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RESUMO

MODELOS DE AVALIACAO GI~ENETICA PARA RESISTENCIA AO CARRAPATO
DE UMA POPULACAO MULTIRRACIAL NELORE ANGUS

AUTOR: André Padilha Bravo
ORIENTADORA: Fernanda Cristina Breda

O combate ao carrapato, manejo sanitario inadequado e precos altos dos acaricidas sdo um dos
principais problemas enfrentados na pecuaria de corte brasileira. A baixa perspectiva de novos
produtos, eficientes e baratos, para combater este ectoparasita, tem estimulado a realizacéo de
pesquisas que visem identificar acuradamente e selecionar animais geneticamente resistentes.
O proposito neste trabalho identificar o modelo animal que melhor descreve a variagao genética
e residual para a caracteristica contagem de carrapatos ao sobreano, para avaliacdes genéticas
mais acuradas. O banco de dados utilizado foi composto por 6.951 animais, filhos de 383 touros
e 6.199 vacas de uma populacdo multirracial Angus-Nelore criados em fazendas no Brasil. A
base de dados foi cedida pelas empresas Gensys Consultores Associados S/C Ltda e Natura
Genética Sul Americana. Os valores genéticos foram calculados a partir da metodologia de
inferéncia Bayesiana e os modelos testados foram: Modelo Animal Tradicional, Modelo
Animal Multirracial sem e com segregacao, cada um com dois modelos de variancia residual
(homocedastica ou heterocedastica). Os critérios de escolha foram o NUumero de Pardmetros, a
Informacgéo de Deviance e a Ordenada Preditiva, os quais apontaram os Modelos Animal
Tradicional e Multirracial com Segregacdo, ambos com varidncia residual Gaussiana
heterocedastica, como aqueles, que apresentaram menor nimero de parametros e melhor
distribuicdo das variancias genéticas aditivas e ndo aditivas e, portanto, proporcionaram o
melhor ajuste. Os valores médios dos efeitos genéticos fixos foram positivos e similares, ou
seja, animais com maior propor¢do da raca Angus, sofreram maior infestacdo de carrapatos,
sugerindo que a raca Nelore possui um importante papel para resisténcia ao carrapato.
Verificou-se que a variancia genética estimada pelo modelo Modelo Animal Gaussiano
heterocedastico para a raca Nelore foi 4,54 vezes maior do que a estimada para a raca Angus.
As estimativas de herdabilidade nos diferentes grupos genéticos variaram de 0,12 a 0,15 e 0,01
a 0,35 no Modelo Animal Tradicional e no Multirracial Gaussiano heterocedastico
respectivamente. A correlacao de ordenamento de Spearman entre os valores genéticos preditos
considerando todos os reprodutores da populagdo em estudo, foi de 0,94. Contudo, ao
considerar os touros TOP 10%, 20% e 30% melhores, as diferencas com relacdo ao
ordenamento foram mais evidentes (0,28 a 0,67). O modelo Animal Multirracial com
Segregacdo com variancias residuais heterogéneas é o mais apropriado na avaliacdo genética
da caracteristica Contagem de Carrapatos de animais produtos do cruzamento Angus-Nelore.
Palavras-chave: Bovinos de corte. Heterocedasticidade. Modelo Multirracial



ABSTRACT

GENETIC EVALUATION MODELS FOR TICK RESISTANCE OF A
MULTIBREEAD POPULATION ANGUS-NELLORE

AUTHOR: André Padilha Bravo
ADVISOR: Fernanda Cristina Breda

Tick combat, inadequate sanitary management and high prices for acaricides are one of the
main problems faced in Brazilian cattle system. The low perspective of new products to combat
this ectoparasite, more efficient and inexpensive to be launched in the market has stimulated
the accomplishment of researches with the objective to identify accurately and to select
genetically resistant animals. The purpose of this work was to evaluate ome animal model that
best describes the genetic and residual variation for the characteristic counting of ticks at post
weaning, in order to produce more accurate genetic predictions. The database used consisted of
6,951 animals, sired by 383 bulls and 6,199 cows from a multiracial Angus-Nelore population
raised on farms in Brazil. The database was provided by Gensys Consultores Associados S/ C
Ltda and Natura Genetica Sul Americana. Genetic values were calculated from the Bayesian
inference methodology and the models tested were: Traditional Animal Model, Multibreed
Animal Model with and without segregation, both with two models of residual variance
(homocedastic or heterocedastic). The criteria of choice were the Number of Parameters, the
Deviance Information and the Predictive Order, which pointed to the Traditional and
Multibreed Animal Models with Segregation, both with residual heteroscedastic Gaussian
variance, such as those that presented lower number of parameters and better distribution of the
additive and non-additive genetic variances and, therefore, provided the best fit. The mean
values of the fixed genetic effects were positive and similar, that is, animals with a higher
proportion of the Angus breed, suffered a greater infestation of ticks, suggesting that the Nellore
breed has an important role for resistance to ticks. It was verified that the genetic variance
estimated by the heterocedastic Gaussian Animal Model for the Nellore breed was 4.54 times
higher than that estimated for the Angus breed. Estimates of heritability in the different genetic
groups ranged from 0.12 to 0.15 and 0.01 to 0.35 in the Traditional Animal Model and in the
Heterocedastic Gaussian Multiracial Model, respectively. The Spearman ranking correlation
among predicted genetic values considering all sires in the population was 0.94. However, when
considering only the better bulls, TOP 10%, 20% and 30%, differences in relation to the ranking
were more evident (0.28 to 0.67). The Multiracial Animal Model with Segregation with
heterogeneous residual variances is most appropriate to be used in the genetic evaluation of the
characteristic tick count of animal products of the Angus-Nellore cross.

Keywords: Beef Cattle. Heteroscedastic. Multiple-Breed Model.
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1 INTRODUCAO

A producdo de carne bovina no Brasil através de populacfes multirraciais cresce a cada
ano pelas vantagens que a heterose e a complementariedade entre ragas nos cruzamentos
fornecem, permitindo uma posi¢do de destaque no cenario mundial, possuindo o maior rebanho
comercial e estar em segundo lugar no ranking dos maiores produtores de carne, perdendo
apenas para os Estados Unidos (USDA, 2018).

Segundo Lopes et al. (2008) a utilizacao das racas europeias britanicas em cruzamentos
é feita no intuito de aumentar a qualidade da carne dos produtos, além de aumentar a
precocidade tanto de crescimento/acabamento quanto de reproducdo. Portanto, essas
caracteristicas quando somadas as vantagens das ragas zebuinas de maior resisténcia a parasitas
e tolerancia ao calor nas regies dos tropicos permite ao produtor animais que aliam uma
carcaca superior somada a bons desempenhos reprodutivos.

