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RESUMO

Objetivou-se avaliar a influéncia da qualidade da informacdo na predi¢do de valores genéticos para
caracteristicas de crescimento em bovinos da raga Nelore. Foram utilizadas informacdes de fazendas
participantes do Programa Nelore Brasil da Associacdo Nacional de Criadores e Pesquisadores,
considerando-se dados zootécnicos obtidos entre 2012 e 2013. Foram analisadas as caracteristicas de
crescimento relacionadas aos pesos aos 120 (P120), 210 (P210), 365 (P365) e 450 (P450) dias de idade,
sob diferentes cenérios: inclusdo de todas as informagfes de lote de manejo (cenario de referéncia) e
inclusdo aleatéria de 90%, 70%, 50%, 30% e 0% das informagdes de lote de manejo dos animais com
medidas fenotipicas. Os valores genéticos foram preditos mediante analises unicaracteristicas sob modelo
animal. Ocorreram alteracfes em todos os parametros genéticos quando comparados aos obtidos pelo
cenario de referéncia. Houve um aumento nas estimativas de herdabilidade a medida que se reduziu o
nimero de informagdes sobre os lotes de manejo. Esses resultados sugerem que o progresso genético
estimado para rebanhos com baixa qualidade da informacdo zootécnica pode ndo expressar
adequadamente o que realmente esta ocorrendo com o rebanho, uma vez que as estimativas
de herdabilidade podem estar infladas. Verificou-se que houve alteragdo na classificagdo dos animais para
todas as caracteristicas de crescimento avaliadas. A qualidade da informacdo zootécnica influencia na
predicdo dos valores genéticos para as caracteristicas de crescimento.
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ABSTRACT

The objective was to evaluate the influence of information quality in the prediction of genetic values for
the Nellore cattle’s growth traits. The information came from cattle farms participating in the program of
the Brazilian National Association of Breeders and Researchers (ANCP), from 2012 to 2013. Field data
such as batch or management group were considered assessment criteria, and the growth traits related to
body weight at 120 (W120), 210 (W210), 365 (W365) and 450 (W450) days under different scenarios:
inclusion of all management lot information; and random inclusion of 90%, 70%, 50%, 30% and 0% of
the batch management of information from animals with phenotypic measurements. Breeding values were
predicted by using univariate models in animal model. Changes on all genetic parameters were
compared to those obtained in the reference scenario. There was an increase in the estimates of
heritability as it reduced the number of details about lots of management. These results suggest that gene
progress estimated herds with low quality information do not adequately represent what truly occurs with
the herd, since heritability estimates may be inflated. Change in the classification of animals was found at
all the growth traits. The quality information influences the prediction of breeding values for growth
traits.
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INTRODUCAO

O agroneg6cio representa a principal atividade
econdmica no Brasil, com destaque para o setor
de pecuaria de corte que, atualmente, ocupa o
terceiro lugar em importancia (Mapa, 2013).

A pecuéria de corte encontra-se em processo de
transformacéo em virtude do aumento do uso de
novas tecnologias agropecudrias. Fatores ligados
ao manejo e a alimentacdo dos animais foram
decisivos para o0 crescimento do setor da
producédo de corte, no entanto muito desse ganho
se deve, principalmente, a melhoria continua do
potencial genético dos animais (Faria et al.,
2009).

A identificacdo e a utilizagdo dos melhores
genotipos podem promover o progresso genético
dos rebanhos. Entretanto, para a identificacdo de
genotipos superiores, é importante considerar
informacBes que realmente expressem a
qualidade genética dos individuos. Assim, o0s
resultados de qualquer processo de selecdo
dependem da predicéo dos valores genéticos dos
animais e que serdo transmitidos as progénies
(Faria et al., 2007).

Predizer o valor genético com precisdo € tarefa
complicada, no entanto ha metodologias que
permitem obter essa informagdo. Conforme
descrito por Ferraz e Eler (1999), a predicdo do
valor genético de um animal ird depender da
estimativa de herdabilidade da caracteristica em
estudo, do ndmero e da qualidade das
informagdes fenotipicas e ambientais e do
parentesco entre os animais avaliados.

Por meio de métodos estatisticos, € possivel
separar os fatores ambientais dos fatores
genéticos que contribuem para o desempenho do
animal, ou seja, o fendtipo. Entretanto, faz-se
necessaria a obtengdo cuidadosa das informacdes
zootécnicas, pois estas serdo interpretadas e
utilizadas em modelos de analises genéticas.

