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Heter ogeneidade de Variancias nos Grupos Genéticos For mador es da Raca Canchim®

Carlos Antonio Lopes de OliveiraZ, Elias Nunes Martins3, Alfredo Ribeiro de Freitas?,
Mauricio Mello de Alencar

RESUMO - Foram estimadoscomponentesdevarianciaparaospesosaos 365 e550diasdeidade, deani mai sdosgruposgenéticos,
% Charol és-Zebu, ¥aZebu-Charol ése’5/8 Charol és-Zebu, utilizadosno processo deformagéo daracaCanchim, comoobjetivodeverificar
aocorrénciadevarianciasheterogéneasentreosgruposgenéti coseseupossivel ef eitonaclassificagdodosanimais, naavaliacdogenética.
Asestimativasforam obtidasutilizando-seo sistemaM TDFREML . A estratégiautilizadaparaestimar oscomponentesdevariancias
paraasduascaracteristicasfoi considerar aexpressdo dascaracteristicasem cadagrupo genético como umacaracteristicadiferente.
Portanto, foramtestadosdiferentesmodel oscomintencaodeverificar diferengasnasestimativasdoscomponentesdevarianciasdos
diferentesgruposgenéti cos. Asestimati vasdoscomponentesdevarianciaeasclassifi cagdesdosmel horesanimai sforamdiferentes, para
osmodel osuni caracter edenominadotricaracter. A sporcentagensdeindividuoscomuns, noprocessodeavaliagdogenéticaconsiderando
oundoaocorrénciadevarianciasheterogéneas, tomando-setodo o conjunto dedados e separadamente machosefémeas, foram,
respectivamente, 83,7; 86,6 €89,3% parapeso aos365diase69,3; 75,5e72,5% parapeso aos 550 dias. Osresultadosindicarama
existénciadevarianciasheterogéneasnosgruposgenéticosparticipantesdaformacgdo daragcaCanchim parapeso aos365e550dias.

Palavras-chave: avaliagdo genética, heterogeneidadedevariancias, ragaCanchim

Heter ogeneity of Variancesin the Genetic Groups Formed by the Canchim Breed

ABSTRACT - Variancecomponentswereestimated for thecharacteristicweightsat 365 and 550-daysof ageof animalsfromgenetic
groupsused on Canchim breed devel opment. The objectivewasto verify theoccurrenceof heterogeneity varianceamongthegenetic
groupsandtheitspossibleeffect duringtheranking of animals, inthegenetic eval uation. Theestimateswereobtai ned for thesoftware
MTDFREML. Thestrategy usedto estimatethe componentsof variancefor both characteristicswasto consider theexpression of the
characteristicsineachgeneticgroupasadifferent characteristic. Thedifferent model sweretestedinorder toverify differenceinthe
estimatesof variancecomponentsfor differentsgenetic groups. Theestimatesof variancecomponentsand classificationsof thebetters
animal sweredifferent, for model sone-trait and denominatedthree-trait. During thegenetic eval uation process, theresultswere83.7,
86.6 and 89.3% of thesel ected individual sthereweretwo common classificationsfor theweight at 365 days, takinginto account the
entireset of data, malesandfemales, respectively. For theweight at 550 days, 75.5, 72.5and 69.3% werecommon between thetwo
classificationsfor mal es, femal esandfor thewhol eset of data, respectively. Theresultsshowed an existenceof heterogeneousvariances
forthegenetic groupsused during theformation of the Canchim breed, for weight 365 and 550 day s of age.

Key Words: Canchimbreed, geneticeval uations, heterogeneity of variances

Introducéo heterocedasticidade, regi&o, ano de nascimento, nivel

de manegjo, variabilidade genética dentro do rebanho

A heterogeneidade de variancias dentro de niveis
de efeitos fixos tem sido verificada por diversos
autores, em se tratando de caracteristicas de produ-
¢cado de leite e desenvolvimento ponderal
(WINKELMAN e SCHAEFFER, 1988; DONG e
MAQO, 1990; TORRES, 1998; RODRIGUEZ-
ALMEIDA et a., 1995; CREWS e FRANKE, 1998).
De VEER e Van VLECK (1987) e IBANEZ et al.
(1996) sugerem, como fatores responsaveis pela

e nivel de producéo.

