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RESUM O - Foram simuladas quatro estruturas de dados com diferentes padrdes de heterogenei dade entre rebanhos e com
diferentes graus de conexidade genética. As estruturas simuladas diferiam quanto aos parametros heterogéneos entre rebanhos:
1) heterogeneidade para todos os parametros; 2) médias genéticas homogéneas e demais parametros heterogéneos; 3)
heterogeneidade para parémetros fenotipicos; e 4) rebanhos sem heterogeneidade. Apos a predicao dos valores genéticos,
calculou-se a porcentagem de animais comuns entre dois grupos de classificagdo para os animais geneticamente superiores:
grupo 1 - classificacdo com base nos val ores genéticos verdadeiros e grupo 2 — classificagdo com base nos val ores genéticos
preditos. Para dados com heterogeneidade para todos os parametros e 0% de conexidade genética, a porcentagem de touros
comuns aos dois grupos de classificagdo foi baixa e houve grandes erros na classificagdo dos touros geneticamente superiores.
Quando os rebanhos possuiam 100% de conexidade genética, esta porcentagem foi superior a 73% e os erros na classificagéo
dos touros foram menores. Para vacas e touros jovens, mesmo para dados com 100% de conexidade genética entre rebanhos,
apredicdo dosval oresgenéticosfoi muito afetada pel apresencadaheterogenei dade paratodos os parémetros. Paraasestruturas
sem heterogeneidade para média genética, as porcentagens de animais comuns entre os grupos de classificagdo foram altas e
os erros naclassificagdo dos animais geneticamente superiores foram pequenos, mesmo havendo heterogeneidade para outros
parametros. Esses resultados sugerem que a heterogenei dade entre rebanhos para médias genéticas teve grande efeito sobre a
acuracia da predicao dos val ores genéticos dos animais. Contudo, quando a heterogeneidade entre os rebanhos ocorreu para
outros parametros como variancia genética, média fenotipica e variancia fenotipica, os resultados das avaliacdes genéticas
dos animais foram préximos 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 datawith different degree of genetic connect nessand 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 (animalsranked 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 nessthat percentage was larger than 73% and errorsin 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.
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Introducéo

Asavaliagdes genéticas de bovinos freqiientemente
precisam ser feitas em ambientes heterogéneos que
podem diferir tanto em média quanto em variancia. As
diferencas entre rebanhos quanto a variabilidade de pro-
ducédo geralmente tém sido atribuidas as diferencas nos
fatores climéticos locais ou regionais e nos tipos de
manejo de cada rebanho.

Se as variancias nédo sdo as mesmas entre os rebanhos
com diferentes niveis tecnoldgicos, mas séo assumidas
como homogéneas, os animais podem ser classificados
erroneamente, visto que as vacas de rebanhos superiores
eosreprodutorescom amaioriade suasfilhasem rebanhos
com maiores variancias tenderiam ater seus méritos gené-
ticossuperestimados. Asproducdesdasfilhasprovenien-
tes de rebanhos mais variaveis teriam maior influénciana
avaliacdodoreprodutor, vistoqueaproducéo destasfilhas
éponderadanaproporc¢ao dosdesvios-padrao dosrebanhos
em que foram criadas (Torres et al., 2000).

A magnitude dos efeitos da heterogeneidade de
variéncia depende da intensidade de sele¢do. Boldman &
Freeman (1990) encontraram maioresalteragcdes naclassifi-
cacao de 1% das melhores vacas em relagao aos 5% dos
melhores reprodutores quando os dados foram ajustados
para heterogeneidade de variancia.

Vériosestudosnado tém apresentado grandesalteracbes
na classificacéo dos animais em razdo daheterogenei dade
de variancias. A correlagdo 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 a ., 1995). Meuwissen & Van Der
Werf (1993) verificaram que, apds corrigir os dados para
efeito de rebanho-ano, o ganho genético nédo reduziu em
razdo da heterogeneidade de variancia.

Porém, outros trabalhos tém comprovado alteragdo na
ordem de classificacdo dos animais quando consideradaou
ndo a heterogenei dade de varianciaentre grupos genéticos
nos model os parapredicéo dosval ores genéticos. Segundo
Crews & Franke (1998), valores de correlacGes de ordem
inferioresa0,70 podem resultar em alteragdes nas classifica-
¢besdosanimais. Estesautoresencontraram correl agbesde
ordem quevariaram de 0,82 a0,99 paraclassificacdes consi-
derando ou ndo variancias especificas para cada grupo
genético. No trabalho de Oliveiraet al. (2001), esses valores
de correlacdes de ordem variaram de 0,86 a 0,95 (os maiores
foram obtidos para a caracteristica peso aos 365 dias em
relacdo a peso aos 550 dias). Os valores de correlacdo de
ordem encontrados por Nufiez-Domingues et al. (1995)
também indicaram alterac®es na classificacdo dosanimais.

