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Estimacédo de Par ametr os Genéticos em Bovinos de Corte Utilizando os M étodos de
Méaxima Verossimilhanca Restrita eA 1
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José Bento Sterman Ferraz3

RESUM O - Com o objetivo decomparar as estimativas de parametros genéticos obtidas pel os métodos de méaxi maverossimilhanca
restrita (REML) eA, foram realizadas andlises uni-caracteristicas sob modelo animal, para os quaisfoi utilizado um conjunto de dados
daragaNelore. Osmodel osestatisticosincluiram osefeitosfixos de grupo de contemporaneos (fazenda, ano de nascimento, sexo e grupos
demanejo adesmamae ao sobreano) eidadedo animal (covariavel linear), ecomo al eat6riosforam consi derados osef eitosgenético aditivo
direto eresidual. As estimativas dos coeficientes de herdabilidade foram 0,36 e 0,39 para peso aos 18 meses (PESSOB); 0,27 e 0,29 para
ganho de peso da desmama aos 18 meses (GP345); 0,22 e 0,21 para conformagéo (CONF); 0,21 e 0,21 para precocidade de acabamento
(PREC); 0,22 e0,22 paramuscul osidade (M USC), respectivamente, pelo REML e métodoA . Em todas as estimativas de herdabilidade,
o erro-padrédo foi menor ouigual a0,02. Asdiferengasentre as estimativas de tendénciagenéticaobtidas pel os dois métodos foram pegquenas
e as correlacdes de Spearman entre os val ores genéticos preditos usando os componentes de variancia obtidos por ambos os métodos
foramiguaisal paratodasascaracteristi casanalisadas. Osresultados sugerem que osmétodos REML eA fornecem os mesmos resultados
e que o método A pode ser utilizado como uma opcéio ao REML em andlises uni-caracteristicas, principalmente pela menor demanda
computacional.
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Estimate of Genetic Parametersin Beef Cattle Using Restricted Maximun Likelihood
and Method A

ABSTRACT - The objective of this paper was to compare the estimates of genetic parameters obtained by REML and methodA.
Animal model single-trait analyses were performed using a data set of Nellore cattle. Statistical models included fixed effects of
contemporary group (herd, year, sex and management groups at weaning and 550 days) and age of animal (covariable-linear effect), and
additive genetic and residual random effects. Heritability estimates were 0.36 and 0.39 for weight at 550 days (W550); 0.27 and 0.29
for weight gain from weaning to 550 days (WG345); 0.22 and 0.21 for conformation (CONF); 0.21 and 0.21 for precocity (PREC) and
0.22 and 0.22 for muscling (MUSC), respectively, by REML and method A. For all heritability estimates, standard errors were lower
than or equal to 0.02. The differencesin the estimates of genetic trend obtained from the two methods were low for all traits. Spearman
rank correl ation between breeding val ues obtained in the analyses using the variance components obtained by REML and methodA were
equal to 1 for all traits. The results suggest that REM L and methodA provide similar results and that methodA canbeused asan alternative
to REML in single-trait analyses, mainly due to lower computational requirements.

Key Words: genetic parameters, growth traits, Method A, Nellore, REML, visual score

Introducéo mento de um modelo matemaético que descreva cor-
retamente os dados e com a inclusdo de fatores
Os componentes de variancia, importantes na importantes, como a raga (De Rose et al., 1988), o

predicdo do mérito genético dos individuos, tém sido sexo (Schaeffer & Wilton, 1981), o manejo (Tess et
estimados por diferentes métodos que evoluem a al., 1984) e a origem dos dados (Wright et al., 1987).

medida que novas teorias e novas técnicas O método de maxima verossimilhanga restrita
computacionais séo desenvolvidas. (REML) tem sido o preferido para a estimacdo de

Segundo Nelsen et al. (1986), 0 método de esti- componentes de variancia e covariancia em melho-
macao pode ser um fator importante na obtencdo dos ramento genético animal pelas suas propriedades
parametros genéticos, juntamente com o estabeleci- tedricas desgjaveis, enquanto o método A surgiu
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como alternativa de menor custo computacional.

