Revista Brasileira de Zootecnia

© 2006 Sociedade Brasileira de Zootecnia

ISSN impresso: 1516-3598 R. Bras. Zootec., v.35, n.2, p.405-414, 2006
ISSN on-line: 1806-9290

www.sbz.org.br

Heterocedasticidade entre estados para producgao de leite em vacas da raga
Holandesa, usando métodos bayesianos via amostrador de Gibbs

Alencariano José da Silva Falcio2, Elias Nunes Martins3, Claudio Napolis Costa?, Eduardo
Shiguero Sakaguti®, Josmar Mazucheli®

1 Parte da tese de Doutorado apresentada pelo primeiro autor ao Programa de Pés-Graduagdo em Zootecnia da UEM.
2 PUCPR campus Toledo. Av. da Unido, 500. Toledo - PR, CEP: 85902-532.

3 Universidade Estadual de Maringa. Av.Colombo, 5790, CEP: 87020-900, Maringé - PR.

4 Embrapa Gado de Leite. R. Eugénio do Nascimento, 610, CEP: 36038-330, Juiz de Fora - MG.

5 Departamento de Zootecnia da Universidade Estadual de Maringa.

6 Departamento de Matemética e Estatistica da Universidade Estadual de Maringé.

RESUMO - Registros de produgdo de leite ajustados para 305 dias de lactacdo (PL305) em vacas da raga Holandesa que
pariram entre 1980 ¢ 1993 foram utilizados para investigar a existéncia de heterogeneidade de varidncia e a interacdo genotipo
x ambiente. Supondo-se varidncias heterogéneas, as PL305 nos estados de Minas Gerais, S3o Paulo, Parana, Santa Catarina
e Rio Grande do Sul foram tratadas como caracteristicas diferentes. Admitindo-se homogeneidade de variancia, a PL305 foi
analisada segundo um modelo unicaracter. Os componentes de (co)varidncia e os parametros genéticos foram estimados
utilizando-se métodos Bayesianos, via amostrador de Gibbs (GS), sob um modelo animal que incluiu os efeitos fixos de estagdo
de parto, grupo genético, ordem de paricdo e classes rebanho-ano de parto e os efeitos genéticos aditivos e de ambiente
permanente. A monitoragdo de convergéncia das distribuicdes das cadeias foi realizada pelo método de Heidelberg & Welch
(1983). As estimativas dos componentes de variancia e de herdabilidade foram obtidas com grande precisdo na anlise
unicaracter. A média e o desvio-padrdo (DP) a posteriori da herdabilidade foram 0,278+0,012. Na analise multicaracter, as
estimativas mais precisas da (co)varidncia genética foram as obtidas em S@o Paulo e Parana. As médias e os desvios-padrido
a posteriori de herdabilidade para Minas Gerais, Sdo Paulo, Parana, Santa Catarina ¢ Rio Grande do Sul, foram 0,280+0,021,
0,233+0,015, 0,280+0,012, 0,393+0,026 ¢ 0,382+0,022, respectivamente. A baixa magnitude das correlagdes genéticas entre
os estados (0,070 a 0,364) sugere a existéncia da interagdo gendtipo X ambiente, logo, as PL305 em cada estado devem ser
tratadas como caracteristicas diferentes. O maior valor de correlagdo genética foi encontrado em Sdo Paulo e Parand. As
varidncias genética e residual para PL305 foram significativamente diferentes entre a maioria dos estados.

Palavras-chave: componentes de varidncia, convergéncia, herdabilidade, inferéncia Bayesiana, interacdo genotipo x ambiente

An evaluation of heteroscedasticity of variances of milk yield of Holstein
cattle in different states using Bayesian inference via Gibbs sampler

ABSTRACT - Adjusted for 305 days milk yield records of Holstein cows calving from 1980 to 1993 in the states of MG,
SP, PR, SC, and RS were used to investigate heterogeneity of variance and to evaluate the genotype by environment interaction.
Milk production from each State was considered as a different trait and variances were assumed heterogeneous. Milk production
was also analyzed using a single-trait model assuming homogeneity of variance. (Co)variance components and genetic
parameters were estimated by Bayesian inference, via Gibbs sampler (GS), using a model which included season of calving,
genetic group, herd-year of calving and parity as fixed effects and animal additive genetic, permanent environmental and
residual as random effects. Convergence of the GS chain to the stationary distribution was diagnosed using the method described
by Heidelberg & Welch (1983). The posterior precision of the variance components and the heritability were high in the single-
trait analysis. Posterior mean and standard deviation (SD) of heritability of milk yield were 0,278+0,012. For the multiple-
trait analysis, posterior precisions of the (co)variance components were larger for SP and PR states. Posterior means and
standard errors of heritability for MG, SP, PR, SC, and RS were 0.280+0.021, 0.233+0.015, 0.280+0.012, 0.393+0.026, and
0.382+0.022, respectively. Genetic correlations for milk yield between the five states were very low and ranged from 0.070
to 0.364, suggesting the presence of genotype by environment interaction. Differences in genetic and residual variances of
milk yield among the states indicate it would be necessary to account for heterogeneous variances in genetic evaluations.
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Introducao

O progresso genético nos sistemas de produgao animal
exige avaliagdes genéticas acuradas dos animais, seguidas
da sele¢do dos melhores individuos que serdo pais da
proxima geragdo. Namaioria dos programas de melhoramento
de gado de leite, a selegdo é baseada na Melhor Predicao
Linear Ndo-Viesada (BLUP) do valor genético, obtida pela
metodologia de modelos mistos. Embora tenha havido ganho
genético substancial nos sistemas que utilizam esta
metodologia, este ganho ndo ¢ igual ao teoricamente pos-
sivel. De acordo com DeStefano (1994), umarazio para que
o atual progresso genético alcangado nos rebanhos nao
seja igual ao teoricamente esperado é que as pressuposi-
¢Oes nas quais as atuais avaliagdes genéticas se baseiam
tém sido violadas. Entre estas premissas, encontra-se a
homogeneidade de variancia.