Depois de estimados os val ores genéticos em andlise
de caracteristicamultipla e considerando aselecdo de 1 e
0,25% dos melhores touros, Weigel et al. (2001) encontra-
ram baixa porcentagem de touros sel ecionados em comum
entre alguns pares de paises, como Alemanha e Estonia,
Alemanhaelsrael, Australiaeltdlia, SuicaeEstdnia, eSuica
eltélia. A porcentagem de touros sel ecionados em comum
varioude 0,42 a0,78 ede 0,39 a0,78 paraselecdo de 1 ede
0,25% dos melhorestouros, respectivamente. Osvaloresde
porcentagem de touros selecionados em comum foram
mai ores entre paises com sistema de producéo semel hante,
atingido valoressuperioresa0,50. Entre paisescom sistema
de producéo diferentes, estas porcentagens variaram de
0,39 a 0,65.

Segundo Weigel et al. (2001), algumas questdes devem
ser resolvidas para que aavaliag8o genéticainternacional
deanimaissejaviavel: primeiro, onimero detouroscomuns
entrealgunspaisesémuitoreduzido, levando aestimativas
de correlagbes pouco precisas, portanto, € preciso aumen-
tar asligacGes genéticas entre 0s varios paises participan-
tes destas avaliagfes; segundo, a inclusdo de pequenos
paisesou depaisescom poucasinformagdescontribui para
elevar o custo computacional das avaliagdes, visto que
cadapaisincluidorepresentaumanovacaracteristicaeum
conjunto de parametros a ser estimados. Uma alternativa
citadapel osautores éo agrupamento dospaisesdeacordo
com o sistema de producéo predominante.

Weigel & Rekaya (2000) propuseram agrupar 0s reba-
nhosde diferentes paises com base em variaveis descriti-
vas que forneciam informagfesrelativasaclima, manejo e
composi ¢cdo genéticadecadarebanho. Por meiodaandlise
de agrupamento utilizando 13 variaveis descritivas, 0s
autoresagruparam osrebanhos de 13 diferentes paisesem
cinco grupos, de modo que cada grupo correspondeu a
umavariavel. Nestametodol ogia, osrebanhos sdo agrupa-
dos independentemente das fronteiras dos paises, visto
gue rebanhos localizados em paises pequenos e vizinhos
s80 muito mais semelhantes que aqueles localizados em
um mesmo pais mas distantes um do outro e em regides
muito diferentes.

Os objetivos neste trabal ho foram quantificar o efeito
da heterogeneidade entre rebanhos para diferentes
parametros sobre aclassificacao de touros, vacas etouros
jovens geneticamente superiores e avaliar arelagdo entre
heterogenei dade e conexidade genética.

M aterial e M étodos

Os dados utilizados neste trabalho foram simulados
utilizando-se o sistema de simulac&o genética Genesys. O
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programa Genesys permite a simulagdo do genoma dos
animais de determinada espécie. Para cada caracteristica
simulada, s&o definidos o nimero de locos e a el os envol-
vidos, o efeito dos genes, o nimero de efeitos fixos, a
herdabilidade e os paré@metros genéticos e fenotipicos.

Neste trabalho, foi simulado um genoma de 2.000
centimorgans de comprimento para uma caracteristica
governada por 200 locos de dois alelos. As frequiéncias
iniciaisdosal el osforam simuladascombasenadistribui cdo
uniformecommédia0,50. Oslocosforamdistribuidosem 15
pares de cromossomos autossdmicos detamanhos al eaté-
rios. Os alelos possuiam apenas efeitos aditivos. Além do
efeito de sexo, foi simulado o efeito de ambienterelativo a
15rebanhos. Osefeitos de ambiente ndo controladosforam
simulados conforme a distribuic¢éo normal.

