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Heterogeneity of (co)variance for milk production among the base genetic groups
of Girolando breed
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Resumo — A partir de dados de genealogia e de producdo de leite obtidos junto a Associacao Brasileira de
Criadores de Girolando foi investigada a presenca da heterogeneidade de variancias para produgdo de leite em
vacas mesticas Holandés x Gir e suas conseqiiéncias sobre a avaliacdo genética dos animais. Estimativas dos
componentes de (co)varidncia foram obtidas pelo método da maxima verossimilhanca restrita (REML) sob modelo
animal, utilizando modelo unicarater e tricarater, sendo neste tltimo as producdes de leite dos animais dos grupos
genéticos 1/2, 5/8 e 3/4 consideradas como caracteristicas diferentes. A estimativa de herdabilidade para producdo
de leite obtida pelo modelo unicarater foi de 0,31, enquanto pelo modelo tricaréter estas estimativas foram de 0,19,
0,26 e 0,37 para as produgdes de leite nos grupos genéticos 1/2, 5/8 e 3/4, respectivamente. As classificacdes dos
animais em fun¢do dos valores genéticos preditos foram diferentes quando foram utilizados os modelos uni ou
tricardter. Os resultados evidenciaram a existéncia de varidncias heterogé€neas para a produgio de leite entre os
grupos genéticos formadores da Raca Girolando.

Termos para indexagdo: avaliacio genética, correlacio de Spearman, cruzamentos, herdabilidade, sele¢do

Abstract — From records of genealogy and lactation milk yield, supplied by Brazilian Association of Girolando
Breeders, it was investigated the presence of heterogeneous variances for milk yield in Holstein x Gir crossbred
cows and their consequences on animals genetic evaluation. Estimates of the components of (co)variance were
obtained through the method of restricted maximum likelihood (REML) under animal model, using one-trait and
three-trait models, being the last one the yields of milk from animals of the genetic groups 1/2, 5/8 and 3/4 considered
as different traits. The heritability estimate for milk yield obtained by the one-trait model was 0.31, while the three-
trait models were 0.19, 0.26 and 0.37 for the milk yields in the genetic groups 1/2, 5/8 and 3/4, respectively. The
ranking of the animals in function of the predicted breeding values were different when it was used the one-trait or
three-trait models. The results showed the existence of heterogeneous variances for the lactation milk yield among
the base genetic groups of Girolando Breed.

Index terms: crossbreeding, genetic evaluations, heritability, selection, Spearman’s correlations
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Heterogeneidade de (co)varidncia para a producdo de leite nos grupos genéticos formadores da raca Girolando

Introducao

A avaliacdo genética constitui-se em um procedi-
mento essencial para obtengdo de informacdes que ori-
entem os produtores na identificagdo e no acasalamento
dos animais de melhor mérito genético para a geracio de
progresso genético nos programas de sele¢do. As avalia-
¢Oes genéticas para as caracteristicas sob selecao neces-
sitam dos respectivos componentes de (co)varidncia,
cujos valores determinam as estimativas de herdabilidade
e das correlacdes genéticas entre as caracteristicas, e a
precisdo das predi¢des dos valores genéticos e do pro-
gresso genético esperado na populacio sob selecdo (COS-
TAetal., 2004).

Os modelos BLUP multirraciais utilizados para a
predic@o dos valores genéticos a partir de dados de ani-
mais mesticos, geralmente assumem homogeneidade de
varidncias entre os grupos genéticos (CREWS; FRANKE,
1998). No entanto, os processos de formag¢ao de popula-
¢Oes sintéticas utilizam tanto a selecdo quanto o cruza-
mento como ferramentas, sendo provéavel que as diferen-
tes geracdes caracterizadas pelos diversos grupos
genéticos apresentem heterogeneidade de variancia (OLI-
VEIRA etal., 2001).

Diversos autores (RODRIGUEZ-ALMEIDA et al.,
1995; CREWS; FRANKE, 1998; OLIVEIRA et al., 2001;
COSTA et al., 2004) tém relatado a existéncia de
heterogeneidade de varidncia entre grupos genéticos.