O desenvolvimento tedrico do méodo A iniciou-se
em um estudo para deteccdo de viés em predicOes
genéticas (Reverter et al., 1994a). Investigando a
ocorréncia de mudancas nas predi¢des genéticas
conforme os valores de acuracia aumentavam ao
longo do tempo, os autores demonstraram que o valor
esperado da regresséo das predigdes genéticas re-
cente (maisacurada) sobreaprévia(menosacurada)
seigualaaum. Qualquer desvio observado emrelacdo
a unidade indica a existéncia de viés. Esta mesma
pesquisa concluiu que, ao passo que a quantidade de
observacfes obtidas entre andlises aumenta, a
covarianciaentre as predi¢des provenientes de cada
andlise permanece constante e igual a variancia da
predi¢do menos acurada.

O método A foi desenvolvido por Reverter et al.
(1994b) e tem como principal vantagem a utilizagéo
de um algoritmo que requer apenas os valores gené-
ticos preditos, os quais podem ser obtidos por método
iterativo, ndo exigindo a decomposicéo de Cholesky
do sistema de equagdes (DF-REML), sua inversa
(EM-REML) ou derivadas (Newton-Raphson-
REML). Isto implica em maior velocidade no
processamento e menor demanda de meméria nos
computadores. Esta praticidade tem feito do método
A o método de escol haparaestimagéo de componen-
tes de variancia de dominancia em model os comple-
x0s e grandes (Misztal, 1997; Misztal et al., 1997;
Culbertson et al., 1998).

Segundo Reverter et a. (1994b), o método A tem
propriedades desgjaveis de convergéncia, precisdo e
praticidade computaciond. Misztd (1997) ressdtou que
entre outras propriedades desgéveis, 0 método A é
robusto ao viés causado pel os acasalamentos ndo-alea
torios, por considerar amatriz de parentesco, e que étéo
robusto quanto 0 REML a sdlegéo causada pel as substi-
tuiches ndo aeatdrias e pelo controle seletivo de dados.

Embora as propriedades tedricas do método A
ndo sgjam perfeitamente conhecidas (Schaeffer, 1998;
Druet et a., 2001), Reverter et al. (1994b) relataram
que as estimativas obtidas pelo método A devem ser
congruentes com aguelas obtidas pelo REML em
conseqiiénciadasimilaridade dasformas quadraticas
usadas por ambos.

Cantet & Birchmeier (1998) e Schenckel &
Schaeffer (2000), comparando métodos de estima-
cdo de pardmetros genéticos em bancos de dados
simulados, relataram que as estimativas obtidas pelo
método A foram superestimadase, portanto, viesadas,
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com sel ecdo genéti cabaseadanametodologiaBL UP.
Por outrolado, Duangjindaet al. (2001) rel ataram que
as estimativas pelo método A foram n&o viesadas em
popul agdes em que a sele¢do erabaseada nos valores
genéticos obtidos pelametodol ogia BLUP ou em que
a selecéo fenotipica era praticada dentro de grupos
de contemporaneos. Kaiser & Golden (1994), usando
0 método A em populagBes selecionadas, também
encontraram estimativas ndo viesadas.

O objetivo deste estudo foi comparar os métodos
REML e A pela estimacdo de coeficientes de
herdabilidade, tendénciasgenéticasepelacorrel agédo
de Spearman entre 0s val ores genéticos obtidos para
caracteristicas produtivas e de escore visual, numa
populacéo grande da raca Nelore selecionada pela
metodologia BLUP.

M aterial e M étodos

Dados

As informagdes utilizadas neste estudo foram
provenientes de doze fazendas situadas nos Estados
de S&o Paulo, Mato Grosso do Sul e Goiés, e perten-
centes ao Programa de Melhoramento Genético da
Agro-PecuériaCFM Ltda. Osanimaisforam criados
em regime exclusivo de pastagem, recebendo
suplementagcdo mineral apenas no periodo mais
critico do ano.