Um pais de proporgdes continentais como o Brasil, situado entre as latitudes 5°N e 33°S
que apresenta grande diversidade de clima e, por conseguinte, de vegetacao, além de inimeros
sistemas de criacdo e grande nimero de ragas de bovinos de corte de diferentes tipos bioldgicos
(LOPES et al., 2010). Neste contexto, programas de melhoramento genético que trabalhem com
animais de compostos genéticos sdo de extrema importancia, pois levam em consideracdo 0s
desempenhos em diferentes localidades.

A analise genética de uma populacdo multirracial requer a inclusdo de efeitos genético
aditivo de raca, heterozigose (CARDOSO et al., 2008; WILLIAMS et al., 2010), perda
epistatica (DIAS et al., 2011) e complementariedade entre diferentes racas (CARVALHEIRO
et al., 2006; CARDOSO et al., 2008). No entanto, a utilizacdo de todos estes efeitos pode
acarretar problemas, tais como modelos muito complexos, demanda computacional elevada,
dificuldade de convergéncia ou, até mesmo, estimativas com baixa acuracia. A fim de contornar
estes problemas, os efeitos genéticos ndo aditivos sdo geralmente incluidos, no modelo
tradicional, como covariavel (DIAS et al., 2011). Este método diminui certos problemas na
anélise, em primeiro momento, mas ndo é a forma mais acurada de avaliacdo para uma
populagéo de animais oriundos de cruzamento (CARVALHEIRO et al., 2006).

A disponibilidade de grandes bases de dados em associagdes de diferentes racas e
cruzamentos de bovinos, bem como a demanda crescente dos produtores por avaliacGes
genéticas de racas puras e produto de cruzamento tém renovado o interesse na implementacéo

de procedimentos de avaliagdo genética multirracial (ELZO & BORJAS, 2004). Atualmente,
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as metodologias para as avaliacBes genéticas de populagdes multirraciais ndo levam em
consideracdo a composicao racial.

Os procedimentos de avaliagdo genética multirracial produzem predi¢cdes genéticas
aditivas mais acuradas, quando comparados com o modelo animal tradicional, o que permite a
comparacdo direta de animais de diferente composicéo racial e viabilizam o melhoramento
genético aditivo e ndo-aditivo em populagdes multirraciais. No entanto, esses procedimentos
sdo computacionalmente mais complexos, requerem maior nimero de parametros a serem
estimados, além de apresentar problemas quanto a multicolinearidade (PRESTES, 2017).

Devido ao aumento de animais mesticos nos programas de melhoramento genético,
diversos estudos foram realizados no Brasil, tanto para racas puras quanto produtos de
cruzamentos (CARDOSO et al., 2005; CORREA et al., 2009; OLIVEIRA et al., 2010)
evidenciando uma adequacao dos modelos de avaliacdo genética mais comumente utilizados
para que estes sejam melhorados no futuro, portanto o objetivo deste trabalho foi avaliar
modelos para avaliacdo genética para a identificacdo do potencial genético dos animais de uma

populacdo multirracial Angus e Nelore.



2 OBJETIVO

Analisar diferentes modelos de avaliagdo genética para a caracteristica de resisténcia ao
carrapato ao sobreano de uma populacdo multirracial Angus e Nelore criados em fazendas no

Brasil.

2.1 OBJETIVOS ESPECIFICOS

Comparar trés modelos de avaliacdo genética para a caracteristica contagem de
carrapatos ao sobreano: Animal Tradicional (MA), Animal Multirracial Sem (MAMSS) e Com
Segregacdo (MAMCS).

Avaliar a melhor estrutura de variancia residual utilizando um esquema fatorial de dois
modelos de variancia residual (homocedastica (HO) ou heterocedastica (HE)) baseado em dois
pressupostos distributivos (Gaussiano (G) e t de Student (T)) e a variabilidade genética existente

entre as racas Angus e Nelore.



3 REVISAO BIBLIOGRAFICA

3.1 MELHORAMENTO GENETICO DE BOVINOS DE CORTE

A pecuaria de corte € um dos carros chefes do Produto Interno Bruto brasileiro e mesmo
assim sabe-se que os indices produtivos estdo muito aquém da potencialidade que esta atividade
pode proporcionar. O melhoramento genético € uma ferramenta essencial para que se otimize
os sistemas de producdo, deste modo surge a necessidade de utiliza-la para se obter 0 maximo
de incremento produtivo (LEAO et al. 2013).

O sucesso do melhoramento genético animal depende da adocdo de adequados métodos
de selecdo, os quais necessitam de precisdo na estimativa dos valores genéticos dos animais
candidatos a selecdo (RESENDE & PEREZ 1999). O objetivo do melhoramento é modificar o
mérito genético dos animais das geracOGes futuras de modo que estes produzam mais
eficientemente, quando comparados a geracao presente, levando-se em conta as circunstancias
naturais, sociais e de mercado futuro (GROEN et al., 1997).

O conhecimento do sistema de producdo e de suas caracteristicas de importancia
econdmica sdo essenciais para a correta elaboracdo de um programa de melhoramento genético
visando & maximizacdo do lucro da atividade (VERCESI FILHO et al. 2007). Para poder
trabalhar corretamente com melhoramento genético deve-se primeiramente planejar 0s
objetivos de selecao.

Segundo Cardoso (2004), a definicdo do objetivo de selecdo constitui um passo
fundamental no desenvolvimento de um programa de melhoramento genético, uma vez que ele
descreve a expectativa do que deve ser melhorado. Portanto, as propriedades que construirem
um objetivo de selecdo devem relacionar as caracteristicas de grande importancia econémica
para que em médio ou longo prazo tenham aumento de produtividade satisfatorios.

De acordo com Effa (2011), dados mal coletados a campo e repassados aos programas
de melhoramento, erros de digitacdo, entre outros, comprometem as avaliagcdes e s&o 0s maiores
problemas nas avaliages genéticas. No entanto, fatores relacionados a falta de registro do
desempenho, rebanho reduzido, ineficiéncia nos servicos de inseminacdo artificial e falta de

objetivos claramente definidos de reproducdo tém sido os principais problemas.
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Junto a selegéo, outra ferramenta que pode ser utilizada em conjunto visando obtencao
de melhoramento genético animal é o cruzamento que vem crescendo cada vez mais
principalmente quando deseja-se realizar este processo com uma raga europeia (bos taurus) e
outra zebuina (bos indicus). A superioridade dos animais cruzados em relacdo a média da
contribuicdo paternal de ragas puras (heterose) decorre da heterozigose e da possibilidade de
complementariedade entre as racas (ROSO & FRIES, 2000). Essa estratégia pode ser
empregada como forma de implementacdo de esquemas sintéticos de cruzamentos visando a
exploracdo da heterose e da complementaridade (CARTWRIGHT, 1971) ou como passo inicial
para a formacdo de populacgdes sintéticas (GREGORY et al., 1994).

