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Efeito da Conexidade de Dados sobre a Acur acia dos Testes de Progénie e Performancel
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Euclydes3, Martinho de Almeida e Silva* 6, Paulo Savio Lopes3 6, Paulo Luiz Souza Carneiro? 6,
Rodolpho de Almeida Torres Filho? 6

RESUM O - Dados simulados foram utilizados para verificar o efeito da conexidade sobre a acuracia dos testes de progénie e
performance. O genoma simulado foi constituido de uma caracteristica quantitativa governada por 500 locos. Simulou-se o efeito de
rebanho (9 rebanhos) significativo a5% de probabilidade pel o teste F. Foram simulados arranjos de dados com 0, 15, 30, 60, 90 e 100%
de conexidade para herdabilidades 0,10; 0,30; e 0,60 e para diferentes tamanhos de progénie (9, 54 e 90 progénies/reprodutor). A cada
geracéo foram sel ecionados nove machos e o nimero de fémeas sel ecionadas variou de acordo com o nimero de progénies considerado
em cadaarranjo dedados. A selecao foi efetuadaem dez geracdes, sendo este processo repetido por 30 vezes. O uso de dados com baixa
conexidadereduziu aacuréaciadostestes considerados, e amaior importanciadaconexidade ocorreu parabai xaherdabilidade e reduzido
tamanho daprogénie. Apesar deter sido observado ef eito daconexidade, aherdabilidade e o tamanho daprogénietiveram maior influéncia
naavaliagdo genética.
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Data Connectedness Effect on the Accur acy of Progeny and Perfor mance Tests

ABSTRACT - Simulated datawere used to verify the effect of the connectedness on the accuracy of progeny and performancetests.
The simulated genome was formed from a quantitative trait governed by 500 loci. Significance herd effect (9 herds) by 5% probability
F test was simulated. Data setswith 0, 15, 30, 60, 90 and 100% of connectedness for heritabilities 0.10, 0.30 and 0.60 and for different
progeny sizes(9, 54 and 90 progeni es/sire) weresimulated. I n each generation ninemal eswere sel ected and the number of selected femal es
shifted accordingto the number of progeniesconsidering in each dataarrange. The sel ection wasaccomplishedinten generations, where
the processwas repeated 30 times. Datawith smaller connectedness reduced the accuracy of both tests and the connectednesswas more
important for small heritability and small progeny size. Theheritability and the progeny sizehad larger influenceinthe genetic evaluation
than the effect of connectedness.
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Introducéo

No Brasil, tem crescido a conscientizagcdo em
relacdo aimportanciadautilizagdo do teste de progé-
nie paraavaliagdo genéticade animais, representando
uma mudanca em direcdo a eficiéncia na selecdo. A
parceriaentre criadoresdeanimaisdeelite einstitui-
¢Oes de ensino e pesquisa tem promovido maior
engajamento dos criadores em programas de avalia-
¢cOes genéticas.

A conexidade genética entre dois rebanhos é
estabelecida pelo parentesco entre 0os animais per-
tencentes a estes rebanhos. O uso da inseminag&o

artificial contribui paraaumentar a precisdo do teste
deprogénie, proporcionando progéniesmai snumero-
sas e permitindo melhor distribui¢é@o das progénies
entrerebanhos, aumentando aconexidade dos dados.

Na avaliagéo genética em diferentes rebanhos, a
conexidade dos dados € um dos fatores que afeta a
acuréacia do teste de progénie. A baixa conexidade,
devido aos reprodutores terem filhos em um ndmero
pequeno de rebanhos, por exemplo, contribui para
aumentar as diferencas sisteméticas entre os grupos
de progénies, comprometendo a acurécia da
avaliagdo genética.

A conexidade entre os dados, juntamente com a
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ocorréncia de selecdo e dainterag&o genotipo-ambi-
ente, € uma das limitagcdes ao uso das Equacbes de
Modelos Mistos de Henderson (EMMH) para a ob-
tencdo do BLUP dos valores genéticos dos animais
(MARTINS, 1994).