Foram analisadas as caracteristicas produtivas
peso aos 18 meses (PESSOB) e ganho de peso da
desmama aos 18 meses (GP345) e as de escore
visual, conformacéo (CONF), precocidade (PREC) e
muscul osidade (MUSC) aos 18 meses.

O escore visual de conformacéo (CONF) consi-
dera o comprimento, a largura, a profundidade e a
aparénciageral doindividuo. A precocidade (PREC)
€ uma medida da capacidade do individuo em arma-
zenar reservas de gordura, indicando ser mais preco-
ce em sua terminagdo. A musculosidade (MUSC)
leva em conta a massa muscular presente no animal,
sendo umadasavaliagdesvisuai squevem merecendo
preocupacao de diversos criadores que visam selecionar
animai s adequados aos padrdes pedidos pelaindustria
da carne bovina.

O conjunto de dados inicia consistiu de 308.352
registros de animais da raga Nelore nascidos entre
1984 e 1999. As pesagens foram antecedidas por
jejJum de 12 horas. Para estimagdo dos coeficientes
de herdabilidade, foram considerados somente ani-
mais com pais conhecidos. Para as caracteristicas
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produtivas, os grupos de contemporaneos (GC) com
apenas uma observagdo foram eliminados, assim
como o0s animais que estavam fora dos limites da
média+ trésdesvios-padrao dentro de cadaGC. Para
as caracteristicas de escore visual foram eliminados
0s GC com menos de cinco observacdes e também os
GC que ndo possuiam variabilidade, ou seja, agueles
em que todos 0s animais possuiam 0 mesmo escore
visual. A definicdo dos GC incluiu fazenda, ano de
nascimento, sexo e grupos de manejo adesmamaeao
sobreano para todas as caracteristicas avaliadas.

Os arquivos de dados editados s&o mostrados na
Tabela 1.

Os valores das caracteristicas ndo foram pré-
gustados. O gjuste paraidade foi feito pelainclusdo
da idade como covaridvel no modelo estatistico.

O GP345 refere-se ao ganho de peso total em um
periodo de 345 dias da desmama aos 18 meses de
idade e foi obtido pela seguinte equacdo:

aPESSOB - PESDES ¢

GP345 = 6 _
SIDASOB- IDADES ¢ 34°: em que:

em que: GP345 é o0 ganho de peso dadesmamaaos 18
meses; PESSOB, 0 peso aos 18 meses; PESDES, o
peso adesmama; IDASOB, aidade damedidaaos 18
meses; e IDADES, a idade da medida a desmama.
Para obtencéo do GP345, foram considerados
somente 0s animais que tiveram informagdes ao
sobreano e a desmama, respeitando-se intervalos de

idade de 140 a 270 dias, para pesagem a desmama e
de 450 a 650 dias, para pesagem ao sobreano.

Os escores visuais de CONF, PREC e MUSC
foram avaliados ao sobreano e corresponderam as
atribui¢des de notas aos animais, para cada uma das
caracteristicas em questdo, sendo que 0s escores
variaram em uma escala de 1 (péssimo) a 9
(excelente). As notas foram atribuidas em
observacOes dentro do grupo de contemporaneos.
Cada caracteristica foi avaliada individua mente.

Modelo

O desempenho de cada animal pode ser explicado

pelo seguinte modelo matricial:

y =Xb+Za+ e

em que:y = vetor dasvariavei sdependentes (PESSOB,
GP345, CONF, PREC e MUSC); b = vetor dos
efeitos fixos (GC e covariavel); X = matriz de inci-
déncia que associa elementos de b ay; a= vetor dos
efeitos aleatdrios de valor genético aditivo direto do
animal, a~ MVN(0,As?); Z = matriz de incidéncia
gueassociaelementosdeaay; ee=vetor dosefeitos
aleatorios residuais, e ~ MVN(0Q,Is 2).