Foram simulados os genomas de 4.500 fémeas e de
4.500 machos que formaram a popul agcdo-base. A partir da
popul acdo-base, foram tomados al eatoriamente 75 machos
e 3.750 fémeas (um macho para 50 fémeas), sendo obtidas
dez progénies por fémea, originando a populacao inicial
com 37.500 progénies. Estes animais foram distribuidos
em 15 rebanhos com parémetros genéticos e fenotipicos
heterogéneosou ndo, deacordocomaestruturadedados
desejada.

Napopulagdo inicial, cadarebanho tinha 2.500 progé-
nies, nimero quefoi reduzido para500 progénies/rebanho,
totalizando 7.500 progénies no arquivo de dados disponi-
vel para andlise. Esta reducdo no volume de dados foi
ocasionada pela filtragem nos dados para gerar
heterogeneidade paravarianciasgenéticasentrerebanhos.
Aplsaclassificacdo das 2.500 progénies de cadarebanho
em ordem decrescente dos val ores genéticosverdadeiros,
tomaram-se 500 progénies mais af astadas umas das outras,
obtendo-se rebanhos com maior variancia genética, ou
tomaram-se progénies mais proximas, obtendo-se rebanhos
com menor varianciagenética. Assim, foram selecionadas
500 progénies espacadasde 5em 5, de3em 3 ede2em 2,
paraobtencéo dasestruturasdealta, médiaebaixavariancia
genética, respectivamente.

Comoobjetivodeavaliar o efeito daheterogeneidade
entre rebanhos sobre a classificag@o de animais genetica-
mente superiores, foram simuladas quatro estruturas de
dados que diferiam quanto ao tipo de heterogeneidade
genética e/ou fenotipica entre os rebanhos.

Naprimeiraestruturadedadossimulados, osrebanhos
apresentavam heterogenei dade paratodos os parametros
considerados (RHTP). Foram simulados trés diferentes
niveis de rebanhos em termos de variancia fenotipica:
rebanhosdealta, médiaebaixavariancia, cadanivel com
cincorebanhos. Asvarianciasfenotipicasdosrebanhos,

para cada nivel de variabilidade, foram: alta (586 a 688),
média (327 a 357) e baixa (195 a 213). Rebanhos com
maiores variancias fenotipicas também possuiam maiores
médias genéticas e fenotipicas e maiores variancias
genéticas. As variancias genéticas dos rebanhos para
cadanivel devariabilidade foram: alta(174 a219), média
(72 a79) e baixa (39 a46). As herdabilidades assumiram
valores préximos entre os niveis de variabilidade, variando
de 0,20 a 0,34.

Nasegundaestruturadedados, osrebanhosapresen-
tavam o mesmo padréo de heterogeneidade da primeira
estruturasimulada. No entanto, asmédiasgenéticasforam
similaresentreosniveisdevariabilidade, ou seja, todosos
rebanhos tinham animais com potencial genético seme-
Ihante (rebanhos com médiasgenéticassimilares—RMGS).
Asvarianciasfenotipicasdosrebanhosparacadanivel de
variabilidade foram: alta (876 a 991), média (521 a 652) e
baixa (334 a404), enquanto as variancias genéticasforam:
alta (436 a529), média (282 a 382) e baixa (187 a 226). As
herdabilidades assumiram val ores préximosentreosniveis
de variabilidade, variando de 0,49 a 0,58.

Uma terceira estrutura de dados foi simulada
semelhantemente a primeira, porém, neste caso, a
heterogeneidade entre osrebanhosocorreu apenasparaos
parametros fenotipicos (rebanhos com heterogeneidade
fenotipica- RHF). Nestaestrutura, o aumento devariancia
fenotipicaentre rebanhosfoi acompanhado por aumento na
média fenotipica, mas amédia e avariéncia genéticaentre
os diferentes niveis de variabilidade foram similares. As
variancias fenotipicas dos rebanhos, para cada nivel de
variabilidade, foram: alta (815 a 908), média (686 a 773) e
baixa (597 a731). Neste caso, como asvarianciasgenéticas
foram similares entre os niveis de variabilidade, rebanhos
com maior varianciafenotipicaapresentaram herdabilidades
mais baixas. As herdabilidades variaram de 0,51 a 0,55; de
0,61 a0,69 ede 0,72 a 0,81 para os rebanhos de alta, média
e baixa variabilidade.

Na quarta estrutura de dados (rebanhos sem
heterogeneidade - RSH), os rebanhos néo apresentaram
heterogeneidade para nenhum parametro. As médias
fenotipicas e genéticas e as variancias genéticas e
fenotipicasdosrebanhosforamsimilares. Asherdabilidades
assumiram valores proximos entre os niveis de variabi-
lidade, variando de 0,62 a 0,69.

