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Abstract. The objective of this study was to extract knowledge from data from
three herds using unstructured methods. The first three principal components
accounted for 83.55% of the variance, and the main traits were weaning wei-
ght (WW), weaning conformation (WCF), marbling (Mar), subcutaneous fat
thickness (SFT), and inbreeding (Endogamia). By using exploratory factor
analysis (EFA), two factors were identified: the first one grouped the variables
WW, WCF, and Inbreeding, and the second the variables SFT and Mar. The
observed relationship between characteristics reinforces the challenges of im-
proving economic characteristics while minimizing the negative impacts of in-
breeding which requires innovative selection and mating management strate-
gies.

Resumo. O objetivo deste trabalho foi, por meio de métodos ndo estruturados,
extrair conhecimento dos dados de trés rebanhos. Os trés primeiros
componentes principais foram responsaveis por 83,55% da varidncia, e as
principais caracteristicas foram Peso a Desmama (PD), Conformagdo
Frigorifica a Desmama CFD), Marmoreio (Mar), Espessura de Gordura
Subcutinea (EGS) e Consanguinidade (Consag). Por meio da andlise de
fatores exploratoria (AFE) foram identificados dois fatores: e o primeiro
agrupa as variaveis PD, CFD e Consag, e o segundo as varidaveis EGS e Mar.
A inter-relagdo observada entre as caracteristicas refor¢am os desafios de
melhorar as caracteristicas econémicas e, ao mesmo tempo, minimizar os
impactos negativos da consanguinidade,o que exige estratégias inovadoras de
seleg¢do e manejo de acasalamento.

1. Introducao

Estudos tém demonstrado que estimativas de correlagdes genéticas entre caracteristicas
de crescimento em rebanhos Nelore indicam resultados favoraveis para processos
seletivos (Santana, et al., 2013). Adicionalmente, também ¢é conhecido que a estrutura
dos rebanhos Nelore ¢ influenciada pelas interagdes genotipo-ambiente (Ige) e, portanto,
também dever ser avaliadas. Além disso, a interagdo entre diferentes ambientes auxilia
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os pesquisadores a compreender como os fatores ambientais contribuem para as
expressodes genéticas, refinando, assim, estratégias de selecdo para diversas praticas de
manejo (Santana et al., 2023).

A avaliacdo da dinamica do rebanho, como tamanho e estrutura populacional,
possui um papel crucial no processo de selegdo. Estudos destacam que a estratificagdo
populacional e os padrdes de selegdo em rebanhos Nelore podem ser modelados usando
variaveis latentes, contribuindo para uma melhor compreensao da diversidade genética e
fornecendo suporte a tomada de decisdes de manejo seletivo (Santos et al., 2024). A
sintese desses estudos genéticos revelou a complexidade das interagdes entre
crescimento, eficiéncia alimentar e caracteristicas reprodutivas, ressaltando a
importancia de uma abordagem interativa ao desenvolvimento dos rebanhos de selegido
Nelore. A interagdo de abordagens de biologia de sistemas, como a andlise de
(co)expressao génica, acrescenta outra camada a compreensao dos processos de sele¢do
em bovinos Nelore (Gongalves et al., 2018).

Neste contexto, o uso de analise de fatores exploratorio (EFA) para estimar
variaveis latentes em processos de selecdo genética, especialmente em rebanhos Nelore,
oferece uma possibilidade para analise de caracteristicas de importancia econdmica,
para a compreensdo da diversidade genética, e das interagdes ambientais dentro dos
diferentes rebanhos Nelore do Brasil. Variaveis latentes podem fazer a sintese de
caracteristicas complexas que ndo sdo diretamente mensurdveis, mas o sdo
indiretamente a partir das variaveis observaveis.

Assim, o objetivo deste trabalho é, por meio do uso da analise fatorial
exploratoria, extrair conhecimento dos processos de selegdo genética de rebanhos de
bovinos Nelore em diferentes ambientes, o que proporciona insights significativos sobre
as caracteristicas que impulsionam o desempenho dos rebanhos.