A idade a pesagem e/ou medicdo foi utilizada
como covariavel (efeito linear), sendo que o modelo
para a caracteristica GP345 incluiu as idades a des-
mama e ao sobreano. Para a andlise genética, a
metodologia utilizada foi a melhor predicéo linear
ndo-viesada utilizando as equacfes de modelos mis-
tos, com utilizagdo do modelo animal.

Tabela 1 - Descrigdo dos arquivos de dados editados para bovinos da raca Nelore

Table1- Summary of edited data sets for Nelore beef cattle
Caracteristica
Trait
PESSOB GP345 CONF PREC MUSC
W550 WG345 CONF PREC MUSC
(kg) (kg) (escore) (escore) (escore)
(kg) (kg) (score) (score) (score)
NA (NA) 44.075 43.759 34.040 34.055 34.093
NGC (NCG) 1476 1470 918 919 923
NAMP (NARM) 74.788 74.256 61.412 61.350 61.417
M édia (Mean) 309,88 117,38 597 6,02 5,90
DP (SD) 47,43 3334 1,02 1,04 1,03
CV (cv) 15,31 28,40 17,03 17,34 17,39
MIN (MIN) 100,00 1,96 2,00 2,00 2,00
MAX (MAX) 614,00 334,34 9,00 9,00 9,00

PESSOB - peso ao sobreano; GP345 — ganho de peso da desmama ao sobreano; CONF — conformacéo; PREC - precocidade; MUSC -

musculosidade.

NA - nimero de animais; NGC - nimero de grupos de contemporaneos; NAMP - nUmero de animais na matriz de parentesco; DP - desvio
padrdo; CV - coeficiente de variagdo, em %; MIN - valor minimo; MAX - valor maximo.

W550 - weight at 550 days; WG345 - weight gain from weaning at 550 days; CONF - conformation; PREC - precocity; MUSC - muscling.

NA - number of animals; NCG - number of contemporary groups; NARM - number of animals in relationship matrix; SD - standard deviation; CV - coefficient

of variation, in %; MIN - minimun value; MAX - maximum value.
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Método A

Considere que 3 ~ N(O, Asiz) sgja o vetor de
efeito aleatdrio aditivo para a caracteristica i, e A
sejaamatriz de parentesco. SeAi representa o vetor
das solucbes estimadas com o conjunto de dados
completo eAip , 0 vetor das solugdes estimadas com
o conjunto dedadosparcial, o fator deregressdo (A )
pode ser definido como:

. a A4
A =
aipA a;,

Segundo Reverter et al. (19944a), o valor esperado
da covariancia entre estimativas subseguentes dos
valores genéticos aditivos é igual a variancia da
estimativa prévia, indicando que, em um primeiro
momento, o coeficiente de regressdo linear iguala a
um, indiferentemente dadi stribui ¢&o das observacgoes
e predicoes.

A predicdo prévia (menos acurada) € obtida pela
andlise de uma sub-amostra do conjunto total de
dados. Se 0A .for maior queum, ent&o aherdabilidade
esta sendo subestimada, e se 0 A for menor queum,
a herdabilidade esta sendo superestimada. Quando
AC for igual a um, quer dizer que a precisdo foi
atingida e entdo os componentes de variancia sdo
utilizados. Neste estudo permitiu-se uma diferenca
absolutanos valores deregresséo (val or esperado de
um) de 0,0002 entre "rounds’, ou sgja, 1 + 0,0002.
Segundo Misztal et a. (1997), com a utilizagdo de
uma tolerancia de 0,0002, h4 um erro numeérico
correspondente nas estimativas de variancias de 1%
ou menos da variancia total. O principal motivo da
tolerdncia adotada € o ganho na velocidade de
processamento sem interferéncia nos valores dos
componentes estimados.

