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RESUMO  - Foram simuladas quatro estruturas de dados com diferentes padrões de heterogeneidade entre rebanhos e com
diferentes graus de conexidade genética. As estruturas simuladas diferiam quanto aos parâmetros heterogêneos entre rebanhos:
1) heterogeneidade para todos os parâmetros; 2) médias genéticas homogêneas e demais parâmetros heterogêneos; 3)
heterogeneidade para parâmetros fenotípicos; e 4) rebanhos sem heterogeneidade. Após a predição dos valores genéticos,
calculou-se a porcentagem de animais comuns entre dois grupos de classificação para os animais geneticamente superiores:
grupo 1 - classificação com base nos valores genéticos verdadeiros e grupo 2 – classificação com base nos valores genéticos
preditos. Para dados com heterogeneidade para todos os parâmetros e 0% de conexidade genética, a porcentagem de touros
comuns aos dois grupos de classificação foi baixa e houve grandes erros na classificação dos touros geneticamente superiores.
Quando os rebanhos possuíam 100% de conexidade genética, esta porcentagem foi superior a 73% e os erros na classificação
dos touros foram menores. Para vacas e touros jovens, mesmo para dados com 100% de conexidade genética entre rebanhos,
a predição dos valores genéticos foi muito afetada pela presença da heterogeneidade para todos os parâmetros. Para as estruturas
sem heterogeneidade para média genética, as porcentagens de animais comuns entre os grupos de classificação foram altas e
os erros na classificação dos animais geneticamente superiores foram pequenos, mesmo havendo heterogeneidade para outros
parâmetros. Esses resultados sugerem que a heterogeneidade entre rebanhos para médias genéticas teve grande efeito sobre a
acurácia da predição dos valores genéticos dos animais. Contudo, quando a heterogeneidade entre os rebanhos ocorreu para
outros parâmetros como variância genética, média fenotípica e variância fenotípica, os resultados das avaliações genéticas
dos animais foram próximos aos obtidos para dados sem heterogeneidade entre rebanhos.
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Errors in ranking of bulls, cows and young bulls evaluated in the presence
of heterogeneity

ABSTRACT - Four structures of data with different degree of genetic connect ness and heterogeneity of parameters
among herds: 1) heterogeneity of all parameters; 2) genetic means homogeneous and other parameters heterogeneous;
3) heterogeneity of phenotypic parameters and 4) no heterogeneity for herds, were simulated. After prediction of
breeding values, the percentage of top animals common to group 1 (animals ranked by the true breeding values) and group
2 (animals ranked by the predicted breeding values) was calculated. For data with heterogeneity of all parameters and
0% of genetic connectness, the percentage of bulls common to the two groups was low and large errors were observed in
ranking of top bulls. For 100% of genetic connect ness that percentage was larger than 73% and errors in ranking of top
bulls were low. For cows and young bulls, even for data with 100% of genetic connect ness among herds, the prediction
of breeding values was strongly affected by the heterogeneity of all parameters. For the structures with homogeneous
genetic means, the percentages of common animals between groups were high and the errors in ranking of top animals
were low, even under heterogeneity of the other parameters. These results suggest that heterogeneity of genetic means
among herds strongly affects the accuracy of prediction of animals breeding values. However, results from genetic
evaluations in the presence of heterogeneity among herds for genetic variance, phenotypic mean and variance were
similar to those obtained for data without heterogeneity for these parameters.

Key Words: connectness, genetic evaluation, selection, simulation
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Introdução

As avaliações genéticas de bovinos freqüentemente
precisam ser feitas em ambientes heterogêneos que
podem diferir tanto em média quanto em variância. As
diferenças entre rebanhos quanto à variabilidade de pro-
dução geralmente têm sido atribuídas às diferenças nos
fatores climáticos locais ou regionais e nos tipos de
manejo de cada rebanho.

Se as variâncias não são as mesmas entre os rebanhos
com diferentes níveis tecnológicos, mas são assumidas
como homogêneas, os animais podem ser classificados
erroneamente, visto que as vacas de rebanhos superiores
e os reprodutores com a maioria de suas filhas em rebanhos
com maiores variâncias tenderiam a ter seus méritos gené-
ticos superestimados. As produções das filhas provenien-
tes de rebanhos mais variáveis teriam maior influência na
avaliação do reprodutor, visto que a produção destas filhas
é ponderada na proporção dos desvios-padrão dos rebanhos
em que foram criadas (Torres et al., 2000).

A magnitude dos efeitos da heterogeneidade de
variância depende da intensidade de seleção. Boldman &
Freeman (1990) encontraram maiores alterações na classifi-
cação de 1% das melhores vacas em relação aos 5% dos
melhores reprodutores quando os dados foram ajustados
para heterogeneidade de variância.