Nesse contexto, a correta escrituracdo zootécnica
é de grande importancia na predicéo dos valores
genéticos dos animais. Fatores ndo genéticos, tais
como alimentacdo, ano e estagdo de nascimento,
fazenda, lote de manejo, sexo e idade da vaca ao
parto, sdo informacGes que podem afetar os
resultados das avaliagGes genéticas (Ugarte et al.,
1992; Sarmento et al., 2003).
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Em geral, para a realizacdo de uma avaliacdo
genética, os dados coletados nas fazendas
(sistemas de manejo ou alimentacdo) séao
enviados aos programas de melhoramento
genético por meio de sistemas computacionais,
sendo interpretados e estruturados para
composicdo do banco de dados. Posteriormente,
as analises genéticas sdo realizadas e o0s
resultados séo retornados ao criador.

Atualmente, os programas de melhoramento
genético possuem estruturas de coleta de
informacdes  zootécnicas, porém  essas
informacdes sdo fornecidas pelos criadores. As
falhas na informacdo de campo podem resultar
em avaliacbes genéticas subjetivas. Conforme
descrito por Carneiro et al. (2001), a avaliagédo
genética com alta confiabilidade é fator crucial
para uma selecdo eficiente.

Cobuci et al. (2006) salientaram que, se 0s dados
de campo (zootécnicos) ndo forem informados
corretamente, podem ocorrer alteracBes que
comprometerdo a credibilidade das avaliagGes
genéticas. De acordo com Oliveira (1996),
mesmo que sejam utilizadas as mais modernas
tecnologias de avaliagdo genética, o ponto critico
ainda estd na qualidade dos dados de campo
informados e na formacéo dos grupos de animais
contemporaneos.

Em vista disso, neste trabalho, objetivou-se
avaliar a influéncia da qualidade da informacéo
na predicdo de valores genéticos para as
caracteristicas de crescimento em bovinos da
raca Nelore.

MATERIAL E METODOS

Para o presente estudo, consideraram-se
informagdes, obtidas nos anos de 2012 a 2013,
de bovinos da raca Nelore, pertencentes a cinco
fazendas participantes do Programa Nelore
Brasil da Associacdo Nacional de Criadores e
Pesquisadores (ANCP). Vale ressaltar que tais
fazendas passaram por auditoria quanto a
qualidade da informagao zootécnica.

Para verificacdo da importancia da qualidade da
informacdo dos dados de campo, considerou-se 0
lote de manejo como critério de avaliagdo. O lote
de manejo representa os animais que foram
submetidos as mesmas condicdes de ambiente na
fazenda. Foram analisadas as caracteristicas de
crescimento relacionadas aos pesos padronizados
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aos 120 (P120), 210 (P210), 365 (P365) e 450
(P450) dias de idade.

Com o intuito de avaliar a importancia da
informacdo correta de lotes de manejo na
estimacdo de parametros genéticos e na predicédo
dos valores genéticos, consideraram-se 0s
seguintes cenarios: (a) conjunto de dados com a
inclusdo de todas as informacBes de campo,
coletadas adequadamente, e descrigdo do lote de
manejo dos animais que possuem mensuracdes
fenotipicas (REF); (b) conjunto de dados com
inclusdo aleatéria de 90% das informagdes do
lote de manejo (90LM); (c) conjunto de dados
com inclusdo aleatoria de 70% das informacdes
do lote de manejo (70LM); (d) conjunto de dados
com inclusdo aleatéria de 50% das informacdes
do lote de manejo (50LM); (e) conjunto de dados
com inclusdo aleatéria de 30% das informacdes
do lote de manejo (30LM); e (f) conjunto de
dados sem a informacdo do lote de manejo dos
animais com medidas fenotipicas (OLM).