2. Material e Métodos

Neste estudo, foram analisadas as estimativas de Diferencas Esperadas na Progénie
(DEPs) de 11.209 bovinos dos rebanhos da Embrapa, sendo da Embrapa Gado de Corte
— Fazenda Modelo (4.908); Embrapa Pecuaria Sudeste - Fazenda Canchim (4.289
animais) ¢ da Embrapa Pantanal - Fazenda Nhumirim (2,012 animais), utilizando a
metodologia de analise gendémica desenvolvida pelo Programa Geneplus (Rosa, et al.,
2013). As DEPs analisadas correspondem a 16 caracteristicas genéticas: peso ao nascer
(pn_dep), peso a desmama (pd dep), total maternal (tmd dep), peso ao sobreano
(os_dep), ganho poés-desmama (gpd dep), conformacgdo frigorifica a desmama
(cfd_dep), conformacdo frigorifica ao sobreano (cfs_dep), habilidade de permanéncia
(HP_dep), perimetro escrotal ao sobreano (pés_dep), idade ao primeiro parto (ipp_dep),
relacdo de desmama (rd_dep), area de olho de lombo (aol dep), espessura de gordura
subcutanea (egs _dep), marmoreio (mar_dep), consumo alimentar residual (car_dep) e
indice de qualificagdo genética (IQG_dep). Além das DEPs, também integraram a
analise as estimativas de consanguinidade (Consang) diretamente calculada da matriz de
parentesco entre 0s animais.
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A Analise Fatorial (AF) e abordagens relacionadas a variaveis latentes tém sido
utilizadas para elucidar a estrutura das relagdes entre caracteristicas e para formar novas
variaveis compostas que resumem fenotipos correlacionados. Tais construcdes latentes
podem entdo ser utilizadas para prever mérito genético ou orientar decisdes de selecdo
em programas de melhoramento genético multicaracteristico (Montesinos-Ldpez et al.,
2018). Isso ¢ relevante quando a estrutura latente reflete vias fisioldgicas vinculadas ou
quando a resposta correlacionada a sele¢do é uma preocupacio que os criadores desejam
gerenciar (Silva et al., 2021).

Em paralelo, as wvaridveis latentes sdo caracteristicas ndo observadas
diretamente, sendo combinagdes lineares que representam dimensdes (construtos) que
resumem o conjunto original de varidveis observadas. No melhoramento genético
animais sdo utilizados para reduzir a dimensionalidade, capturar estruturas causais ou
correlacionais entre caracteristicas e melhorar a precisdo da predicdo de mérito genético.
Por meio da modelagem de variagdo compartilhada e interdependéncias das
caracteristicas analisadas. Essa abordagem ¢ particularmente valiosa quando multiplas
caracteristicas economicamente importantes sao medidas, e quando as correlagdes entre
caracteristicas influenciam a resposta de selecdo (Montesinos-Lopez et al., 2018). A
integracdo de abordagens de varidveis latentes com selecdo gendmica esta alinhada com
a visdo de que multiplas caracteristicas correlacionadas podem ser otimizadas em
conjunto, aproveitando a arquitetura genética compartilhada para melhorar a resposta de
selegdo e reduzir respostas correlacionadas desfavoraveis (Hickey et al., 2017). Por
outro lado, os modelos de variaveis latentes dependem de tamanhos amostrais
adequados, e de selegdo criteriosa de caracteristicas para garantir que os construtos
latentes derivados sejam biologicamente significativos, ¢ ndo artefatos de erro de
medic¢do ou viés de amostragem.

Inicialmente, a metodologia multivariada de Componentes Principais (CP) foi
utilizada para obter uma sintese das varidveis analisadas. As varidveis e suas
combinagdes que mais retiveram a variancia das dezesseis caracteristicas analisadas nos
trés rebanhos, retendo aquelas responsaveis pela maior variancia retida no banco de
dados. Este entdo foi submetido a Anélise de Fatores Exploratéria (AFE) com extracdo
dos fatores por meio de componentes principais, utilizando as cinco variaveis
identificadas como as mais significativas para o estabelecimento de varidveis latentes. A
rotagdo fatorial obliqua, que identifica o grau em que cada fator esta correlacionado, foi
utilizada com o objetivo de facilitar a interpretagao grafica da solucao fatorial.

