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Introducio

Existem duas formas classicas de se promover mudancas na constituicao
genética da populagdo: selegdo e sistemas de acasalamento. Selecdo ¢ a escolha de
animais que serdo pais da proxima geracdo, determinando quantos descendentes
deverao produzir e por quanto tempo deverdo permanecer em reprodu¢do na populagao.
Para fazer selecdo ¢ necessaria a identificagdo dos animais geneticamente superiores,
isto € que possuam maior valor como pais da proxima geragao.

Em geral, as caracteristicas de importancia econdmica sdo poligénicas, isto &,
sdo determinadas por varios pares de genes com pequeno efeito individual e sofrem
grande influéncia do ambiente. Em conseqiiéncia, o valor fenotipico de um animal —
uma categoria observada ou nivel de desempenho medido para determinada
caracteristica — ndo reflete exatamente o seu valor como pai, que € o seu valor genético.

O valor fenotipico (P) de uma animal para uma determinada caracteristica é o

resultado de seu valor genotipico (G) e dos desvios de ambiente (E):

P=G+E,

em que G ¢ o efeito de todos os genes e combinacdes gé€nicas que influenciam a
caracteristica e E ¢ o efeito que fatores externos (ndo genéticos) tém sobre o
desempenho do animal para a caracteristica.

E necessario lembrar que os pais ndo transmitem o seu gendtipo aos
descendentes e sim uma amostra aleatoria de genes. Isto acontece porque no momento
da gametogénese os pares de cromossomos - local onde estdo contidas as informagdes
genéticas, isto €, os genes - separam-se e cada gameta (espermatozoide ou ovulo) ird
conter uma amostra aleatéria de metade dos genes do pai ou da mae. Assim, como o0s
pares de genes sdo desfeitos, a parte do valor genotipico que ¢ resultado das
combinagdes entre genes (CG) ndo serd transmitida para progénie e apenas a parte do
valor genotipico que resulta dos efeitos individuais dos genes serd transmitida. Dessa
forma, o valor genotipico (G) pode ser decomposto em valor genético (A) — a parte que

resulta dos efeitos individuais e independentes dos genes e que € transmitida de forma



previsivel dos pais para os filhos; e no valor das combinagdes génicas (CG) - que
resultam dos efeitos de combinacdes entre genes e que ndo sdo transmitidas de pais para
filhos. Assim, o problema que temos ¢ o de identificar os melhores animais para serem
pais da proxima geragdo, isto €, os animais com melhores valores genéticos (A). Como
P=G + E = A + CG + E, o unico conhecimento que temos para estimar A sdo as
observacdes ou medidas dos valores fenotipicos (F). Deve-se salientar que, embora CG
e E possam ser muito importantes para o desempenho do animal, esses componentes

ndo sdo transmitidos para a progénie.

Valor Genético e DEP

Como visto, os pais transmitem aos filhos, por meio dos gametas, uma amostra
aleatoria de metade de seus cromossomos. Assim, os diferentes gametas produzidos por
um mesmo animal vao possuir materiais genéticos diferentes. A DEP — diferenga
esperada na progénie - ¢ a predicdo da média do valor genético (A) de todos os gametas
produzidos por um animal , seja ele um touro ou uma vaca. Em outras palavras, a DEP
corresponde ao efeito aditivo médio dos genes de um animal que sdo transmitidos para
um grande nimero de filhos, uma progénie de tamanho infinito. A DEP ¢ também uma
indicagdo da Habilidade de Transmissdo do individuo, ou a metade do seu valor
genético como individuo.

As DEP’s servem para comparar e classificar animais. Elas devem ser
interpretadas como a diferenca esperada entre o desempenho médio dos filhos de um
animal e o desempenho médio dos filhos de outro animal com DEP zero (base), dado
que todos os outros fatores sejam iguais. Por exemplo, vamos considerar quatro touros

com valores de DEP para determinada caracteristica ponderal, como apresentado na

Tabela 1.