Varios estudos comprovam a existéncia de
heterogeneidade de variancias genética, residual, fenotipica
e de ambiente permanente para caracteristicas de produgao,
em relacdo a regido, ao nivel de producdo e ao rebanho,
entre outros fatores (Hill etal., 1983; Famula, 1989; Boldman
& Freeman, 1990; Costa, 1999). Portanto, nesses casos, a
premissa de homocedasticidade das variancias ndo tem
sustentacdo e admiti-las nos modelos pode implicar na
introdugdo de viés nas avaliagdes dos animais.

Um problema de grande relevancia, quanto a
heterogeneidade de varidncia na avaliacdo genética de
bovinos leiteiros, esta no fato de que os animais acima da
média, nos rebanhos que apresentam maior variagdo podem
ter seus valores genéticos superestimados (Brotherstone
& Hill, 1986; Everettetal., 1982). Portanto, grande parte dos
reprodutores e das matrizes pode ser selecionada de rebanhos
que apresentam maior variabilidade. A avaliagdo de
reprodutores pode constituir-se em problema se os touros
ndo sdo usados homogeneamente entre rebanhos.

A maioria dos estudos sobre a presenca de
heterogeneidade de varianciarelata que as variancias gené-
tica e ambiental aumentam com a elevagdo da producdo
média de leite no rebanho (Mirande & Van Vleck, 1985; De
Veer & Van Vleck, 1987; Boldman & Freeman, 1990), afetando
diretamente as estimativas de coeficientes de herdabilidade.
Varios estudos em rebanhos da raga Holandesa mostraram
tendéncia de aumento nas herdabilidades com o acréscimo
na médiade producdo (Hilletal., 1983; Boldman & Freeman,
1990; Dong & Mao, 1990; Valencia et al., 1998).

Para estimar os componentes de (co)varidncia, De Veer
& Van Vleck (1987) estratificaram os dados de produgéo de
leite em trés niveis (baixo, médio e alto), considerados trés

caracteristicas. Entretanto, segundo Famula (1989), a deter-
minagao da existéncia de heterogeneidade de variancia
entre grupos de rebanhos, baseada na estratificagdo dos
dados pela producdo média de leite do rebanho, equivale a
selecionar pelas médias dos rebanhos, o que possibilita
estimativas viesadas das varidncias genética ¢ residual.

Henderson (1984) relatou que suas equagdes de modelos
mistos (EMM) podem ser modificadas para considerar as
variancias genéticas ouresiduais que diferem entre ambientes.
Uma abordagem ¢ a modelagem para caracteristicas multi-
plas, em que o valor genético em cada rebanho ou os dados
estratificados por produgdes sdo tratados como caracteris-
ticas distintas.

Os preditores BLUP para os efeitos aleatorios, resultantes
das EMM, podem convenientemente considerar as diferen-
¢as de variancias dentro das subclasses. Porém, esse método
pode exigir a estimacdo de grande nimero de componentes de
variancia, com pouca informacdo contribuindo para cada
componente. Nessas situagdes, os métodos de verossimi-
lhanca que dependem de uma justificativa assimptotica podem
falhar em prover estimativas suficientemente acuradas
(Gianola, 1986; Weigel etal., 1993).

Falconer (1952) introduziu o conceito de uma correla-
¢do genética entre o desempenho em dois ambientes como
sendo duas caracteristicas diferentes e utilizou a razdo
entre as respostas indireta e direta a sele¢do para determinar
o melhor ambiente para selecdo. Robertson et al. (1960)
identificouanecessidade de se reconhecer se a herdabilidade
difere entre ambientes e se a classificagdo dos touros ¢
afetada por essas diferengas.

Hill et al. (1983) estimaram pardmetros genéticos para
producdo de leite em rebanhos da raca Holandesa. Os
rebanhos foram divididos em dois grupos, de acordo com
os niveis de produgdo (baixa e alta). As estimativas de
herdabilidade nos rebanhos de baixa e alta produgdo de leite
foram 0,24 ¢ 0,30, respectivamente. As correlagdes genéti-
cas entre os niveis de alta e baixa produgdo foram proximas
daunidade e as vacas de maiores méritos foram encontra-
das nos rebanhos de maiores varidncias. No Brasil, Torres
et al. (1999) analisaram registros de primeira lactacdo de
vacas Holandesas, os quais foram estratificados em reba-
nhos conforme o desvio-padrao fenotipico e submetidos as
transformagdes logaritmica, raiz quadrada, padronizagéo ¢
divisao pelo desvio-padrao fenotipico (DPF) da classe anali-
sada. As estimativas de herdabilidade nas escalas original,
logaritmica, raiz quadrada e padronizada e a divisdo pelo
DPF foram 0,27;0,34;0,30; 0,27 ¢ 0,27, respectivamente, para
classe de desvio-padrdo baixo. Os valores correspondentes
para classes de desvios-padrdo médio e alto foram 0,35;
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0,40;0,37;0,35¢0,35¢0,30;0,36;0,32;0,30¢ 0,30, respec-
tivamente. Costa (1999) investigou a heterogeneidade de
variancia para produgdes de leite e gordura em vacas daraga
Holandesa utilizando registros de primeira lactagdo ajusta-
da para 305 dias ¢ para idade adulta. A estimativa de
herdabilidade para producdo de leite dos rebanhos perten-
centes a classe de baixo desvio-padrao fenotipico foi supe-
rior a estimada para os rebanhos da classe de alto desvio-
padrdo (0,30 ¢ 0,22, respectivamente).