Para Vinson (1987), a heterogeneidade de variancias
deve ser considerada no processo de avaliacdo genética.
No mesmo sentido, Van Vleck e Cundiff (1994) alertaram
que ignorar a potencial heterogeneidade de variancias en-
tre grupos genéticos pode reduzir a acurdcia dos valores
genéticos preditos. Nunez-Dominguez et al. (1995) e Crews
e Franke (1998) encontraram alteragdes de posicionamento
quando compararam classificagdes fornecidas por mode-
los que consideravam ou ndo a existéncia de variancias
heterogéneas. Logo, a utilizacdo de modelos multicarater
poderia ser uma metodologia mais adequada para a avalia-
¢do genética de diferentes grupos genéticos.

Para Swan e Kinghorn (1992), a utilizagdo de um
modelo de avaliacdo genética que considere o valor de um
animal em cada grupo genético como caracteristicas dife-
rentes em um modelo multicarater, além de considerar a
possivel heterogeneidade de variancia entre grupos gené-
ticos, tem a vantagem de produzir uma série de provas,
uma para cada grupo genético com o qual o individuo po-
deria ser acasalado, e baseado nestas, onde o valor gené-
tico de um individuo pode variar com o grupo genético

com o qual serd acasalado, os acasalamentos mais favora-
veis poderiam ser selecionados.

Neste estudo, o objetivo foi, a partir de dados de
genealogia e de producio de leite obtidos junto a Associ-
acdo Brasileira de Criadores de Girolando, investigar a pre-
senca da heterogeneidade de variincias para a producao
de leite em vacas mestigas Holandés x Gir e suas conseqii-
éncias sobre a avaliacdo genética dos animais.

Material e Métodos

Dados de genealogia e producao total de leite por
lactacdo (PL) foram obtidos junto a Associacao Brasileira
dos Criadores de Girolando.

As andlises descritivas dos dados foram realizadas
por meio dos procedimentos estatisticos contidos no
Statistical Analysis System - SAS (1999), verificando res-
tricdes, limitagdes e a consisténcia das informagdes.

Foram utilizados apenas os registros de vacas com
informacdes sobre o grupo genético do pai e da mae. Com
esta restri¢do, o nimero de observacdes, que inicialmente
erade 17.164, caiu para 7.059 registros.

Baseado nos resultados obtidos por Facé et al.
(2005), em que a eliminagdo das lactagdes curtas nao redu-
ziu a variabilidade genética, foram excluidas as lactacdes
com duracdo inferior a 120 dias, reduzindo o nimero de
observagdes para 6.065.

Foram utilizadas nas andlises apenas as lactacdes
de vacas pertencentes aos grupos genéticos 1/2; 5/8 e 3/4,
num total de 4.979. As produgdes de leite das vacas desses
grupos genéticos foram definidas como caracteristicas di-
ferentes, gerando assim as caracteristicas PL12, PL58 e
PL34, que corresponderam as produgdes de leite nos gru-
pos genéticos 1/2, 5/8 e 3/4, respectivamente.

Por fim, foram eliminadas aquelas lactacdes prove-
nientes de grupos contemporaneas com menos de trés
observagdes, restando para andlise um total 3.614; 848;
1.311 e 1.455 registros de producgdo de leite por lactagdo
(PL), producdo de leite por lactagdo no grupo genético 1/2
(PL12), producio de leite por lactagdo no grupo genético
5/8 (PL58) e produgao de leite por lactacao no grupo gené-
tico 3/4 (PL34), respectivamente.

Na Tabela 1 é apresentada a distribui¢ao de freqiién-
cias para as observacdes de producdo de leite, de acordo
com os grupos genéticos das vacas e das maes das vacas.

Os componentes de variancia para a caracteristica
PL foram estimados em andlise unicardter. Com o objetivo
de identificar a existéncia ou ndo de variancias heterogé-

Rev. Ciénc. Agron., Fortaleza, v.38, n.3, p.304-309, Jul.-Set., 2007 305



0. Faco et al.

Tabela 1 - Distribui¢do de freqiiéncias para as observacdes de
producao de leite, de acordo com os grupos genéticos das vacas e
das maes das vacas

Grupo  Grupo Genético Freqiiéncia  Freqiiéncia

Genético da Mae Acumulada
12 Gir 696 696
12 Holandés 152 848
5/8 12 284 1132
518 1/4 756 1888
518 3/4 70 1958
S8 5/8 201 2159
3/4 12 1199 3358
3/4 3/4 233 3591
3/4 58 23 3614

neas entre os trés principais grupos genéticos formadores
da Raca Girolando, os componentes de varidncia em cada
um destes grupos foram estimados, utilizando-se como
estratégia considerar como caracteristicas diferentes as
producdes de leite dos grupos genéticos 1/2; 5/8 e 3/4 via
modelo animal tricarater.

