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RESUM O - Dados simulados foram utilizados para verificar o efeito da conexidade sobre o valor fenotipico médio e avariancia
genéticaaditiva. O genomasimulado foi constituido de uma caracteristica quantitativagovernadapor 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 o val or fenotipico médio, sendo que o mai or ef eito daconexidade ocorreu parabaixaherdabilidade etamanho reduzido
de progénie. O efeito da conexidade sobre a variancia genética aditivafoi pequeno.

Palavras-chave: avaliagéo genética, BLUP, sele¢cdo e simulagdo
Data Connectedness Effect on Aver age Phenotypic Valueand Additive Genetic Variance

ABSTRACT - Simulated datawere used to verify the effect of the connectedness on the average phenotypic value and the additive
genetic variance. The simulated genomewasformed from aquantitativetrait governed by 500 loci. Significance herd effect (9 herds) by
5% probability F test was simulated. Data sets with 0, 15, 30, 60, 90 and 100% of connectedness for heritabilities 0.10, 0.30 and 0.60
andfor different progeny sizes (9, 54 and 90 progeni es/sire) were simulated. | n each generation nine mal eswere sel ected and the number
of selected femal es shifted according to the number of progenies considering in each data arrange. The selection was accomplished in
ten generations, where the process was repeated 30 times. Datawith smaller connectedness reduced the average phenotypic value, and
thelargest effect of the connectednesswasfor small heritability and small progeny size. The connectedness effect onthe additivegenetic
variancewas small.
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observéaveis, ao longo das geracdes sob sele¢éo, nos
par@metros populacionais, tais como a média dos
valores fenotipicos e a variancia genética.

A avaiacdo genética com alta acurécia é fator

Introducéo

Atualmente, com a expansdo dos mercados e a
maior competitividade estabel ecidasnumaeconomia

globalizada, existeumatendénciamundial deasava-
liacOes genéticas de animais serem realizadas em
nivel de pais ou até mesmo entre paises. Entre 0s
fatores que afetam a acurécia das avaliacfes nacio-
nais e internacionais, a conexidade dos dados tem
sido citadapor vériosautorescomoumadosprincipais.

O efeito basico da selecdo, em programas de
melhoramento genético de qualquer espécie, é a
mudangcarel ativa das frequiéncias génicas da popul agéo.
Este efeito pode ser evidenciado pelas alteracdes

fundamental para a selecdo eficiente dos melhores
animais. Assim, oefeitodireto daconexidadedosdados
ocorrerasobreaeficiénciado processo seletivo, poden-
doesteefeitoser quantificado pelasalteragbesnameédia
dos valores fenotipicos e na varidncia genética das
popul acbes sob selecdo, ao longo das geragdes.

O conceito de conexidade depende do modelo
considerado, fixo ou misto. Segundo SEARLE (1971),
para modelos fixos de classificacdo cruzada, a
conexidade entre dados existe quando todas as fun-
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¢oes lineares entre dois niveis quaisquer dos fatores
considerados sao estimaveis. Nos model os mistos, a
conexidade entre os dados € definida em termos da
correlagdo entre os efeitos aleatorios relativos as
observacdes efetuadas em diferentes niveis de efei-
tos fixos. Existindo esta correlagdo, novamente as
comparagtes sdo passiveis de predi¢do ndo-viesada,
mas a variancia do erro de predicdo (PEV) destas
comparacoes é af etada pelo grau de conexidade dos
dados (MARTINS, 1994).

No modelo misto, amédiada PEV das compara-
¢Oes entre efeitos aleatérios pertencentes a diferen-
tesniveisdeefeitosfixoséumamedidal 6gicadograu
de conexidadedosdados (KENNEDY e TRUS, 1993
e MARTINS, 1994). Entretanto, a obtencdo dessas
variancias para grandes volumes de dados, como
ocorre no melhoramento animal, € impossivel, pois
exige a inversdo da matriz dos coeficientes das
equacdes de model os mistos.

FOULLEY et a. (1992), KENNEDY e TRUS
(1993), MATHUR et al. (1999), entre outros, propu-
seram métodos alternativos para medir aconexidade
entre dados usando medidas correlacionadas com a
média da PEV das comparagdes.