No Brasil, os rebanhos de vacas da raga Holandesa
estdo situados, em sua maioria, nas Regides Sul e Sudeste,
de modo que diferentes condi¢des de clima, alimentagdo e
manejo podem ser fontes de heterogeneidade de variancia
e/ou interagdo genotipo X ambiente. Assim, 0s objetivos
neste trabalho foram obter estimativas de componentes de
(co)variancia e pardmetros genéticos para producdo de
leite, estimar a magnitude das correlagdes genéticas entre
os estados e investigar a existéncia da heterogeneidade de
varidncia da produgdo de leite entre os estados.

Material e Métodos

Foram disponibilizados 172.051 registros de lactagdes
de 100.178 vacas, cujas parigdes ocorreram entre os anos de
1980 € 1993, distribuidas em 1.626 rebanhos. Essas informa-
¢oes foram geradas dentro do programa oficial de controle
leiteiro da raga Holandesa, conduzido por associagdes e
nucleos de criadores de Minas Gerais, Sdo Paulo, Parana,
Santa Catarina e Rio Grande do Sul, integrantes do Arquivo
Zootécnico Nacional, gerenciado pela EMBRAPA Gado de
Leite, em Juiz de Fora— MG.

O conjunto de dados original foi editado com uso do
sistema SAS® (SAS, 2001), objetivando eliminar os regis-
tros com erros, as observagdes incompletas e as causas de
secagem anormais e verificar inconsisténcias nos registros
de pedigree e informagdes sobre numero de lactagdes ¢
idade ao parto. Foram eliminadas as classes de rebanho-ano
de parigdo com menos de 15 observagdes, visando melhorar
a estrutura dos dados. Apos todas as restrigdes impostas
ao conjunto original de dados, obteve-se um conjunto final
(108.702 registros de produgao de leite) com lactagdes entre
150 e450 dias de duragédo e produgao entre 1.000 ¢ 13.000 kg
deleite. Na Tabela 1 constam as distribui¢des das lactagdes
por ordem de parto e estado.

Os seguintes limites de idade, em meses, dentro de
ordem de parto (OP) foram estabelecidos: 20<OP 1 <60; 30
<OP2<78;42<0P3<96;54<0P4<116e66<0P5<134.
Asinformacgdes da origem e ascendéncia das vacas possibi-
litaram classifica-las em dois grupos genéticos: no primeiro

grupo, estdo incluidas as vacas Holandesas puras de origem
e, no segundo grupo, aquelas com composi¢do genética
superiorouiguala31/32 daraga Holandesa. Foram definidas
duas estagoes de pari¢do: uma de abril a setembro e outra
de outubro e margo.

A estimacdo dos componentes de varidncia ¢ da
herdabilidade para produgao de leite ajustada para 305 dias
delactagdo (PL305), supondo-se homogeneidade e variancia,
foirealizada segundo um modelo animal unicaracter, descrito
na formamatricial em [1]. Desta forma, as producdes de leite
nos diferentes estados foram consideradas como tUnica
caracteristica. A implementagao dos principios bayesianos
na estima¢ao dos componentes de (co)variancia foi realizada
por meio dos programas do sistema MTGSAM (Multiple
Trait Gibbs Sampling in Animal Model), desenvolvido por
Van Tassell & Van Vleck (1995).

y=XB+Za+Wp+e [1]
em que y é o vetor das produgdes de leite (PL305); B, o vetor
dos efeitos fixos da subclasse rebanho-ano de paricéo,
estacdo de parto, grupo genético e ordem de parto com
componentes linear e quadratico; a, o vetor dos efeitos
aleatorios dos valores genéticos diretos; p, o vetor das
contribui¢des de ambiente permanente; e, o vetor de residuos;
e X, Z e W, as matrizes de incidéncia dos efeitos fixos,
genéticos diretos e de ambiente permanente, respectivamente.

Admitiu-se que y, a, p e e possuem distribuigdo conjunta
normal multivariada, como descrito abaixo:

y XB\[2GZ+WPW'+R ZG WP R
4 G
Vol ¢ , 00
P ¢ PW o P 9|,
e 0] R » ¢ R

emqueG=AGj,P=[p G‘jeR=165, de
modo que 4 ¢ a matriz de coeficientes de parentesco entre
os animais, de ordem m; 65 ,avariancia genética aditiva;
o f, ,avarianciade efeito permanente de ambiente, associado
asvacas; 65 ,avariancia de efeito temporario de ambiente;
I,umamatrizidentidade de ordem n; /,,uma matrizidentidade
de ordem p; n, o nimero total de lactagdes; p, o nimero de
vacas com registro de lactagdo; Z ¢ W, as matrizes de
incidéncia dos valores genéticos e dos efeitos de ambiente
permanentes, de ordens n x m e n x p, respectivamente.
Para estimagdo dos componentes de (co)varidncia e
dos parametros genéticos, supondo-se heterogeneidade
de variancia, a PL305 em cada um dos cinco estados foi
tratada como uma caracteristica diferente. Neste caso, as
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Tabela 1 - Distribuigdbes das lactagdes por ordem de parto e
estado