Tabela 1. Diferencas esperadas na progénie e respectivas acuracias para peso a um ano
de idade

Touro DEP (kg) Acuricia
A +9,94 0,89
B +6,50 0,76
C +5,30 0,93
B +7,70 0,98

Os diferentes valores de DEP estdo indicando que: dado que os touros sejam

acasalados com um grande nimero de vacas com o mesmo valor genético médio, as



diferencas das DEPs entre os touros vao refletir as diferencas esperadas entre as médias
dos seus filhos para a caracteristica. Nesta situacdo, espera-se que a média da progénie
do touro A seja superior as médias das progénies dos outros touros em:

» +3,44 kg em relagdo a B

» +4,64 kg em relagdo a C

» +2,24 kg em relacdo a D

Os diferentes valores de DEP indicam as diferengas esperadas entre as médias das
progénies dos diferentes touros. Entretanto, as DEPs ndo sdo uma predicdo dos
desempenhos das progénies dos diferentes touros, pois estes dependem, além dos
valores genéticos, das combinagdes génicas € dos ambientes nos quais esses animais
foram criados.

O valor absoluto da DEP tém pouco significado. Sua utilidade depende da base
genética na qual aquela DEP foi obtida e do mérito genético da populagdo na qual os
animais foram avaliados. Em geral, a base genética tem valor zero, ou proximo de zero,
dependendo do modelo estatistico empregado para avaliagio e de diversas
caracteristicas dos dados. A base genética pode também ser escolhida de forma
arbitraria como: a DEP de um determinado touro referéncia; a média das DEP’s dos
animais nascidos em determinado ano; a média das DEP’s dos animais com pais
desconhecidos etc. Alterando-se a base genética, os valores das DEP’s também mudam,
mas as diferencas entre as DEP’s dos vdarios animais avaliados em conjunto
permanecem as mesmas. Esta ¢ uma das razdes (mas ndo a unica) de ndo ser correto
comparar DEP’s de animais de ragas diferentes ou de animais de uma mesma raga

avaliados em programas de avaliacdo diferentes.

Acuracia

Os valores de DEP sao uma predicao do valor genético do animal, isto ¢ do valor
real dos genes do animal para a caracteristica de interesse, o qual ¢ desconhecido. A
diferenca entre o valor genético verdadeiro (o qual nds ndo conhecemos) e o predito ¢
conhecida como erro de predicdo. O ideal é que este erro seja o menor possivel, de
forma que o animal com maior DEP seja realmente aquele com maior valor genético
verdadeiro.

Existem varias formas de se medir esse erro de predicdo, também conhecido como
acuracia. A medida de acurdcia mais usada é a recomendada pela BIF (Beef

Improvement Federation), a qual baseia-se na minimizagdo da varidncia do erro de



predicao (VEP — que ¢ uma medida da magnitude dos erros na predi¢ao dos valores

genéticos). Neste caso a acuracia ¢ dada pela formula:

AC=1- onde Gzazvariéncia genética aditiva da caracteristica.

2
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A variancia genética aditiva ¢ uma propriedade da caracteristica e da populacdo em
estudo, e, portanto, ¢ constante para todos os animais sendo avaliados. Desta forma, a
acuracia vai variar dependendo da VEP, sendo menor quanto maior o erro. A VEP, por
sua vez, depende da herdabilidade da caracteristica, que indica quanto das diferengas
fenotipicas entre os animais sdo devidas a diferengas em seus valores genéticos e ¢ uma
propriedade da caracteristica na populagdo. Conseqiientemente, também a estimativa de
herdabilidade ¢ a mesma para todos os animais, e as variagdes de PEV sdao dependentes
da quantidade de informagdo disponivel para a avaliacdo de cada animal.

A acurdcia varia de zero a um ou de zero a 100%. Baixas acurécias indicam que a
DEP foi obtida com base em pequena quantidade de informagdo e que pode sofrer
alteragdes, na medida que novas informacgdes sejam incluidas na avaliacao. Os valores
de DEP de animais jovens, que ndo possuem progénie e, as vezes nem mesmo
manifestaram a caracteristica, tém acurdcias mais baixas do que as DEP’s de animais
mais velhos, obtidas com base em maior quantidade de informagdo (observacdo da
propria caracteristica, observacdo da caracteristica nos filhos em um, varios rebanhos
etc).

A classificacdo e a selecdo dos animais deve ser feita de acordo com os valores das
DEP, sem levar em conta os valores de acuracia. Esta deve ser utilizada com uma
medida de risco, permitindo tomar decisdes sobre a intensidade de uso de um
determinado reprodutor.