Os rebanhos no geral possuem uma estrutura distribuidas em trés partes: Rebanho
nacleo, onde é feita a selecdo das racas puras. Rebanho multiplicador, onde os animais
selecionados anteriormente sdo utilizados para cruzamentos e/ou posteriores processos de
selecdo. Por fim, existem os rebanhos comerciais, onde os cruzamentos sdo mais utilizados e
0s animais também sdo selecionados principalmente para a padronizacdo racial dentro das

fazendas.

3.2 RESISTENCIA AO CARRAPATO

Ao comparar 0s mais comuns parasitas bovinos, o Boophilus microplus € o que causa
maiores prejuizos econdmicos na pecuaria brasileira tendo como consequéncia diminuicdo da
taxa de prenhes, perda de peso, reducdo da producdo de leite e morte. Segundo Fraga (2003), a
avaliacdo da resisténcia dos bovinos ao carrapato baseia-se na contagem de carrapatos fémeas,
infestados naturalmente, de tamanho entre 4,0 e 8,0 mm de comprimento denominadas
teledginas, em apenas um dos lados do corpo do animal, método preconizado por Villares
(1941) e, posteriormente, modificado por e Wharton & Utech (1970) e Wilkinson (1995).

De acordo com AYRES (2012) uma opcdo aos tratamentos quimicos é a utilizacdo de
animais resistentes ao carrapato, tendo em vista que a utilizacdo indiscriminada de produtos
guimicos acarreta maior resisténcia destes parasitas, residuos dos antibioticos na carne e no leite
guando nédo é cumprido o prazo de caréncia e maiores custos ao produtor.

A contagem de carrapatos é uma caracteristica que nao € obrigatoria ser informada aos
programas de melhoramento genético no Brasil, devido a isto, s&0 poucos 0s programas que
fazem esta avaliacdo e estes possuem, todavia, uma pequena amostragem e dificulta as
pesquisas. Além disso, se trata de uma caracteristica que ndo possui distribuicdo normal, sendo

necessaria uma transformacao na edi¢cdo dos dados para realizar a avaliacdo genética.
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Estimativas de herdabilidade para resisténcia ao carrapato encontradas na literatura
variam de baixas a médias. Em um estudo com a raga Belmont Red na Australia Burrow (2001)
encontrou uma estimativa de herdabilidade de 0,42. Valores similares foram encontrados por
Cardoso et al. (1999), 0,46 e 0,38 em rebanhos de gado de corte. Por outro lado, Fraga (2003)
avaliando a raca Caracu, obteve herdabilidade de 0,22 relatando que a caracteristica apresenta
variagcdo genética aditiva. Esses resultados monstram que a sele¢do eficiente para a
caracteristica de resisténcia ao carrapato, promove progresso genetico.

Valores baixos de herdabilidade foram encontrados por Verissimo e al. (1997) os quais
variaram de 0,089 a 0,091 em um rebanho leiteiro de animais mestigos. Resultados semelhantes
foram encontrados por Ayres (2012) com diferentes modelos: 0,08, 0,10 e 0,14 para modelo
Linear, Logaritmico e Poisson, respectivamente.

Além de fatores genéticos, existem fatores ambientais que podem influenciar no
namero de parasitas infestantes no hospedeiro, principalmente, pelo fato de que parte do ciclo
de vida dos mesmos tem sua ocorréncia no meio ambiente (FRAGA, 2003). Dentre eles, podem
ser citados a estacdo do ano, o sexo e a idade do animal (ANDRADE et al., 1998; CARDOSO,
2000). De acordo com Penna (1989), a acuracia da avaliacao da resisténcia ao carrapato pode
ser reduzida pela ocorréncia dos efeitos de ambiente, sendo um dos principais motivos, a
enorme diversidade de localidades no Brasil, pois se trata de um pais continental e o
desempenho dos individuos divergem.

3.3 MODELO ANIMAL MULTIRRACIAL

As avaliacGes genéticas podem ser classificadas de duas formas dependendo da
populacdo que se ird considerar: unirracial e multirracial (ELZO, 2007). Prestes (2017) relatou
que estas metodologias sao utilizadas em avaliacdo genética independentemente da composicao
genética das populac6es em estudo. Os procedimentos intra-raciais ignoram os efeitos genéticos
ndo-aditivos entre racas e assumem que 0s parametros genéticos sdo os mesmos em todos 0s
grupos raciais. Em outras palavras, ao realizar um procedimento intra-racial com um rebanho
de varias racas e/ou composicdes genéticas, as caracteristicas apresentam as mesmas variancias
e covariancias em todos 0s grupos genéticos. Ja os procedimentos de avaliagdo genética
multirracial incluem ambos os aspectos, sendo, por isto, preferiveis para avaliar geneticamente
populacGes constituidas por animais de ragas puras e cruzamento. Diversos estudos realizados

de populagdes cruzadas comprovaram a vantagem de utilizar modelos multirraciais nas
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avaliacBes genéticas, os quais forneceriam melhores estimativas dos valores genéticos dos
animais.

Elzo (2007) relatou que provavelmente a maioria das populagfes multirraciais bovinas
eram avaliados com modelos unirraciais nos Estados Unidos até a década de 1990, porém em
1996, a Universidade de Cornell, que avalia o rebanho Simental, Simbrah e Simental Canadense
comecou a utilizar um modelo multirracial que incluiu efeitos genéticos ndo aditivos fixos
(heterose) além de efeitos genéticos aditivos (KLEI, 1996).

Um modelo multirracial inclui efeitos ambientais fixos (grupos de contemporaneos
multirraciais, idade da mée e as interacOes), efeitos genéticos multirraciais aditivos e ndo
aditivos de grupo, efeitos de animais multirraciais aditivos e ndo aditivos aleatorios e efeitos
multirraciais residuais. Todos os efeitos genéticos aditivos, genéticos ndo aditivos e ambientais
em modelos multirraciais levam em consideracdo a heterogeneidade ou ndo das variancias e
covariancias que potencialmente existem em animais de diferentes composi¢es raciais (ELZO,
2007). O efeito da heterogeneidade das variancias € importante para a selecdo de vacas, touros
jovens e de novilhas, porque estes animais tém registros dentro de um dnico rebanho ou
ambiente e assim sua avaliacdo pode ser afetada por diferencas nas variancias ambientais
(WINKELMAN & SCHAEFFER, 1998).