Table 1 - Number of records according to parity, and state

Estado Ordem de parto Total
State Parity

1 2 3 4 5

MG 2870 2456 1755 1079 570 8730
SP 9858 7549 4849 3163 1807 27226
PR 24908 16161 11526 7580 4640 64815
SC 1457 988 625 313 169 3552
RS 1426 1104 850 605 394 4379

Total 40519 28258 19605 12740 7580 108702

definigdes para os elementos do modelo animal e da distri-
buigdo conjunta de Y, a, p ¢ e sdo as seguintes:

n] (% o 01782 0 - o][a] M 0 -« 0][n] [e
0 X 0 0o Zz, 0 a 0o w 0 e,

y:y = ﬁ + . + P +| 7
H Z’

vl Lo o w s Lo oz la] [0 0 wm]lp] e

em que y,,y,,...,y; sdo os vetores de observagdes, PL305;
B,.B,....,Bs, os vetores dos efeitos fixos; a,a,,...,a;> 08

,Ps, OS
vetores dos efeitos permanentes de ambiente; X,, X,,..., X

vetores dos efeitos genéticos diretos; p,,p,,...
5
as matrizes de incidéncia dos efeitos fixos; Z,,Z,,...,Z,, as
matrizes de incidéncia dos efeitos genéticos diretos;
W, W,,. W, as matrizes de incidéncia dos efeitos perma-
nentes de ambiente; e,,e,,...,e; , 0s vetores dos erros alea-
5, os estados de MG, SP, PR, SCe

RS, respectivamente; G =G, ® 4, em que G, ¢ amatriz de

torios; os indices /, 2, ...

variancia e covariancia genéticas dosi estados determinada por

aj o-a/az o o-a/a5
2 DY
G — aa; az axas
0 . . .
b
2
0-0531 0-575”2 o O-a5

sendo 0, a variancia genética aditiva do estadoie 0, a
covariancia genética entre os estadosi ej; P = @1 0

que z identifica o estado onde o animal foi observado
R= fgjlfa"' , em que { identifica o estado onde o animal foi
observado.

As distribui¢des a priori foram definidas como a seguir:
para os efeitos fixos, assumiu-se uma distribui¢ao vaga,
p(ﬁ)‘x constante . Aos componentes de (co)variancia
genética, atribuiu-se uma distribui¢do de Wishart invertida,
G~ IW(G,,,V ), cuja densidade é determinada por
HGGlyv, Joe (G20t o126 "67] em que m ¢ a
ordem da matriz G e G, é a matriz de pardmetro escala da
distribuicdo de G. Paraos componentes de varianciadeambiente

permanente, considerou-se que cada elemento 0'2 tem
~Ii(p n% . ), cujadensidade

-1/2(v,, +2) 7]/2(p[]’n'm’)

distribui¢do de gamainvertida, &

e f(GPu,‘p”/’VP,)OC( Po; 5
pardmetro escalada distribuigﬁo de 0,, . Paraoscomponentes

,emque p, €0

de variancia residual, foi assumido que cada elemento o’

tem distribui¢do de gama invertida, o, ~TI(s,v,), cuja
I/Z(V +2) —]/2(? ’(T;’)

densidade ¢ f(o] |s,,v, ) ( ) !

s, €0 parametro escala da d1str1bu1g:a0 de ol V,,V, eV,

, em que

correspondem aos numeros de graus de liberdade das
e 2 2 .
distribuigdes de G, 0, ¢0, respectivamente. Os valores
; :

atribuidos aos parametros de forma e posi¢do para a distri-
buigdo de Wishart invertida foram 7 e as estimativas REML,
respectivamente. Para as distribui¢cdes de gama invertida,
esses valores foram 3 e as estimativas REML. A densidade
conjunta a posteriori ¢ descrita como:

S ﬁ,a, GR/y, Vs Gn’ Vi o500V, Snﬁ)

< [R"" . expl foty - XB - Za —Wp)R'(y = Xp — Za - Wp)}

+1)

. exp{— A [a'(G" ® A7 )a+ tr(v;G,,G")]}

[1[[o:] " exrlilaloy? @1, )+ ;10,7 )]
i=1
ﬂ (O'j )*%m,u) ' exp{— "2, s,,yo‘f }

i=1

em que # =numero de animais.

Para avaliar os lagos genéticos entre pares de estados,
foi utilizado o conceito de similaridade genética, definido
por Rekaya et al. (1999) como a razdo entre o numero de
filhas dos touros comuns entre o par de estados ¢ o nimero
de filhas de todos os touros utilizados no respectivo par de
estados. Na Tabela 2 consta a similaridade genética entre os
cinco estados e o nimero de touros comuns com mais de
quatro filhas entre cada par de estados.