E possivel determinar intervalos de confianga para as DEP’s (IC), que sio uma
medida da possivel diferenca entre a DEP e a verdadeira diferenca na progénie. O IC
indica a amplitude de valores dentro da qual espera-se, com uma determinada
probabilidade, que o valor verdadeiro da diferenga na progénie de um touro esteja
contido. O IC depende do erro padrao da predi¢do, o qual ¢ a raiz quadrada da variancia
do erro de predicao, de um valor (t) associado a probabilidade desejada para o intervalo
de confian¢a e do desvio padrao da varidncia genética aditiva (c,), como se segue:

IC = DEP + t (1-acuracia) ./2.



Vamos usar como exemplo dois touros com o mesmo valor de DEP (+10 kg) para peso
a um ano de idade e acuricias de 0,20 (animal A) e de 0,80 (animal B). Considerando
um intervalo de confianga de 68%, o valor de t seria 1,0 (um) e os erros-padrao da
predicao seriam 4,8 e 1,20 kg, respectivamente para os animais A e B (Figura 1). Desta
forma, o intervalo de confianga para o animal A seria de 5,2 a 14,8 kg, enquanto que
para o animal B seria de 8,8 a 11,2 kg. Pode-se esperar que em futuras avaliagdes, com
o aumento do nimero de informagdes utilizadas para a avaliagdo, a DEP do animal A
possa sofrer maiores modificagdes que a do animal B. Deve-se ressaltar que as

modifica¢des podem ser tanto no sentido de aumentar a DEP como diminui-la.
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Figura 1. Intervalos de confianga



Predicio de diferencas esperadas na progénie

A partir da década de 80 as avaliagdes genéticas comegaram a ser realizadas
utilizando-se a teoria dos modelos mistos e a metodologia da Méaxima Verrossimilhanga
Restrita, com procedimentos que permitem obter BLUP (best linear unbiased prediction
ou melhor preditor linear ndo-viezado) das DEPs. Essa metodologia tem como principal
caracteristica a estimagdo concomitante dos efeitos fixos (efeito de grupos
contemporaneos, por exemplo) e dos efeitos aleatorios, como os efeitos genéticos de
touros (modelos touro) e de de animais (modelos animais). Isto possibilitou a realiza¢do
de avaliacdes genéticas em grande escala, considerando informacdes de animais em
rebanhos, regides e mesmo paises diferentes.

Os procedimentos analiticos usados para computar as DEPs na verdade descrevem
as informagoes que estdo sendo analisadas. Para gado de corte significa um modelo para
descrever os fatores de meio e genéticos que influenciam, por exemplo, os pesos dos
animais em diferentes idades. Este modelo, além de propriedades estatisticas
importantes para a obten¢do de predicdes confidveis, tem vdarias caracteristicas
desejaveis a uma avaliacdo genética, como se segue:

- possibilita a comparagdo de animais de grupos contemporaneos e/ou rebanhos
diferentes uma vez que faz estimagdao simultanea dos efeitos de meio e
genéticos.

- corrige para os efeitos de selecdo quando todos os dados utilizados para a
selecdo forem incluidos nas analises. Pesquisas mostram que, mesmo quando
isto ndo acontece, este método ¢ menos viezado por selecdo que os indices de
selecao.

- utiliza todas as informacgdes disponiveis; isto ¢ informac¢des de desempenho do
proprio animal e de seus parentes, como seus pais, irmaos e progénies;

- leva em conta acasalamentos dirigidos. Normalmente o produtor tende a acasalar
os melhores touros com a melhores vacas o que pode interferir na estimagao
genética da DEP do touro. Com modelo animal o valor genético do touro ¢
ajustado para o valor genético da vaca com que ele foi acasalado.

- permite predizer os componentes genéticos direto e materno das caracteristicas.
O desempenho dos bezerros, principalmente até a desmama, ¢ influenciado por
dois componentes genéticos: o direto, que ¢ o efeito dos genes do animal sobre
seu desempenho; e o materno, que ¢ o efeito dos genes da mae do animal

influenciando seu desempenho através do ambiente fornecido pela mae



(produgdo de leite + ambiente materno), veja Figura 2. Com o modelo animal ¢
possivel a obtencdo de DEP’s para os dois efeitos. Outro valor que ¢ muito
utilizado ¢ o valor materno total. Combina os valores genéticos dos dois
componentes, genético direto e materno. A DEP materna total de uma vaca para
peso a desmama, ¢ a parte herdavel de sua capacidade de produzir peso de
bezerro a desmama.