Vários estudos não têm apresentado grandes alterações
na classificação dos animais em razão da heterogeneidade
de variâncias. A correlação média de ordem entre os
valores genéticos estimados em diferentes ambientes tem
sido, geralmente, igual ou superior a 0,90 (Boldman &
Freeman, 1990; Canavesi et al., 1995). Meuwissen & Van Der
Werf (1993) verificaram que, após corrigir os dados para
efeito de rebanho-ano, o ganho genético não reduziu em
razão da heterogeneidade de variância.

Porém, outros trabalhos têm comprovado alteração na
ordem de classificação dos animais quando considerada ou
não a heterogeneidade de variância entre grupos genéticos
nos modelos para predição dos valores genéticos. Segundo
Crews & Franke (1998), valores de correlações de ordem
inferiores a 0,70 podem resultar em alterações nas classifica-
ções dos animais. Es tes autores encontraram correlações de
ordem que variaram de 0,82 a 0,99 para classificações consi-
derando ou não variâncias específicas para cada grupo
genético. No trabalho de Oliveira et al. (2001), esses valores
de correlações de ordem variaram de 0,86 a 0,95 (os maiores
foram obtidos para a característica peso aos 365 dias em
relação a peso aos 550 dias). Os valores de correlação de
ordem encontrados por Nuñez-Domingues et al. (1995)
também indicaram alterações na classificação dos animais.

Depois de estimados os valores genéticos em análise
de característica múltipla e considerando a seleção de 1 e
0,25% dos melhores touros, Weigel et al. (2001) encontra-
ram baixa porcentagem de touros selecionados em comum
entre alguns pares de países, como Alemanha e Estônia,
Alemanha e Israel, Austrália e Itália, Suíça e Estônia, e Suíça
e Itália. A porcentagem de touros selecionados em comum
variou de 0,42 a 0,78 e de 0,39 a 0,78 para seleção de 1 e de
0,25% dos melhores touros, respectivamente. Os valores de
porcentagem de touros selecionados em comum foram
maiores entre países com sistema de produção semelhante,
atingido valores superiores a 0,50. Entre países com sistema
de produção diferentes, estas porcentagens variaram de
0,39 a 0,65.

Segundo Weigel et al. (2001), algumas questões devem
ser resolvidas para que a avaliação genética internacional
de animais seja viável: primeiro, o número de touros comuns
entre alguns países é muito reduzido, levando a estimativas
de correlações pouco precisas, portanto, é preciso aumen-
tar as ligações genéticas entre os vários países participan-
tes destas avaliações; segundo, a inclusão de pequenos
países ou de países com poucas informações contribui para
elevar o custo computacional das avaliações, visto que
cada país incluído representa uma nova característica e um
conjunto de parâmetros a ser estimados. Uma alternativa
citada pelos autores é o agrupamento dos países de acordo
com o sistema de produção predominante.

Weigel & Rekaya (2000) propuseram agrupar os reba-
nhos de diferentes países com base em variáveis descriti-
vas que forneciam informações relativas a clima, manejo e
composição genética de cada rebanho. Por meio da análise
de agrupamento utilizando 13 variáveis descritivas, os
autores agruparam os rebanhos de 13 diferentes países em
cinco grupos, de modo que cada grupo correspondeu a
uma variável. Nesta metodologia, os rebanhos são agrupa-
dos independentemente das fronteiras dos países, visto
que rebanhos localizados em países pequenos e vizinhos
são muito mais semelhantes que aqueles localizados em
um mesmo país mas distantes um do outro e em regiões
muito diferentes.

Os objetivos neste trabalho foram quantificar o efeito
da heterogeneidade entre rebanhos para diferentes
parâmetros sobre a classificação de touros, vacas e touros
jovens geneticamente superiores e avaliar a relação entre
heterogeneidade e conexidade genética.

Material e Métodos

Os dados utilizados neste trabalho foram simulados
utilizando-se o sistema de simulação genética Genesys. O
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programa Genesys permite a simulação do genoma dos
animais de determinada espécie. Para cada característica
simulada, são definidos o número de locos e alelos envol-
vidos, o efeito dos genes, o número de efeitos fixos, a
herdabilidade e os parâmetros genéticos e fenotípicos.

Neste trabalho, foi simulado um genoma de 2.000
centimorgans de comprimento para uma característica
governada por 200 locos de dois alelos. As freqüências
iniciais dos alelos foram simuladas com base na distribuição
uniforme com média 0,50. Os locos foram distribuídos em 15
pares de cromossomos autossômicos de tamanhos aleató-
rios. Os alelos possuíam apenas efeitos aditivos. Além do
efeito de sexo, foi simulado o efeito de ambiente relativo a
15 rebanhos. Os efeitos de ambiente não controlados foram
simulados conforme a distribuição normal.