Em gado de corte, variancias heterogéneas tém
sido verificadas para grupos genéticos diferentes,
conforme CREWS e FRANKE (1998), que observaram
heterocedasticidade para diferentes "graus de san-
gue" Brahman, para caracteristicas de carcaca e
RODRIGUEZ-ALMEIDA et al. (1995), que encon-
traram variancias heterogéneas de reprodutor e
fenotipicas, parapesosaos220 e 365 dias, emanimais
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filhos de touros de 22 ragas diferentes acasaladas
com fémeas Aberdeen angus e Hereford.

Segundo VINSON (1987), a heterogeneidade
de variancias deve ser considerada no processo de
avaliacdo genética. Com base nisto, NUNEZ-
DOMINGUEZ et al. (1995) e CREWS e FRANKE
(1998) encontraram alteracbes de postos quando
compararam classificagdes fornecidas por mode-
los que consideravam ou ndo a existéncia de
variancias heterogéneas, em caracteristicas de
crescimento e de carcaga de animais de diferentes
grupos genéticos.

Os processos de formacgdo de ragas sintéticas
utilizam tanto a sele¢do quanto o cruzamento como
ferramentas. Assim, é provéavel que as diferentes
geracdes caracterizadas pel os diversos grupos gené-
ticos apresentem heterogeneidade de variancia.

Os objetivos do presente trabalho foram testar
diferentes model os para estimacdo dos componentes
de variancia para as caracteristicas pesos aos 365 e
550 dias de idade, considerando-se os diferentes
grupos genéticos formadores da raca Canchim, e
avaliar aocorrénciada estimativas discordantes des-
tes componentes de variancia e seu efeito na classi-
ficag@o dos animais.

Material e Métodos

Foi utilizado um conjunto de dados contendo in-
formacgdes dos animais formadores daraga Canchim,
cedido pelaEMBRAPA-CPPSE (EmpresaBrasilei-
rade Pesquisa Agropecuéria- Centro de Pesquisade
Pecuaria do Sudeste), S&o Carlos - SP. Foram esti-
mados 0s componentes de (co)variancia para as
caracteristicas pesos aos 12 meses gjustado para 365
dias (P365) e peso aos 18 meses ajustado para 550
dias (P550), para animais 1/2 Charolés-Zebu, 3/4
Zebu-Charolés e 5/8 Charolés-Zebu, conforme o
esquema de cruzamento de animais das ragas
Charolesa, Indubrasil, Guzera e Nelore, para forma-
¢ao daraga Canchim (VIANA, et a., 1962).

Osdados continham informagdes de 407 animaiss,
1/2 Charolés-Zebu (GG1), 567 mesticos, 3/4 Zebu-
Charolés (GG2) e 814 animais 5/8 Charolés-Zebu
(GG3) para P365 e namesma ordem, 291, 386 e 741
animais para P550 nos diferentes grupos genéticos.

Foram estimados os componentes de variancia
para as caracteristicas P365 e P550 em analises
unicaracter. Paraestimar oscomponentesdevariancia
dos diferentes grupos genéticos, utilizou-se como
estratégia considerar como caracteristicas diferentes

0s pesos aos 365 dias e 550 dias nos trés grupos
genéticos. Assim, foram realizadas andlises denomina-
das tricaracter (tricaracter) para P365 e P550, quando
aexpressao de umadas caracteristicas, foi considerada
nos trés grupos genéticos separadamente.

O modelo considerado nas analises unicaracter,
paraas duas caracteristicas € dado aseguir, e contém
apenas efeito de grupo genético que o diferencia do
modelo para as analises tricaracter,

Yijimn= M+ gts;ran+ eg +by(iv - )+by(iv )
+8j1mn*€ijkimn (1]

em que: ¥jyimn sdo as observagOes referentes aos
pesos ajustados para 365 e 550 dias; mé umaconstante
associada a toda observacéo; g € o efeito do grupo
genéticoi;i- 1,2, 3; § éoefeitodosexoj;j=1,2;
an, € o efeito do ano de nascimento k, k = 1949,...,
1969; eg € o efeito da estagdo do ano |, em que o
animal nascey, | =1, 2, 3e4; b, e b, sdo coeficientes
de regressdo dos termos linear e quadrético dos pesos
a0s 365 dias ou 550 dias, em fungdo daidade davacaao
parto; iv ,, €aidade davacam, ao parto; iv éamédiade
idade das vacas a0 parto; gy, € 0 efeito aleatdrio
associado ao efeito genetlco aditivo de cada animd,;

814 € O €rro aleatorio associado a cada observagéo.