Segundo Prestes (2017), modelos multirraciais apresentaram melhor ajuste na avaliagcdo
genética da caracteristica ganho médio diario da desmama ao sobreano de uma populacéo
produto do cruzamento entre as racas Angus e Nelore. Em uma populacdo semelhante avaliada
por Oliveira (2010) observou-se altera¢6es na classificacdo de ordem dos animais candidatos a
selecdo entre 0 Modelo Animal, tradicionalmente usado nas avaliagcdes genéticas, e os Modelos
Animais Multirraciais sendo que este ultimo apresentou melhor ajuste aos dados de ganho pés-
desmama. Este resultado indica que esses modelos multirraciais, devido a decomposicdo da
variancia genética aditiva nos seus componentes raciais, permitem a predicdo de valores
genéticos mais acurados e podem melhorar o progresso genético das populacdes formadas a
partir do cruzamento entre duas ou mais ragas. Cardoso & Tempelman (2004) compararam 0
modelo animal e o modelo animal multirracial com segregacdo e obtiveram resultados
similares, a favor do modelo animal multirracial em estudo com uma populacdo Nelore-
Hereford.

Nos trabalhos que comparam modelos unirracial com multirraciais, € comum observar
que é levado em consideracéo trés modelos: O modelo animal tradicional, o qual considera que
a variancia genética de uma raca é igual da outra e a variancia de segregacéo € igual a 0; Modelo

animal multirracial sem segregacdo que considera que as variancias geneticas das racas em
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estudo sdo diferentes, porém a variancia de segregacao € igual a 0; Modelo animal multirracial
com segregacdao, que considera também que as variancias genéticas das ragas ndo sao iguais e

que a variancia de segregacdo é diferente de zero.
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Variacao genética e residual para contagem ao carrapato em uma populacéo

multirracial Angus-Nelore?
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Resumo — O objetivo neste trabalho foi identificar o modelo animal que melhor descreve a
variacdo genética e residual para a caracteristica contagem de carrapatos ao sobreano, em uma
populacdo multirracial Angus-Nelore constituida por 6.951 animais, filhos de 383 touros e
6.199 vacas. Os valores genéticos foram preditos a partir da metodologia de inferéncia
Bayesiana utilizando os seguintes modelos: Animal Tradicional, Animal Multirracial sem e
com segregacdo, considerando as variancias residuais homo ou heterocedastica. Os critérios de
escolha foram o NUmero de Parametros, a Informacao de Deviance e a Ordenada Preditiva, 0s
quais apontaram os Modelos Animal Tradicional e o Multirracial com Segregacdo, ambos com
variancia residual Gaussiana heterocedastica, como os de melhor ajuste. Os valores medios dos

efeitos geneticos fixos foram positivos e similares nos dois modelos, sugerindo que os animais
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com maior propor¢édo da raga Angus sofreram maior infestagéo e atribuindo-se, portanto, a raca
Nelore importante papel na resisténcia ao carrapato. Verificou-se que a variancia genética
estimada pelo Modelo Animal Gaussiano heterocedastico para a ragca Nelore foi 4,54 vezes
maior do que a estimada para a raca Angus. As estimativas de herdabilidade nos diferentes
grupos genéticos variaram de 0,12 a 0,15 e de 0,01 a 0,35, respectivamente, no Modelo Animal
Tradicional e no Multirracial Gaussiano heterocedastico. A correlagcdo de ordenamento de
Spearman entre os valores genéticos preditos considerando todos os reprodutores da populagéo,
foi 0,94. Contudo, ao considerar os melhores touros, TOP 10%, 20% e 30%, as diferencas com
relacdo ao ordenamento foram mais evidentes (0,28 a 0,67). O modelo Animal Multirracial com
Segregacdo com variancias residuais heterogéneas foi o mais apropriado para avaliagcdo
genética da caracteristica Contagem de Carrapatos de animais produtos do cruzamento Angus-

Nelore.

Termos para indexacdo: Correlacdo de Spearman. Heterocedasticidade. Modelo animal

multirracial.

Genetic evaluation for tick resistance of a multibreead population Angus-Nellore
Abstract - The objective of this work was to identify the animal model that best describes the
genetic and residual variation for the characteristic counting of ticks at yearling, in a multibree
Angus-Nelore population constituted by 6,951 animals, sired by 383 bulls and 6,199 cows.
Genetic values were predicted by the Bayesian inference methodology. The models tested were:
Traditional Animal, Multiracial Animal with and without segregation and considering residual
homocedastic or heterocedastic variances. The criteria of choice were the Number of
Parameters, the Deviance Information and the Predictive Order, which pointed to the

Traditional Animal Model and the Multibreed Segregation Models, both with residual
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heteroscedastic Gaussian variance indicating the best fit. The mean values of the fixed genetic
effects were positive and similar, in both models, suggesting that the animals with higher
proportion of the Angus breed suffered greater infestation and the Nelore breed was thus
attributed an important role in the resistance to ticks. It was verified that the genetic variance
estimated by the heterocedastic Gaussian Animal Model for the Nelore breed was 4.54 times
higher than that estimated for the Angus breed. Estimates of heritability in the different genetic
groups ranged from 0.12 to 0.15 and from 0.01 to 0.35, respectively, in the Traditional Animal
Model and in the heterocedastic Gaussian Multibreed Model. The correlation of Spearman
order among the predicted genetic values considering all the sire stock was 0.94. However,
when considering the best bulls, TOP 10%, 20% and 30%, differences in relation to the ranking
were more evident (0.28 to 0.67). The Multiracial Animal Model with Segregation with
heterogeneous residual variances was the most appropriate for genetic evaluation of the

characteristic tick count of animal products of the Angus-Nelore crossing.

Index terms: Heterocedasticity of variances. Multiracial animal model. Spearman correlation.

Introducao

O Rhipicephalus (Boophilus) microplus ¢ um ectoparasita que ataca 0s bovinos
prejudicando expressivamente a performance animal causando estresse, interfere no ganho de
peso, favorece a ocorréncia de miiases, deprecia a qualidade do couro, e possui um papel
importante na transmissdo de protozoarios causadores de doengas como a anaplasmose e
babesiose, comumente chamadas de Tristeza Parasitaria Bovina.

Os prejuizos econdmicos causados pelo carrapato bovino na pecuéria brasileira, de
acordo com estudo realizado por Grisi (2014), sdo da ordem de 968 milhdes de dolares.
Adicionalmente, o mercado consumidor exige garantias de que a carne bovina esteja livre de

residuos quimicos, os quais promovem impactos negativos no meio ambiente, na saude e bem-
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estar humano (MOTA, 2016). O uso de substancias acaricidas para o combate a infestacdo de
carrapatos é 0 manejo mais comum adotado nas propriedades; todavia, dificilmente este é feito
de forma estratégica e com acompanhamento técnico, tendo como consequéncia 0 uso incorreto
que possibilita 0 aumento da resisténcia do parasita as moléculas presentes no mercado; Além
disto o destino incorreto dos frascos; e residuos dos antibiéticos nos produtos carneos sao
problemas.