Foram simulados dois conjuntos de dados em rel agéo
a conexidade genética ou a ligacdo genética entre os
niveis de variabilidade para verificar a relagdo entre
heterogeneidade e conexidade dos dados. A conexidade
genética entre os niveis de variabilidade foi criada pelos
touros com progénies em mais de um nivel.
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No primeiro conjunto de dados, ndo houve conexidade
genéticaentreosniveisdealta, médiaebaixavariabilidade
(CG-0). Ostourosutilizadosem determinado nivel devariabi-
lidade ndo tinham progénies nos outros niveis.

Foi simulado um segundo conjunto dedadoscom 100%
de conexidade genética(CG-100) no qual todosos75touros
tinham progénies nos trés niveis de variabilidade.

A combinacdo das quatro estruturas de dados para
heterogeneidade (RHTP, RMGS, RHF e RSH) e dos dois
niveis de conexidade genética (CG-100 e CG-0) gerou oito
arquivos de dados disponiveis para avaliagao genética.

Osdados simulados nosoito arquivos, com diferentes
graus de conexidade genética e de heterogeneidade entre
rebanhos, foram utilizados para obtencéo das estimativas
de componentes de varianciae herdabilidades utilizando-se
0 programa MTDFREML Estimacédo pelo Método da
Maxi ma Ver ossimilhanca Restrita adotando-seo procedi-
mento Livre de Derivadas.

Os valores genéticos dos animais foram preditos utili-
zando-seo Modelo Animal considerando osefeitosfixosde
sexo erebanho, em analise de caracteristica Unica conside-
rando apresencgade heterogenei dade genéticaoufenotipica
entre os rebanhos.

Para verificar o efeito da heterogeneidade sobre a
classificagcdo genética dos animais, foram selecionados 5,
10, e 20% dos touros e vacas geneticamente superiorese 1
e 5% dos melhores touros jovens, com base nos valores
genéticos preditos. A categoriatourosjovens refere-se a
machos jovens que ainda néo tiveram progénies. As mes-
mas proporgdes de selecéo, citadas anteriormente, foram
utilizadas para a sel ecdo das diferentes categorias animais
com base nosval ores genéticosverdadeiros, conhecidos
guando se trabalha com dados simulados pelo Genesys.
Para as diferentes estruturas de dados, cal culou-se a por-
centagem de animais comuns aos dois grupos de classifi-
cacgdo: grupo 1 - selecdo com base nos valores genéticos
verdadeiros; e grupo 2 - selecdo com base nos valores
genéticos preditos naavaliagdo genética.

A classificagdo dos animais geneticamente superiores
e as porcentagens de animais comuns entre grupos de
classificagéo foram obtidaspel o pacote estatistico Statistical
Analisys System - SAS (Littel et al., 1995).

Resultados e Discussao

O tipo de heterogeneidade afetou as estimativas de
variancia. A variancia genética estimada para a estrutura
RHTP foi muito menor que a simulada, o que levou a
estimativas de herbabilidades também muito baixas (0,003
a0,10). Para as demais estruturas de dados, as estimativas

devariancias e herdabilidades assumiram val oresinterme-
diérios aos simulados.

Considerando a estrutura de dados RHTP e CG-0, as
porcentagens de touros comuns aos dois grupos de cl as-
sificacdo foram baixas (Tabela 1). Para 5, 10 e 20% dos
melhores touros, as porcentagens de touros comuns aos
doisgruposdeclassificagao foram de 25, 25 e 33%, respec-
tivamente. Estes resultados revelam que, na presenca de
heterogeneidade paratodos os pardmetros e na auséncia
de conexidadegenéticadosdados, pequenaporcentagem
dos melhores touros seria corretamente identificada pela
avaliag8o genética, o que compromete a eficiéncia da
selecdo e, conseqilientemente, o progresso genético.
Esses erros na classificagdo dos melhores touros podem
ocasionar grandes prejuizos nos programas de melhora-
mento, principal mente de gado de corte, nosquaistouros
gueassumem as primeirasposi¢cdesnasavaliacdesgenéti-
cas sdo utilizados intensivamente deixando grande nimero
de descendentes.