Os model os para estimagéo dos componentes de
variancia diferiram de acordo com o tipo de analise,
uni ou tricaracter. Nas andlises tricaracter, ndo se
considerou o efeito fixo de grupo genético. O modelo
utilizado nasdiferentesanalisespode ser representado
matricialmente da seguinte forma:

éy,u éx; 0 Oueblu eZl 0 Ouealu éeu
ue, a, & u

eyzu_eo X3 USDZE go 2 Ogg 2u+éeZL{2]
8.6 80 0 X,geb.g 80 0 Z;ga.fg &sH

em que: ¥;, Y, € Y, S30 0s vetores de observages,
para P365 ou P550, referentes aos animais dos gru-
pos genéticos GG1, GG2 e GG3, respectivamente;
Xy X, € X4 sd0 as matrizes de incidénciados efeitos
fixos, paraP365 ou P550, referentes aos animais dos
gruposgenéticos GG1, GG2 e GG3, respectivamente;
b,, b, eb, sdo osvetores dos efeitos fixos, para P365
ou P550, referentes aos animai sdos grupos genéticos
GG1, GG2 e GG3, respectivamente; Z;, Z, € Z3s30
as matrizes de incidéncia dos efeitos aleatorios para
P365 ou P550, referentes aos animais dos grupos
geneticos GG1, GG2 e GG3, respectivamente; a;, a,
€ a3 sdo os vetores dos efeitos genéticos diretos, para
P365 ou P550, referentes aos animais dos grupos
genéticos GG1, GG2 e GG3, respectivamente;
€, & € ;5 S30 0s vetores dos erros aleatorios, para
P365 ou P550, referentes aos animais dos grupos
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genéticos GG1, GG2 e GG3, respectivamente. No
caso das analises unicaracter, o vetor das observa-
¢Oes de P365 e P550, dos vetores dos efeitos fixos,
genéticos diretos e dos erros aleatorios ndo foram
diferenciados para os trés grupos genéticos, sendo da
mesma forma para as matrizes de incidéncia dos
efeitos fixos e aleatorios.

A caracterizagdo das distribuicdes dos fatores,
deefeito aleatério, contidosno model o estatistico eas
matrizes que representam componentes de variancia
estéo representadas da mesma forma como descrito
por TORRES (1998).

Paraestimacao doscomponentesde (co)variancia,
foi utilizado o sistema computacional MTDFREML -
Multiple Trait Derivative Free Restricted Maximum
Likelihood desenvolvidopor BOLDMAN et d. (1993).
Este sistema utiliza conceitos do método da méxima
verossimilhancga restrita, considerando, para estima-
cdo dos componentes de (co)variancia, apenas a
parte referente aos efeitos al eatorios da funcéo den-
sidade de probabilidade das observacoes, referente
ao modelo unicaracter que € dada por,

1 - vey)
- e
(2p)2|K (ZGZ &+ R)K % 3]

em gue: p = é 0 posto damatriz projetor ortogonal da
parte aleatdria das observacbes, K = é uma matriz
gue estabel ece contrastes linearmente independen-
tes entre as partes al eatérias das observacdes, P = é
a matriz projetor ortogonal da parte aeatéria das
observagdes, dada por:

P=V - VIXEXWIX) XYL
Apbsatransformagao logaritmi caedevidas manipu-
lagBes mateméticas, obtém-se a fungéo a ser avaliada:

f(y) =

- 2log L= constante+log|G| +log|R| +log|C| + yPy [4]
em gue: C é amatriz dos coeficientes das equaces
do modelo misto considerado.