SCHENKEL (1991), analisando as vantagens do
uso da metodologia de modelos mistos, citou que o
problema de conexidade ndo é identificado nesta
metodologia. O processo faz com que as solucdes
dentro dos subgrupos desconectados somem azero e,
portanto, ndo provocam colapso no sistema, pressu-
pondo que ndo existam diferengas genéticas entre 0s
subgrupos, o que nem sempre é verdade. Esta pode
ser considerada uma desvantagem do método, uma
vez que, se 0s subgrupos somam zero, ndo poderia
haver comparacdes entre animais de diferentes
subgrupos desconectados.

FRIES e ROSO (1997) criticaram a aplicacéo
das EMMH que sempre fornecem solugdes, para
gualquer estrutura de dados, ndo existindo qual quer
exigéncia minima de conexidade, nem um padr&o
minimo dereferéncia, e nem umaformauniversal de
medir o grau de conexidade dos dados.

Os paisesimportadores de sémen deparam-se com
um grande problema na escolha de touros para utilizar
nos seus rebanhos, uma vez que cada pais exportador
faz sua propria avaliac8o genética para diferentes ca-
racteristicas, metodologias e normas. Varios autores
relataram aimportanciadas avaliagdes genéticasinter-
nacionais, visando contornar estes problemas
(PHILIPSSON, 1987; Banos e Smith, 1991; Goddard,
1992 eBurnsideet al., 1992, citadospor BANOS, 1994).

A conexidade de dados na avaliag&o genética faz
parte de um problemamais geral de gjustamento para
efeito de rebanho e rebanho-ano-estacéo, e de estima-
¢do de médias genéticas das populacbes, ou seja, de
estimacédo dos efeitos de grupo genético (FOULLEY
et a., 1987). KENNEDY e TRUS (1993) e BANOS
(1994) rel ataram ainfluénciadaconexidade dosdados
sobreaprecisio dasavaliacBesgenéticasglobalizadas.

Este trabalho teve como objetivo avaliar o efeito
da conexidade de dados sobre a acuracia do teste de
progénie e do teste de performance, para diferentes
numeros de progénie por reprodutor e para caracte-
risticas com diferentes herdabilidades.

Material e Métodos
Paraasimulacéo dos dados, foi utilizado o programa

"Genesys' (GeneticSystem) desenvolvidopor EUCLY DES
(1996), escrito parao compilador FORTRAN.

Foi simulado um genoma constituido de 15 pares
de cromossomos. As caracteristicas quantitativas
usadas neste estudo foram control adas por 500 locos,
distribuidos ao acaso nos cromossomos. Os locos
quantitativosforam dial élicosendo possuiam desvios
dedominanciaeneminteracdesentresi. Foi simulado
o efeito aditivo de cadagene, tendo estes efeitosuma
distribuicdonormal.

Cadaumadastrés popul agdes-base simuladasfoi
constituidapor 1800 animais, sendo 900 machose 900
fémeas. A cada populagdo-base foi associada uma
caracteristicade herdabilidade definida, sendo simu-
|adas caracteristicas com herdabilidades baixa, mé-
diaealta(0,10; 0,30; 0,60, respectivamente) e, além
do efeito fixo de sexo, foi simulado o efeito de
rebanho com nove niveis. Os efeitos de rebanho
foram simulados, de modo aproduzir significanciaa
5% de probabilidade pelo teste F.

A partir de cada popul agdo-base, foram simuladas
populacdes com diferentes nimeros de progénies/
reprodutor: 9, 54 €90 (Tabelal). Nove machose 27,
162 ou 270 fémeas foram escol hidos aleatoriamente
em cada popul agdo-base para serem os pais das trés
populacbesiniciais.

A avaliagdo genéticadosanimaisiniciou-seapartir
daspopulagBesiniciais, onde foram sel ecionados nove
machoseum niimero determinado defémeas, deacordo
com o nimero de progénies/reprodutor (Tabela 1). A
selecdo foi praticadapor dez geracdeseforamfeitas 30
repeticBes parareduzir o efeito da flutuacéo génica.