Foram simulados os genomas de 4.500 fêmeas e de
4.500 machos que formaram a população-base. A partir da
população-base, foram tomados aleatoriamente 75 machos
e 3.750 fêmeas (um macho para 50 fêmeas), sendo obtidas
dez progênies por fêmea, originando a população inicial
com 37.500 progênies. Estes animais foram distribuídos
em 15 rebanhos com parâmetros genéticos e fenotípicos
heterogêneos ou não, de acordo com a estrutura de dados
desejada.

Na população inicial, cada rebanho tinha 2.500 progê-
nies, número que foi reduzido para 500 progênies/rebanho,
totalizando 7.500 progênies no arquivo de dados disponí-
vel para análise. Esta redução no volume de dados foi
ocasionada pela  f i l t ragem nos dados para  gerar
heterogeneidade para variâncias genéticas entre rebanhos.
Após a classificação das 2.500 progênies de cada rebanho
em ordem decrescente dos valores genéticos verdadeiros,
tomaram-se 500 progênies mais afastadas umas das outras,
obtendo-se rebanhos com maior variância genética, ou
tomaram-se progênies mais próximas, obtendo-se rebanhos
com menor variância genética. Assim, foram selecionadas
500 progênies espaçadas de 5 em 5, de 3 em 3 e de 2 em 2,
para obtenção das estruturas de alta, média e baixa variância
genética, respectivamente.

Com o objetivo de avaliar o efeito da heterogeneidade
entre rebanhos sobre a classificação de animais genetica-
mente superiores, foram simuladas quatro estruturas de
dados que diferiam quanto ao tipo de heterogeneidade
genética e/ou fenotípica entre os rebanhos.

Na primeira estrutura de dados simulados, os rebanhos
apresentavam heterogeneidade para todos os parâmetros
considerados (RHTP). Foram simulados três diferentes
níveis de rebanhos em termos de variância fenotípica:
rebanhos de alta, média e baixa variância, cada nível com
cinco rebanhos. As variâncias fenotípicas dos rebanhos,

para cada nível de variabilidade, foram: alta (586 a 688),
média (327 a 357) e baixa (195 a 213). Rebanhos com
maiores variâncias fenotípicas também possuíam maiores
médias genéticas e fenotípicas e maiore s variâncias
genéticas. As variâncias genéticas dos rebanhos para
cada nível de variabilidade foram: alta (174 a 219), média
(72 a 79) e baixa (39 a 46). As herdabilidades assumiram
valores próximos entre os níveis de variabilidade, variando
de 0,20 a 0,34.

Na segunda estrutura de dados, os rebanhos apresen-
tavam o mesmo padrão de heterogeneidade da primeira
estrutura simulada. No entanto, as médias genéticas foram
similares entre os níveis de variabilidade, ou seja, todos os
rebanhos tinham animais com potencial genético seme-
lhante (rebanhos com médias genéticas similares – RMGS).
As variâncias fenotípicas dos rebanhos para cada nível de
variabilidade foram: alta (876 a 991), média (521 a 652) e
baixa (334 a 404), enquanto as variâncias genéticas foram:
alta (436 a 529), média (282 a 382) e baixa (187 a 226). As
herdabilidades assumiram valores próximos entre os níveis
de variabilidade, variando de 0,49 a 0,58.

Uma terceira estrutura de dados foi simulada
semelhantemente à primeira, porém, neste caso, a
heterogeneidade entre os rebanhos ocorreu apenas para os
parâmetros fenotípicos (rebanhos com heterogeneidade
fenotípica - RHF). Nesta estrutura, o aumento de variância
fenotípica entre rebanhos foi acompanhado por aumento na
média fenotípica, mas a média e a variância genética entre
os diferentes níveis de variabilidade foram similares. As
variâncias fenotípicas dos rebanhos, para cada nível de
variabilidade, foram: alta (815 a 908), média (686 a 773) e
baixa (597 a 731). Neste caso, como as variâncias genéticas
foram similares entre os níveis de variabilidade, rebanhos
com maior variância fenotípica apresentaram  herdabilidades
mais baixas. As herdabilidades variaram de 0,51 a 0,55; de
0,61 a 0,69 e de 0,72 a 0,81 para os rebanhos de alta, média
e baixa variabilidade.

Na quar ta  es t ru tura  de  dados  ( rebanhos  sem
heterogeneidade - RSH), os rebanhos não apresentaram
heterogeneidade para nenhum parâmetro. As médias
fenotípicas e genéticas e as variâncias genéticas e
fenotípicas dos rebanhos foram similares. As herdabilidades
assumiram valores próximos entre os níveis de variabi-
lidade, variando de 0,62 a 0,69.