Para a estrutura de dados RMGS, quando se conside-
raram 5, 10 e 20% dos mel horestouros, as porcentagens de
touroscomunsaosdoisgruposforam, respectivamente, de
50, 50 e 73% para CG-0. O efeito deste tipo de
heterogeneidade edafaltade conexidadeentreosrebanhos
foi grande sobreaporcentagem de animaiscomunsentreos

Tabela 1 - Porcentagens de animais em comum entre os dois
grupos de classificagdo, 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
RHTP! RMGS RHFS RSH*
HHAP HSGM HPH HWH
Selego (%) CG-0°
Selection (%) GC-0
5 25 50 75 75
10 25 50 88 88
20 33 73 93 73
Selego (%) CG-100
Selection (%) GC-100
5 100 100 75 100
10 88 88 88 88
20 80 73 93 87

1 Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros.
2 Rebanhos com médias genéticas similares.

3 Rebanhos com heterogeneidade fenotipica.

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 classificacdo, principal mente quando a
intensidadedeselecéofoi alta(5% dosmel horestouros).
Quando os rebanhos possuiam 100% de conexidade
genética, independentementedo tipo de heterogeneidade
presente nos dados, as porcentagens de touros comuns
nos dois grupos de classificacao foram altas, variando de
73 a 100% (Tabela 1). Portanto, a avaliagéo genética de
touros foi pouco influenciada pela presenca de
heterogeneidade entre os rebanhos quando os dados
apresentavam altaconexidade genéticaentreosniveisde
variabilidade. Resultados semel hantes foram observados
para a estrutura RSH. No entanto, para a estrutura de
dados RHF, a presenca de conexidade ndo aumentou a
porcentagem de touros comuns entre 0s grupos, prova-
velmente em razéo do efeito da heterogeneidade para
variancia residual, uma vez que, na estrutura de dados
RHF, foi este tipo de variancia que determinou a
heterogeneidade para variancias fenotipicas.

Weigel et al. (2001) estimaram parémetros genéticos e
valores genéticos de reprodutores utilizados em varios
paisesparaacaracteristicaproducédo deleiteeencontraram
grandes alterages na ordem de classificagdo dos touros
geneticamente superiores, com base nosval ores genéticos
preditos paracadapais. Segundo osautores, estesresulta-
dos podem refletir asdiferencgas nos sistemas de producéo
destes paises, ou simplesmente umacarénciadeinformacgao
atribuida a pequena ligacéo genética entre os paises
ocasionada pelo uso de poucos touros em comum.

A posicéo real dos 15 melhorestouros (sele¢&o de 20%
dos touros) classificados com base nos valores genéticos
preditos naanalisede caracteristicalnicaparaasestruturas
deheterogeneidade RHTPeRSH éapresentadanaTabela2.
Osresultados paraasestruturasde heterogeneidade RMGS
e RHF foram similares aos apresentados para RSH.

Considerando os val ores genéticos preditos naestru-
tura heterogeneidade RHTP e CG-0, muitos touros com
menor potencial genético foram classificadosentre osani-
mais geneticamente superiores. Dez touros cuja posi¢ao
real foi bem inferior a 152 colocacdo foram classificados,
incorretamente, entre os 15 mel hores touros (Tabela 2).

No entanto, quando os dados apresentaram 100% de
conexidadegenética(CG-100) ounéo haviaheterogeneidade
entrerebanhos(RSH), oserrosdeclassificacdo dostouros
foram menores. Nestes casos, mesmo gue continuem ocor-
rendo pequenas altera¢des na ordem de classificagdo dos
touros, apenas alguns animais, com posicao real inferior a
152 colocagdo, foram classificados entre os 15 melhores
(Tabela?2).

Para verificar 0 efeito da heterogeneidade sobre a
sel ecdo devacas, adotou-se o mesmo procedimento realizado

Tabela 2 - Posicdo 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
RHTP! RSH?
HHAP HWH

Ordem CG-C® CG-100 CG-0 CG-100
Rank GC-0 GC-100 GC-0 GC-100
12 18 18 oa 18
22 282 22 32 22
32 692 32 g2 3
42 448 42 42 42
52 138 62 12 62
62 162 g2 52 52
78 78 5a 62 78
82 462 102 112 162
98 502 73 142 102
108 62 202 132 132
118 178 1428 282 152
128 52 1128 208 128
132 218 182 218 118
148 512 332 172 208
158 232 132 152 82

1 Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros.
2 Rebanhos sem heterogeneidade.