Para a analise unicaracter, foram geradas, para cada
pardmetro, cadeias de Gibbs de 80.000 iteragdes, com um

Tabela 2 - Similaridade genética (acima da diagonal) e numero
de touros comuns (abaixo da diagonal) com mais de
quatro filhas usados entre os cinco estados

Table 2 - Genetic similarity (above diagonal) and number of bulls in
common (below diagonal) with more than four daughters used
between five states

Estado MG SP PR SC RS

State

MG 0,56 0,68 0,30 0,45

SP 356 0,62 0,26 0,46

PR 357 514 0,35 0,56

SC 66 95 98 0,29

RS 162 223 237 64
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descarte inicial de 30.000 iteragdes e intervalo de amostragem
acada 50 iteragdes. Entretanto, paraa analise multicaracter,
emrazao da maior complexidade do modelo, foi estabelecida
outra estratégia para implementar o GS. Inicialmente, foram
geradas cadeias de 600.000 iteragdes para cada pardmetro,
sem descarte inicial e intervalo de amostragem a cada duas
iteragOes. A seguir, as cadeias foram submetidas ao diag-
nostico de convergéncia, a fim de verificar as respectivas
estacionariedades. Para que todas as cadeias convergis-
sem, efetuou-se um descarte inicial de 100.000 iteragdes,
com intervalo de amostragem a cada 100 iteragdes, resultan-
do em cadeias de tamanho 2.000 para todos os parametros.
A convergéncia das cadeias de Gibbs para distribui¢des
estacionarias dos componentes de variancia foi diagnosticada
utilizando-se 0 método de Heidelberg & Welch (1983),
implementado na biblioteca CODA (Convergence Diagnosis
and Output Analysis) versdo 0.4, desenvolvido por Cowles
et al. (1995). Tanto nas analises unicaracter como na
multicaracter as cadeias de GS atingiram a convergéncia.
A estatisticaz foi aplicada paraavaliarahomogenecidade
das variancias genética e residual entre os estados, assu-
mindo a normalidade para suas distribui¢des a posteriori.
Para o calculo dez, foramutilizadas as médias e os respectivos
desvios-padrdo a posteriori de cada parametro.

Resultados e Discussao

As médias observadas para produgdo de leite ajustada
para 305 dias de lactagdo (PL305), com seus respectivos
desvios-padrao, nos estados de Minas Gerais, Sao Paulo,
Parana, Santa Catarina e Rio Grande do Sul foram 4.696+1543,
5.035+£1590, 6.291+1508,4.832+£1502 ¢ 4.781£1551 kg,
respectivamente.

Na Tabela 3 encontram-se as médias a posteriori € 0s
respectivos desvios-padrdo (DP) e intervalos de
credibilidade dos componentes de varidncia genética, da
propor¢do da varidncia de ambiente permanente e de
herdabilidade para PL305, nos cinco estados, obtidas pelo
modelo unicaracter.

Na analise unicaracter, as estimativas dos componen-
tes de varidncia e de herdabilidade foram obtidas com
grande precisdo, em virtude do grande numero de dados,
como indicado pela pequena magnitude dos DP a posteriori
e pelas amplitudes dos intervalos de credibilidade «
posteriori, entre 2,5¢ 97,5%.

A média a posteriori de herdabilidade para PL305, sob
o modelo unicaracter, esta dentro do intervalo observado
na literatura (Dong & Van Vleck, 1989; Matos et al., 1996;
Costa, 1999; Freitasetal.,2001), entre 0,16 ¢ 0,35.

As médias e os respectivos DP a posteriori e o inter-
valo de credibilidade da (co)variancia genética para PL305
estimada da analise multicaracter (MT) encontram-se na
Tabela 4. As maiores estimativas de variancia genética
foram registradas nos estados de Santa Catarina e Rio
Grande do Sul e sdo inferiores as relatadas por Torres et al.
(2000), Rorato et al. (2000) e Araujo et al. (2001), porém,
superiores as descritas por Valencia etal. (1998) e Marion
etal. (2001).

As estimativas mais precisas da médiaa posteriori da
variancia genética foram obtidas nos estados do Parana e
Sao Paulo, pois foram as que apresentaram os menores DP
e as menores amplitudes dos intervalos de credibilidade
entre os percentis 2,5 ¢ 97,5%. Em razdo do menor numero
de registros de lactagdes analisadas nos estados de Minas
Gerais, Santa Catarina e Rio Grande do Sul, era esperado que
a precisao das estimativas nestes estados fosse menor. As

Tabela 3 - Médias e desvios-padrao a posteriori e percentis dos componentes de variancia, da herdabilidade (hj) e da proporgao da
variancia de ambiente permanente (c) para producgdo de leite (kg2) aos 305 dias de lactagdo

Table 3 - Posterior means and standard deviations, and percentiles of variance components, heritability (hj), and permanent environmental variance
proportion (c) for 305 day milk yield
Pardmetro Média Percentis (%)
Parameter Average Percentiles
2,5 50 97,5

2 393.275 + 17.724 361.131 392.838 428.417

a
0'; 255.712 + 14.825 226.275 255.700 282.491
O'e2 767.205 £ 6.173 755.026 767.131 779.475
c 0,181 £ 0,011 0,159 0,181 0,199
h{f 0,278 + 0,012 0,257 0,278 0,301
62 = varidncia genética; 0'12, = varidncia de ambiente permanente; o'e2 = variancia residual.

a
02 =genetic variance; O'; =permanent environmental variance; O'e2 =residual variance.

a
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médias a posteriori das covariancias genéticas entre os
estados foram todas positivas e apresentaram DP muito
elevados e, em geral, com magnitude muito proxima as
proprias estimativas. A covariancia genética de maior mag-
nitude foi observada entre os estados de Sdo Paulo e
Parana, o que era esperado, pois foram os estados com maior
nimero de touros em comum e, conseqiientemente, com um
dos maiores valores de similaridade genética (Tabela 2). O
menor valor para a covariancia foi observado entre Parana
e Santa Catarina. As médias a posteriori da varidncia
genética para PL305 estimadas para cada estado, separada-
mente, foram inferiores as obtidas pelas analises MT,
conforme relatado por Falcdo et al. (2005), a excegdo do Rio
Grande do Sul.