Foram simulados dois conjuntos de dados em relação
à conexidade genética ou à ligação genética entre os
níveis  de variabilidade para verificar a relação entre
heterogeneidade e conexidade dos dados. A conexidade
genética entre os níveis de variabilidade foi criada pelos
touros com progênies em mais de um nível.
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No primeiro conjunto de dados, não houve conexidade
genética entre os níveis de alta, média e baixa variabilidade
(CG-0). Os touros utilizados em determinado nível de variabi-
lidade não tinham progênies nos outros níveis.

Foi simulado um segundo conjunto de dados com 100%
de conexidade genética (CG-100) no qual todos os 75 touros
tinham progênies nos três níveis de variabilidade.

A combinação das quatro estruturas de dados para
heterogeneidade (RHTP, RMGS, RHF e RSH) e dos dois
níveis de conexidade genética (CG-100 e CG-0) gerou oito
arquivos de dados disponíveis para avaliação genética.

Os dados simulados nos oito arquivos, com diferentes
graus de conexidade genética e de heterogeneidade entre
rebanhos, foram utilizados para obtenção das estimativas
de componentes de variância e herdabilidades utilizando-se
o programa MTDFREML (Estimação pelo Método da
Máxima Verossimilhança Restrita adotando-se o procedi-
mento Livre de Derivadas).

Os valores genéticos dos animais foram preditos utili-
zando-se o Modelo Animal considerando os efeitos fixos de
sexo e rebanho, em análise de característica única conside-
rando a presença de heterogeneidade genética ou fenotípica
entre os rebanhos.

Para verificar o efeito da heterogeneidade sobre a
classificação genética dos animais, foram selecionados 5,
10, e 20% dos touros e vacas geneticamente superiores e 1
e 5% dos melhores touros jovens, com base nos valores
genéticos preditos. A categoria touros jovens refere-se a
machos jovens que ainda não tiveram progênies. As mes-
mas proporções de seleção, citadas anteriormente, foram
utilizadas para a seleção das diferentes categorias animais
com base nos valores genéticos verdadeiros, conhecidos
quando  se trabalha com dados simulados pelo Genesys.
Para as diferentes estruturas de dados, calculou-se a por-
centagem de animais comuns aos dois grupos de classifi-
cação: grupo 1 - seleção com base nos valores genéticos
verdadeiros; e grupo 2 - seleção com base nos valores
genéticos preditos na avaliação genética.

A classificação dos animais geneticamente superiores
e as porcentagens de animais comuns entre grupos de
classificação foram obtidas pelo pacote estatístico Statistical
Analisys System - SAS (Littel et al., 1995).

Resultados e Discussão

O tipo de heterogeneidade afetou as estimativas de
variância. A variância genética estimada para a estrutura
RHTP foi muito menor que a simulada, o que levou a
estimativas de herbabilidades também muito baixas (0,003
a 0,10). Para as demais estruturas de dados, as estimativas

de variâncias e herdabilidades assumiram valores interme-
diários aos simulados.

Considerando a estrutura de dados RHTP e CG-0, as
porcentagens de touros comuns aos dois grupos de clas-
sificação foram baixas (Tabela 1). Para 5, 10 e 20% dos
melhores touros, as porcentagens de touros comuns aos
dois grupos de classificação foram de 25, 25 e 33%, respec-
tivamente. Estes resultados revelam que, na presença de
heterogeneidade para todos os parâmetros e na ausência
de conexidade genética dos dados, pequena porcentagem
dos melhores touros seria corretamente identificada pela
avaliação genética, o que compromete a eficiência da
seleção e, conseqüentemente, o progresso genético.
Esses erros na classificação dos melhores touros podem
ocasionar grandes prejuízos nos programas de melhora-
mento, principalmente de gado de corte, nos quais touros
que assumem as primeiras posições nas avaliações genét i-
cas são utilizados intensivamente deixando grande número
de descendentes.

Para a estrutura de dados RMGS, quando se conside-
raram 5, 10 e 20% dos melhores touros, as porcentagens de
touros comuns aos dois grupos foram, respectivamente, de
50, 50 e 73% para CG-0. O efeito deste tipo de
heterogeneidade e da falta de conexidade entre os rebanhos
foi grande sobre a porcentagem de animais comuns entre os

Tabela 1 - Porcentagens de animais em comum entre os dois
grupos de classificação, com base no valor genético
verdadeiro e no valor genético predito, para 5, 10 e
20% dos melhores touros

Table 1 - Percentage of common bulls in the two groups ranked by true
or predicted breeding values for 5, 10 and 20% of selection

Estrutura dos dados
Data structure

RHTP1 RMGS2 RHF3 RSH4

HHAP HSGM H P H H W H

Seleção (%) CG-05

Se lec t ion  (%) GC-0

5 25 50 75 75
10 25 50 88 88
20 33 73 93 73

Seleção (%) CG-100
Se lec t ion  (%) GC-100

5 100 100 75 100
10 88 88 88 88
20 80 73 93 87
1 Rebanhos com heterogeneidade em todos os parâmetros.
2 Rebanhos com médias genéticas similares.
3 Rebanhos com heterogeneidade fenotípica.
4 Rebanhos sem heterogeneidade.
5 Conexidade genética.
1 Herds with heterogeneity of all parameters.
2 Herds with similar genetic means.
3 Herds with phenotypic heterogeneity.
4 Herds without heterogeneity.
5 Genetic connectness.
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dois grupos de classificação, principalmente quando a
intensidade de seleção foi alta (5% dos melhores touros).