O modelo geral considerado nas andlises unicarater
¢ dado a seguir:

— 3 2.
Yijkl =m+GG+ GGM]. +GC, +b iv+b,iv+ A+ Cyu+ ey

Em que: Yijkl = observagdes referentes a producdo
de leite por lactacdo; m = constante associada a toda ob-
servagdo; GG, = efeito do i*™ grupo genético; GGM, =
efeito do j*™ grupo genético da mae; GCk = efeito do
k®ime orupo de contemporneas; iv = idade da vaca ao
parto; b, e b, sdo coeficientes de regressao; ay, = efeito
aleatdrio associado aos efeitos genéticos aditivos; Cia =
efeito aleatdrio de ambiente permanente, incluindo os efei-
tos genéticos ndo aditivos ndo contemplados no modelo;
€= efeito residual aleatdrio.

Matricialmente, o modelo a ser utilizado na analise
tricardcter pode ser representado da seguinte forma (Figura 1)

Figura 1 — Matriz do modelo utilizado na andlise tricardcter

Yi2 X, O 0 B12 Z, O
Vs [=] 0 Xy 0 Bss + 0 Zg
Y34 0 0 X [334 0

Em que: y ,y €Y,,s30 os vetores de observagdes
referentes aos animais dos grupos genéticos 1/2; 5/8 e 3/4,
respectivamente; X, X, e X, s80 as matrizes de incidén-
cia dos efeitos fixos referentes aos animais dos grupos
genéticos 1/2; 5/8 e 3/4, respectivamente; blz, b58 eb,,, sdo
os vetores dos efeitos fixos referentes aos animais dos
grupos genéticos 1/2; 5/8 e 3/4, respectivamente; VARYAN
Z,,, sdo as matrizes de incidéncia dos efeitos genéticos
aditivos aleatorios referentes aos animais dos grupos ge-
néticos 1/2; 5/8 e 3/4, respectivamente; a, ,, agea,, sdoos
vetores dos efeitos genéticos aditivos referentes aos ani-
mais dos grupos genéticos 1/2; 5/8 e 3/4, respectivamente;
W . W eW,_, sdo as matrizes de incidéncia dos efeitos
aleatérios de ambiente permanente, incluindo os efeitos
genéticos nao aditivos ndo contabilizados pelo modelo
referentes aos animais dos grupos genéticos 1/2; 5/8 e 3/4,
respectivamente; p ,, Py, € p,,, $80 0s vetores dos efeitos
aleatério de ambiente permanente, incluindo os efeitos
genéticos ndo aditivos ndo contabilizados pelo modelo,
referentes aos animais dos grupos genéticos 1/2; 5/8 e 3/4,
respectivamente; € ,, €, € €,,, s80 0s vetores dos erros
aleatdrios referentes aos animais dos grupos genéticos 1/
2; 5/8 e 3/4, respectivamente.

No modelo tricarater foram considerados os mesmos
efeitos contidos no modelo unicarater, exceto o efeito de
grupo genético. Ja nas andlises unicarater, as matrizes nao
foram diferenciadas para os diversos grupos genéticos.

Para estimag@o dos componentes de (co)variancia
utilizou-se o sistema computacional Multiple Trait
Derivative Free Restricted Maximum Likelihood
(MTDFREML), desenvolvido por Boldman et al. (1995).
As covariancias de ambiente permanente e residuais entre
os grupos genéticos foram consideradas nulas, seguindo
recomendacdo de Boldman et al. (1995).

Foi aplicado o teste de razdo de verossimilhanga
(MOOD et al., 1974), nos modelos unicarater e tricarater,
para identificar o modelo mais apropriado, sendo a dife-
renca obtida entre os logaritmos dos valores da funcao de
verossimilhanca (-2 log L), a convergéncia, dos modelos
com maior e menor nimero de pardmetros estimados, tes-

(=)

a12 W12 O O p12 e12
ag [+ 0 Wy 0

)

0 Zy, | ay 0 0 Wy |psy 34
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tada contra os valores obtidos na distribuicao qui-quadra-
do com P<0,05 e graus de liberdade dados pela diferenca do
nimero de parametros estimados pelos modelos em ques-
tao. Os valores de —2 log L foram obtidos dos resultados do
programa MTDFRUN, parte do sistema MTDFREML.