3 Conexidade genética.

1 Herds with heterogeneity of all parameters.

2 Herds without heterogeneity.

3 Genetic connectness.

paraaclassificacéodostouros. Cal cul ou-seaporcentagem
de vacas comuns entre 0os dois grupos de animais classifi-
cados com base nosval ores genéticos preditosnaanalise
de caracteristica Unica e com base nos valores genéticos
verdadeirospara5, 10 e 20% das mel horesvacas (Tabela3).
Considerando a estrutura de heterogeneidade RHTP
e CG-0, asporcentagens devacascomunsentre 0sgrupos
declassificagdo foram muito baixas (variando de 14 a26%)
e, com 0 aumento da conexidade genética entre os reba-
nhos, tiveram pequeno aumento, mas ainda continuaram
baixas, ndo ultrapassando 32% de animais comuns entre
0s grupos de classificagdo para as 20% das melhores
vacas (Tabela 3). Portanto, mesmo para dados com 100%
deconexidadegenéticaentreosniveisdevariabilidade, a
predicaodosval oresgenéticosparavacasfoi muito afetada
pelapresencadaheterogeneidade entre osrebanhospara
parametros genéticos e fenotipicos. Nestas condicoes,
pequenaporcentagem dasvacasgeneti camente superiores
seria identificada corretamente pela avaliacéo genética.
Os resultados para as estruturas de heterogeneidade
RMGS, RHF e RSH foram semelhantes. As porcentagens
de vacascomunsentre osgruposdeclassificagdo variaram
de 45 a67%. Paraestas estruturas de dados, maior porcen-
tagem das melhores vacas sera corretamenteidentificada
pela avaliacdo genética em relacdo aos dados com
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Tabela 3 - Porcentagens de animais em comum entre 0S grupos
de classificagdo, com base no valor genético verda-
deiro e no valor genético predito, para5, 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
RHTP! RMGS RHF RSH*
HHAP HSGM HPH HWH
Selegéo (%) CG-0°
Selection (%) GC-0
5 14 51 52 55
10 19 59 59 63
20 26 64 67 65
Selegdo (%) CG-100
Selection (%) GC-100
5 16 45 52 53
10 22 56 61 61
20 32 64 67 67

1Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros.
2Rebanhos com médias genéticas similares.

3 Rebanhos com heterogeneidade fenotipica.

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.

heterogenei dade paratodos os parametros. Também neste
caso, 0 aumento naconexidade genéticaentre osniveisde
variabilidade ndo aumentou a porcentagem de animais
comuns entre os grupos de classificagdo. A auséncia do
efeito da conexidade genética sobre a avaliacdo de vacas
eraesperada, vistoqueasinformagdesdedeterminadavaca
e de suas progénies foram obtidas sempre dentro de um
mesmorebanho, independentementedo graudeconexidade
dos dados.

Paratodasasestruturasdedados, quanto maisintensa
aselecéo, menor aporcentagem deanimaiscomunsentreos
gruposdeclassificagéo, poisoefeitodoserrosnaordemde
classificacéo € mais evidente quando pequeno nimero de
animais é selecionado.

O erro na classificacdo das vacas pode prejudicar a
selecdo e 0 progresso genético dentro dos rebanhos, mas
o maior efeito daheterogenei dade sobre o progresso gené-
tico ocorre, principal mente, na selegéo de vacas que ser&o
méaes de touros ou de vacas doadoras de embrides ou
6vulos, umavez que, neste caso, sdo altasasintensidades
de selecdo e utilizacdo destas vacas, supostamente de
elevado potencial genético. Assim, pequenasalteracéesna
ordem de classificacdo das vacas poderiam determinar a

eliminagdo de animais de alto valor genético e a selegdo de
animais com menor potencial genético.

A posicéo real de classificagéo das 15 melhores vacas
classificadas com base nos valores genéticos preditos na
analise de caracteristica Unica para as estruturas de
heterogeneidade RHTPeRSH éapresentadanaTabela4.0s
resultados paraasestruturasde heterogeneidade RMGSe
RHF foram similares aos apresentados para RSH.