- fornece DEP’s para todos os animais, inclusive para aqueles sem desempenho
proprio;

- em gado de corte, normalmente, a selecao ¢ feita de forma seqiiencial, isto € o
produtor seleciona parte dos animais a desmama e somente aqueles que foram
mantidos a desmama estardo disponiveis para serem avaliados ao sobreano. Em
conseqiiéncia, a avaliacdo de touros para esta caracteristica pode ter um viés. A
utilizagdo de modelos multi-caracteristicas pode corrigir para efeitos de selegdo

seqliencial.

Modelos Estatisticos

Existem varios tipos de modelos que podem ser especificados utilizados para as
avaliagdes genéticas. Os mais comuns sao o modelo touro, o0 modelo touro-avo-materno,
o modelo touro-vaca, o modelo animal e 0 modelo animal reduzido. A definicao de qual
modelo utilizar vai depender dos objetivos do melhorista, do tipo e numero de
informagdes e dos recursos computacionais disponiveis. Os dois modelos mais
comumente usados nas avaliagdes genéticas de animais sao o modelo touro e o modelo
animal. Em notacdo matricial, as equacgdes para obtencao dos BLUP sob estes dois

modelos serdo abordadas a seguir.

Modelo Touro

y=Xp+Zu+e, emque

»y € um vetor para as n de observacdes (0s n pesos a desmama, como exemplo); £ ¢ um
vetor de p grupos contemporaneos, para os quais se quer obter solucdes; X ¢ uma matriz
de incidéncia (ou de enderegamento) da ordem n x p, associando cada observacdo a
cada grupo contemporaneo; # ¢ um vetor de DEP, para todos os ¢ touros incluidos na
analise; Z ¢ uma matriz da ordem » X ¢, associando cada touro as observagoes de sua

progénie; e e ¢ um vetor de residuos ndo conhecidos. Para o modelo touro observe que



cada touro tem uma equagao ¢ que o desempenho de todos os filhos de um determinado

touro sdo ligados a este touro por meio da matriz Z. Assumindo-se que:

2
u A4 0
Variancia | | = C. , em que

, . , Pn . , 2 2,
A ¢ a matriz de parentesco entre touros, R € a variancia dos residuos (R=I@g,) e o, €

a variancia de touro, as equagdes podem ser formadas como:

LHS RHS

XX XZ ﬂ/\ =X‘y , em que
Z’X ZZ+Aal|j| |2y

a ¢ a razdo entre O'j e .O-i, ou seja O—j / ‘O'i = (4-h*)/h’, sendo h’ a herdabilidade
para a caracteristica. Neste sistema, a matriz a esquerda do sinal de igualdade ¢ chamada
de LHS (left hand side) e o vetor a direita do sinal ¢ chamado de RHS (right hand side).
A diagonal da matriz XX informa o nimero de progénie em cada classe de efeito fixo
(os diferentes grupos contemporaneos). As colunas de X'Z e as linhas de Z"X contém o
nimero de filhos que cada touro tem em cada grupo contemporaneo (ou outro efeito
fixo considerado no modelo). A diagonal da matriz Z°Z cont€ém o nimero de progénie
de cada touro. Note que na formagao das MME, a inversa da matriz de parentesco entre
touros ¢ usada. Esta matriz inversa ¢ facilmente formada seguindo-se as regras

desenvolvidas por Henderson (1975).

A solugdo simultanea deste sistema de equagdes produz estimativas para os efeitos
fixos (0s grupos contemporaneos, ,é ) e a predi¢do das DEP para touros (os #). No
anexo | ¢ apresentado um exemplo simulado de avaliagdo genética por meio do modelo

touro.

Modelo animal

y=Xp+Za+e, emque

¥, X e Bs30 os mesmos como definidos para o modelo touro, a ¢ um vetor de valores

genético aditivos ou breeding values para todos os animais envolvidos nos dados



(touros, vacas e produtos) e Z ¢ uma matriz de incidéncia, associando cada observagao

ao animal que a produziu.