As médias, os respectivos DP a posteriori e os inter-
valos de credibilidade da varidncia de ambiente permanente
( 0',27 )para PL305 sdo apresentados na Tabela 5. As estima-
tivas mais precisas da média posterior de O'i foram as
encontradas no Parana e em Sao Paulo, estados com menores
DP e intervalos de credibilidade de menores amplitudes. A
precisdo das estimativas de O'i elevou proporcionalmente
com o aumento do niumero de lactagdes nas analises, assim
como ocorreu com as estimativas da variancia genética.

Portanto, parece haver um padrido na precisdo das estima-
tivas dos componentes de varidncia, ou seja, a precisdo
diminui a medida que se reduz o numero de lactagdes.

Houve acentuada diferenga na magnitude das médias
da variancia de ambiente permanente ¢ nas respectivas
amplitudes dos intervalos de credibilidade (Tabela 5). As
médias posteriores da O'i paraos estados de Santa Catarina
e Rio Grande do Sul foram, respectivamente, em torno de 4
e 10 vezes maiores que as estimativas REML encontradas
porFalcaoetal. (2005), em analise unicaracter, provavelmente,
em razdo da melhoria na estrutura dos dados, propiciada pela
analise multivariada.

As médias e os respectivos DP a posteriori e os
percentis da variancia residual (o?) da PL305 estimados
com o modelo MT sdo apresentados na Tabela 6. Para
varidncia residual, também observou-se o mesmo padrao
dos demais componentes de variancia quanto ao aumento
daprecisdo das estimativas. Os DP a posteriori ¢ as ampli-
tudes dos intervalos de credibilidade da o} foram maiores
para os estados de Santa Catarina e Rio Grande do Sul. As
médias e os respectivos desvios-padrio da variancia resi-
dual para PL305, obtidos neste trabalho sob o modelo MT,
foram menores que as estimativas REML e Bayesianas

Tabela 4 - Médias e respectivos desvios-padrdo (DP) a posteriori e percentis da variancia (o) e covaridncia (0,,) genéticas para
produgdo de leite (kg2) aos 305 dias de lactagdo, obtidos por analise multicaracter
Table 4 - Posterior means with standard deviations (SD), and percentiles of genetic variance (0',.2 ) and covariance (0, ; ) for 305 day milk yield, estimated

from multiple-trait analyses

Componente de Média DP Percentis (%)

(co)variancia Average SD Percentiles

(Co)variance component 2,5 50 97,5
012 373.928 30.005 320.120 371.185 439.239
0, 86.014 27.855 28.446 86.324 139.368
O, 75.645 29.158 16.499 74.545 129.152
O, 42.369 41.086 -42.013 44.476 119.512
0,5 49.067 37.863 -27.304 49.305 121.999
022 363.763 24.649 315.021 363.929 411.886
O, 131.827 23.334 71.676 133.177 173.919
0,, 39.139 36.043 -26.960 39.675 107.799
O,5s 72.854 38.705 -2.822 75.077 147.233
0'32 361.250 17.417 327.491 360.599 397.246
O34 36.411 35.378 -37.678 35.932 102.677
O, 47.811 36.283 -20.332 47.450 123.196
Gf 661.855 53.534 549.107 666.098 770.598
O,5 48.575 46.463 -41.063 48.134 135.753
0'52 716.484 47.789 628.344 715.998 814.141

iej=1..5 emque1=MG,2=8P,3=PR,4=8Ceb5-=RS.
iandj=1...5 where 1=MG, 2=SP,3=PR, 4=SCand 5=RS.
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Tabela 5 - Médias e respectivos desvios-padrdo (DP) a posteriori e percentis da varidncia de ambiente permanente (O'i) para produgao

de leite (kg2), obtidos por analise multicaracter

Table 5 - Posterior means with standard deviations a posteriori of permanent ( O'i ) variance for 305 day milk yield, estimated from multiple-trait analyses
Estado 6127 DP Percentis (%)
State SD Percentiles

2,5 50 97,5
MG 293.186 27.954 233.321 296.256 343.014
SP 302.642 22.363 258.573 302.639 346.092
PR 261.565 14.660 230.846 262.800 289.571
SC 310.830 39.051 240.264 307.946 393.486
RS 342.321 37.974 272.251 338.994 422.950

Tabela 6 - Médias e respectivos desvios-padrdo a posteriori e percentis da varidncia residual (O'f) para produgdo de leite (kg2),

estimados por analises multicaracter

Table 6 - Posterior means and standard deviations (SD) a posteriori, and percentiles of residual variance ( 0'3 ) for milk yield estimated from multiple-trait
analyses
Estado O'f DP Percentis (%)
State SD Percentiles
2,5 50 97,5
MG 668.280 18.238 631.174 667.347 705.121
SP 893.599 12.383 870.834 893.812 918.644
PR 666.933 7.347 652.683 667.208 681.686
SC 712.371 23.543 666.552 712.183 759.817
RS 815.130 27.702 762.058 814.103 869.584

encontradas por Falcdo etal. (2005), em analise unicaracter,
exceto no Parana, cujas estimativas foram similares.

