD, PD, MD, D240, CS, PS, MS e PES sao as caracteristicas: dias para ganhar 160 kg do nascimento & desmama, conformago,
precocidade de Terminagdo e musculatura, a desmama, dias para ganhar 240 kg pds-desmama, conformagdo, precocidade de
terminagdo e musculatura, no sobreano, e perimetro escrotal ajustado para idade e peso, respectivamente (D160, WCS, WPS, WMS, D240,
YCS, YPS, YMS and SC/AW are the traits:days to gain 160 kg from birth to weaning, conformation score,precocity or early finishing score, muscling score,
at weaning, days to gain 240 kg from weaning to slaugther, conformation score, precocity or early finishing score, muscling score,at yearling, and scrotal

circunference adjusted to age and weight, respectively).

2 Porcentagem da variancia total explicada pelo componente principal (Percentage of total variance explained by each principal component).

genética entre os touros selecionados em “CPM”, os
conjuntos de escores para conformacgio, precocida-
de de terminag¢do e musculatura, tanto na desmama
quanto no sobreano, como destacado pelo segundo
componente principal, que explicou 23% da variacao
existente para os touros e 27% para os grupos de
reprodutores multiplos.

O terceiro componente principal, refere-se as
diferencas em precocidade de terminagdo e
musculosidade, além de perimetro escrotal, expli-
cando 17% da variagdo total para a populagdo de
touros e 19% para os grupos de reprodutores mul-
tiplos, e diferenciando individuos geneticamente
encorpados ou “caixudos”, bem terminados, muscu-
losos e de bom perimetro escrotal dos individuos
altos, descarnados, secos e de pequenos perime-
tros. Roso & Fries (1995) observaram estes mes-
mos biotipos numa populacdo Hereford. Estas ca-
racteristicas estariam relacionadas com maior pre-
cocidade sexual, como resultado, em anos recentes,
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da intensa pressao de selegdo por precocidade sexu-
al, que tornou animais deste tipo mais frequentes.
Possuem estas caracteristicas muito marcadas os
produtos de vacas Nelore que parem com pouco
mais de dois anos.

Conclusoes

O programa desenvolvido mostrou-se capaz de
utilizar a analise de conglomerados na formacgao de
lotes uniformes de reprodutores multiplos.

A estratégia de acasalamentos dirigidos, em con-
junto com a formacao de grupos de RM geneticamen-
te semelhantes, aumentou a producdo de animais
superiores no rebanho.

Importantes variagdes em caracteristicas que de-
terminam precocidade de terminacdo e precocidade
sexual foram observadas nos conjuntos de dados de
vacas, touros e lotes de reprodutores geneticamente
semelhantes.
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