A medida de adequagdo da amostra de Kaiser-Meyer-Olkin (KMO) foi utilizada
para avaliar se os dados sdo apropriados para a analise fatorial. Ele compara as
correlagdes parciais e as correlacdes simples entre as varidveis, com valores mais
proximos de 1 indicando que a amostragem ¢é adequada. Valores acima de 0,5 para
matriz indicam a adequagdo da amostra (Hair et al., 2009).
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3. Resultados e Discussiao
As médias e medianas da Consanguinidade ¢ das Diferengas Esperadas a Progénie
(DEPs), para cada rebanho, sdo observadas na Tabela 1.

Os trés primeiros componentes principais (PRIN1, PRIN2 e PRIN3) foram
responsaveis por 83,55% da variancia explicada, sendo que as principais caracteristicas
dominantes (maiores correlagdes entre os CPs e as caracteristicas) foram pd dep
cfd dep com PRINI1; mar dep e PRIN2; Consag ¢ PRIN3 (Tabela 2). Ou seja, a
variavel de estrutura genética do rebanho (Consang), uma varidvel de produtividade de
rebanho (pd dep) e trés de qualidade de carcaca (cfd dep, egs dep e mar dep) sdo
responsaveis pela maior parte da variancia explicada.

A interpretacdo das correlacdes das variaveis com os CPs reflete as variaveis
como indicadores de area muscular e tamanho corporal correspondem a variagdo
relacionada ao crescimento, enquanto aqueles com altas cargas em caracteristicas de
gordura e marmoreio refletem a variagao da adiposidade (Meyer, 2007). A selecdo para
crescimento (pd_dep) esta alinhada com melhorias no rendimento e na qualidade da
carcaga (cfd_dep). Isso justifica o uso de resumos multivariados baseados em CP para
embasar estratégias de selecdo que considerem a estrutura de caracteristicas
correlacionadas (Crews et al., 2004).

Tabela 1 — Média e mediana dos DEPs dos bovinos avaliados por meio da metodologia de avaliacdo
gendmica, realizada pelo programa de avaliaciio do Geneplus.

Unidades Embrapa Gado de Corte Embrapa Pantanal Embrapa Pecuaria Sudeste

Variaveis N° média mediana Ne média mediana N° média mediana
consang 4908 1,1569 0,0837 2012 0,7806 0 4289 0,4005 0
pd_dep 4908 0,3077 -1,024 2012 0,7013 0,4361 4289 -0,008 -0,6012
cfd_dep 4908 0,4446 -0,324 2012 0,6704 0,6787 4289 0,2419 -0,1973
egs_dep 4908 0,3606 0,3732 2012 0,3628 0,3732 4289 0,3386 0,3732
mar_dep 4908 0,1523 0,0047 2012 -0,1453 -0,0290 4289 0,2349 0,0441

Consang-Conseguinidade, pd_dep-Diferenga Esperada na Progénie do Peso a Desmama, cfd_dep- Diferenga Esperada na Progénie
da Conformagdo Frigorifica a Desmama, egs dep - Diferenga Esperada na Progénie da Espessura de Gordura Subcutanea, mar_dep
— Diferenga Esperada na Progénie do Marmoreio.

A correlagdo entre gordura da carcaga (egs dep) e marmoreio (mar dep)
também varia entre espécies e conjuntos de dados. Por exemplo, um estudo com gado
Charolés encontrou uma correlagdo positiva entre a porcentagem de gordura na carcaga
e a pontuagdo de marmoreio (r = 0,41, P < 0,05), indicando que, embora o
desenvolvimento da gordura intramuscular (MAR) se correlacione com a deposicio
geral de gordura, ndo ¢é perfeitamente colinear com a profundidade da gordura
subcutanea (Pacheco et al., 2011). Essa observagdo corrobora a visdo de que diferentes
depositos de gordura (subcutaneos vs. intramusculares) podem covariar, embora tenham
associacdes funcionais distintas com o rendimento e a produtividade.

As cinco varidveis previamente identificadas (Consang, pd dep, cfd dep,
egs_dep e mar_dep) foram entdo submetidas a Andlise Fatorial Exploratoria (AFE) com
extracdo dos fatores que representam construtos latentes (nfo observaveis), buscando
explicar as covariancias entre as variaveis. As estimativas do teste KMO para verificar a
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adequacidade das varidaveis foram: consang (0,8965), pd dep (0,5362), cfd dep
(0,535369), egs_dep (0,5398) e mar_dep (0,6296), respectivamente. aém disso os dois
primeiros Fatores (Factorl e Factor2) tiveram seus autovalores estimados maiores que
um, sendo entdo selecionados para analise.