Foram simuladosarranjosdedadoscom0, 15, 30,
60, 90 e 100% de conexidade média. Estes arranjos
foram obtidosvariando o numero derebanhosem que
cada reprodutor tinha progénies. Para 0% de
conexidade, osreprodutorestinham progéniesemum
Unico rebanho e para 100% de conexidade, as progé-
nies de cada reprodutor estavam distribuidas nos
nove rebanhos simulados. Nos arranjos com grau
intermediério de conexidade, as progénies estavam

Tabela 1 - Nomero de animais selecionados em cada
geracdo, com base no ndmero de progénies/
reprodutor (NP/R)

Table 1 - Number of animals selected in each generation,
according to number of progenies/sire (NP/S)

NPR  DescendentesFémeas  Reprodutores  Fémess

NP/S Descendents/females Sres Females
9 3 9 27
54 3 9 12
D 3 9 20
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distribuidas em 2, 3, 6 ou 8 rebanhos. Segundo a
metodologiadeMATHUR et al. (1999), o grau médio
de conexidade para cada arranjo foi calculado como
apropor¢do média de progénies dentro de cada reba-
nho que sdo descendentes de reprodutores comuns.

Nas Tabelas 2 e 3 sdo apresentados exemplos
dostiposde arranjos simulados com diferentes graus
de conexidade: um arranjo com 0% de conexidade,
reprodutores com progénies em um Unico rebanho, e
outro com 30% de conexidade, em que osreprodutores
tinham progénies em trés rebanhos.

A selegdo dos animais foi feita com base nas
informagdesdo proprioindividuo, dosseusascendentes
(pai e mée) e colaterais (irméos completos e meio-
irmaos), umavez que amatriz de parentesco continha
apenas as informacdes de pedigree relativas as duas
ultimas geragdes. Utilizou-se o modelo animal, des-
crito aseguir:

Yikk = L+ 1 +§ + & + €
em quey;,, € observag&o do animal i, do rebanhoj e
do sexo k; u, constante associada a cada observagéo;
r,, efeito fixo de rebanho, comi =1, 2, 3, ..., 9;
, efeito fixo de sexo, com j = 1 e 2; g, efeito
aleatério do animal k, no rebanho i e do sexo j;
8jk» €rro aleatdrio associado a cada observagéo.

A acurécia das avaliacOes genéticas foi calculada
como a correlagdo entre os val ores genéticos verda-
deiros e preditos (ra.é)’ de acordo com a equagéo
descrita a seguir:

Cov(a, a)

laa =—FT7——=
2 N@VEA)

em que a é valor genético verdadeiro e &, valor
genético predito.
Calculou-se a acuracia do teste de progénie,

relativa aos val ores genéticos dos nove reprodutores
ja selecionados, a cada geragao, que possuiam pro-
génies. Também foi calculada a acurécia do teste de
performance, rel ativaaosval oresgenéticosdosanimais
candidatos a sele¢do e que aindando tinham progénies.

Resultados e Discussao

Asmédiasdeacuraciado teste de progénieforam
menores que as encontradas por OJALA et al. (1984)
e TOSH eWILTON (1994), provavelmente, porque,
neste estudo, ndo foi considerado o parentesco entre
reprodutores, uma vez que a matriz de parentesco
continha informacdes de pedigree apenas das duas
dltimas geragdes.

A acuréacia do teste de progénie foi fortemente
influenciada pela herdabilidade da caracteristica e
pel o nimero de progénies, concordando com o quefoi
relatado por PEREIRA (1996) sobre os fatores que
afetam a eficiéncia do teste de progénie. Com o
aumento da herdabilidade e do niUmero de progénies,
os valores de acuracia aumentaram consideravel-
mente para todos os arranjos simulados. No entanto,
0 aumento de 54 para 90 progénies resultou em
pequenas alteracdes na acuracia, dentro da mesma
herdabilidade (Tabela4).

A utilizagdo do arranjo de dados com 0% de
conexidade levou aos menores valores de acuracia
paratodas as situacGes simuladas (Tabela 4).