Uma alternativa ao uso de produtos quimicos é a producgdo de animais geneticamente
mais resistentes a infestacdo de carrapatos, minimizando os prejuizos e, consequentemente,
aumentando a produtividade do sistema. Estudos anteriores estimaram valores de herdabilidade
entre 0,15 a 0,44 (Prayaga et al., 2009; Budeli et al., 2009; Mota et al., 2016) demonstrando um
potencial de progresso genético para esta caracteristica tanto em animais puros ou cruzados. No
entanto, para que a sele¢do de animais mais resistentes seja eficiente, é necesséaria a realizaco
de avaliacdo genética acurada, uma vez que a sele¢do equivocada dos animais pode promover
prejuizos a curto e a longo prazo.

Stear e Wakelin (1998), em pesquisas relacionadas a genética molecular, relataram a
relevancia do MHC (Complexo Principal de Histocompatibilidade), que na espécie bovina é
denomidada de BoLA (Bovine Lymphocite Antigen) € um mecanismo essencial para as
respostas imunes e susceptibilidade de doencas. Entretanto no Brasil, de acordo com
OLIVEIRA et al (2013), poucas informac@es estdo disponiveis sobre frequéncia alélica do loco
BoLA-DRB3.2 e seus polimorfismos associados as caracteristicas de adaptabilidade,
resisténcia e producdo, o que de certa forma prejudica a selecdo.

O cruzamento entre ragas europeias e zebuinas vem crescendo no decorrer dos Ultimos
anos para conciliar as caracteristicas de resisténcia e adaptabilidade das ragas zebuinas com as
produtivas e de qualidade das ragas europeias. Avaliacdo genética de populagfes cruzadas, na

maioria das vezes, sdo realizadas sem considerar os efeitos do cruzamento e suas interaces
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génicas. Para a avaliagdo acurada de reprodutores mesticos, ha a necessidade de adequar 0s
modelos normalmente utilizados na avaliacdo genética de ragas puras, uma vez que, além do
merito genético aditivo, também o ndo aditivo, tanto dentro quanto entre ragas, contribui para
0 mérito genético total de um animal (MILLER 2010). Em um estudo de uma populacao
multirracial, Cardoso & Tempelman (2004) propuseram um modelo animal multirracial que
inclui efeitos genéticos “fixos” aditivos e ndo aditivos com desvios individuais aleatorios,
baseados em Lo et al. (1993), como uma alternativa satisfatdria e parcimoniosa para a avaliagéo
genética de populagdes compostas.

Além disso, Mota et al (2016) relataram que a maioria das metodologias de avaliacéo
genética atuais, assumem variancias residuais homogéneas entre 0s ambientes, embora
evidéncias de heteroscedasticidade residual tenham sido relatadas, sendo definidas como
heterogeneidade de variancias residuais entre grupos de contemporaneos para as caracteristicas
de producdo de leite (Torres et al., 2000) e ganho pos-desmame (Carvalheiro et al., 2002);
(Cardoso et al., 2012).

O objetivo foi identificar o modelo animal que melhor descreve a estrutura de variacdo
genética e residual e avaliar a variabilidade genética existente para a caracteristica contagem de
carrapatos ao sobreano em uma populacdo multirracial Angus-Nelore criados em fazendas no

Brasil.

Material e Métodos
A base de dados utilizada foi disponibilizada pelas empresas Gensys Consultores

Associados S/C Ltda e Natura Genética Sul Americana. Neste estudo foram utilizados os
registros de contagem de carrapatos com idade média de 554 dias no periodo de 2002 a 2016,
provenientes de 6.951 animais com diferentes composicdes das racas Angus-Nelore, filhos de

383 touros e de 6.199 vacas, criados em 31 fazendas em diferentes estados do Brasil. A
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consisténcia das informacdes contidas no banco de dados foi obtida através do Software R®
Core Team.

A contagem de carrapatos foi realizada de acordo com a metodologia descrita por
Wharton e Utech (1970), sendo esta transformada (TCC) para normalizagdo, como segue: TCC
= log10 (CC + 1.001). Na editoragéo dos dados foram formados Grupos de Contemporaneos
(GC) por animais nascidos no mesmo ano e estacdo, pertencentes a0 mesmo sexo, grupo de
manejo alimentar e criados na mesma fazenda, sendo cada grupo formado por no minimo quatro
animais. Posteriormente, foi testada a conectabilidade entre os grupos de contemporaneos
baseado no nimero total de lagos genéticos, através do programa AMC (ROSO & SCHENKEL,
2006), ressalta-se que touros com menos de quatro filhos foram eliminados. Também foram
excluidos animais com trés desvios-padrdo acima ou abaixo da média de contagem de
carrapatos dentro de GC.

O modelo animal multirracial utilizado neste estudo foi baseado no modelo hierarquico
bayesiano proposto por Cardoso & Tempelman (2004), que pressupdem variancias genéticas
especificas para cada raga e variancia genética devida a segregacao entre racgas, que corresponde
a variancia adicional observada na geracdo F2 em relagdo a F1 (LO et al., 1993), como segue:

Yije = w+gei + Bic(IC) + Bic2(1€7) + Ba(fi) + Ban(8i) + Baar(2[1 — filfi) + wi + ey
em que, Y;; € o registro de TCC no i-ésimo animal do i-ésimo GC; u € a constante; gci € o
efeito do i-ésimo GC (i = 1,2, ..., 255), com gci ~N(0, o) para todo i3’s sdo os coeficientes
de regressdo associados com idade da contagem (IC) em dias (365 <IC <729), efeito aditivo
“fixo” da raca Angus (A), efeito de dominancia Nelore-Angus (D) e efeito epistatico aditivo x
aditivo Nelore-Angus (AAIl). O coeficiente f; representa a proporcao esperada de genes da raca

Angus no animal k e §; é o coeficiente de heterozigosidade (6, = fkﬁfkﬁ + szfk%), obtida

através da geracdo paterna (P) e materna (M) por meio da probabilidade que um dos alelos foi

derivado da raca Nelore (f,) e o outro foi derivado da raca Angus (fy,) para um locus
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aleatoriamente escolhido de um individuo k. Além disso, 2[1 — f;]fx € 0 coeficiente epistatico
aditivo x aditivo para o animal k baseado na definicdo de perdas por recombinagdo de Kinghorn
(1993). Por fim u,é o efeito genético aditivo do animal k, assumindo que u =
{u Hu, 113333~ N(0, G), em que G é a matriz de (co)variancia genética multirracial que é uma
funcdo das variancias genéticas especificas por raca, para Angus ng(l) e Nelore 05(2), a
variancia de segregacao entre as duas racas 052(12) e 0 parentesco aditivo entre os animais. Por
fim, e;; é 0 erro residual com distribuicdo normal homocedastica (e;;, ~N (0, 6¢)), para todas
as combinag0es i, j e k.