Tabela 2 — Correlacdes entre as varidveis observaveis e os componentes principais, e o percentual
cumulativo da varidncia explicada por cada componente principal.

Correlagdes (varidveis com os componentes principais) Autovalores

consag pd_dep cfd_dep egs_dep mar_dep cumulativo
PRIN1 0.38105 0.87432 0.90831 0.55297 045113 44,88%
PRIN2 -0.58773 -0.23241 -0,17145 0.53387 0.63767 67,29%
PRIN3 0.71218 -0.30364 -0.27258 0.16298 0.33599 83,55 %

Consang - Consanguinidade, pd_dep - Diferenga Esperada na Progénie do Peso a Desmama, cfd_dep - Diferenca Esperada na
Progénie da Conformagéo Frigorifica a Desmama, egs_dep - Diferenga Esperada na Progénie da Espessura de Gordura Subcutanea,
mar_dep — Diferenga Esperada na Progénie do Marmoreio, PRIN1 — primeiro componente principal, PRIN2- segundo componente
principal, PRIN3 — terceiro componente principal.

Foi assumido que os dois Fatores estimados s3o correlacionados, tal que os
construtos subjacentes (Fatores) possuem alguma relacdo. Em vez de manter os eixos
perpendiculares, isso permite que eles se movam para encontrar a melhor posi¢ao para
um ajuste simples, o que permite analise mais realista dos Fatores resultantes.

A rotagdo obliqua Promax foi utilizada para simplificar a estrutura dos fatores e
facilitar sua interpretagdo. Observa-se na Figura 1, que a correlag@o entre os fatores foi
estimada em 0,62, e que as varidveis consang, pd dep e cfd dep estdo representadas no
Factorl. As (co)variagcdes entre peso ao desmame, conformacdo, consanguinidade
apresentam dinamicas complexas influenciadas por fatores genéticos e ambientais.
Acredita-se que a conformagdo, ou constitui¢do fisica do animal, possui correlagdo
positiva com caracteristicas de crescimento, incluindo o peso ao desmame. Um estudo
focado em bovinos de corte enfatizou o valor econémico do peso ao desmame,
sugerindo que pesos maiores ao desmame sdo benéficos para a produtividade e devem
ser um objetivo de melhoramento genético (Laske et al., 2012).

Por outro lado, a consanguinidade ¢ associada a efeitos adversos nos parametros
reprodutivos e nas taxas de crescimento, o que pode, em ultima analise, influenciar os
pesos ao desmame. Estudos indicam que populagdes consanguineas podem apresentar
reducdo no crescimento, visto que a idade materna e o peso corporal sdo determinantes
para eficiéncia do desmame. A interacdo entre endogamia e caracteristicas maternas
sugere que a selecdo considerando tanto a diversidade genética quanto as caracteristicas
maternas favoraveis € crucial para maior eficiéncia dos resultados ao desmame (Crews,
2006). Para maximizar os pesos ao desmame e melhorar a conformacao, gerenciando os
riscos associados a consanguinidade ¢ necessaria uma abordagem que incorpore
avaliagdes genéticas, manejo ambiental e estratégias de reproducdo direcionadas. Essa
abordagem alavancaria a natureza inter-relacionada dessas caracteristicas para aumentar
a produtividade da pecudria de forma eficaz.
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O outro agrupamento de varidveis observado compreende egs_ped e mar_epd no
eixo do Factor2 (Figura 1). A covariacdo entre o marmoreio e a distribuicdo de gordura
na carne ¢ um aspecto critico da qualidade da carne, influenciando tanto os atributos
sensoriais quanto as percep¢des do consumidor. O marmoreio, definido como a gordura
intramuscular dispersa no musculo, possui correla¢do significativa com caracteristicas
gerais de qualidade da carne, como maciez, suculéncia e sabor. Essa relagdo pode ser
mediada por diversos mecanismos bioldgicos e genéticos, enfatizando a necessidade de
compreender essas correlagoes.
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Consang - Consanguinidade, pd_dep - Diferenga Esperada na Progénie do Peso a Desmama, cfd_dep - Diferenca Esperada na
Progénie da Conformagao Frigorifica a Desmama, egs dep - Diferenga Esperada na Progénie da Espessura de Gordura Subcuténea,
mar_dep — Diferenca Esperada na Progénie do Marmoreio