Quando os rebanhos possuíam 100% de conexidade
genética, independentemente do tipo de heterogeneidade
presente nos dados, as porcentagens de touros comuns
nos dois grupos de classificação foram altas, variando de
73 a 100% (Tabela 1). Portanto, a avaliação genética de
touros  fo i  pouco  inf luenc iada  pe la  presença  de
heterogeneidade entre os rebanhos quando os dados
apresentavam alta conexidade genética entre os níveis de
variabilidade. Resultados semelhantes foram observados
para a estrutura RSH.  No entanto, para a estrutura de
dados RHF, a presença de conexidade não aumentou a
porcentagem de touros comuns entre os grupos, prova-
velmente em razão do efeito da heterogeneidade para
variância residual, uma vez que, na estrutura de dados
RHF, foi este tipo de variância que determinou a
heterogeneidade para variâncias fenotípicas.

Weigel et al. (2001) estimaram parâmetros genéticos e
valores genéticos de reprodutores utilizados em vários
países para a característica produção de leite e encontraram
grandes alterações na ordem de classificação dos touros
geneticamente superiores, com base nos valores genéticos
preditos para cada país. Segundo os autores, estes resulta-
dos podem refletir as diferenças nos sistemas de produção
destes países, ou simplesmente uma carência de informação
atribuída à pequena ligação genética entre os países
ocasionada pelo uso de poucos touros em comum.

A posição real dos 15 melhores touros (seleção de 20%
dos touros) classificados com base nos valores genéticos
preditos na análise de característica única para as estruturas
de heterogeneidade RHTP e RSH é apresentada na Tabela 2.
Os resultados para as estruturas de heterogeneidade RMGS
e RHF foram similares aos apresentados para RSH.

Considerando os valores genéticos preditos na estru-
tura heterogeneidade RHTP e CG-0, muitos touros com
menor potencial genético foram classificados entre os ani-
mais geneticamente superiores. Dez touros cuja posição
real foi bem inferior à 15a colocação foram classificados,
incorretamente, entre os 15 melhores touros (Tabela 2).

No entanto, quando os dados apresentaram 100% de
conexidade genética (CG-100) ou não havia heterogeneidade
entre rebanhos (RSH), os erros de classificação dos touros
foram menores. Nestes casos, mesmo que continuem ocor-
rendo pequenas alterações na ordem de classificação dos
touros, apenas alguns animais, com posição real inferior à
15a colocação, foram classificados entre os 15 melhores
(Tabela 2).

Para verificar o efeito da heterogeneidade sobre a
seleção de vacas, adotou-se o mesmo procedimento realizado

para a classificação dos touros. Calculou-se a porcentagem
de vacas comuns entre os dois grupos de animais classifi-
cados com base nos valores genéticos preditos na análise
de característica única e com base nos valores genéticos
verdadeiros para 5, 10 e 20% das melhores vacas (Tabela 3).

Considerando a estrutura de heterogeneidade RHTP
e CG-0, as porcentagens de vacas comuns entre os grupos
de classificação foram muito baixas (variando de 14 a 26%)
e, com o aumento da conexidade genética entre os reba-
nhos, tiveram pequeno aumento, mas ainda continuaram
baixas, não ultrapassando 32% de animais comuns entre
os grupos de classificação para as 20% das melhores
vacas (Tabela 3). Portanto, mesmo para dados com 100%
de conexidade genética entre os níveis de variabilidade, a
predição dos valores genéticos para vacas foi muito afetada
pela presença da heterogeneidade entre os rebanhos para
parâmetros genéticos e fenotípicos. Nestas condições,
pequena porcentagem das vacas geneticamente superiores
seria identificada corretamente pela avaliação genética.