No método DFREML, os componentes de
(co)variancia sdo estimados utilizando-se 0 méto-
do livre de derivadas proposto por Graser et al.
(1986) conforme BOLDMAN et al. (1993), que
consiste num processo de procuradosvalores que
minimizam a fungdo apresentada em [4], reali-
zando avaliacfes dos val ores assumidos pela fun-
¢8o de verossimilhanca em cada iteragdo, por
meio do método Simplex. Para todas as analises
realizadas neste trabalho, o critério de conver-
génciautilizado foi a varianciado simplex menor
ou igual a 1012

AplOs a estimacdo dos componentes de
(co)variancia, foi aplicado o teste darazéo de veros-
similhanca (MOQD et al., 1974), nos modelos uni e
tricaracter, paraidentificar o modelo mais apropria-
do, sendo a diferenca obtida entre os logaritmos dos
valores da fungdo de verossimilhanga (-2logL), a
convergéncia, dos modelos com maior e menor nu-
mero de parametros estimados, testada contra os
valores obtidos na distribuicdo de ¢*(qui-cquadrado)
com P<0,005 egrausdeliberdade dadospeladiferen-
¢a do numero de paréametros estimados pel os mode-
los em quest&o. Os valores de -2log L foram obtidos
dos resultados do programa MTDRUN, parte do
sistema MTDFREML.

Apos a verificacdo do modelo mais adequado, se
0 uni ou tricaracter, foram agrupados dois a dois os
grupos genéticos, o que permitiuidentificar aexistén-
cia de model os mais adequados resultantes da agre-
gacao de grupos genéticos diferentes.

Diante disso, foram realizados testes da raz&o da
verossimilhanca entre os modelos denominados
bicaracter (bicaracter), resultado da agregacdo dos
grupos genéticos dois a dois, em possiveis grupos de
heterogenel dade devarianciae osmodel ostricaracter.

Em funcdo dos resultados do teste da razéo de
verossimilhanga, para as duas caracteristicas, 0s
animais foram classificados de acordo com os valo-
res genéticos, obtidos através dametodologia BLUP
(Best Linear Unbiased Prediction), proposto por
HENDERSON (1975), utilizando o modelo [2] consi-
derando estimativas de componentes de variancia
diferentes para cada grupo genético. Além disso, os
animais foram classificados, utilizando-se as estima-
tivas obtidas pelo model o unicaracter. Foram obtidas
trés classificagBes por caracteristica e por modelo,
sendo classificados machos e fémeas separada-
mente e todo o conjunto de valores genéticos de
maneira geral. Sobre estas classificagdes, foi apli-
cado o teste de correlagdo de Spearman conforme
SPIEGEL (1977) e SAMPAIO (1998), para verifi-
car se houve alteragdo de postos, entre as classifi-
cacdes fornecidas pelos modelos uni, bi ou
tricaracter, de acordo com os resultados do teste da
razéo de verossimilhanga.

Além disso, foram atribuidas pressdes de selegao
de 10 e 30% para machos e fémeas e de 10% para o
conjunto total de valores genéticos. Em seguida,
verificou-se a porcentagem de individuos seleciona-
dos comuns, entre 0 modelo unicaracter e o modelo
mais apropriado, indicado pelo teste da razdo de
verossimilhanca, para as duas caracteristicas.
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Resultados e Discussao

Verificou-seque o model o tricaracter apresentou
menores valores de -2log L, para as duas caracteris-
ticas. O teste da raz&o de verossimilhanga indicou
que o modelo considerando os trés grupos genéticos
separadamente foi 0 mais adequado, para as duas
caracteristicas (p<0,05), quando comparado com 0s
modelos uni e bicaracter.

As estimativas dos componentes de variancia e
herdabilidades obtidos pel os model os uni etricaracter
estéo sumarizadasnas Tabelas 1 e 2. Verificaram-se
valores discordantes das estimativas obtidas nos
modelos uni etricaracter e entre os diferentes grupos
genéticos, para as duas caracteristicas.

Os resultados indicaram o0 grupo genético 5/8
Charolés-Zebu como o de maior variabilidade gené-
tica, residual efenotipicae o grupo genético ¥ Zebu-

1215
Charoléscomo o de menor varianciaresidual, paraas
duas caracteristicas.

As maiores estimativas de herdabilidade foram
obtidas parao grupo genético ¥ Zebu-Charol és, sendo
superiores asfornecidas pel o model o unicaracter, para
asduas caracteristicas. Com excecdo daestimativade
herdabilidade para o grupo genético %2 Charolés-Zebu
na caracteristica P365, todas as estimativas resultan-
tes do modelo tricaracter foram diferentes das
fornecidas pelo modelo unicaracter.