As médias de herdabilidade para PL305 foram maiores
em Santa Catarina e Rio Grande do Sul, como conseqiiéncia
da maior variabilidade genética para PL305 encontrada
nestes estados (Tabelas 4 ¢ 7). Os valores de herdabilidade
da analise multicaracter encontrados neste trabalho corro-
boram os descritos na literatura. Freitas etal. (2001) encon-
traram valores de herdabilidade de 0,16+0,09, 0,17+0,11 ¢
0,16+0,10 para 12,22 ¢ 32 [actagdes, respectivamente, em
rebanhos da raga Holandesa em Minas Gerais. Em trés
regides do Parana, os coeficientes de herdabilidade estimados
porRoratoetal. (1994) foram 0,68+0,14,0,28+0,08 ¢ 0,33+02.
Matos et al. (1996) encontraram herdabilidade de 0,35, ao
analisarem lactagdes de quatro regides do Rio Grande do
Sul. Costa (1999), investigando a heterogeneidade de
variancia para produgdo de leite em rebanhos da raga
Holandesa, obteve valores de herdabilidade de 0,33 ¢ 0,22
nas classes de baixo e alto desvios-padrao fenotipicos,
respectivamente.

As médias e os respectivos erros-padrdo a posteriori
das correlagdes genéticas e fenotipicas sdo apresentados
na Tabela 7. As correlagdes genéticas entre todos os
estados foram de baixa magnitude, com o maior valor nos
estados de Sao Paulo e Parana. Os resultados desta analise
sugerem que a producdo de leite em cada estado deve ser

tratada como caracteristica diferente, como proposto por
Falconer (1952).

A baixa magnitude das correlagdes genéticas entre os
pares de estados MG-SC e MG-RS provavelmente reflete os
respectivos ambientes contrastantes destas regides. Os
baixos valores de correlagdes observadas entre PR-SC e
PR-RS devem ser decorrentes das diferengas entre os niveis
de producdo do Parana, quando comparados com SC e RS.
Os fracos lagos genéticos devem explicar a baixa magnitude
das demais correlagdes genéticas.

Robertson (1959) estabeleceu, um tanto quanto arbi-
trariamente, que diferengas bioldgicas importantes podem
serindicadas quando a correlagdo genética entre ambientes
for menor ouigual a 0,80. Considerando os baixos valores
das correlacdes genéticas encontradas neste estudo entre as
produgdes de leite em cada estado, era esperado que os
animais fossem classificados de forma diferente nos cinco
estados.

Varios autores, utilizando registros de lactagdes de
rebanhos da raca Holandesa, tém encontrado altos valo-
res de correlacdo genética para produgao de leite. Carabafio
etal. (1989) registraram correlagdo genéticamédiade 0,81
entre Espanha e Estados Unidos. Sullivan & Schaeffer
(1989) encontraram correlagdes genéticas entre quatro
regides do Canada, cujos valores variaram entre 0,85 ¢
0,89. Costa et al. (2000) estimaram a correlagdo genética
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Tabela 7 - Médias e erros-padrao (entre paréntesis) a posteriori da herdabilidade (na diagonal), correlagdo genética (acima da diagonal)
e correlagdo fenotipica (abaixo da diagonal) para produgdo de leite em cinco estados, estimados por analise multicaracter
Table 7 - Posterior means and standard erros (parenthesis) of heritability (diagonal), genetic (above) and phenotypic (below) correlation for 305 day milk

yield, estimated from multiple-trait analyses

PR

SC

RS

Estado MG SP

State

MG 0,280(0,021) 0,234(0,074)
SP 0,060(0,019) 0,233(0,015)
PR 0,058(0,022) 0,093(0,016)
SC 0,028(0,027) 0,024(0,022)
RS 0,031(0,024) 0,043(0,023)

0,206(0,078)
0,364(0,064)
0,280(0,012)
0,025(0,024)
0,031(0,030)

0,086(0,083)
0,080(0,074)
0,074(0,072)
0,393(0,026)
0,027(0,026)

0,095(0,073)
0,143(0,076)
0,094(0,071)
0,070(0,067)
0,382(0,022)

Tabela 8 - Valores da estatistica z obtidos para o estudo de diferengas entre os componentes de variancias genética (acima da diagonal)
e residual (abaixo da diagonal) para PL305 entre os cinco estados

Table 8 - Statistic z values estimated to test the significance of difference between genetic (above) and residual (below) samples for 305 day milk yield
Estado MG SP PR SC RS

State

MG 0,26 0,37 -4,69" -6,07"

SP -10,22" 0,08 -5,06" -6,56"

PR 0,07 15,74" -5,34" -6,98"

SC -1,48 6,81" -1,84 -0,76

RS -4,43% 2,59" 5,177 -2,83"

*p<0,05.

entre Brasil e Estados Unidos em 0,85. Entretanto, Rorato
(2000) salienta que estudos sobre interacdo genotipo-
ambiente sdo contraditorios, tornando necessaria a realiza-
¢do de pesquisas nas condi¢des brasileiras.