Trés modelos foram testados: 1) Modelo Animal Tradicional (MA) - considerando as
variancias genéticas homogéneas entre racas (agz(l) = a;(z)) e a variancia de segregacao foi
igual a zero (052(12)20), em que avaliou-se a populagédo como raca pura; 2) Modelo Animal
Multirracial Sem Segregacdo (MAMSS) - considerando as diferencgas das variancias genéticas
entre as racas (o-gz(l) # agz(z)), com variancia de segregacao igual a zero (052(12) = 0); 3) Modelo
Animal Multirracial Com Segregacdo (MAMCS): considerando que as variancias genéticas
entre racas sdo diferentes (a;(l) # a;(z)) e que existe segregacdo entre as mesmas (052(12) #0).

Posteriormente, testaram-se quatro especificacbes diferentes da distribuicdo dos
residuos em um arranjo fatorial 2x2. No primeiro fator definiu-se a natureza da variancia
homocedastica (HO) e heterocedastica (HE) e no segundo fator, a distribuicdo marginal dos
residuos, Gaussiano (G) e t de Student (T), de acordo com Cardoso et al. (2005), tem-se:

1) THE = erros t de Student heterocedasticos, em que: 2, = 027gc,(Ya) *(yp)%w;* € a
variancia residual especifica para o registro do animal k, determinada por uma fungéo
multiplicativa de uma variancia global (¢2) e fatores escalares para GC (Taci)’ proporcao da
raca Angus (y,), heterosigozidade (yp), e wy que € uma variavel de ponderacédo para o registro

do animal k, cuja distribui¢do condicional é definida como wy, ~Gamma (%,vz—e), para todo k
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com wy,, >0, onde v > 0 representa os graus de liberdade. A distribuicdo do GC sobre a variancia
residual (rGCl.) foi considerada uma variavel aleatéria com distribuicdo a priori
Tge,~Gamma™*(n, n— 1) para todo K, E(tge,) =1 e Var(zge,) = ﬁ , sendo 7>1 um
parametro de heterocedasticidade;
2) THO = erros t de Student homocedasticos, impde-se que T, = (YT = (yp)Pk =1, e,
portanto, a variancia residual para o registro do animal | ¢ homocedastica, dada por o2w; 1;
3) GHE - erros heterocedasticos com distribuicdo marginal dos residuos Gaussianos. Assumiu-
se w, = 1 para todo k, como segue: 2, = 027gc,(ya) *(yp) (1)
4) GHO - erros Gaussianos homocedasticos impde-se que tg¢, = () k= (yp)lk=1ew, =
1 e, portanto, o2, = o2

A variancia genética aditiva de um grupo racial g (o) formado por duas racas (r=1 e
2) foi obtida pela seguinte formula (Lo et al., 1993):

g5 = fPaiay + ol + 2 (P 7+ Mo,
em que f;! é a fracdo da raca r observada no grupo racial (i=g) e nos grupos paternal (i=p) e

maternal (i=m). Consequentemente, a herdabilidade desse grupo é obtida por:

2
2 = %9

2 2
9 oi+al

Para estimar os componentes de (co)variancias usou-se a inferéncia Bayesiana baseada
em métodos de Monte Carlo via Cadeia de Markov (MCMC), com 110.000 iteracGes, ap0s 0s
10.000 ciclos iniciais, as amostras foram salvas a cada dez ciclos. O software utilizado para as
analises genéticas foi o INTERGEN 1.2 (CARDOSO, 2010). A convergéncia da Cadeia de
Markov foi verificada por meio dos critérios de Heidelberger & Welch (1983) e de Geweke
(1992), por meio do pacote Bayesian Output Analysis (BOA) do programa R, versdo 3.3.1

(SMITH, 2007)
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Para a escolha do melhor modelo foram utilizados os critérios estatisticos de nimero de
parametros, Np; informacéo da deviance, DIC (SPIEGELHALTER et al., 2002); e ordenada
preditiva condicional, CPO (GELFAND, 1996).

Foram estimadas as correlacbes de Spearman baseadas nos valores genéticos para
Contagem de Carrapatos pelos modelos testados, de todos os reprodutores da matriz;
Posteriormente, ordenaram-se os reprodutores em TOP’s 10, 20 e 30 e calculou-se

separadamente.

Resultados e Discussao

Na Tabela 1 foram apresentados os modelos Animal Tradicional (MA), Multirracial
Sem Segregacdo (MAMSS) e Multirracial Com Segregacdo (MAMCS) com erros Gaussianos
homocedasticos (GHO) e heterocedasticos (GHE), pois os modelos que utilizaram erros t de
Student ndo convergiram. Observou-se também que os modelos que melhor se ajustaram ao
conjunto de dados foram MA_GHE e MAMCS_GHE.

Entre todas as comparagdes (homo x heterocedasticas), os critérios estatisticos em
77,77% das comparacdes efetuadas apontaram os modelos com residuos heterocedasticos mais
adequados do que os homocedasticos.

Ao testar modelos multirraciais (Angus e Nelore), Oliveira et al. (2010) e Prestes (2017)
para ganho p6s-desmame, relataram superioridade do modelo sem segregacédo. Por outro lado,
BIRCHMEIER et al. (2002) para o peso ao nascer, em populacdo Angus-Hereford e outra
Nelore-Hereford, observaram que 11,4 a 16% da variancia aditiva total foi explicado pela
variancia de segregagdo na F2 e afirmaram que a avaliagdo genética usando a teoria de
covariancia multirracial requer a estimativa da variancia de segregacao.

WINKELMAN & SCHAEFFER (1988) afirmaram que o efeito da heterogeneidade das
variancias é importante para a selecdo de vacas, touros jovens e de novilhas, porque estes

animais tém registros dentro de um unico rebanho/ambiente e assim sua avaliacdo pode ser
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extremamente afetada por diferengas nas variancias ambientais. Os efeitos de sexo, fazenda,
idade do animal, entre outros podem ser classificados como fonte de heterocedasticidade; no
caso de populagdes cruzadas, a composicao racial e suas interacfes génicas também podem ser
consideradas causas de heterocedasticidade (RODRIGUEZ-ALMEIDA et al., 1995;
OLIVEIRA et al., 2001; CARDOSO et al., 2005).