Considerando as correl agdes genéticas, confor-
me Tabela 3, verificou-se que 0s grupos genéticos
gue apresentaram maior correlacdo foram o %
Charolés-Zebu com o ¥ Zebu-Charolés e %
Charolés-Zebu com 5/8 Charolés-Zebu, para as
caracteristicas peso aos 365 e 550 dias, respectiva-
mente, indicando que ndo ha, neste caso, um padréo
da associagdo genética entre 0s grupos genéticos

Tabela 1 - Estimativas de componentes de variancia e herdabilidade, obtidas com modelos unicaracter e denominado

tricaracter, para a caracteristica P365

Table 1 - Estimates of variance components and heritability, on a one-trait e three-traits models for weight at 365 days

Estimativas Unicaracter Tricaracter
Estimates One-trait Three-traits

GG11 GG22 GG38
Varianciagenéticaaditiva 452,15 416,825 377,581 438,074
Aditive genetic variance
Variancia residual 692,44 627,356 389,144 932,599
Residual variance
Varianciafenotipica 1144,58 1044,18 766,725 1370,67
Phenotypic variance
Herdabilidade 0,40 0,40 0,49 0,32

Heritability

1GG1: % Charolés-Zebu 2. GG2: % Zebu-Charolés 3. GG3: 5/8 Charolés-Zebu.

GG1: % Charolais-Zebu 2. GG2: ¥ Zebu-Charolais 3. GG3: 5/8 Charolais-Zebu.

Tabela 2 - Estimativas de componentes de variancia e herdabilidade, obtidas com modelos unicaracter e denominado

tricaracter, para caracteristica P550

Table 2 - Estimates of variance components and heritability, on a one-trait e three-traits models for weight at 550 days

Estimativas Unicaracter Tricaracter
Estimates One-trait Three-traits

GG1t GG22 GG33
Variénciagenéticaaditiva 509,83 124,471 457,336 671,05
Aditive genetic variance
Variancia residual 692,44 747,486 536,965 1149,14
Residual variance
Varianciafenotipica 1144,58 871,957 994,301 1820,19
Phenotypic variance
Herdabilidade 0,34 0,14 0,46 0,37

Heritability

1GG1: ¥ Charolés-Zebu 2. GG2: % Zebu-Charolés 3. GG3: 5/8 Charolés-Zebu.

GG1: % Charolais-Zebu 2. GG2: ¥ Zebu-Charolais 3. GG3: 5/8 Charolais-Zebu.
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Tabela 3 - Estimativas de correlagdes genéticas entre os
grupos genéticos parapesoaos 365 e 550dias,
em modelos tricaracter

Table 3 - Estimatesofgeneticcorrelationsamonggeneticgroups
for weight at 365 and 550 days, on three-traits models

Caracteristicas Grupos Correlagbes
Traits genéticos genéticas
Genetic Genetics
groups correlations
Peso aos 365 dias GG1- GG2 0,99
Weight at 365 days
GG1-GG3 0,83
GG2-GG3 091
Peso aos 550 dias GGl-GG2 0,89
Weight at 550 days
G1-GG3 1,00
GG2-GG3 0,84

para as duas caracteristicas. Todavia verificou-se
amplaassociagdo genética entre 0s grupos geneticos
para as duas caracteristicas.

As estimativas dos componentes de variancia e
dos parémetros genéticos obtidos nas diversas andli-
ses realizadas neste trabal ho, para peso aos 365 dias,
s80 superiores as encontradas para animais Nelore,
conforme ELER et al. (1989); ELER et al. (1995) e
MAGNABOSCO et al. (1995), utilizando DFREML
elnferénciaBayesiana. Deve-seressaltar, no entan-
to, que nestes trabal hos os autores consideravam nos
model os a presenca de efeito genético materno e de
ambiente permanente.

Em relacdo a outros grupos genéticos, obser-
VOU-Se para peso aos 365 dias, que as estimativas de
herdabilidade obtidas neste trabalho séo inferiores
as encontradas por FREITAS e VENCOVSKY
(1993) e MASCIOLI et al. (1996) com animais
Canchim e sdo semelhantes as fornecidas por
GREGORY et al. (1995) paramachosinteiros de 12
grupos genéticos diferentes.