Para arranjos com menores numeros de progénies
e baixas herdabilidades, observou-se maior efeito da
conexidade sobre a acurécia do teste de progénie.
Nestes casos, a superioridade da acurécia dos arran-
jos conectados, em relagdo ao arranjo com 0% de
conexidade, foi maior que a observada para arranjos

Tabela 2 - Arranjo com 0% de conexidade e 90 progénies/reprodutor

Table 2 - Arrange with 0% of connectedness and 90 progenies/sire
Rebanhos
Herds
Reprodutores 1 2 3 4 5 6 7 8 9
Sres

OCOoO~NOOUIR,WNPEP
1
1
1
1
1
1
1
1
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Tabela 3 - Arranjo com 30% de conexidade e 90 progénies/reprodutor

Table 3 -  Arrange with 30% of connectedness and 90 progenies/sire
Rebanhos
Herds

Reprodutores 1 2 3 4 5 6 7 8 9
Sres

1 D D D - - - - - -
2 - 0 D D - - - - -
3 - - D D D - - - -
4 - - - D D D - - -
5 - - - - D D D - -
6 - - - - - D D D -
7 - - - - - - D D D
8 D - - - - - - D D
9 D D - - - - - - D

com progéniesmaisnumerosas ealtasherdabilidades
(Tabela 4). Estes resultados foram semel hantes aos
observados por TOSH e WILTON (1994), que en-
contraram maior importanci adaconexidade dos dados,
gquando o nimero de progénies/reprodutor foi baixo,
menor que 10.

A partir de 54 progénies, mesmo para arranjos
com 0% de conexidade, a acuracia do teste de
progénie foi superior a obtida com dados 100%
conectadose9 progénies(Tabela4), o querevelaque
0 numero de progéniestiveram grande efeito sobrea
acuracia das avaliacdes de reprodutores. Resultados
similaresforam encontradospor OJALA et al. (1984)
e TOSH e WILTON (1994)

Namaioriados casos, 0 uso dearranjoscommais
de 60% de conexidade levou a alteractes pequenas
naacuraciado teste de progénie. Para arranjos com
90 progénies e alta herdabilidade (0,60), a partir de
30% de conexidade, ndo se observaram quaisquer
alteracOes nos valores de acuracia com 0 aumento
da conexidade.

A acuréaciado teste de performance foi inferior a
acuracia do teste de progénie, e esta diferenca foi
maior paraprogénies maisnumerosas (Tabelas4 eb),
uma vez que a predi¢éo dos valores genéticos dos
reprodutores se torna mais acurada com o aumento
no numero de progénies.

Com o aumento daherdabilidadedacaracteristica,
foi observada reduc&o na diferenca entre os valores
de acurécia do teste de performance, obtidos para 0s
arranjossimuladoscom diferentesgrausde conexidade
(Tabela b).

As médias de acuracia do teste de performance
aumentaram com o aumento do grau de conexidade

dosdadose, paraosarranjoscom 9 progénies, apartir
de 60% de conexidade, pequenas alteracbes nos
valores de acurécia foram observadas (Tabela 5).

Para arranjos com 54 e 90 progénies e
herdabilidades 0,10 e 0,30, a partir de 15% de
conexidade, ocorreram peguenos acréscimos na
acuréciado teste de performance, com o aumento no
grau de conexidade. JA para caracteristicas com
herdabilidade 0,60 ndo foi observado efeito dograu de
conexidade (Tabela5).

De modo geral, o grau de conexidade dos dados
teve maior influéncia sobre a acuracia do teste de
progénie, em comparagdo a acurécia do teste de
performance. TOSH e WILTON (1994) verifica-
ram peguena correlagéo entre o grau de conexidade
dos dados e a PEV das avaliagBes de animais sem
progénies, enquanto o efeito da conexidade sobre a
acurécia do teste de progénie foi alto.

O maior efeito da conexidade dos dados sobre a
acuréacia do teste de progénie e sobre caracteristicas
de baixaherdabilidade, provavel mente, ocorreu por-
gque nestas duas situacdes o BLUP atribui maior
importancia relativa as informagdes de parentes.
Nestecaso, adistribuic¢éo dosparentesdosindividuos
em maior nimero de rebanhos, aumentando a
conexidade dos dados, terd maior influéncia nos
resultados das avaliagdes genéticas.