Os valores médios dos efeitos genéticos fixos para contagem de carrapatos foram
positivos e similares entre 0 MA_GHE e 0o MAMCS_GHE (Tabela 2). Ressalta-se que o maior
valor foi observado para o efeito aditivo (1,24) seguido do epistatico (= 0,95) e o de dominancia
(= 0,11), portanto, animais com maior proporc¢do da raca Angus tiveram maior infestacdo de
carrapatos, 0 que sugere que a contribuicdo da raca Nelore no cruzamento tem um importante
papel no que se refere a resisténcia a este parasita. Em outras palavras houve perda epistatica,
de dominancia e aditiva a medida que a contribuigdo linear da raga Angus no cruzamento
aumentou. O mesmo nao foi observado em caracteristicas produtivas nos resultados
encontrados por Cardoso & Tempelman (2004) em populagdo Nelore e Hereford; Bertoli et al.
(2015), Oliveira et al. (2010) e Lopes et al. (2010) em populagdes Angus-Nelore, para
caracteristicas produtivas, os quais relataram perda apenas para o efeito epistéatico.

A variancia residual obtida pelo MAMCS_GHE foi 46% menor quando comparada a
obtida pelo MA_GHE (Tabela 3), o que pode ser explicado pela adequada decomposi¢cdo dos
componentes de variancias do modelo MAMCS_GHE, que estimou a variancia genética das
racas Angus e Nelore separadamente e a variancia de segregacdo entre ragas, enquanto o
MA_GHE estimou apenas uma variancia genética, comum para as duas racas. Observou-se que
a variancia genética estimada pelo MA_GHE foi bem proxima da estimada para a raca Angus
pelo MAMCS_GHE, ou seja, a ndo consideragdo dos efeitos das duas ragas e da segregacao

promove a superestimacao da variancia residual obtida pelo MA_GHE.
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Ainda na tabela 3 verificou-se que a variancia genética estimada pelo modelo
MAMCS_GHE para a raca Nelore foi 4,54 vezes maior do que a estimada para a raga Angus.
Esta heterogeneidade de variancia, resultou em maiores estimativas de herdabilidade para o0s
grupos genéticos com participacdo da raca Nelore (Figura 1), o que pode tornar o processo de
selecdo de animais geneticamente superiores mais facil e eficiente.

As herdabilidades estimadas pelo MA_GHE variaram de 0,12 (5/8AN) a 0,15 (9/16
AN); as estimadas pelo MAMCS_GHE de 0,01 (Angus) a 0,35 (5/8 AN), demonstrando que
ao incluir esta caracteristica como critério de selecdo em programas de melhoramento,
principalmente em popula¢Ges com maior contribuicdo da raga Nelore, pode haver progresso
genético no curto prazo.

Cardoso et al. (2006) observaram, em bovinos Braford, herdabilidades iguais a 0,34; e
Biegelmeyer et al. (2012), na Australia, onde as condigdes climaticas sdo semelhantes as do
Brasil, relataram que a selecdo de bovinos para resisténcia ao carrapato, como estratégia de
controle, ja é utilizada, com boa eficiéncia. Utech e Wharton (1982), apds um periodo de 15
anos de selecdo, em um rebanho Australian Illawara Shorton, observaram que o numero de
animais com feno6tipos de alta resisténcia aumentou de 89,2% para 99%, sem reflexos negativos
sobre a producdo leiteira.

A correlacdo de ordenamento de Spearman entre 0s valores genéticos preditos para a
caracteristica contagem de carrapatos, obtidas pelos modelos MA_GHE e 0o MAMCS_GHE,
considerando todos os reprodutores da populacdo em estudo, foi de 0,94. Resultados similares
foram encontrados por Prestes (2017) e Oliveira et al. (2010) em populacdes Angus/Nelore para
a caracteristica de ganho de peso no p6s desmame.

Ao considerar os touros TOP 10%, 20% e 30% as diferencas com relacdo ao
ordenamento foram mais evidentes, principalmente para os touros TOP 20% e 30% (Figura 2),

em que as correlacdes de ordenamento de Spearman foram iguais 0,28 e 0,51, respectivamente.
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Para os touros TOP 10% a correlagdo de ordenamento foi mais alta (0,67), todavia, ainda baixa
frente a importancia da selegéo correta de animais geneticamente superiores para promogéo do
melhoramento genético nas futuras geracoes. Adicionalmente, o ordenamento dos reprodutores
em uma avaliacdo genética é um dos fatores que influenciam no preco de comercializacao tanto
do touro quanto do sémen, ou seja, 0 uso de um modelo inapropriado culminara em uma
avaliacdo genética equivocada, 0 que na préatica resultaria em prejuizos econdmicos no curto e
longo prazo para o produtor.

A maior correlagcdo de ordenamento entre os modelos observada para os touros TOP
10% pode ser atribuida a menor variabilidade genética desta populacdo que estd presente no
topo da piramide, o chamado rebanho nicleo. Em contrapartida, valores menores entre os TOP
20 e 30% podem ser explicados pela menor pressdo de selecdo dos criadores sobre estes
animais. Ainda na figura 2, ao comparar os modelos testados, 0 MA_GHE, em quase todos 0s
reprodutores, superestimou seus valores genéticos resultando em uma maior amplitude entre os
modelos, provavelmente pelo fato do MA_GHE ndo considerar as variancias das racas
separadamente e também a variancia de segregacdo comprovando que ao considerar estas
variancias de forma adequada, os animais a serem selecionados ndo sdo necessariamente 0s
mesmos. De acordo com Prestes (2017), a medida que a intensidade de selecdo diminui, a

variabilidade genética tende a aumentar juntamente com a classificacao dos reprodutores.

Conclusoes

A utilizacdo de um modelo inadequado na avaliagdo genética resulta em erros na
decomposigdo da variancia genética e ordenamento equivocado dos reprodutores, o que na
pratica provoca prejuizos econdmicos no curto e longo prazo para o produtor sendo o modelo
Animal Multirracial com Segregacdo com variancias residuais heterogéneas o mais apropriado
na avaliacdo genética da caracteristica Contagem de Carrapatos de animais produtos do

cruzamento Angus-Nelore.
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Em ambientes adversos para a criagdo da ragca Angus, o cruzamento com a raga Nelore

apresenta-se como uma alternativa eficiente no que se refere a resisténcia ao carrapato.
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Tabela 1 - Média da deviance, penalizagdo por nimero de parametros (pD), critério de
informacdo da deviance (DIC = deviance + pD) e deviance ordenada preditiva condicional
(CPODEYV) para os modelos animal tradicional (MA), multirracial sem segregacdo (MAMSS),
com segregacao (MAMCS) com erros Gausianos Homocedasticos (GHO) e Heterocedasticos

(GHE)
Modelo Deviance pD DIC CPODEV
MA_GHO 3714,85 2033,07 5747,92 6707,74
MA_GHE 3598,75 1980,20 5578,95 6645,69
MAMSS_GHO 2607,87 2504,77 5112,64 6620,88
MAMSS_GHE 2851,64 2111,79 4963,43 6582,99
MAMCS_GHO 994,5 3272,15 4266,65 6542,94
MAMCS_GHE -1305,48 3284,38 1978,90 6094,28
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Figura 1 - Distribuicdo a posteriori da herdabilidade para Contagem de Carrapatos de acordo
com 0s grupos genéticos (GG) e modelos utilizados para uma populacdo multirracial Nelore
(N) e Angus (A).
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Tabela 2 — Médias e desvios —padrao a posteriori dos efeitos genéticos fixos para contagem de
carrapato