Ainda n&o esta definida claramente uma medida
adequada do grau de conexidade dos dados e seus
efeitos sobre as avaliagbes genéticas. Nas avalia-
¢bes atuais, pouca importéncia tem sido dada a
conexidade dos dados, e a acdo dos melhoristas
limita-seaaplicagéo derestri¢cdesquevisam eliminar
0s dados totalmente desconectados.

O processo de simulagdo tem sido freglientemente
usado em estudos de problemas de conexidade de dados,
sobretudo pela sua facilidade em gerar varios tipos de
estruturas de dados com diferentes graus de conexidade
(TONGetal.,1980; KENNEDY, 1981; ANALLA etal.,
1995 e SIGURDSSON e BANOS, 1995).

O objetivo deste trabalho foi avaliar o efeito da
conexidade de dados sobre o valor fenotipico médio
eavarianciagenéticaaditiva, paraconjunto dedados
com diferentes nimeros de progénie por reprodutor e
para caracteristicas com diferentes herdabilidades.

Material e Métodos

Os dados utilizados neste trabalho foram simula-
dos pelo programa " Genesys" (Genetic System) de-
senvolvido por EUCLYDES (1996), escrito para o
compilador FORTRAN.

Ogenomasimuladofoi constituido de 15 paresde
cromossomos. Quinhentoslocos, distribuidosao aca-

SO NOS Cromossomos, controlavam a caracteristica
gquantitativa usada nesse estudo. Os locos quantita-
tivos foram dialélicos, ndo possuiam desvios de
dominancia e nem interagfes entre si. Foi simulado
o efeito aditivo de cada gene, tendo estes efeitos
umadistribuigdo normal.

Foram simuladas trés populagfes-base, cada
uma constituidas por 1800 animais (900 machos e
900 fémeas) com herdabilidadesbaixa, médiaealta
(0,10; 0,30; e 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 significanciaa5%de
probabilidade pelo teste F.

A partir de cadapopul agéo-base, foram escol hidos
al eatoriamente nove machos e determinado nimero
de fémeas para serem 0s pais das trés populacdes
iniciais, sendo simuladas populacdes com diferentes
nimerosde progénies/reprodutor: 9,54e90 (Tabelal).

A partir das populagdes iniciais, teve inicio o
processo de avaliagéo genética dos animais, sendo
sel ecionados nove machos e um ndmero determinado
de fémeas, de acordo com o numero de progénies/
reprodutor (Tabelal). Este processo se estendeu ao
longo de dez geracdes e foram feitas 30 repeticdes
parareduzir o efeito da flutuacdo génica.

Os arranjos de dados foram simulados variando
0 numero de rebanhos em gque cadareprodutor tinha
progénies. Foram simulados arranjos nos quais 0s
reprodutores tinham progéniesem 1, 2, 3, 6, 8ou 9
rebanhos, obtendo assim, arranjoscom 0, 15, 30, 60,
90 e 100% de conexidade média, respectivamente.
O grau médio de conexidade para cada arranjo foi
calculado como a propor¢cado média de progénies
dentro de cada rebanho que séo descendentes de
reprodutores comuns (MATHUR et al., 1999).

Tabela 1 - Nimero de animais selecionados em cada
geracdo com base no numero 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
571 3 9 e
D 3 9 20
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Nas Tabelas 2 e 3 sdo apresentados exemplos
dos tipos de 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
gueosreprodutorestinham progéniesemtrésrebanhos.

A selecdo dos animais foi feita com base nas
informagdes do proprio individuo, dos ascendentes
(pai e mée) e colaterais (irmdos completos e meio-
irmaos), umavez queamatriz de parentesco continha
apenas as informagdes de pedigree relativas as
duas ultimasgeracdes. Utilizou-se o modelo animal,
descrito a seguir:

Yikk =R T+ 5 + &+ 6
em quey;,, € observacdo do animal i, do rebanho j e
do sexo k; u, constante associada a cada observagéo;
r,, efeito fixo de rebanho, comi =1, 2, 3, ..., 9;
5. efeito fixo de sexo, com j = 1 e 2; g, = efeito
aleatério do animal k, no rebanho i e do sexo j;
&k €rro aleatorio associado a cada observaggo.