Emsetratandodepesoaos550dias, SILVA etal.
(1987), LOBO et al. (1995) e MAGNABOSCO et al.
(1995), em animais Nelore, encontraram estimativas
de herdabilidade inferiores as obtidas neste trabal ho,
guando foram consideradas as estimativas resultantes
do modelo unicaracter e para 0s grupos genéticos %
Zebu-Charolés e 5/8 Charolés-Zebu. Entretanto,
MAGNABOSCO (1997) analisando dados de reba-
nhos de animais da raca Nelore, encontrou valores
semel hantes aos obtidos neste trabal ho.

Considerando outros grupos genéticos,
MASCIOLI et al. (1996) encontraram, em animais
Canchim, estimativas de herdabilidade superiores as

encontradas neste trabalho. No entanto, MEY ER et
a. (1991), em animais mestigos Zebu, encontraram
valoresinferiores aos obtidos neste trabal ho, utilizando
DFREML em model os bicaracter, considerando ca-
racteristicas de crescimento e reprodutivas.

Os valores de correlagdo de Spearman e 0s
resultados dos testes aplicados (Tabela 4) demons-
tram correlagdo significativa (P<0,05) entre os pos-
tos das diferentes classificacbes. Além disso, verifi-
cou-se maior valor de correlacdo para a caracteristi-
capeso aos 365 dias, considerando as classificagbes
de machos e fémeas, separadamente e de todo o
conjunto de dados (geral), quando comparado com os
valores obtidos para o peso aos 550 dias. Este resul-
tado indica que a desconsideragdo de diferentes
componentes de variancia para cada grupo genético
resultou em menor associagdo entre as classifica-
¢Oes dos animais, nos modelos uni e tricaracter, na
caracteristica peso aos 550 dias.

Ao serem atribuidas pressdes de selecdo de 10%
para todo o conjunto de dados, 10% para machos e
30% para fémeas, separadamente, verificou-se que
as percentagens de individuos comuns as classifica-
¢Oes para os dois modelos foram de 83,7, 86,6 e
89,3% dosindividuos sel ecionados para peso aos 365
dias, considerando todo o conjunto de dados, machos
e fémeas, respectivamente.

Em relagdo a caracteristica peso aos 550 dias,
foram encontrados 75,5, 72,5 e 69,3% de individuos
comuns as classificagBes dos model os unicaracter e
denominado tricaracter, paramachos, fémeas e para
todo o conjunto de dados, respectivamente. Tal fato
pode ser explicado pelaamaior discordanciaentre os
valores estimados da variancia genética aditiva para
cada grupo genético na caracteristica P550, quando
comparado aos valores estimados para 0s grupos
genéticos na caracteristica P365 (Tabelas 1 e 2).
Estesresultados corroboram o valor dacorrelagéo de
Spearman, que indicou menor associagdo entre as
classificagfes fornecidas pelos diferentes model os,
na caracteristica peso aos 550 dias.

A aplicagdo de diferentes pressdes de selecdo
indicou que os animais selecionados discordavam
para os diferentes model os, quando foram utilizados
0s modelos uni e tricaracter, ao considerar-se 0s
valores genéticos absolutos (Tabela 5 e 6). No
entanto, val ores estimados paracorrel agdo de postos
nos diferentes model os e os percentuais deindividuos
comuns selecionados nos diferentes modelos com
diferentes pressdes de sele¢cdo, ndo permitem con-
clusbes a respeito da influéncia da ocorréncia de
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Tabela 4 - Valores de Correlacdo de Spearman, de t calculado e graus de liberdade, nas analises considerando ou ndo a
heterogeneidade de variancia, paratodo o conjunto de dados (geral), machos e fémeas separadamente, em P365

e P550

Table 4 - Values of Spearman correlations , t value and degrees of freedom, in analyses considering or not the variances heterogeneous,
for all observations (general), males and females, for weight at 365 and 550 days old

Caracteristicas Grupos Valor dacorrelagdo Valor det calculado* €]
Traits Groups Value of the correlation t value Df
P365 Geral 0,9481 40,694** 1843
Weight at 365 days General
Machos 0,9523 27,337** 825
Males
Fémeas 0,9438 30,070** 1016
Female
P550 Gera 0,8652 33,094** 1464
Weight at 550 days General
Machos 0,8720 19,186** 485
Males
Fémeas 0,8620 26,933** 977
Female

* Foram comparadas com o valor da distribuicéo de t (0,005; ¥); ** Significativo (P<0,005).