A estruturacdo dos arquivos de dados foi
realizada com a utilizacdo do programa
Statistical Analysis System (Statistical..., 2004).
A definichio dos grupos de animais
contemporaneos para verificacdo das
caracteristicas de crescimento considerou: (i)
fazenda, ano e estacéo de nascimento, sexo e lote
de manejo aos 120 dias para P120; (ii) fazenda,
ano e estacdo de nascimento, sexo, regime
alimentar e lote de manejo aos 120 e 210 dias
para P210; (iii) fazenda, ano e estagdo de
nascimento, sexo, regime alimentar e lote de
manejo aos 120, 210 e 365 dias para P365; e (iv)
fazenda, ano e estacdo de nascimento, sexo,
regime alimentar e lote de manejo aos 120, 210,
365 e 450 dias para P450. O cenario OLM ndo
inclui o lote de manejo na formag&o dos grupos
contemporaneos, em virtude da auséncia dessa
informacdo.

O efeito de estagdo de nascimento foi dividido
em quatro classes: animais nascidos nos meses
de agosto a outubro (classe 1), novembro a
janeiro (classe 2), fevereiro a abril (classe 3) e
maio a julho (classe 4). Eliminaram-se as
informagdes fenotipicas dos animais que
apresentaram valores fenotipicos superiores ou
inferiores a 3,5 desvios padrdo somados ao valor
médio do seu grupo de animais contemporaneos.

No banco de dados, foram obtidas as seguintes
informagdes: os animais com peso aos 120 dias
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de idade (P120) eram filhos de 132 touros e 9072
vacas; 0s animais com peso aos 210 dias de
idade (P210) eram filhos de 104 touros e 7664
vacas; 0s animais com P365 eram filhos de 102
touros e 6533 vacas, e 0s animais com P465
eram filhos de 89 touros e 3887 vacas.

Os parametros genéticos das caracteristicas de
crescimento foram estimados mediante anélises
unicaracteristicas sob modelo animal, utilizando-
se a estatistica bayesiana por meio do aplicativo
MTGSAM (Multiple Trait Gibbs Sampler for
Animal Models), desenvolvido por Van Tassell et
al. (1998). Consideraram-se 0 grupo de animais
contemporaneos (GC) e a classe de idade da vaca
ao parto (IVP) como efeitos aleatérios de
variacdo ambiental. O modelo completo pode ser
representado em notacdo matricial, como:

y=Xp+Za+Z,m+e,

em que: Y é o vetor das observacdes, # é o vetor
dos efeitos aleatérios de ambiente, & é o vetor
dos efeitos aleatdrios que representam os valores
genéticos aditivos diretos de cada animal, m é o
vetor dos efeitos aleatorios que representam o0s
valores genéticos aditivos maternos de cada
animal, € é o vetor de efeitos aleatdrios

residuais, e X, % e Z: sio as matrizes de
incidéncia que relacionam as observacbes aos
efeitos aleatérios de ambiente e aos efeitos
aleatorios genéticos aditivos direto e materno,
respectivamente. Ressalta-se que o efeito
aleatorio genético aditivo materno foi incluido
somente nas analises para o0s pesos aos 120 (120)
e 210 (P210) dias de idade; ja o efeito de
ambiente  permanente materno ndo foi
considerado no modelo por ndo haver fémeas
com mais de um filho no banco de dados
(medidas repetidas).

O arquivo de genealogia foi composto por
30.125 animais, com consanguinidade média de
2,7%, totalizando 10.235 animais com algum
grau de endogamia. Na aplicacdo do amostrador
de Gibbs, foi utilizado um tamanho de cadeia
inicial de 300.000 ciclos, sendo os primeiros
50.000 ciclos descartados e as amostras retiradas
a cada 1.000 ciclos, totalizando 250 amostras de
componentes de varidncia e parametros
genéticos. As analises das amostras, da
correlacdo serial e da convergéncia da cadeia de
Gibbs foram realizadas com o auxilio do
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programa GIBANAL (Van Kaam, 1998). O
parametro v € o grau de liberdade correspondente
a distribuicdo Wishart invertida, indicando o grau
de confiabilidade da distribuigdo inicial. Neste
estudo, o parametro v utilizado foi de valor zero,

ou seja, ndo refletia nenhum grau de
conhecimento sobre 0s pardmetros.

Para  verificar  possiveis  alteraces na
classificacdo dos animais, mediante a

comparacdo dos valores genéticos obtidos com
base nas informac@es corretas (conjunto de dados
de referéncia) e daqueles obtidos sem adequada
qualidade de informacéo, utilizou-se a correlagéo
de posto ou Spearman (Statistical..., 2004).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Ao se avaliar a estrutura de dados (Tab. 1),
verifica-se que praticamente ndo houve
mudancas nos valores medios fenotipicos para
todas as caracteristicas de crescimento, bem

como nas estimativas de desvio-padrdo e
coeficiente de variacdo dos dados avaliados,
considerando-se os diferentes cenarios de
inclusdo de informagdes de lotes de manejo
comparado ao conjunto de dados de referéncia
(REF).