Em cada geracéo, foram calculados o valor
fenotipico médio da populagéo e avarianciagenética
aditiva, com basenosval oresgenéticosdosindividuos:

n

2P
[SPE
n

em que P, € o valor fenotipico do individuo i obtido
pelasomado val or genético maiso efeito do ambiente
sobreesteindividuo en, o nimerototal deindividuos
na popul agéo.

@ n-1

em que 62 é o estimador da variancia genética
aditiva; a, o valor genético do individuo i; e n, o
numero total deindividuos napopulagéo.

Resultados e Discussao

Asmédias dos val ores fenotipicos observados na
décima gerac&o, em geral, aumentaram com o acrés-
cimo do nimero de progénies e da herdabilidade da
caracteristica (Tabela 4).

Os menores valores fenotipicos médios foram ob-
servadosparao arranjo dedadoscom 0% deconexidade
paraamaioriadas herdabilidades e nUmeros de progé-
nies considerados, exceto para a herdabilidade 0,60 e
considerando 54 e 90 progénies/reprodutor, em quendo
foi observado efeito da conexidade sobre o valor
fenotipico médio das populagdes (Tabela 4).

Considerando aherdabilidade 0,10, aredugdo no
numero de progénies causou maior diferencaentre os
resultados obtidosapartir de arranjos simuladoscom
diferentes graus de conexidade. Para os arranjos
com nove progénies, os maiores val ores fenotipicos
meédiosforam obtidoscom autilizacdo dosdadoscom
maior conexidade. No entanto, pequenas diferencas
foram observadas nos val ores fenotipicos a partir de
60% de conexidade. Também, paraosarranjoscom 15

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

OCO~NOOOUIA,WN P
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 0 D 0 - - - - - -
2 - D 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

Tabela 4 - Acuracia média do teste de progénie nas dez geragfes, 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 2831
0,30 31,18 33,72 40,82 4583 47,71 46,02
0,60 39,46 46,57 4922 55,97 53,98 58,09
Herdabilidade 54 progénies
Heritability 54 progenies
0,10 47,21 57,77 58,32 66,32 6541 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 65,4 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

€ 30% de conexidade, osresultadosforam semel hantes.
Paratamanhos de progénies menores que 9, espera-se
que ocorram maiores diferencas entre os arranjos com
60, 90 e 100% de conexidade.

A magnitude do efeito da conexidade dos dados
sobreosval oresfenotipicosobservadosfoi influenciado
pelondimero de progéniesepelaherdabilidadedacarac-
teristica. Os maiores efeitos da conexidade foram ob-
servados para o conjunto de dados com baixa
herdabilidade e menor nimero de progénies(Tabela4).

A metodol ogiados model os mistos sempre obtém
0 BLUP dos valores genéticos de todos animais,

|levando em consideragdo o cumprimento de algumas
pressuposi ¢oes, como aconexidade dosdados. Quando
atendidas todas as pressuposi¢des, 0 ganho genético
€ maximizado, umavez que os melhores animais séo
identificados com maior acurécia. Para dados total-
mentedesconectados, arranjoscom 0% de conexidade,
os valores genéticos dos animais podem ser subesti-
mados ou superestimados, provocando, assim, asele-
¢80 de animais que ndo seriam escolhidos, se 0s
dados fossem bem conectados, levando a reducéo
nos ganhos genéticos.

As diferencas observadas quando se comparam
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0S arranjos com mesmo numero de progénies, entre
caracteristicas de alta e bai xa herdabilidades, podem
ser explicadas pelo fato de o BLUP dar maior impor-
tanciarelativaainformagéo do proprioindividuo que
as informag6es dos seus parentes, quando se tratam
de caracteristicas de alta herdabilidade. Portanto, a
distribui¢&o das progéniesem maior nimero dereba-
nhos e, consequentemente, o grau de conexidade dos
dadosnao tiveram efeito sobre osval oresfenotipicos
médios para caracteristicas de alta herdabilidade.
Quanto maior o nimero de descendentes por
reprodutor, maior € a probabilidade de aparecer
gendtiposdiferentes, provenientesdasrecombinagdes
por crossing over e, consegientemente, aumenta a
probabilidade do surgimento deindividuoscom valo-
res genéticos superiores. Isto explica os maiores
valores fenotipicos médios, observados para os ar-
ranjos de dados com maior nimero de progénies
(Tabela4). Também, apresséo de sel egdo, principal -
mente sobre 0os machos, foi maior para os arranjos
com progénies mais numerosas. Umavez que, inde-
pendentemente do nimero de progénies, sempre
foram selecionados nove machos a cada geracéo.
A reducéo percentual navarianciagenéticaaditiva
na décima geragdo, em relagdo a primeira geracéo,
variou aproximadamente de 15 a43%, deacordo com
aherdabilidade dacaracteristica, 0 nUmero de progé-
nies/reprodutor e grau de conexidade dos dados. As
mai ores redugdes foram observadas para caracteris-
tica de alta herdabilidade, progénies numerosas e