Considerando a predicdo dos valores genéticos na
presencadeheterogeneidadegenéticaefenotipica(RHTP),
pode-se afirmar que, entre as 15 melhores vacas, estdo
muitos animais de baixo valor genético cuja classificaco
real, considerando aclassificagdo com base no val or gené-
tico verdadeiro, é muito inferior aidentificada pelaavalia-
¢do genética. Muitosanimaiscujaposicdoreal ficouabaixo
da 1002 col ocacdo foram classificados entre as 15 melhores
vacas (Tabela 4). Quando ndo houve heterogeneidade
entre osrebanhos (RSH), emboraos erros de classificacao
ndo tenham desaparecido, amagnitude desteserrosreduziu
bastante. Apenas alguns animais com posic¢ao real abaixo
da 1002 col ocacdo foram classificadosentre as 15 melhores
vacas (Tabela 4).

Essesresultadosrevelaram queaheterogenei dadeentre
rebanhos paramédiasgenéticasafetou aacuraciadapredi-
¢do dos valores genéticos das vacas. Entretanto, a
heterogeneidade para outros pardmetros, como variancia
genética, médiafenotipicaevarianciafenotipica, ndoinflu-
enciou a predicao dos val ores genéticos das vacas.

O procedimento aplicado para verificar os efeitos da
heterogenei dade sobreasel e¢céo detourosevacastambém
foi adotado paratourosjovens. Também, neste caso, para
a estrutura de heterogeneidade RHTP, foram encontradas
asmenores porcentagens de animaiscomunsentreosdois
grupos de classificacdo (Tabela5).

Para as estruturas sem heterogeneidade para média
genética(RMGS, RHF e RSH), as porcentagensdeanimais
comuns entre os grupos de classificagao foram maiores,
variando de35a53%ede47 a62% paraaselegdo de 1 e5%
dos melhores touros jovens, respectivamente (Tabela ).

Semel hantemente ao que ocorreu naselecao de vacas,
paratourosjovens, aporcentagem deanimaiscomunsentre
gruposdeclassificacao foi menor quando aintensidade de
selecdo foi mais alta.

Para a maioria das estruturas de heterogeneidade, o
aumento naconexidade genéticaentreosniveisdevariabi-
lidade ndo melhorou as predic¢des dos valores genéticos
dos touros jovens. As porcentagens de animais comuns
entre os grupos de classificacéo foram similares para as
estruturas de dados com 0 e 100% de conexidade genética,
exceto paraaestruturade heterogeneidade RHTP e selecéo
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Tabela 4 - Posigdo real de classificagdo 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
RHTP! RSH?2
HHAP HWH

Ordem CG-0° CG-100 CG-0 CG-100
Rank GC-0 GC-100 GC-0 GC-100
12 6632 42 32 42
22 263 8922 62 13
3 3572 58 12 28
42 152 8932 22 288
52 9162 7862 278 278
62 108 3108 128 2362
72 3242 5188 1392 108
82 2962 238 52 1292
92 6092 3128 882 1282
102 28 4312 208 348
1128 5592 2628 598 178
128 18572 21812 298 238
132 4012 10982 1258 562
1428 3332 2582 328 2718
158 118 2532 398 3988

1Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros.
2 Rebanhos sem heterogeneidade.

3 Conexidade genética.

1 Herds with heterogeneity of all parameters.

2 Herds without heterogeneity.

3 Genetic connectness.

Tabela 5 - Porcentagens de animais em comum entre 0S grupos
de classificacdo 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

RHTP! RMGS RHF RSH*
HHAP HSGM HPH HWH

Selecdo (%) CG-0°
Selection (%) GC-0
1 20 35 53 40
5 24 47 58 58
Selegdo (%) CG-100
Selection (%) GC-100
1 20 53 50 43
5 38 48 54 62

1Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros.
2Rebanhos com médias genéticas similares.

3 Rebanhos com heterogeneidade fenotipica.

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.

de5%dostourosjovens, naqual aporcentagemdeanimais
comunsaumentou de 24 para 38%, e, também, paraaestru-
turadeheterogeneidade RM GS e selecdo de 1% dostouros
jovens, em que a porcentagem de animais comuns passou

de 35 para53% quando houve conexidadegenéticaentreos
niveis de variabilidade.

Oerronaclassificagéo dostourosjovenspodecompro-
meter o sucesso dos programas de melhoramento, pois é
alto oinvestimento detempo ederecursos paraavaliacdes
subsequientes destes animais para as caracteristicas
reprodutivas, o teste de desempenho em centrais e o teste
deprogénies. Outrofatorimportante éaeliminagdo precoce
deanimaisdealto val or genético easel ecdo deanimaiscom
baixo potencial genético.