Entretanto, houve alteragdes no nlmero de
animais com mensuracfes fenotipicas para as
caracteristicas de crescimento avaliadas devido
ao tratamento estatistico realizado no banco de
dados antes do procedimento para avaliagcdo
genética. Conforme descrito, sdo eliminados os
valores fenotipicos considerados outliers dentro
do grupo contemporéneo. Assim, o0s valores
fenotipicos da caracteristica avaliada, com
valores de 3,5 desvios padrdo, acima ou abaixo
da média do seu grupo contemporéneo, sdo
eliminados. De acordo com Yamaki (2009), essa
restricdo na estruturacdo de arquivos de dados
pode influenciar na avaliagdo genética de uma
populacéo.

Tabela 1. Estatistica descritiva para caracteristicas de crescimento, avaliadas em bovinos da raca Nelore,
considerando-se os diferentes cenérios de inclusdo das informacdes de lotes de manejo

Caracteristica N° animais Média (kg) DP (kg) CV (%) N° GC
REF

P120 10.045 134 19 14 564
P210 7.672 198 28 14 537
P365 6.533 247 41 16 710
P450 3.890 287 50 17 460
90LM

P120 10.033 133 19 14 593
P210 7.532 200 28 14 646
P365 6.252 248 41 16 826
P450 3.647 288 50 17 530
70LM

P120 10.009 133 19 14 537
P210 7.498 200 28 14 664
P365 6.124 247 41 17 868
P450 3.405 286 52 18 533
50LM

P120 9.991 133 19 14 454
P210 7.500 198 28 14 589
P365 6.125 246 41 18 788
P450 3.449 285 51 18 513
30LM

P120 10.008 133 19 14 382
P210 7.526 198 28 14 467
P365 6.198 245 40 17 570
P450 3.570 284 50 18 386
oM

P120 10.113 134 19 14 66
P210 7.784 198 28 14 65
P365 6.763 247 41 16 69
P450 4.076 287 50 17 46

DP: desvio-padrdo, CV: coeficiente de variagdo; GC: grupo contemporaneo.
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Em relagdo ao grupo de animais contemporaneos
(GC), verificou-se que, a medida que se alterou o
ntmero de informagdes sobre os lotes de manejo,
ocorreram grandes mudangas no ndmero de
grupos contemporaneos para as caracteristicas de
crescimento avaliadas (Tab. 1).

Essas mudancas na quantidade de grupos
contemporaneos sao verificadas, principalmente,
no cenario OLM, em que ndo foram incluidas as
informacdes de lotes de manejo no banco de
dados para as caracteristicas de crescimento
avaliadas (Tab. 1). Nessa condicdo, 0s grupos
contemporaneos apresentaram-se em menor
nimero, porém com maior quantidade de
animais em cada GC.

Apesar de Oliveira (1996) ressaltar que quanto
maior 0 nimero de animais em um mesmo grupo
contemporaneo, maior serd a confiabilidade nas
predicbes das DEPs (diferenca esperada na
progénie), observou-se que, no presente estudo, o
aumento do ndmero de animais por nivel de
efeito fixo (grupo contemporaneo) foi reflexo da
pouca qualidade da informacdo dos efeitos
ambientais.

Em relacho as estimativas de componentes de
(co)variancia e aos pardmetros genéticos,
verificou-se que houve alteracdes em todas as
estimativas, considerando-se os diferentes
cenarios de inclusdo das informac@es de lotes de
manejo comparados ao cenario de referéncia
(Tab. 2). Observa-se que houve um aumento nas
estimativas de herdabilidade para todas as
caracteristicas de crescimento & medida que se
reduziu o nimero de informacdes sobre os lotes
de manejo, exceto para os cendrios 10LM e
30LM, que apresentaram poucas alteragGes entre
si, embora com estimativas de herdabilidade
inferiores ao cenario de referéncia (REF).