arranjos com maiores graus de conexidade, revelan-
do que neste casos o0 processo de selecdo foi mais
eficiente (Tabela 5).

EUCLYDES (1996) e CARNEIRO (1998), tra-
balhando com dados simuladospelo " Genesys”, tam-
bém observaram quedanavarianciagenética aditiva
ao longo das geragdes. Esta reducéo provavel mente
ocorreu, devido a fixacdo de alelos favoraveis,
como resultado do processo de selecéo, que visou
aumentar o valor fenotipico médio da populagdo
(Robertson, 1986 e Falconer, 1981 citados por
CARNEIRO, 1998).

A quedadavarianciagenéticaaditiva, utilizando
dadossimuladospel 0" Genesys', podenéo corresponder
a observada em situacfes reais. Uma das explicaces
paraestefato € que o processo de simulagéo usado ndo
leva em consideragé@o as mutagtes e a introducdo de
novosgenétiposqueaumentam avariabilidadegenética
das populacgdes. Portanto, os dados simulados apre-
sentaram queda acentuada da variéncia genética
aditiva, o que ndo seria esperado em populagesreais
submetidas a processos sel etivos.

A menor reducdo navarianciagenéticaaditivafoi
observada para o arranjo de dados com 0% de
conexidade paratodasassituacdessimuladas (Tabelab).
Isto &, provavel mente, consequiénciado menor ganho
genético observado para este arranjo, quando com-
parado aos demais. Quanto menor o ganho genético,
menor €afixacdo dealelose, portanto, menor éaqueda
navarianciagenética aditiva(EUCL Y DES,1996).

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 1579 17,47 18,27 21,19 22,36 21,71
0,30 21,94 21,78 23,34 26,5 278 2815
0,60 30,87 31,65 3313 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 33,71 3334 32,74
0,60 46,07 4512 44,10 44,99 45,55 44,77
Herdabilidade 90 progénies
Heritability 90 progenies
0,10 7,93 15,35 15,27 15,62 16,34 17,05
0,30 27,39 31,60 32,25 31,91 32,68 3315
0,60 4997 50,01 50,25 50,29 50,72 51,32
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Conclusdes

A baixa conexidade dos dados, principa mente o
uso de dados totalmente desconectados, reduziu o
valor fenotipico médio e, consegiientemente, os gan-
hos genéticos obtidos. No entanto, a partir de deter-
minado grau de conexidade, dependendo da
herdabilidade da caracteristica e do nimero de pro-
génies, asrespostasdasel egdo sobreo val or fenotipico
médio tornaram-se semelhantes, com aumentos no
grau de conexidade.

A herdabilidade da caracteristica avaliada e o
nimero de progénies tiveram maior influéncia no
val or fenotipico médio queaconexidadedosdados. A
importéncia da conexidade foi maior nas avaliagdes
genéticas de animais com ndmero reduzido deinfor-
macoOes de parentes (descendentes ou colaterais) e
para caracteristicas de baixa herdabilidade. Nestes
casos, devem-se tomar medidas que aumentem a
conexidade dos dados, tais como alevar a troca de
material genético entreosrebanhos, ou analisar sepa-
radamente os conjuntos de dados desconectados.

O efeito daconexidade dosdadossobreavariancia
genética aditiva foi pegueno. Apenas os dados com
0% de conexidade apresentaram redugdo davariancia
genética aditiva, que diferiu dos demais graus de
conexidade.
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