Em contraste com o modelo touro, para o modelo animal todos os animais tém uma

equacdo. Da mesma forma como foi feito com o modelo touro, assumindo-se que:

2
a A4 0
Variancia | |=|" O« , em que
e 0 R

A ¢ a matriz de parentesco entre todos aos animais participantes dos dados, as MME sob

modelo animal podem ser formadas como:

LHS RHS

XX XZ ﬂ/\ =X‘y , em que
Z’X ZZ+Aal|g| |2y

, ~ . A . . 2 A . , . .. 2
o agora € arazdo entre a variancia residual, (- € a varidncia genética aditiva, ¢y , ou

seja, ,O'i / _(;2 = (1-h%)/h’. Se um animal ndo tem observacdo, sua coluna e linha

correspondentes na matriz Z°Z, sua coluna em X'Z. e sua linha em Z"X sdo todas nulas
(colocam-se zeros naquelas posicdes). A avaliacdo deste animal sem observacdo ¢
obtida por meio das informagdes fornecidas por seus parentes. Se um animal tem uma
ou mais observagdes (como, por exemplo, a producao de leite em vérias lactagdes), este

numero de observagdes aparece na diagonal de Z°Z correspondente a este animal.

Além de estimativas para os efeitos genéticos diretos, as avaliacdes genéticas
atuais permitem ainda a particao entre os efeitos genético e materno para caracteristicas,
como o peso a desmama, onde o ambiente materno ¢ importante. Estas caracteristicas
sao influenciadas por dois gendtipos, o do bezerro e o de sua mae. Desta forma, ¢
conveniente a obtengdo da DEP para ambos os componentes, o genético direto e o
relacionado ao ambiente materno. A DEP direta indica a habilidade da progénie em
crescer. A DEP materna indica o mérito dos genes da mae do bezerro, os quais

influenciam sua habilidade de prover um determinado ambiente materno para o bezerro.



Na figura 2 ¢ apresentada a associacao entre a DEP direta, a DEP materna, a DEP total e

o desempenho dos filhos e netos de um determinado touro

DEPdireta 5 Ppeso a desmama

(crescimento) Progénie
Touro — DEP direta R ) . PD
(crescimento) Filhas Netos

DEP,, + 2 DEPy

DEP Materna

DEP materna Total

(leite)

Figura 2. Efeito genético direto e materno.

Com estas avaliagdes, os produtores podem determinar ndo apenas o impacto que
determinado touro tera sobre sua progénie na desmama, mas também o impacto que
suas futuras filhas terdo na producao de bezerros na desmama, quando estas se tornarem

fémeas de reposigao.

Em Anexo 2 ¢ apresentado um exemplo de modelo animal.
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ANEXO 1
Exemplo de MME sob modelo touro em duas situa¢des

Sdo dadas as seguintes informagdes:

Touros Filhos Rebanho (grupo Peso (kg) calculado para
(identificacao) conteporaneo) 205 dias de idade*
1 1(5) B 205
1 2 (6) B 198
1 3(7) A 130
2 1(8) A 156
2 209 A 200
3 1 (10) B 195
3 2(11) A 165
4 1(12) B 185
4 2 (13) B 195
4 3(14) A 145

*Pesos ajustados para o sexo do bezerro e para a idade da vaca ao parto.

Adicionalmente, tem-se que touros 1 e 2 s3o meio-irmaos e que a herdabilidade do
peso a desmama seja 0,35. Desta forma, para modelos touro sabe-se que a variancia de
touro corresponde a %4 da variancia genética aditiva e, consequentemente, o valor de o

sera:

a=(4-h%/h* =(4-0,35)/0,35=10,4286.

O modelo proposto é:
y=Xp+Zu+e,
onde f ¢ o vetor de solucdes para os dois rebanhos e u ¢ o vetor de solugdes (DEP) para

0s quatro touros.