Figura 1 Analise de Fatores Exploratéria rotacionados pelo método do PROMAX dos dois Fatores,
em relacfo as variaveis selecionadas da base de dados dos trés rebanhos Nelore da Embrapa.
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Estudos mostram forte correlagdo genética entre o marmoreio ¢ as notas de
qualidade. Por exemplo, a pontuacdo de marmoreio apresentou alta correlagdo com a
pontuacdo de textura e a nota de qualidade, com valores de -0,96 e -0,99,
respectivamente (Do et al., 2016). A correlagdo entre a porcentagem de gordura na
carcaga e a pontuacdo de marmoreio foi positiva e significativa (r = 0,41, P < 0,05),
refor¢ando a associacdo entre esses dois fatores (Pacheco et al., 2011). Notavelmente, a
qualidade da carne bovina n3o depende apenas da pontuagdo de marmoreio, mas
também de atributos como a distribuicdo de gordura e a composicdo geral da carcaga
(Kruk et al., 2023).

Além disso, as implicagdes fisioldgicas do marmoreio sdo substanciais. Um
maior teor de gordura intramuscular melhora a textura e o perfil de sabor da carne. O
aumento do marmoreio melhora a suculéncia e aprimora a percepcdo do sabor,
estimulando as glandulas salivares quando consumida (Benli & Yildiz, 2023). A
correlagdo positiva entre o marmoreio e a aceitabilidade do consumidor enfatiza sua
importancia na diferenciacdo do produto no mercado. Em um estudo comparativo,
varios indices que medem o marmoreio foram fortemente correlacionados com o teor de
gordura intramuscular, revelando uma clara liga¢do entre essas caracteristicas visuais e
bioquimicas (Lee & Choi, 2019). Pesquisas também destacaram que as caracteristicas
da carcaga contribuem para a variagdo genética observada nas caracteristicas de
marmoreio. Por outro lado, aspectos como a composi¢do da ragdo e a duragdo da
alimentacdo afetam as taxas de deposicdo de gordura intramuscular. Por exemplo, o
aumento do tempo em jejum esta correlacionado com o aumento da maciez da carne
bovina devido a infiltragdo de gordura (Holl6 et al., 2018). Essa interag@o sugere que as
estratégias de manejo da raga e da dieta desempenham papéis vitais para alcancar a
distribuicdo de gordura desejavel e maximizar os beneficios associados a0 marmoreio.

A correlagdo e a covariagdo entre marmoreio e distribuicdo de gordura na carne
sdo essenciais para a compreensdo da qualidade da carne e da aceitabilidade do
consumidor. A interagdo entre genética, composi¢do da racdo e resultados fisiologicos
relacionados & deposi¢do de gordura continua sendo uma 4area de ampla pesquisa,
enfatizando a importancia do desenvolvimento de estratégias de melhoramento genético
e alimentagdo que otimizem o marmoreio para melhorar a qualidade da carne.

Finalmente para mitigar possiveis vieses nas estimativas de variaveis latentes ha
necessidade de tamanhos de amostra adequados dentro e entre rebanhos, delineamentos
balanceados quando possivel e a modelagem explicita do rebanho como um efeito
aleatorio ou fixo, e melhorar a generalizagdo. Para evitar atribuir efeitos de manejo a
construtos biologicos latentes, os modelos devem incorporar ou ajustar fatores
ambientes ¢ de manejo. Fatores latentes podem gerar hipoteses testaveis sobre a
biologia subjacente (por exemplo, dominios latentes de reprodugdo ou carcaca), mas
devem ser seguidos por analises genéticas ou estudos funcionais para corroborar seu
significado biologico (Anas et al., 2025).
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A inter-relagdo entre as caracteristicas produtivas da carcaga e a consanguinidade
constitui uma area critica de foco para geneticistas e produtores. Os desafios de
melhorar as caracteristicas econdmicas dos rebanhos e, a0 mesmo tempo, minimizar os
impactos negativos da consanguinidade exigem estratégias de selecdo inovadoras,
manejo populacional cuidadoso, e compreensdo profunda dos principios genéticos para
aperfeicoar os resultados nos sistemas de producdo de bovinos de corte.
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