Asestimativas de herdabilidade foram obtidas de
vinte sub-amostras aleatérias contendo 50% dos
dados, sendo que a amostragem foi feita dentro dos
grupos de contemporaneos. A amostragem dentro de
grupos de contemporaneos tem como metareduzir a
variancia amostrada e também eliminar o viés resul-
tante da selecdo sobre os efeitos fixos (Druet et al.,
2001). Segundo Reverter et al. (1994b), aamostragem
dentro de efeitos fixos aumenta a conectabilidade
entreindividuos, sendo importante naminimizagéo do
efeito das variancias amostradas. O numero de sub-
amostras (N) foi suficiente para obtencdo de erro-
padréo baixo (< 0,02) da média de herdabilidade
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(hZ,), que pode ser calculado pela seguinte formula

= S
hee :W’ em que s é o desvio-padrdo das

estimativas de herdabilidade.
Intervalos de confianca

Os intervalos de confianca foram computados
paratodas as estimativas de herdabilidade realizadas
pelo método A, adotando-se interval o de confiancaa
95%. Os intervalos de confianca tém como objetivo
fornecer maior nimero de informagdes para a avali-
acdo e descricdo das estimativas de herdabilidade
oriundas do método A (Mallinckrodt et al., 1997).
Como as distribui¢des das herdabilidades néo se-
guiram uma distribuicdo normal, foi utilizada a
transformacdo Box-Cox para calcular os interva-
los de confianga, sendo:

IC=X +t*s

em que: IC é intervalo de confianca; X, média da
estimativadaherdabilidadetransformada; t, valor critico
da distribuicéo t, para um intervalo de confianca de
95%, com graus de liberdade N-1, em que N é o
nuimero de estimativas; s, desvio-padréo para as esti-
mativas de herdabilidade transformada para determi-
nado conjunto de dados. Apos os calculos dos interva-
los de confianga na escala transformada, os limites
foram convertidos de volta para a escala original.
Programas

Os componentes de varianciaforam estimados por
maxima verossimilhanga restrita, utilizando-se o
programa MTDFREML - Multiple Trait Derivative
Free Restricted Maximun Likelihood (Boldman et
al.,1995) em quefoi utilizado o algoritmo Al (average
information) proposto por Johnson & Thompson (1995),
o qual permite o calculo dos erros-padréo (Dodenhoff
et a., 1998) e pelo Método A (Reverter et al., 1994b),
utilizando-se o software derivado do BLUP90IOD, do
pacote BLUPF90 (Misztal, 1999) com os algoritmos
"iteration on data" (I0D) e "preconditioned conjugate
gradient" (PCG) (Strandén & Lidauer, 1999) reescrito
por Tsuruta et al. (2001). O critério de convergéncia
adotado foi de 10713 para 0 método REML.

Os resultados obtidos foram comparados pela
magnitude das estimativas de herdabilidade com seus
respectivos erros-padrao e também pela correlacdo
de Spearman, aqual envolveu osvaloresgenéticosde
todos os animais.
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Os componentes de variancia obtidos por REML
e pelo método A foram utilizados para predizer os
valores genéticos de todos os animais por BLUP
usando as equagdes de modelos mistos. Os valores
genéticos foram separados por ano de nascimento dos
animais paraque fossem cal culadas as médias anuais.
Ent&o, as tendéncias genéticas foram calculadas pela
regressao das médias anuais dos valores genéticos
preditos em relacdo ao ano de nascimento dosanimais
pelo programa ABTK 2.0 (Golden et al., 1992).

A mudanca genética total (MGT) para todas as
caracteristicas foi obtida pela diferenca entre as
médias dos valores genéticos obtidas nos anos de
1998 e 1988. A mudanca genética anual (MGA) foi
obtidapelarazéo entreo MGT e o periodo de selecéo
gue foi de 10 anos.

Resultados e Discussao

Estimativas de herdabilidade

Na Tabela 2, sGo mostrados os componentes de
variancia, os parametros genéticos e os intervalos de
confianca de 95% para as caracteristicas de desem-
penho ponderal e para 0s escores visuais estimados
pelos métodos REML eA.