Os animais foram classificados de acordo com os
valores genéticos, obtidos através da metodologia “Best
Linear Unbiased Prediction” (BLUP), proposta por
Henderson (1975), utilizando-se os modelos unicarater e
tricarter. Sobre estas classificagdes, foi aplicado o teste
de correlacdo de Spearman, conforme Sampaio (2002), para
verificar se houve alteragdo dos postos entre as classifica-
¢oes fornecidas pelos modelos unicardter e tricarater.

Resultados e Discussao

As estatisticas descritivas para as caracteristicas es-
tudadas sdo apresentadas na Tabela 2. Pode-se perceber que
amédia aritmética da produgao de leite por lactacdo foi inferi-
or nos animais do grupo genético 5/8 do que nos demais
grupos, enquanto a variabilidade foi maior no grupo 3/4.

O modelo tricarater apresentou menor valor de—2log L,

tendo o teste de razdo de verossimilhanca evidenciado seu
melhor ajuste em relacdo ao modelo unicarater.

Na Tabela 3 sdo apresentadas as estimativas dos
componentes de variancia obtidos pela aplicagdo dos mo-
delos uni e tricardter. Embora as estimativas de variincias
residuais para as PL12, PL58 e PL34 tenham se apresenta-
do com valores préximos aqueles obtidos no modelo
unicardter, as variancias genética aditiva e de ambiente
permanente apresentaram-se bastante heterogéneas.

A variancia genética aditiva estimada pelo modelo
tricardter para as PL12 e PL58 representaram apenas 60 e
65% daquela estimada pelo uso do modelo unicarater. Ja a
variancia genética aditiva para a PL34 representou 141%.
Quadro semelhante foi verificado quanto as estimativas de
varidncia de ambiente permanente, em que as varidncias
paraas PL12, PL58 e PL34 representaram 174,51 e 128%
daquela estimada pelo uso do modelo unicarater.

Estes resultados, somados ao melhor ajuste do
modelo tricardter, demonstrado pelo teste de razdo de ve-
rossimilhanca, indicam a existéncia de heterogeneidade de
variancia entre os grupos genéticos formadores da Raca
Girolando. Tal heterogeneidade refletiu-se nas estimativas
dos parametros genéticos, onde foi verificado que o grupo
genético 3/4 apresentou maiores herdabilidade e
repetibilidade. O grupo genético 1/2, embora tenha tido a
menor estimativa de herdabilidade,
repetibilidade proxima aquela verificada para o grupo 3/4

apresentou

Tabela 2 - Numero de observacdes, médias, desvios padrdo para as caracteristicas producdo de leite por lactagdo geral (PL) e producdo
de leite por lactacdo nos grupos genéticos 1/2 (PL12), 5/8 (PL58) e 3/4 (PL34)

Caracteristica Numero de Média Desvio Padrao Coeficiente de
Observagdes Variagio
PL 3614 3.833,78 1.760,73 4593%
PLI12 848 4.029,06 1.691,84 41,99%
PL58 1.311 351333 1.579,86 44.97%
PL34 1.455 4.008,70 1.908,38 47,61%

Tabela 3 - Estimativas de componentes de variancia (kg?), herdabilidade e repetibilidade para produgdo de leite por lactagdo em animais

mesticos Holandés x Gir, obtidas nas andlises unicardter e tricardter

Estimativas Unicardter Tricarater
PL PL12 PLS8 PL34
Variancia genética aditiva 635.192 382.094 411.865 895.598
Variancia de Ambiente permanente 403.800 701.662 203.855 518404
Variancia residual 1.006.291 975.881 949.936 1.031.461
Herdabilidade 031 0,19 0,26 037
Repetibilidade 0,51 0,53 0,39 0,58
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devido a grande expressdo do componente de ambiente
permanente, certamente em funcdo dos desvios da
aditividade (heterose), caracteristicos de animais F,. Os
animais do grupo 5/8 apresentaram herdabilidade interme-
didria aos demais grupos, no entanto, a mais baixa
repetibilidade, como conseqiiéncia da baixa variincia de
ambiente permanente.