Efeitos (Parédmetros) MA GHE* MAMCS GHE*
Aditivo 1,24 £ 0,29 1,24+ 0,35
Dominancia 0,11 £ 0,06 0,12 £ 0,06
Epistasia 0,95+ 0,40 0,97 £0,46

*MA_GHE=modelo animal tradicional e MAMCS_GHE = modelo animal multirracial com segregacdo, ambos
com erros Gausianos Heterocedasticos
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Figura 2 — Valores genéticos preditos para Modelo animal tradicional (MA_GHE) e
multirracial com segregagdo (MAMCS_GHE), ambos com erros heterocedasticos, para a
resisténcia ao carrapato em uma populacdo multirracial Angus-Nelore
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Tabela 3 — Variancias estimadas pelo modelo animal tradicional (MA_GHE) e multirracial
com segregacdo (MAMCS_GHE), ambos com erros heterocedasticos, para a resisténcia ao
carrapato em uma populagdo multirracial Angus-Nelore

Variancias Média + DP Moda RC (95%)*
Modelo: MA_GHE
Genética 0,032 + 0,004 0,030 0,025 - 0,040
Residual 0,344 + 0,069 0,391 0,23-0,50
Modelo: MAMCS-GHE

Angus 0,035 + 0,004 0,033 0,028 - 0,045
Nelore 0,159 + 0,018 0,156 0,130 - 0,200
Segregacéo 0,025 + 0,005 0,022 0,018 - 0,035
Residual 0,184 + 0,058 0,198 0,099 - 0,330

*RC=Regido de credibilidade (95%)



5 CONCLUSOES
A heterocedasticidade encontrada neste rebanho é devido a diferenca entre as variancias

das ragas Angus e Nelore, sendo que a raca Nelore no cruzamento apresentou um importante
papel no que se refere a resisténcia ao carrapato.

O ordenamento dos reprodutores tende a alterar de acordo com o modelo utilizado na
avaliacdo permitindo valores genéticos mais apurados devido a decomposicdo da variancia
genética podendo melhorar o progresso genético das populacdes. O modelo Animal
Multirracial com Segregacdo com variancias residuais heterogéneas apresentou como 0 mais
apropriado para a avaliacdo genética para Contagem de Carrapatos de animais produtos do

cruzamento Angus-Nelore.
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APENDICE A - Cartdo de parametros para o modelo animal tradicional com distribuic&o
residual Gaussiana heteroscedastica para o programa INTERGEN 1.2

MCMC_CHAIN: TOTAL_CYCLES BURN_IN THINNING_INTERVAL
110000 10000 10

SEED

123

RESTART: Y/N? [CYCLE_TO_RESTART]
n

DATAFILE NAME N_RECORDS

teste.txt 6951

NUMBER_OF_TRAITS

1

NUMBER_OF_EFFECTS

8

OBSERVATION(S)

5

WEIGHT(S)

EFFECTS: POSITIONS_IN_DATAFILE NUMBER_OF LEVELS TYPE OF EFFECT
SAVE_SAMPLES? [EFFECT NESTED]

1 13335 cross n #efeito-animal

2 1cov vy #intercepto

3 255 cross n #grupo-de-contemporaneos

4 1lcov y #a3

5 1cov y #d34

6 lcov y #aa34d

8 1lcov y #dv

9 1lcov y #idv2

RANDOM_RESIDUAL: TYPE PRIOR_DEGREES_OF BELIEF

structural 1

METROPOLIS_STEP_OF STRUCTURAL_EFFECTS: ROUNDS_WITHIN_CYCLE
TUNING_SKIP

510



NUMBER_OF STRUCTURAL_EFFECTS

2

STRUCTURAL_EFFECTS: LINE_FROM_EFFECTS_SECTION SAVE_SAMPLES?
4y

Sy

RESIDUAL_PRIOR_(CO)VARIANCES

1.3075

RANDOM_GROUP

1

RANDOM_TYPE PRIOR_DEGREES_OF BELIEF

add_animal 1

PEDIGREEFILE: NAME N_ANIMAL N_GENETIC_GROUPS [N_BREEDS]
pedigree_ma.txt 13335 1

(CO)VARIANCES

1.5454
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APENDICE B - Cartio de parametros para 0 modelo animal multirracial com segregagdo com
distribuicéo residual Gaussiana heteroscedastica para o programa INTERGEN 1.2

MCMC_CHAIN: TOTAL_CYCLES BURN_IN THINNING_INTERVAL
110000 10000 10

SEED

123

RESTART: Y/N? [CYCLE_TO_RESTART]
n

DATAFILE NAME N_RECORDS

teste.txt 6951

NUMBER_OF_TRAITS

1

NUMBER_OF_EFFECTS

8

OBSERVATION(S)

5

WEIGHT(S)

EFFECTS: POSITIONS_IN_DATAFILE NUMBER_OF LEVELS TYPE OF EFFECT
SAVE_SAMPLES? [EFFECT NESTED]

1 13335 cross n #efeito-animal

2 1cov vy #intercepto

3 255 cross n #grupo-de-contemporaneos

4 1lcov y #a3

5 1cov y #d34

6 1lcov y #eaa3d

8 1cov vy #tka

9 1lcov y #tka2

RANDOM_RESIDUAL: TYPE PRIOR_DEGREES_OF BELIEF

structural 1

METROPOLIS_STEP_OF STRUCTURAL_EFFECTS: ROUNDS_WITHIN_CYCLE
TUNING_SKIP

510



NUMBER_OF STRUCTURAL_EFFECTS

2

STRUCTURAL_EFFECTS: LINE_FROM_EFFECTS_SECTION SAVE_SAMPLES?
4y

Sy

RESIDUAL_PRIOR_(CO)VARIANCES

1.3429

RANDOM_GROUP

1

RANDOM_TYPE PRIOR_DEGREES_OF BELIEF

add_an_mb 6

PEDIGREEFILE: NAME N_ANIMAL N_GENETIC_GROUPS [N_BREEDS]
pedigree_mr.txt 133350 2

MULTIPLE_SIRES: MAXN_FULL [FILE: NAME DIMENSION] [ALPHA_PRIORS]
0

METROPOLIS_STEP_OF MULTIBREED_(CO)VARIANCES:

ROUNDS WITHIN_CYCLE TUNING_SKIP

510

(CO)VARIANCES

0.5622 0.1677

0.1677 0.8814
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