Situacio 1 (Parentesco entre touros nao é considerado):

Omitindo-se o parentesco entre os touros 1 e 2, as MME sob modelo touro, para

obtencao de BLUP para o valor genético aditivo serdo:



B

u

b

XX X'Z
Z’X 7ZZ+la

X'y
Zy

Observe que, como o parentesco entre touros 1 e 2 estd sendo ignorado, a matriz de
parentesco A ¢ substituida pela matriz identidade, I. As matrizes basicas definidas para

este sistema de equagoes sao:

0 1 1 0 0 0 205
0 1 1 0 0 0 198
1 0 1 0 0 0 130
1 0 0 1 0 0 156 1 110 0000 00
1 0 0 1 0 0 2000 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0
X = Z = Y=, Z2= ,
0 1 0 0 1 0 195 0 0 0 0 011 0 0 0
1 0 0 0 1 0 165 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1
0 1 0 0 0 1 185
0 1 0 0 0 1 195
1 0 0 0 0 1 145
1 0 0 0
L1001 1101001 01200
1100010110 0010
0 0 0 1
Operagdes com estas matrizes resultam em:
50 1 2 1 1
X'X= , = ,
‘0 5 ‘2 0 1 2
1 2 13,429 0 0 0
. 2 0 . 0 12,429 0 0
X = e ZZ+1a=
1 1 0 12,429 0
1 2 0 0 0 13,429

Desta forma, pode-se formar o sistema de MME, como se segue:

5 0 1 2 1 1 |1B (s

0 5 2 0 1 2 | |B. o7

1 2 13429 0 0 0 |\u| |533

2 0 0 12429 0 0 |yl Bs6

1 1 0 0 12429 0 ||, | |360

1 2 0 0 13,429 525
U,




A solugdo deste sistema ¢ obtida multiplicando-se os dois lados das MME (LHS e
RHS) pela inversa da matriz do lado esquerdo (LHS h,

0,2265 0,0198 | —-0,0198 -0,0364 -0,0198 -0,0198

0,0198 0,2330 |-0,0362 -0,0032 -0,0203 -0,0362
-0,0198 -0,0362 | 0,0813  0,0032 0,0045 0,0069
-0,0364 -0,0032| 0,0032 0,0863 0,0032 0,0032
-0,0198 -0,0203 | 0,0045 0,0032 0,0837  0,0045
-0,0198 -0,0362 | 0,0069 0,0032 0,0045 0,0813

LHS =

Fazendo-se esta multiplica¢do produz-se uma matriz identidade do lado esquerdo e

um vetor de solug¢des do lado direito, como se segue:

1 oj0 00 of B sssy B 15857

0 110 0 0 o|B. |19692) B |19,92

0. 0\1 00 0 u|_|-145_ |\u,|_|-145

0 000 1 0 0|y, |+3.13] |y, [+3.13

0010 0 1 0/, |+0.36/ |, | |+0,36

0 0(0 0 0 I ~2,04 ~2,04
u, u,

Desta forma, as solucdes para as MME sob modelo touro, quando o parentesco

entre os touros 1 e 2 foi omitido foram:

Solugdo para o rebanho A, Sy = 158,57 kg
Solugdo para o rebanho A, fz= 196,92 kg
DEP do touro 1,u; =-1,45 kg
DEP do touro 2, u, =+3,13 kg
DEP do touro 3, u; = +0,36 kg
DEP do touro 4, us =-2,04 kg
Para calculo das acuracias deve-se obter as VEP para cada touro a partir do

elemento da diagonal da matriz LHS™ referente aquele touro. Como ilustragio suponha

;. 2. . . .
o valor ficticio para ¢, igual a 0,5. Os valores obtidos seriam os seguintes:



Touro Localizacdo na LHS ! Valor da VEP Calculo da acuracia

1 Linha 3, coluna 3 0,0813 1-,/0,0813/0,5 = 0,5968
2 Linha 4, coluna 4 0,0863 1-4/0,0863/0,5 = 0,5845
3 Linha 5, coluna 5 0,0837 1-4/0,0837/0,5 = 0,5909
4  Linha 6, coluna 6 0,0813 1-4/0,0813/0,5 = 0,5968

Observe o leitor que, dentre os quatro touros, os de numero 1 e 4 s3o os que
possuem maior volume de informagdes (trés filhos distribuidos entre os dois rebanhos).
Estes animais obtiveram DEP associadas aos menores PEV (0,0813) e maiores
acurdacias (0,5968). Touros 2 e 3 possuiam ambos dois filhos, mas touro 3 obteve filhos
nos dois rebanhos, enquanto que os dois filhos do touro 2 pertenciam ao rebanho A.
Desta forma, o volume de informagdes utilizado para calculo da DEP do touro 3
(PEV=0,0837) e acuricia (0,5909) foram maiores do que aqueles associados a DEP do
touro 2 (PEV=0,0863 ¢ acuracia = 0,5845).