Ao avaliar a variancia genética aditiva para todas
as caracteristicas de crescimento, observa-se que
ela aumentou quando se reduziu o nimero de
informacBes sobre os lotes de manejo; assim,
pode-se inferir que houve desvio de parte da
variagdo do componente ambiental para o
componente relacionado aos efeitos genéticos, o
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que provocou uma superestimagdo. Esses
resultados corroboram os relatos de Ugarte et al.
(1992), Oliveira (1996) e Cobuci et al. (2006),
que inferiram que a baixa qualidade da
informagdo zootécnica pode gerar predicdes
genéticas com baixa confiabilidade.

Esses resultados observados neste estudo
também sugerem que 0 progresso genético
estimado para os rebanhos que apresentam baixa
qualidade da informacdo zootécnica pode ndo
expressar adequadamente o que realmente esta
ocorrendo com a populacdo, uma vez que as
estimativas de herdabilidade podem estar
infladas. De acordo com Yamaki (2009), as
estratégias de avaliacdo devem garantir a
estimacdo acurada dos pardmetros genéticos das
populacbes. Ferraz e Eler (1999) afirmaram que
equivocos na  constituicio  de  grupos
contemporaneos podem levar os melhoristas a
ignorarem as diferencas de lotes de manejo,
gerando valores genéticos superestimados para
0s animais que foram criados em melhores
condicBes ambientais.

A estatistica descritiva dos valores genéticos para
as caracteristicas de crescimento (pesos),
considerando-se os diferentes cenarios de
inclusdo das informagdes de lote de manejo, é
descrita na Tab. 3.

Observa-se que o0s valores com maior
discrepancia foram aqueles obtidos no cenario
sem a inclusdo da informacdo dos lotes de
manejo para composi¢do dos grupos de animais
contemporaneos (Tab. 3). Essa  maior
variabilidade evidencia a superestimacdo e a
subestimacdo dos valores genéticos dos animais
avaliados no cendrio OLM. Na auséncia de
informacdes sobre os lotes de manejo (OLM), os
grupos contemporaneos sofreram alteragdes na
sua constituicdo, e, consequentemente, os valores
genéticos preditos para as caracteristicas de
crescimento também se alteraram, gerando
valores genéticos superestimados para 0s animais
criados em melhores condi¢fes ambientais e
valores genéticos subestimados para 0s que
foram criados em piores condi¢cdes de ambiente.
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Tabela 2. Estimativas médias dos componentes de (co)varidncia e parametros genéticos para as
caracteristicas de crescimento de bovinos da raca Nelore, considerando-se os diferentes cenarios de

inclusdo das informacao de lotes de manejo

Parametro genético CE0:

REF 90LM 70LM 50LM 30LM O0LM
P120
Ga 24,76 13,19 8,70 14,71 27,32 72,03
Gam -5,87 -0,18 -2,58 -10,69 -7,68 -25,82
Om 43,16 18,92 12,95 18,52 16,27 63,23
o, 153,02 117,60 93,81 88,24 93,93 143,37
h’, 0,11 0,08 0,07 0,13 0,21 0,28
ho 0,20 0,12 0,11 0,16 0,12 0,24
Fam -0,16 0,02 0,21 -0,63 -0,34 -0,37
P210
Ga 73,25 39,93 25,49 48,14 86,88 187,42
Gam -23,86 -16,93 2,27 5,73 -11,56 -60,37
Gm 59,48 21,38 9,96 2,36 7,75 75,26
o, 289,29 225,89 170,47 156,05 167,31 320,44
h’, 0,18 0,14 0,12 0,23 0,34 0,35
h'o 0,14 0,07 0,04 0,01 0,03 0,14
Fam -0,33 -0,57 0,39 -0,57 -0,61 -0,50
P365
Oa 94,07 45,30 32,78 36,81 77,04 205,87
o, 408,93 309,05 232,28 224,32 258,95 503,72
h’ 0,18 0,12 0,12 0,14 0,22 0,28
P450
Ga 148,92 71,92 54,92 124,01 234,53 419,11
o, 453,30 362,91 286,04 202,11 183,97 430,94
h 0,24 0,16 0,16 0,37 0,55 0,49

62, variancia genética aditiva direta; o,y covarilncia entre os efeitos aditivos direto e materno; ¢, variancia
genética aditiva materna; o2 variancia residual; h2,: coeficiente de herdabilidade para os efeitos genéticos aditivos
diretos; h?: herdabilidade do efeito materno; r,,,: correlagdo genética aditiva entre os efeitos direto e materno.