A posicao real de classificacdo dos 15 melhorestouros
jovensclassificados com base nos val ores genéticos predi-
tosnaanalisedecaracteristicalnicageral paraasestruturas
deheterogeneidade RHTP e RSH éapresentadanaTabela6.
Osresultadosrelativosasalteragdesnaordem declassifica-
¢do dos animais para as estruturas de heterogeneidade
RMGS e RHF foram similares aos apresentados para RSH.

Naanalise dos dados na presenca de heterogeneidade
genética e fenotipica (RHTP), tanto para CG-0 como para
CG-100, ocorreram grandes alteragdes na ordem de classi-
ficacdo dos animais. Muitos animais de baixo potencial
genético foram classificados, incorretamente, entre os 15
melhorestourosjovens. Por exemplo, considerando aclas-
sificagdo com base no valor genético verdadeiro, muitos
animais cuja posicdo real é bem abaixo da 1002 colocagdo
foram classificados, incorretamente, entre os 15 melhores
touros jovens (Tabela 6).

Naausénciade heterogenei dade entreosrebanhos, os
erros de classificagdo continuaram ocorrendo, porém, a
magnitudedasalteracdesnaordemdeclassificacéofoi bem
menor. Apenas um animal com posi¢do abaixo da 1002
colocagdo 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
acuracia da predicédo dos valores genéticos dos touros
jovens. Porém, quando aheterogeneidade entre osrebanhos
ocorreu para outros parametros como variancia genética,
média fenotipica e variancia fenotipica, os resultados das
avaliacBes genéticas dostourosjovensforam préximos aos
obtidos para dados sem heterogeneidade entre rebanhos.

Martins (2002), em trabalho de revisao bibliografica,
destacou como causas da heterogeneidade entrerebanhos
as diferengas na composicdo genética da populacao
causadas por sel e¢éo, pelacomposicéo racial, por diferen-
¢as naintensidade de sel ecéo ou pelainteracdo gendtipo
" ambiente. Varios outros autores relataram que a compo-
sicdo genética dos rebanhos também é um dos fatores
responsaveis pela heterogeneidade entre rebanhos.
Variancias heterogéneas para grupos genéticos tém sido
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Tabela 6 - Posicédo real de classificagdo 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

RHTP! RSH?2
HHAP HWH

Ordem CG-0° CG-100 CG-0 CG-100
Rank GC-0 GC-100 GC-0 GC-100
12 12 12 12 12
28 1882 92 362 132
32 32 5982 118 508
42 1102 182 298 28
52 g2 2618 42 92
62 8732 348 278 32
72 5948 1948 422 172
82 2202 612 318 528
92 1732 132 148 228
102 10408 2928 1932 52
1128 108 428 698 602
128 7548 1562 448 292
132 1382 4732 728 348
1428 6762 1302 348 62
152 7182 432 102 108

1Rebanhos com heterogeneidade em todos os parametros.
2 Rebanhos sem heterogeneidade.

3 Conexidade genética.

1 Herds with heterogeneity of all parameters.

2 Herds without heterogeneity.

3 Genetic connectness.

encontradas em gado de corte para vérias caracteristicas
(Rodriguez-Almeidaet al., 1995; Nufiez-Domingues et al .,
1995; Crews & Franke, 1998; Oliveira et a., 2001). Estes
mesmos autores também tém demonstrado a alteracéo na
ordem de classificagdo dos animais quando considerada
ou ndo a heterogeneidade de varianciaentre grupos gené-
ticos.

Entre grupos genéticos, a média genética dos animais
provavelmente ndo é homogénea. Assim, os resultados
citados por esses autores e 0s descritos neste trabalho
evidenciam que o problemadaheterogeneidade entre reba-
nhos sobre as avaliagdes genéticas é ocasionado, basica-
mente, pela presenca de médias genéticas diferentes entre
rebanhos.

Conclusoes

A heterogeneidade entre rebanhos para parametros
como variancia genética, média fenotipica e variancia
fenotipicando prejudicaaavaliagdo genéticados animais.

A presenca de médias genéticas diferentes entre reba-
nhos prejudica a acurécia da predicdo dos val ores genéti-
cosdetourose, principal mente, de vacas e tourosjovens,
acarretando grandes erros na classificagdo dos animais
geneticamente superiores.

Napresencade heterogeneidade paramédiagenética, a
conexidade genética entre rebanhos melhorou a predicéo
dos val ores genéticos de touros, porém, os erros naclassi-
ficac8o de vacas etourosjovens ainda permaneceram altos.
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