O pequeno efeito da conexidade para arranjos
com grande nimero de progénies parece estar rela-
cionado com o numero de animais dentro de cada
rebanho. Neste trabalho, 0 aumento no nimero de
progénies/reprodutor foi acompanhado de acréscimo
no tamanho dos rebanhos. Segundo KENNEDY e
TRUS (1993), o0 aumento na PEV das comparagfes
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Tabela 4 - Acuracia média do teste de progénie nas dez geragdes, considerando arranjos de dados com 0, 15, 30, 60, 90 e

100% de conexidade

Table 4 - Average accuracy of the progeny test on the ten generations, for data arranges with 0, 15, 30, 60, 90 and 100% of connectedness

Graus de conexidade

Degrees of connectedness

0% 15% 30% 60% 90% 100%
Herdabilidade 9 progénies
Heritability 9 progenies
0,10 14,30 17,49 2312 27,78 27,01 28,31
0,30 31,18 33,72 40,82 4583 47,71 46,02
0,60 39,46 46,57 49,22 55,97 53,98 58,09
Herdabilidade 54 progénies
Heritability 54 progenies
0,10 4721 57,77 58,32 66,32 65,41 67,07
0,30 57,53 71,34 75,28 78,92 79,73 79,91
0,60 65,62 76,04 78,63 80,93 83,28 83,69
Herdabilidade 90 progénies
Heritability 90 progenies
0,10 46,09 63,49 65,94 67,34 67,46 68,51
0,30 61,17 78,01 7751 80,88 804 82,29
0,60 73,36 81,45 84,85 84,37 84,71 84,57

Tabela 5 - Acuracia média do teste de performance nas dez geragdes, considerando arranjos de dados com 0, 15, 30, 60, 90

e 100% de conexidade

Table 5 -  Average accuracy of the performance test in the ten generations, for data arranges with 0, 15, 30, 60, 90 and 100% of connectedness

Graus de conexidade
Degrees of connectedness

0% 15% 30% 60% 90% 100%
Herdabilidade 9 progénies
Heritability 9 progenies
0,10 15,79 17,47 18,27 21,19 22,36 21,71
0,30 2194 21,78 2334 265 278 2815
0,60 30,87 31,65 33,13 35,27 374 36,87
Herdabilidade 54 progénies
Heritability 54 progenies
0,10 16,82 21,26 19,80 22,36 22,36 23,05
0,30 31,08 32,67 32,66 3371 3334 32,74
0,60 46,07 4512 44,10 44,99 45,55 44,77
Herdabilidade 90 progénies
Heritability 90 progenies
0,20 793 1535 15,27 15,62 16,34 17,05
0,30 27,39 31,60 32,25 3191 32,68 3315
0,60 4997 50,01 50,25 50,29 50,72 51,32

entre valores genéticos de animais pertencentes a
diferentes rebanhos é pequeno, quando se trabalha
com rebanhos com grande nimero de animais.

Os resultados deste estudo mostraram que 0
grau de conexidade dos dadosfoi maisimportante
para caracteristicas de baixa herdabilidade.
A baixa conexidade dos dados, provavelmente,

aumentou a variancia da diferenca entre as esti-
mativas dos efeitos fixos de rebanho. Assim,
como as caracteristicas de baixa herdabilidade
sdo afetadas com maior intensidade pelas varia-
¢bes ambientais, aavaliagéo destas carateristicas
tenderam a ser maisinfluenciadas pelaconexidade
dos dados.
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Conclusodes

O grau de conexidade dos dados teve maior
influéncia sobre a acuracia do teste de progénie que
sobre a acurécia do teste de performance.

A baixa conexidade dos dados, principa mente o
uso de dados totalmente desconectados, reduziu a
acuraciadas avaliagOes genéticas. De acordo com 0s
resultados encontrados neste trabal ho e considerando
gue, em média, sdo avaliadas 20 progénies por
reprodutor, pode-se inferir que o valor minimo de
conexidade para a execugdo de uma avaliagdo gene-
ticasejade 15%, para caracteristicas de médiae alta
herdabilidade, e de 30%, para caracteristicas de
baixaherdabilidade.

A herdabilidade da caracteristica avaliada e o nu-
mero de progéniestiverammaior influéncianaacuracia
da avaliagdo genética que a conexidade dos dados.

A importéancia da conexidade foi maior nas ava-
liagdes genéti cas de animaiscom numero reduzido de
informagdes de parentes descendentes ou colaterais
e para caracteristicas de baixa herdabilidade.
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