Por fim, observa-se, na Tab. 3, que, mesmo nos
cenarios em que somente 10% (10LM) ou 30%
(30LM) dos animais ndo apresentaram
informagBes de lotes de manejo, houve
alteracBes nas estimativas de médias dos valores
genéticos preditos para todas as caracteristicas de
crescimento avaliadas. Dessa forma, pode-se
inferir que qualquer equivoco na informacéo,
como, por exemplo, dos lotes de manejo,
interfere na predicdo dos valores genéticos e na
correta identificagdo dos animais geneticamente
superiores. Resultados semelhantes foram
relatados por Cobuci et al. (2006).

Na Tab. 4, sdo apresentadas as correlagdes de
posto ou Spearman dos valores genéticos obtidos
com base em dados com qualidade na
informagdo (cenario REF), comparados aos
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obtidos nos diferentes cenarios em que foram
excluidas informagfes de lotes de manejo em
diferentes proporcdes. Verifica-se que houve
alteracdo na classificagdo dos animais para todas
as caracteristicas de crescimento avaliadas, em
trés grupos de acuracia dos valores genéticos.

Esses resultados corroboram a conclusdo a que
chegaram Ferraz e Eler (1999) em seu estudo: as
falhas de informacBGes nos lotes de manejo
influenciam na formacdo dos grupos de
contemporaneos e, consequentemente, causam
alteracfes na avaliacdo genética dos animais.
Quando os lotes de manejo ndo sdo devidamente
informados, ha o risco de ocorrer uma sele¢cdo
equivocada, uma vez que a alteracdo de
classificacdo pode favorecer animais que talvez
ndo apresentem o potencial genético esperado.
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Tabela 3. Médias dos valores genéticos preditos (diretos e maternos) para as caracteristicas de
crescimento, avaliadas em bovinos da raca Nelore, considerando-se os diferentes cenarios de inclusdo da

informagdo dos lotes de manejo

Valores Genéticos REF 90LM 70LM 50LM 30LM oLM
Médias

DP120 0,85 0,48 0,45 0,73 1,50 3,26
MP120 0,61 0,40 -0,01 -0,35 -0,18 -0,87
DP210 1,84 0,92 0,69 1,60 3,09 6,36
MP210 0,09 -0,21 0,09 -0,18 -0,36 -1,78
P365 2,14 0,80 0,74 1,14 2,50 5,77
P450 3,56 1,62 1,58 2,88 5,87 10,24
Desvio-padrao

DP120 1,80 1,27 1,01 1,22 2,32 4,79
MP120 2,61 1,58 1,12 1,37 1,11 2,93
DP210 3,46 2,27 1,99 2,89 4,69 8,74
MP210 2,14 1,09 0,73 0,30 0,50 2,91
P365 4,37 2,59 2,06 1,99 3,75 9,16
P450 5,65 3,28 2,75 4,45 7,95 14,09
Valor minimo

DP120 -6,24 -3,85 -2,33 -5,31 -8,34 -12,26
MP120 -13,58 -6,17 -5,77 -8,82 -7,45 -18,97
DP210 -13,32 -6,25 -7,20 -13,85 -23,55 -26,30
MP210 -14,67 -13,20 -3,63 -2,65 -2,97 -22,79
P365 -14,04 -8,20 -7,19 -9,52 -16,16 -27,12
P450 -22,46 -9,35 -11,16 -25,32 -41,74 -47,44
Valor maximo

DP120 18,36 11,86 11,14 9,81 13,26 34,61
MP120 14,82 9,90 6,69 7,19 5,53 16,75
DP210 41,52 30,47 21,86 23,93 25,18 70,49
MP210 11,04 4,16 3,98 1,39 2,22 8,45
P365 44,05 31,08 25,41 18,06 22,44 81,52
P450 54,18 39,24 35,19 39,05 48,73 100,88

DP120: valor genético aditivo direto do P120; MP120: valor genético aditivo materno do P120; DP210: valor
genético aditivo direto do P210; MP120: valor genético aditivo materno do P210.

Verifica-se também que, em geral, os valores da
correlacdo de posto ou Spearman foram mais
baixos nos cenarios 50LM e 30LM, indicando
que, nessas condigdes, as predigdes dos valores
genéticos sdo mais prejudicadas do que na
auséncia completa da informacdo de lotes de
manejo.