* Comparison with t-value (.005; ¥); ** Significant (P<.005).

variéncias especificas sobre as classificacbes dos
animais de diferentes grupos genéticos, principal-
mente para a caracteristica peso aos 365 dias.

Procedi mentos e resultados semel hantes ao ob-
tidos neste trabalho podem ser encontrados no tra-
balho de CREWS e FRANKE (1998), com caracte-
risticas de carcaga, em animais com diferentes
"graus de sangue" Brahman, que verificaram valo-
res de correlacdes entre 0,99 e 0,82, para as classi-
ficagbes considerando ou ndo a existéncia de
variancias especificas para os diferentes graus de
sangue. Estes autores salientam que correlacfes de
postos menores que 0,90, podem resultar em altera-
¢cbes nas classificacbes dos animais, quando se
considera ou ndo a existéncia de variancias especi-
ficas para cada grupo genético.

Em experimento com 12 ragas de reprodutores,
cruzados com fémeas Aberdeen Angus e Hereford,
NUNEZ-DOMINGUES et al. (1995) encontraram
gue o model o que considerava variancias especificas
para 0s grupos genéticos, apresentou melhor gjusta-
mento. Verificaram, também, valores de correl acbes
de postos que indicaram alteracdo nas classificacbes
fornecidas pelos diferentes modelos testados.

Tabela 5 - Classificacdo dos animais para a caracteristica
P365 (Geral), considerando os modelos uni e
tricaracter

Table 5 - Animals classifications for trait P365 (General),
considering the one and three-trait models

Unicaracter Tricaracter
One-trait Three-trait

Classificagdo Animal Sexo Animal Sexo

Ranking Animal Sex Animal Sex
1 800072 1 800072 1
2 1000169 1 1000169 1
3 1000611 1 900165 2
4 900165 2 900177 1
5 900177 1 900157 2
6 900191 2 900393 2
7 1000600 1 1000186 2
8 1000185 1 1000315 2
9 900157 2 900066 2
10 1000438 1 900170 1
11 1000186 2 1000185 1
12 1000315 2 900140 1
13 900170 1 900142 1
14 900140 1 900191 2
15 900142 1 900156 1
16 900066 2 900090 2
17 900651 2 900175 1
18 900156 1 900117 2
19 1000474 1 900082 2
20 900393 2 900096 1
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Tabela 6 - Classificacdo dos animais para a caracteristica
P550 (Geral), considerando os modelos uni e
tricaracter

Table 6 - Animals classifications for trait P550 (General),
considering the one and three-trait models

Unicaracter Tricaracter
One-trait Three-trait

Classificagdo Animal Sexo Animal  Sexo

Ranking Sex Sex
1 800072 1 800072 1
1 1000185 1 1000185 1
2 1000191 1 1000191 1
3 1000761 1 1000761 1
4 1000011 1 1000186 2
5 1000186 2 1000182 1
6 1000182 1 900165 2
7 1000474 1 900101 2
8 1000183 1 900393 2
9 1000190 1 1000939 1
10 900165 2 1000273 2
11 900177 1 1000183 1
12 1000315 2 900177 1
13 900101 2 1000190 1
14 1000939 1 1000474 1
15 900090 2 1000249 1
16 900142 1 1000266 1
17 1000216 1 1000315 2
18 1000010 1 1000011 1
19 1000771 1 900090 2
20 900195 2 900142 1

Em trabalho com gado de leite, TORRES (1998)
encontrou valores de porcentagem de individuos co-
muns variando de 22,7 a 77,3%, ao classificar os
animais considerando ou ndo a existéncia de
heterogeneidade de variancia entre rebanhos, para
caracteristicas de producéo de leite.

Conclusoes

Os modelos mais adequados para estimacdo dos
componentes de (co)variancia, para peso aos 365 e 550
dias, de animais dos grupos genéticos formadores da
raca Canchim, sdo aqueles que consideram aexisténcia
de variancias especificas para cada grupos genéticos.

A utilizagdo de modelos que n&o consideram a
existéncia de variancias especificas para cada grupo
genético participante do processo de formacdo da
raga Canchim néo apresentou resultados que eviden-
ciaram influéncia da existéncia destas variancias na
avaliacdo genética, principalmente considerando a
caracteristica peso aos 365 dias.
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