Os resultados para as estruturas de heterogeneidade
RMGS, RHF e RSH foram semelhantes. As porcentagens
de vacas comuns entre os grupos de classificação variaram
de 45 a 67%. Para estas estruturas de dados, maior porcen-
tagem das melhores vacas será corretamente identificada
pela  avaliação genética em relação aos dados com

Tabela 2 - Posição real dos 15 melhores touros classificados
com base nos valores genéticos preditos nas dife-
rentes estruturas de heterogeneidade

Table 2 - Actual position of the 15 top bulls ranked by predicted breeding
values in different structures of heterogeneity

RHTP1 RSH2

HHAP H W H

Ordem CG-03 CG-100 CG-0 CG-100
Rank GC-0 GC-100 GC-0 GC-100

1a 1a 1a 2a 1a

2a 28 a 2a 3a 2a

3a 69 a 3a 8a 3a

4a 44 a 4a 4a 4a

5a 13 a 6a 1a 6a

6a 16 a 8a 5a 5a

7a 7a 5a 6a 7a

8a 46 a 10 a 11 a 16 a

9a 50 a 7a 14 a 10 a

10 a 6a 20 a 13 a 13 a

11 a 17 a 14 a 28 a 15 a

12 a 5a 11 a 20 a 12 a

13 a 21 a 18 a 21 a 11 a

14 a 51 a 33 a 17 a 20 a

15 a 23 a 13 a 15 a 8a

1 Rebanhos com heterogeneidade em todos os parâmetros.
2 Rebanhos sem heterogeneidade.
3 Conexidade genética.
1 Herds with heterogeneity of all parameters.
2 Herds without heterogeneity.
3 Genetic connectness.
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heterogeneidade para todos os parâmetros. Também neste
caso, o aumento na conexidade genética entre os níveis de
variabilidade não aumentou a porcentagem de animais
comuns entre os grupos de classificação. A ausência do
efeito da conexidade genética sobre a avaliação de vacas
era esperada, visto que as informações de determinada vaca
e de suas progênies foram obtidas sempre dentro de um
mesmo rebanho, independentemente do grau de conexidade
dos dados.

Para todas as estruturas de dados, quanto mais intensa
a seleção, menor a porcentagem de animais comuns entre os
grupos de classificação, pois o efeito dos erros na ordem de
classificação é mais evidente quando pequeno número de
animais é selecionado.

O erro na classificação das vacas pode prejudicar a
seleção e o progresso genético dentro dos rebanhos, mas
o maior efeito da heterogeneidade sobre o progresso gené-
tico ocorre, principalmente, na seleção de vacas que serão
mães de touros ou de vacas doadoras de embriões ou
óvulos, uma vez que, neste caso, são altas as intensidades
de seleção e utilização destas vacas, supostamente de
elevado potencial genético. Assim, pequenas alterações na
ordem de classificação das vacas poderiam determinar a

eliminação de animais de alto valor genético e a seleção de
animais com menor potencial genético.

A posição real de classificação das 15 melhores vacas
classificadas com base nos valores genéticos preditos na
análise de característica única para as estruturas de
heterogeneidade RHTP e RSH é apresentada na Tabela 4. Os
resultados para as estruturas de heterogeneidade RMGS e
RHF foram similares aos apresentados para RSH.

Considerando a predição dos valores genéticos na
presença de heterogeneidade genética e fenotípica (RHTP),
pode-se afirmar que, entre as 15 melhores vacas, estão
muitos animais de baixo valor genético cuja classificação
real, considerando a classificação com base no valor gené-
tico verdadeiro, é muito inferior à identificada pela avalia-
ção genética. Muitos animais cuja posição real ficou abaixo
da 100a colocação foram classificados entre as 15 melhores
vacas (Tabela 4). Quando não houve heterogeneidade
entre os rebanhos (RSH), embora os erros de classificação
não tenham desaparecido, a magnitude destes erros reduziu
bastante. Apenas alguns animais com posição real abaixo
da 100a colocação foram classificados entre as 15 melhores
vacas (Tabela 4).

Esses resultados revelaram que a heterogeneidade entre
rebanhos para médias genéticas afetou a acurácia da predi-
ção dos valores genéticos das vacas. Entretanto, a
heterogeneidade para outros parâmetros, como variância
genética, média fenotípica e variância fenotípica, não influ-
enciou a predição dos valores genéticos das vacas.

O procedimento aplicado para verificar os efeitos da
heterogeneidade sobre a seleção de touros e vacas também
foi adotado para touros jovens. Também, neste caso, para
a estrutura de heterogeneidade RHTP, foram encontradas
as menores porcentagens de animais comuns entre os dois
grupos de classificação (Tabela 5).

Para as estruturas sem heterogeneidade para média
genética (RMGS, RHF e RSH), as porcentagens de animais
comuns entre os grupos de classificação foram maiores,
variando de 35 a 53% e de 47 a 62% para a seleção de 1 e 5%
dos melhores touros jovens, respectivamente (Tabela 5).

Semelhantemente ao que ocorreu na seleção de vacas,
para touros jovens, a porcentagem de animais comuns entre
grupos de classificação foi menor quando a intensidade de
seleção foi mais alta.