Ao contrario do REML, que trabalha com os
valores das variancias, 0 método A trabalha com
razdes de variancias, ou seja, fornece apenas
variancias relativas. Assim, € possivel apenas esti-
mar coeficientes de herdabilidade e de correlacéo
genética(ndo componentesdevarianciaecovariancia).
Os valores das variancias residuais obtidas nas ana-

lises realizadas por REML foram fixados para o
método A, pois este método ndo computa variancias
e covariancias residuais.

Os coeficientes de herdabilidade obtidos para
PESSOB foram inferiores ao encontrado por Biffani
et a. (1999) e superiores aos valores obtidos por
Davis (1993), Eler et a. (1995) e L6bo et a. (2000),
para os dois métodos estudados. Entretanto, os val o-
res obtidos neste estudo foram condizentes ao en-
contrado por Robinson & O'Rourke (1992), para 0
método A, e ao encontrado por Mercadante et al.
(1995), para REML. As estimativas obtidas neste
estudo, paraambos os métodos, estdo dentro dafaixa
de valores obtidos por Biffani et al. (1998), Pereira
(2001) e Van Melis et al. (2001b). Na Tabela 2,
embora os erros-padréo obtidos pelo métodoA sejam
iguais a zero, vale chamar a atencdo que isto € uma
aproximagdo. Também se verificam que os erros-
padrZo obtidos pelo método A foram inferiores aos
obtidos por REML.

As estimativas de herdabilidade para GP345 fo-
ram superiores as encontradas por Marcondes et al.
(2000) e Koury Filho (2001) e dentro da faixa de
valoresdasestimativasobtidaspor Lobo et a. (2000),
Pereira (2001) e Silva et al. (2001), tanto para o
método REML quanto parao A.

Paraas caracteristicas de escoresvisuais, poderia
ter sido utilizado um programa especifico para dados
categoricos (modelo de limiar) que utiliza também a
metodologia do método A, porém como os dados
apresentaram uma distribuicdo proxima da normali-
dade (simetria) e problemas analiticos de convergén-

Tabela 2 - Estimativas de componentes de variancia, pardmetros genéticos e intervalos de confianga para bovinos de

corte daraca Nelore

Table 2 - Variance components, genetic parameters and confidence interval estimates for Nellore cattle

Componentes de variancia Parametros genéticos IC (95%)

Variance components Genetic parameters Cl (95%)
REML REML Método A Método A

REML REML Method A Method A

S S h2 h2

PESSOB (W550) 205,60 364,33 0,36 + 0,01 0,39 + 0,00 0,36 a0,42
GP345 (WG345) 77,50 214,77 0,27+ 0,01 0,29 + 0,00 0,27a0,33
CONF (CONF) 0,15 0,53 0,22+ 0,02 0,21+ 0,00 0,17a0,24
PREC (PREC) 0,16 0,58 0,21+ 0,02 0,21+ 0,00 0,17a0,25
MUSC (MUSC) 0,16 0,56 0,22+ 0,02 0,22 + 0,00 0,19a0,25

PESSOB - peso ao sobreano; GP345 - ganho de peso da desmama ao sobreano; CONF - conformagao; PREC - precocidade; MUSC -
musculosidade; REML - maxima verossimilhanca restrita;sa2 - variancia genética aditiva direta;se2 -varianciaresidual; h 2- herdabilidade

+ erro-padréo; IC - intervalo de confianga.

W550 - weight at 550 days; WG345 - weight gain from weaning to 550 days; CONF - conformation; PREC - precocity; MUSC - muscling; REML - restricted

maximum likelihood; S

. q
interval.
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- direct additive genetic variance; S - residual variance; I? - heritability + standard error; SE - standard error; Cl - confidence
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cia tém sido encontrados na prética (Evans, 2001,
comunicagdo pessoal ), quando o método A éutilizado
paraestimar componentes de variancia paracaracte-
risticas com muitas classes sob um modelo de limiar,
optou-se por utilizar o préprio programa BLUPF90
(Misztal, 1999) para dados continuos.