Situacio 2 (Parentesco entre touros é considerado):

Considerando o parentesco entre os touros 1 e 2 como de 0,25 (ou 25 %, por serem

meio-irmédos), a matriz de parentesco entre touros, A4 ¢ sua inversa 4”7, substituirdo a

matriz identidade, I, como se segue:

1 0,25 0 0 1,067 —-0,267 0 0
0,25 1 0 0 1. 0,267 1,067 0 0
A = AT = ,€

0 0 1 0 0 0 1 0
0 0 0 1 0 0 0 1

11,124 -2,781 0 0

.y -2,781 11,129 0 0

A Ta=
0 0 10,429 0
0 0 0 10,429

Para esta situacao, as MME sob modelo touro, para obtengdo dos BLUP para o
valor genético aditivo dos touros serdo:
B

A

u

XX Xz
Z7’X ZZ+A'a

Zy




Numericamente, estas equacdes serao:

5 0 1 2 1 1 |18 s

0 5 2 0 1 2 |\B, lo7s

1 2 | 14124 -2781 0 0 |lu,|_ |[533

2 0 |-2781 13,124 0 0 ||ul (356

1 1 0 0 12429 0 ||, | |360

1 2 0 0 0 13,429 525
u,

Note que as unicas diferengas provocadas nas MME pela inclusdo do parentesco

entre os touros 1 e 2 ocorreu nos elementos relacionados a estes touros na matriz LHS.

Como na situagdo 1, a solucdo deste sistema ¢ obtida multiplicando-se os dois lados

das MME (LHS e RHS) pela apropriada inversa da matriz do lado esquerdo (LHS™).

10000 0B, 158,56 s, 158,56

0 110 0 o o |B, 19,63 |B, 19,63

0011 0 0 0f\u|_|-078 _ \u_|-078

0 010 1 0 0\y| |+2.80] |g,| |+2.80

0010 0 10|, | |+0.39 |, | [+039

0 0|0 0 0 1 ~2,00 — 2,00
U, u,

As solugdes para as MME sob modelo touro nas duas situagdes, quando o

parentesco entre os touros 1 e 2 ndo foi e quando foi considerado foram:

Situacao 1 Situacao 2
Solugdo para o rebanho A, S 158,57 kg 158,56 kg
Solugdo para o rebanho A, fp 196,92 kg 196,63 kg
DEP do touro 1, uy -1,45 kg -0,78 kg
DEP do touro 2, u, +3,13 kg +2,80 kg
DEP do touro 3, u3 +0,36 kg +0,39 kg
DEP do touro 4, uy -2.04 kg -2,00 kg

Com estas duas situacdes fica demonstrado como a inclusdo de uma informagao de
pedigree (o parentesco entre touros 1 e 2) influencia as solu¢des para os efeitos

genéticos (DEP) e fixos (rebanhos ou grupos contemporaneos).



ANEXO 2
Exemplo de MME sob modelo animal

Considere os mesmos dados da exemplo anterior (modelo touro) e, para maior
simplicidade, omita o parentesco entre touros 1 e 2 (situagdo 2).

O modelo proposto é:
y=Xp+Za+e,
em que B ¢ o vetor de solucdes para os dois rebanhos e a ¢ o vetor de solugdes
(breeding values) para todos os animais, os 10 produtos com observagoes (@.ps.) € 0S

quatro touros (@sess). As MME para este modelo sdo descritas como:

XX XZ B | XY
O\ e \Aops| = Z‘Y
a @, | O

Para este sistema de MME, a matriz X e o vetor ¥ sdo idénticos aos definidos para
o modelo touro (situagdes 1 e 2). A matriz Z ¢ uma matriz identidade de dimensao 10 x
10, associando as 10 observagdes (pesos) aos dez animais que as tiveram. As matrizes
A”, AIZ, A ¢ 4% sdo particdes do inverso da matriz de parentesco A7 , relacionadas ao
parentesco existente entre os 10 animais que tiveram observagdes (4'’), ao parentesco
entre 0s quatro touros (A% ¢ ao parentesco entre touros € animais que tiveram
observagdes (4”2 e A*). Os zeros do LHS ¢ RHS das MME informam ao sistema que
quatro animais (os touros) ndo forneceram observacdes (pesos) Para modelos animais
sabe-se que a variancia de animal corresponde a totalidade da varidncia genética aditiva

e, conseqiientemente, para h? = 0,35 o valor de o sera:

a=(1-h*/h* =(1-0,35)/0,35=11,8571
Numericamente, as MME para obtencao de solu¢des sob modelo animal sdo como

S€ seguem:



S O O O = OO = O === O O W

[ e R = = i = = R o R e R V) I )

|8
-

0 0 1 1 1 0 1

1 1 0 0 0 1 0
476 0 0 0 0 0 0

0 3,476 0 0 0 0 0

0 0 3,476 0 0 0 0

0 0 0 3,476 0 0 0

0 0 0 0 3,476 0 0

0 0 0 0 0 3,476 0

0 0 0 0 0 0 3,476
0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0
,238 —-1,238 -1,238 0 0 0 0
0 0 0 -1,238 -1,238 0 0

0 0 0 0 -1,238 -1,238
0 0 0 0 0 0

98]
ooooﬁooooooo»—o

=)}

0
-1,238

0 1 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0

0 0 -1,238 0 0 0

0 0 -1,238 0 0 0

0 0 -1,238 0 0 0

0 0 0 -1,238 0 0

0 0 0 -1,238 0 0

0 0 0 0 -1,238 0

0 0 0 0 -1,238 0
0 0 0 0 0 —-1,238
3,476 0 0 0 0 -1,238
0 3,476 0 0 0 -1,238

0 0 3,714 0 0 0

0 0 0 3,095 0 0

0 0 0 0 3,095 0
-1,238 -1,238 0 0 0 3,714

Como nas situacdes 1 e 2, a solucdo deste sistema ¢ obtida multiplicando-se os dois

lados das MME (LHS e RHS) pela inversa da matriz do lado esquerdo (LHS™). As

solucdes para as MME sob modelo animal (parentesco entre os touros 1 e 2 foi

ignorado) sdo listadas a seguir. Sdo também apresentadas as solugdes obtidas pelo

modelo touro, para a mesma situagao.

Solucodes pelo modelo animal

Solucdes pelo modelo touro

Solugdo para o rebanho A, B4 = 158,57kg
Solugdo para o rebanho A, S = 196,92 kg
Breeding value do animal 5, as =+1,29 kg
Breeding value do animal 6, ag = -0,72 kg
Breeding value do animal 7, a; = -9,25 kg
Breeding value do animal 8, ag = +1,49 kg
Breeding value do animal 9, ag = +14,14kg
Breeding value do animal 10, a;p =-0,30 kg
Breeding value do animal 11, a;; =+2,11 kg

Breeding value do animal 12, a;, = -4,89 kg

Br = 158,57kg
Bz = 196,92 kg

Solucdes pelo modelo animal

Solucdes pelo modelo touro

(cont.)
Breeding value do animal 13, a;3 =-2,01 kg

Breeding value do animal 14, a;4 =-5,36 kg
Breeding value do touro 1, a; =-2,90 kg
Breeding value do touro 2, a, = +6,26 kg

DEP do touro 1, u;=- 1,45 kg
DEP do touro 2, u,=+3,13 kg

796,
978
205
198
130
156
200
195

165

185
195
145

S O O O

B4
B
as
ae
as
as
ay

ao

a
a3

a4

a
as

a




Breeding value do touro 3, a; =+0,72 kg DEP do touro 3, us=+ 0,36 kg
Breeding value do touro 4, a; = -4,08 kg DEP do touro 3, us=- 2,04 kg

Note que o modelo touro produz as mesmas solugdes para efeitos fixos (neste
exemplo, grupo contemporaneo ou rebanho) e efeitos aleatorios, sendo que o modelo
touro produz DEP de touros e o modelo animal produz breeding values (2 x DEP) para

todos os animais envolvidos na avaliacao.