Para a maioria das estruturas de heterogeneidade, o
aumento na conexidade genética entre os níveis de variabi-
lidade não melhorou as predições dos valores genéticos
dos touros jovens. As porcentagens de animais comuns
entre os grupos de classificação foram similares para as
estruturas de dados com 0 e 100% de conexidade genética,
exceto para a estrutura de heterogeneidade RHTP e seleção

Tabela 3 - Porcentagens de animais em comum entre os grupos
de classificação, com base no valor genético verda-
deiro e no valor genético predito, para 5, 10 e 20% das
melhores vacas

Table 3 - Percentage of cows in common in the two groups ranked by true
or predicted breeding values for 5, 10 and 20% of selection

Estrutura dos dados
Data structure

RHTP1 RMGS2 RHF3 RSH4

HHAP HSGM H P H H W H

Seleção (%) CG-05

Se lec t ion  (%) GC-0

5 14 51 52 55
10 19 59 59 63
20 26 64 67 65

Seleção (%) CG-100
Se lec t ion  (%) GC-100

5 16 45 52 53
10 22 56 61 61
20 32 64 67 67

1 Rebanhos com heterogeneidade em todos os parâmetros.
2 Rebanhos com médias genéticas similares.
3 Rebanhos com heterogeneidade fenotípica.
4 Rebanhos sem heterogeneidade.
5 Conexidade genética.
1 Herds with heterogeneity of all parameters.
2 Herds with similar genetic means.
3 Herds with phenotypic heterogeneity.
4 Herds without heterogeneity.
5 Genetic connectness.
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de 35 para 53% quando houve conexidade genética entre os
níveis de variabilidade.

O erro na classificação dos touros jovens pode compro-
meter o sucesso dos programas de melhoramento, pois é
alto o investimento de tempo e de recursos para avaliações
subseqüentes destes animais para as características
reprodutivas, o teste de desempenho em centrais e o teste
de progênies. Outro fator importante é a eliminação precoce
de animais de alto valor genético e a seleção de animais com
baixo potencial genético.

A posição real de classificação dos 15 melhores touros
jovens classificados com base nos valores genéticos predi-
tos na análise de característica única geral para as estruturas
de heterogeneidade RHTP e RSH é apresentada na Tabela 6.
Os resultados relativos às alterações na ordem de classifica-
ção dos animais para as estruturas de heterogeneidade
RMGS e RHF foram similares aos apresentados para RSH.

Na análise dos dados na presença de heterogeneidade
genética e fenotípica (RHTP), tanto para CG-0 como para
CG-100, ocorreram grandes alterações na ordem de classi-
ficação dos animais. Muitos animais de baixo potencial
genético foram classificados, incorretamente, entre os 15
melhores touros jovens. Por exemplo, considerando a clas-
sificação com base no valor genético verdadeiro, muitos
animais cuja posição real é bem abaixo da 100a colocação
foram classificados, incorretamente, entre os 15 melhores
touros jovens (Tabela 6).

Na ausência de heterogeneidade entre os rebanhos, os
erros de classificação continuaram ocorrendo, porém, a
magnitude das alterações na ordem de classificação foi bem
menor. Apenas um animal com posição abaixo da 100a

colocação foi classificado incorretamente entre os 15
melhores touros jovens (Tabela 6).

Estes resultados sugerem que a heterogeneidade entre
rebanhos para médias genéticas teve grande efeito sobre a
acurácia da predição dos valores genéticos dos touros
jovens. Porém, quando a heterogeneidade entre os rebanhos
ocorreu para outros parâmetros como variância genética,
média fenotípica e variância fenotípica, os resultados das
avaliações genéticas dos touros jovens foram próximos aos
obtidos para dados sem heterogeneidade entre rebanhos.

Martins (2002), em trabalho de revisão bibliográfica,
destacou como causas da heterogeneidade entre rebanhos
as diferenças na composição genética da população
causadas por seleção, pela composição racial, por diferen-
ças na intensidade de seleção ou pela interação genótipo
× ambiente. Vários outros autores relataram que a compo-
sição genética dos rebanhos também é um dos fatores
responsáveis pela heterogeneidade entre rebanhos.
Variâncias heterogêneas para grupos genéticos têm sido

Tabela 5 -  Porcentagens de animais em comum entre os grupos
de classificação com base no valor genético verda-
deiro e no valor genético predito para 1 e 5% dos
melhores touros jovens

Table 5 - Percentage of young bulls in common in the two groups ranked
by true or predicted breeding values, for 1 and 5% of selection