As correlagdes genéticas entre as producdes de lei-
te por lactacdo dos trés grupos genéticos foram iguais a
unidade. Conseqlientemente, as correlacdes de Spearman
entre os valores genéticos dos animais para as PL12, PL58
e PL34 também foram iguais um. Boldman et al. (1995) veri-
ficaram que, para duas caracteristicas que nunca se ex-
pressam em um mesmo individuo e em pequenos conjun-

Tabela 4 - Valores da correlagdo de Spearman entre os valores
genéticos preditos pela utilizagao dos modelos uni e tricardter e
respectivos graus de liberdade (Gl), de acordo com o grupo de
animais selecionados

Grupos Valor da Correlagao Gl
Geral 0,965 *3** 5.527
Touros 0,964 *** 469
Vacas 0,965 *** 5.057
50% superiores 0,916 *** 2.763
25% superiores 0,884 *** 1.381
10% superiores 0,863 *** 551
1% superiores 0,638 *** 4
10 Melhores touros 0,660 * 9

**%P<0,0001; *P<0,05

tos de dados, é comum que seja observado uma tendéncia
de que as estimativas de correlagdo genética entre estas
caracteristicas convirjam para um ou menos um.

As correlagdes de Spearman entre os valores gené-
ticos preditos pela utilizacdo dos modelos uni e tricarater
estdo apresentadas na Tabela 4. As correlacdes foram to-
das significativamente diferentes de zero (P<0,05), sendo
proximas a unidade quando foram considerados todos as
valores genéticos preditos (geral) e quando estes foram
separados por sexo (touros e vacas).

Verificou-se uma tendéncia de reducao dos valores
das correlacdes a medida que a pressdo de selecao foi ele-
vada. Segundo Crews e Franke (1998), correlagdes de or-
dem menores do que 0,90 podem resultar em alteracdes nas
classificagdes dos animais quando se considera ou nio a
heterogeneidade de variancias entre grupos genéticos.

Rodriguez-Almeida et al. (1995) verificaram que a
pressuposic@o de varidncias homogéneas, quando da ava-
liagdo genética de animais de diferentes grupos genéticos,
nao é correta. Analisando detalhadamente as classifica-
¢oes dos dez melhores touros para produgdo de leite (Ta-
bela 5), segundo os modelos uni e tricardter, verificou-se
que, embora quase todos os touros presentes entre os dez
melhores pelo modelo unicarater estivessem entre os dez
melhores pelo modelo tricarater, o ordenamento dos mes-
mos foi alterado.

Seis touros perderam posicdes enquanto 0S ou-
tros trés ganharam. Um touro subiu cinco postos, um
perdeu quatro postos e outro subiu trés postos. Cinco
touros perderam uma posi¢@o e outro ganhou uma posi-
¢do0. Em suma, a utiliza¢ao do modelo tricardter ndo teve

Tabela 5 - Predi¢des dos valores genéticos para as caracteristicas producdo de leite por lactacdo geral (PL) e produgdo de leite por lactagao

nos grupos genéticos 1/2 (PL12), 5/8 (PL58) e 3/4 (PL34) e classificagdo dos dez melhores touros, considerando os modelo uni ou tricarater

Touro Valores Genéticos Preditos Classificagdo
PL PL12 PLS8 PL34 Unicarater Tricarater
% 1369,22 1247,11 1295,00 1909,58 2 1
729 127948 935,24 970,99 1431,89 3 2
754 1105,02 849,49 881,98 1300,63 4 3
610 1371,76 843,92 876,03 1291,94 1 4
65 903,72 762,74 792,00 1167,89 9 5
753 971,93 759,16 788,26 1162,38 7 6
354 1059,69 752,51 781,30 1152,15 6 7
523 920,91 709,85 736,99 1086,82 8 8
47 746,05 635,45 659,80 972,95 10 9
761 1066,84 632,50 656,73 968,43 5 10
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grande impacto sobre a selecio dos dez melhores touros,
mas na classificacdo dos mesmos, o que pode ser impor-
tante no caso da identificacdo de potenciais tourinhos
jovens para teste de progénie.

Conclusoes

1. O modelo tricaréter, que considera as variancias hetero-
géneas, foi o mais adequado para a estimacao de compo-
nentes de varidncia para a producdo de leite em animais
dos grupos genéticos formadores da Raga Girolando.

2. O ajuste para a heterogeneidade de variancias entre os
grupos genéticos pode levar a uma classificagdo mais
correta dos animais de elite, garantindo maior progresso
genético.
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