Para as caracteristicas de escores visuais, 0s
coeficientes de herdabilidade obtidos foram inferio-
res aos encontrados por Eler et al. (1996) e superio-
res aos encontrados por Jorge Jr. et al. (2001) e
Koury Filho (2001). As estimativas de herdabilidade
obtidas pelos métodos REML e A estdo de acordo
com asestimativas encontradas por Eler et al. (2001).

Nas andlises de escore visual, os resultados de
herdabilidade obtidos pelo método A no diferiram do
método REML, enquanto nas analises para caracte-
risticas produtivas, o método A apresentou val oresde
herdabilidade ligeiramente superioresao REML. Uma
provavel explicacdo para este fato € que como o
método A trabal ha com sub-amostras, pode ser que o
método sorteie amostras sel ecionadas, 0 queresultaria
em coeficientes de herdabilidade maiores.

Segundo Cantet & Birchmeier (1998) e Schenckel
& Schaeffer (2000), as estimativas de herdabilidade
pelo método A so maiores do que pelo REML, para
conjunto de dados selecionados pelo BLUP. Aindade
acordo com os autores, isto ocorre em consequéncia
do processo e amostragem que € intrinseco do
método, acarretando valores de herdabilidade su-
perestimados. Entretanto, segundo Duangjinda et
al. (2001), no trabalho de Cantet & Birchmeier
(1998), obteve-se o viésremovido apdsasrel acdes
genéticas entre os animais serem levadas em con-
sideragdo, tanto que no estudo de Cantet et al.
(2000), os autores concluiram que o método A
forneceu estimativas ndo viesadas, porém menos
consistentes quando comparado com o REML,
pelo fato do quadrado médio do erro ou residuo do
método A ter sido diversas vezes maior que o do
REML. Estes estudos foram realizados com banco
de dados simulados, em que a herdabilidade real
era conhecida. Para este estudo, ndo pode ser
comprovado se as herdabilidades obtidas pelo mé-
todo A para as caracteristicas produtivas foram
superestimadas pelo fato do ndo conhecimento do
valor exato ou real da herdabilidade, jaque o banco
de dados é de rebanho comercial. O fato € que
alguns valores obtidos pelo método A foram ligei-
ramente maiores que os obtidos pela maxima
verossimilhancga restrita.
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Tendéncia genética

Na Tabela 3, sdo apresentadas as tendéncias
genéticas para as caracteristicas produtivas e de
escore visual, obtidas de analises uni-caracteristicas
pelos métodos REML eA.

Como mostrado na Tabela 3, 0s progressos gené-
ticos foram superiores aos valores encontrados por
Ferraz Filho et al. (2001) e Van Melis et al. (2001a),
e inferiores aos encontrados por Eler et al. (2001).

As mudangas genéticas anuais foram relevantes
paratodas as caracteristicas, embora tenham ficado
abaixo da cifra de 1% que significa uma meta a ser
atingida na prética (L6bo et al., 2001).

Em relacdo aos métodos de estimacédo REML e
A, nota-se que as diferencas nas estimativas de
tendéncia genética, utilizando os componentes obti-
dos pelos dois métodos, foram muito pegquenas para
as caracteristicas analisadas.

Na Figura 1, sGo mostradas as tendéncias gené-
ticas para as caracteristicas produtivas, obtidas de
analises uni-caracteristicas com 0s componentes
obtidos pelos métodos REML eA. Asfiguras paraas
caracteristicas de escore visual ndo sdo apresenta-
das pelo fato de as estimativas de tendéncia genética
terem sido praticamente similares.

A_PESSOB
A_GP345

- - - -REML_PESSOB
REML_GP345

16

12

Valor genético (kg)
Breeding value (kg)

88 89 90 91 92 93 94 95 9% 97 98

Ano de nascimento do animal
Animal birth year

Figural- Tendénciagenéticaparapesoaos 18 meses
eganhodepesodadesmamaaos 18 meses,
estimadas com os componentes obtidos
pelos métodos REML e A, para bovinos de
corte da raca Nelore.

Genetic trend for weight at 550 days and for weight
gain from weaning to 550 days, estimated with
variance components obtained by REML and
method A, for Nellore beef cattle.