Na Tabela 8 encontram-se os valores de z obtidos para
o estudo de diferenca entre as varidncias genética e residual
dos estados analisados. As variancias genéticas para PL305
foram significativamente diferentes para a maioria dos es-
tados. Entretanto, os valores de ol néo diferiam estatisti-
camente entre os pares de estados MG-SP, MG-PR e SP-PR.
Para as varidncias residuais, as diferencas estatisticas s
ndo foram observadas nos pares de estados MG-PR,
MG-SC e PR-SC. Portanto, estes resultados sdo um indicio
da existéncia de heterogeneidade de varidncias genética e
residual entre os estados considerados neste estudo.

Os efeitos da heterogeneidade de variancia sobre a
resposta a selecdo dependem das magnitudes das diferengas
navariancia genética para produgdo de leite entre os estados
e de suas relagdes com as variancias fenotipicas. De acordo
com os resultados deste estudo, uma das causas da
heterogeneidade de variancia é de origem ambiental. Por-
tanto, a avaliacdo genética dos animais pode ser mais
influenciada pelo ambiente no qual sdo criados que pelo seu
potencial genético, caso a heterogeneidade de variancia
sejaignorada.

Varias alternativas foram propostas para se considerar
aheterogeneidade de variancia nas avaliagdes genéticas de

gado de leite, incluindo o pré-ajustamento dos dados pelo
desvio-padrao fenotipico (Wiggans & VanRaden, 1991).
Em estudo conduzido por Ibafiez et al. (1999) para investigar
as fontes de heterogeneidade de variancia na produgao de
leite de bovinos da raga Holandesa, o pré-ajustamento dos
registros de producdo pelo desvio-padrao fenotipico dos
grupos contemporaneos, assumindo um modelo de
variancias homogéneas, parece ter corrigido adequada-
mente a heterogeneidade fenotipica. Todavia, a dispersao
dos valores genéticos nos ambientes de maior herdabilidade
foi subestimada quando comparada ao modelo de variancias
heterogéneas. Portanto, segundo esses autores, espera-se
que o mérito genético das vacas clites dos ambientes de
maior herdabilidade sejam subestimados.

Foulley et al. (1990, 1992) e San Cristobal et al. (1993)
desenvolveram um procedimento baseado na metodologia
dos modelos lineares generalizados (McCullagh & Nelder,
1989) que permite construir um modelo log-linear para compo-
nentes de variancia. Esse procedimento possibilita a identifi-
cagdo das fontes causadoras da heterogeneidade de variancias
genética e residual e a quantificagdo de seus efeitos.

Recentemente, Rekaya et al. (2003) apresentaram o
desenvolvimento metodolégico de um modelo estrutural
(ME), caso particular dos modelos descritos por Foulley et al.
(1990, 1992), para estimagdo das covariancias genéticas
para producdo de leite em bovinos da raga Holandesa em
cinco regides dos Estados Unidos. Neste estudo, o ME
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mostrou-se vantajoso nas situagdes em que existia nimero
limitado de informacgdes para estimagdo das covariancias
genéticas, principalmente, em razdo dos fracos lagos
genéticos entre as regides. Outra vantagem importante
desta modelagem ¢ a possibilidade de informagoes exter-
nas aos dados serem incorporadas como condi¢des clima-
ticas e como similaridades genética e de manejo entre as
regides, para exploragdo de padrdes nas covaridncias
genéticas. As estimativas de covaridncias genéticas e de
herdabilidades obtidas pelo ME foram muito mais precisas
que as estimadas pelo modelo multicaracter, sem qualquer
efeito adverso sobre os valores das correlagdes genéticas.
Ainda segundo os autores, os ME tém menos parametros
que os modelos multicaracteres, podendo gerar estimativas
mais precisas das correlagdes genéticas.

A presenca de heterogeneidade de variancias genética
e residual entre as regides comprova que essa
heterogeneidade ndo pode ser ignorada nos programas de
avaliagdo genética. Apesar da razoavel precisdo das esti-
mativas dos componentes de (co)variancias obtidas neste
estudo, a utilizagdo de um modelo estrutural talvez possi-
bilite explorar melhor a estrutura de dados disponivel e
incorporar informagdes adicionais para estimacdo das
covariancias genéticas.

Conclusoes

Os métodos bayesianos via amostrador de Gibbs utili-
zados neste estudo mostraram-se bastante vantajosos
quanto a gama de possibilidades para a exploragdo das
informagdes disponiveis, principalmente do ponto de vista
estatistico. Entretanto, o uso do modelo multicaracter com
pouca informacdo genética disponivel e grande quantidade
de parametros a serem estimados pode ter promovido a
baixa precisao das estimativas das covariancias genéticas.

As estimativas das varidncias genética e residual e de
herdabilidade, tanto na analise unicaracter com na
multicaracter, foram obtidas com precisdo razoavel. As
precisdes destas estimativas estavam associadas ao nimero
de lactagdes.

Constatou-se a existéncia de heterogeneidade de
variancias genética e residual para produgao de leite entre
os cinco estados. Portanto, a heterogeneidade de variancia
deve ser considerada na avaliacdo genética dos animais.

Os baixos valores de correlagao genética entre os estados
evidenciam o efeito da interacdo gendtipo X ambiente,
mostrando que os melhores reprodutores em um estado
ndo o sdo, necessariamente, nos outros. Portanto, na escolha
do reprodutor, a interagdo genotipo X ambiente deve ser
considerada.
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