Estrutura dos dados
Data structure

RHTP1 RMGS2 RHF3 RSH4

HHAP HSGM H P H H W H

Seleção (%) CG-05

Se lec t ion  (%) GC-0

1 20 35 53 40
5 24 47 58 58

Seleção (%) CG-100
Se lec t ion  (%) GC-100

1 20 53 50 43
5 38 48 54 62
1 Rebanhos com heterogeneidade em todos os parâmetros.
2 Rebanhos com médias genéticas similares.
3 Rebanhos com heterogeneidade fenotípica.
4 Rebanhos sem heterogeneidade.
5 Conexidade genética.
1 Herds with heterogeneity of all parameters.
2 Herds with similar genetic means.
3 Herds with phenotypic heterogeneity.
4 Herds without heterogeneity.
5 Genetic connectness.

de 5% dos touros jovens, na qual a porcentagem de animais
comuns aumentou de 24 para 38%, e, também, para a estru-
tura de heterogeneidade RMGS e seleção de 1% dos touros
jovens, em que a porcentagem de animais comuns passou

Tabela 4 - Posição real de classificação das 15 melhores vacas
classificadas com base nos valores genéticos predi-
tos nas diferentes estruturas de heterogeneidade

Table 4 - Actual position of the 15 top cows ranked by predicted breeding
values in different structures of heterogeneity

RHTP1 RSH2

HHAP H W H

Ordem CG-03 CG-100 CG-0 CG-100
Rank GC-0 GC-100 GC-0 GC-100

1a 663a 4a 3a 4a

2a 26 a 892a 6a 1a

3a 357a 5a 1a 2a

4a 15 a 893a 2a 28 a

5a 916a 786a 27 a 27 a

6a 10 a 310a 12 a 236a

7a 324a 518a 139a 10 a

8a 296a 23 a 5a 129a

9a 609a 312a 88 a 128a

10 a 2a 431a 20 a 34 a

11 a 559a 262a 59 a 17 a

12 a 1857a 2181a 29 a 23 a

13 a 401a 1098a 125a 56 a

14 a 333a 258a 32 a 271a

15 a 11 a 253a 39 a 398a

1 Rebanhos com heterogeneidade em todos os parâmetros.
2 Rebanhos sem heterogeneidade.
3 Conexidade genética.
1 Herds with heterogeneity of all parameters.
2 Herds without heterogeneity.
3 Genetic connectness.
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encontradas em gado de corte para várias características
(Rodriguez-Almeida et al., 1995; Nuñez-Domingues et al.,
1995; Crews & Franke, 1998; Oliveira et al., 2001). Estes
mesmos autores também têm demonstrado a alteração na
ordem de classificação dos animais quando considerada
ou  não a heterogeneidade de variância entre grupos gené-
ticos.

Entre grupos genéticos, a média genética dos animais
provavelmente não é homogênea. Assim, os resultados
citados por esses autores e os descritos neste trabalho
evidenciam que o problema da heterogeneidade entre reba-
nhos sobre as avaliações genéticas é ocasionado, basica-
mente, pela presença de médias genéticas diferentes entre
rebanhos.

Conclusões

A heterogeneidade entre rebanhos para parâmetros
como variância genética, média fenotípica e variância
fenotípica não prejudica a avaliação genética dos animais.

A presença de médias genéticas diferentes entre reba-
nhos prejudica a acurácia da predição dos valores genéti-
cos de touros e, principalmente, de vacas e touros jovens,
acarretando grandes erros na classificação dos animais
geneticamente superiores.

Na presença de heterogeneidade para média genética, a
conexidade genética entre rebanhos melhorou a predição
dos valores genéticos de touros, porém, os erros na classi-
ficação de vacas e touros jovens ainda permaneceram altos.
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Tabela 6 - Posição real de classificação dos 15 melhores touros
jovens classificados com base nos valores genéticos
preditos nas diferentes estruturas de heterogeneidade

Table 6 - Actual position of the 15 top young bulls ranked by predicted
breeding values in different structures of heterogeneity

RHTP1 RSH2

HHAP H W H

Ordem CG-03 CG-100 CG-0 CG-100
Rank GC-0 GC-100 GC-0 GC-100

1a 1a 1a 1a 1a

2a 188a 9a 36 a 13 a

3a 3a 598a 11 a 50 a

4a 110a 18 a 29 a 2a

5a 8a 261a 4a 9a

6a 873a 34 a 27 a 3a

7a 594a 194a 42 a 17 a

8a 220a 61 a 31 a 52 a

9a 173a 13 a 14 a 22 a

10 a 1040a 292a 193a 5a

11 a 10 a 42 a 69 a 60 a

12 a 754a 156a 44 a 29 a

13 a 138a 473a 72 a 34 a

14 a 676a 130a 34 a 6a

15 a 718a 43 a 10 a 10 a

1 Rebanhos com heterogeneidade em todos os parâmetros.
2 Rebanhos sem heterogeneidade.
3 Conexidade genética.
1 Herds with heterogeneity of all parameters.
2 Herds without heterogeneity.
3 Genetic connectness.