Figure 1 -



1630 Estimacé&o de Parametros Genéticos em Bovinos de Corte Utilizando os Métodos de Maxima...

Tabela 3 - Tendéncias genéticas (TG) e mudancas genéticas total (MGT) e anual (MGA) para caracteristicas produtivas
e de escore visual obtidas para bovinos de corte da raca Nelore
Table 3 - Genetictrends (GT) and total and annual genetic changes (TGC and AGC) for productive and visual score traits obtained

in Nelore beef cattle

Caracteristica M étodo TG R2 19881 1998 2 MGT MGA
Trait Method GT R2 1988 1 1998 2 TGC AGC

Taxa 93

Rate
PESSOB REML 1,580 0,99 -0,66 15,39 16,05 1,605 0,52
W550 A 1,640 0,99 -0,70 15,99 16,68 1,668 0,54
GP345 REML 0,582 0,97 -0,27 5,68 59 0,594 0,51
WG345 A 0,611 0,97 -0,28 5,96 6,24 0,624 0,53
CONF REML 0,030 0,94 -0,00 0,25 0,25 0,025 0,42
CONF A 0,029 0,94 -0,00 0,24 0,25 0,025 041
PREC REML 0,031 0,94 -0,00 0,25 0,26 0,026 043
PREC A 0,031 0,94 -0,00 0,25 0,26 0,026 0,42
MUSC REML 0,030 0,94 -0,00 0,24 0,24 0,025 0,42
MUSC A 0,030 0,94 -0,00 0,24 0,24 0,024 0,41

PESSOB - peso ao sobreano; GP345 - ganho de peso da desmama ao sobreano; CONF - conformagdo; PREC - precocidade; MUSC -
musculosidade; REML - maxima verossimilhanca restrita; TG - tendéncia genética; R? - coeficiente de determinacéo;!- médiadosvalores
genéticos no ano inicial do calculo de tendéncia genética;? -média dos valores genéticos no ano final do calculo de tendéncia genética;
MGT - mudanca genética total; MGA - mudanca genética anual; 3 — porcentagem da média para cada caracteristica.

W550 - weight at 550 days; WG345 - weight gain from weaning to 550 days; CONF - conformation; PREC - precocity; MUSC - muscling; REML - restricted
maximum likelihood; GT - genetic trend; R - coefficient of determination; 1 - mean of genetic values in the initial year to calculate genetic trend; 2 - mean of
genetic values in the final year to calculate genetic trend; TGC - total genetic changed; AGC - annual genetic changed;3 - percentage of mean for each trait.

Correlacao de Spearman

O maior interesse das empresas e criadores que
necessitam utilizar reprodutores e matrizes € que
estes animais sejam avaliados e ordenados correta-
mente. Assim, é possivel maximizar 0 progresso
genético do rebanho e os lucros das propriedades. A
utilizagdo dacorrelagdo de Spearman tem por objetivo
avaliar a consisténcia da ordenacdo dos valores
genéticos dos animais, utilizando os componentes de
variancia obtidos pel os dois métodos de estimacao.

As correlacdes de Spearman entre os valores
genéticos obtidos em andlises utilizando os compo-
nentes obtidos pel os métodos REML eA foramiguais
a um para todas as caracteristicas. Isto reflete que
ambos 0s métodos sdo satisfatorios na obtencdo dos
componentes de variancia a serem utilizados naiden-
tificacBo dos melhores animais em andlises uni-ca-
racteristicas.

Conclusodes

A comparacdo entre os métodos REML e A
mostrou que ambos 0s métodos sdo consistentes na
estimacao de herdabilidade, resultando em consistén-
cia na predicdo dos valores genéticos e ordenacao
dos animais para andlises uni-caracteristicas. Entre-
tanto, 0 método A deve ser utilizado em substituicdo
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ao REML somente por razBes computacionais, pelo
fato de suas propriedades tedricas ndo serem perfei-
tamente conhecidas.
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