Em relacdo aos valores genéticos aditivos
maternos, a influéncia da alteragdo na qualidade
da informacdo foi evidenciada pelas grandes
mudancas na classificagdo dos animais,
comparados aos valores genéticos obtidos para
todas as caracteristicas avaliadas, com banco de
dados de qualidade (cenario REF). Esse
resultado mostra que o efeito maternal é
fortemente influenciado pela baixa qualidade na
informacdo sobre os lotes de manejo.
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S&o incontestaveis as demandas por qualidade do
mercado mundial. Para alcancar o desejado
padrdo de qualidade, os tedricos da
administracdo chamam a atencdo para a
adequada gestdo dos processos e dos recursos
humanos, principalmente o pessoal envolvido
com a coleta de dados e a tecnologia da
informacdo. Os resultados apresentados neste
estudo demonstraram que erros na coleta de
dados poderdo levar o empresario rural a tomada
de decisdes que ndo contribuirdo para o
desenvolvimento de seu neg6cio. Na era do
conhecimento, em que a informacédo, por si s,
ndo diz nada, se a coleta de dados ndo for feita de
forma confiavel, os modelos matematicos podem
produzir informac@es equivocadas.
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Tabela 4. Correlacéo de posto ou Spearman entre os valores genéticos preditos para as caracteristicas de
crescimento, avaliadas em bovinos da raca Nelore, considerando-se o cenario de referéncia (REF), em
trés grupos de acuracia dos valores genéticos, com aqueles preditos em diferentes niveis de incluséo das

informagdes de lotes de manejo

90LM 70LM 50LM 30LM OLM
Valores genéticos com acuracia <30%
P120 0,82 0,75 0,43 0,74 0,87
MP120 0,83 0,64 0,36 0,55 0,69
P210 0,90 0,64 0,78 0,79 0,91
MP210 0,57 0,57 0,02 0,19 0,45
P365 0,71 0,71 0,64 0,64 0,81
P450 0,81 0,77 0,74 0,71 0,81
Valores genéticos com acuracia entre 31% e 69%
P120 0,90 0,80 0,74 0,77 0,86
MP120 0,91 0,80 0,58 0,64 0,75
P210 0,90 0,79 0,76 0,77 0,88
MP210 0,82 0,68 0,02 0,29 0,63
P365 0,88 0,82 0,68 0,72 0,88
P450 0,92 0,76 0,59 0,58 0,74
Valores genéticos com acuracia > 70%
P120 0,89 0,76 0,68 0,79 0,87
MP120 0,93 0,88 0,81 0,81 0,88
P210 0,95 0,85 0,63 0,63 0,88
MP210 0,83 0,75 0,14 0,72 0,92
P365 0,93 0,84 0,59 0,57 0,85
P450 0,94 0,55 0,42 0,40 0,47

Para garantir a aplicabilidade e a eficacia da
qualidade da informacdo, o treinamento técnico
realizado por meio de ferramentas necessérias,
estatistica, entre outros, deve se integrar ao
estudo da origem, do conceito, dos principios e
dos fundamentos da qualidade como ciéncia
(Barros, 1993). No caso da coleta de dados de
campo, o processo devera ser ndo s6 mapeado,
mas alinhado ao contexto geral tanto da
economia nacional quanto da mundial. N&o basta
mapear 0 processo e controla-lo, é necessario
também divulgé-lo para toda a cadeia de
usuarios, principalmente para os funcionarios
envolvidos diretamente na coleta, a fim de que
compreendam, por exemplo, a importancia de
informar, com critérios claros, o lote de manejo a
que o animal foi submetido, tendo em vista todas
as alteragcBes demonstradas na presente pesquisa.

CONCLUSOES

A qualidade da informacéo zootécnica influencia
na predicdo dos valores genéticos para as
caracteristicas de crescimento de bovinos da raca
Nelore. Essa influéncia provoca alteragdes na
classificacdo dos animais, 0 que pode levar a
reducdo do ganho genético dos rebanhos, devido
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ao uso de animais erroneamente identificados
como melhoradores. Recomenda-se atengdo
quanto ao fornecimento da informacdo correta
dos lotes de manejo aos programas de
melhoramento genético, para a obtencdo de
predigdes acuradas dos valores genéticos para as
caracteristicas de interesse.
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