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RESUMO: Foram estimados os componentes de varidncia para peso aos 365 e 550 dias, dos trés grupos genéticos do processo de
formagao da raga Canchim, utilizando inferéncia bayesiana. Dois modelos foram ajustados, um modelo unicaracter, € um modelo
denominado tricaracter, que considerou a expressdo de cada grupo genético como uma caracteristica diferente. Foi verificado que os
trés grupos genéticos formadores da raga Canchim, apresentaram variancia genética aditiva homogénea. Para variancia residual, os
grupos genéticos 1/2 Charolés-Zebu e 3/4 Zebu-Charolés apresentaram varidncias homogéneas e discordantes do grupo genético 5/8
Charolés-Zebu.

PALAVRAS-CHAVE: componentes de variancia, heterocedasticidade, caracteristicas de crescimento.
Evaluation fo heterogeneity of variances in the genetic groups, using bayesian inference

ABSTRACT: The variance components were estimated for 365 and 550-day weights for three genetic groups that were the founders
of Canchim breed, using bayesian inference. Two models were adjusted, a one-trait model and another three-trait model that assumed
expression of each genetic group as a different trait. It was verified that of three genetic groups that were the founders of Canchim
breed presented homogenous aditive genetic variances. For residual variances, the genetic groups 1/2 Charolais-Zebu e 3/4 Zebu-
Charolais presented homogeneous variances and different variances of the genetic group 5/8 Charolais-Zebu.
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Introducédo

A amostragem de Gibbs tornou aplicavel a inferéncia bayesiana em melhoramento animal, devido a utilizagdo dos métodos de Monte
Carlo, baseados em Cadeias de Markov (Markov Chain Monte Carlo) (MAGNABOSCO, 1997). Segundo Van TASSEL et al. (1995),
o uso da amostragem de Gibbs, apresenta uma série de vantagens sobre os métodos frequentista hoje utilizados na estimagédo de
componentes de (co)variancia.

A heterogeneidade de variancias dentro de niveis de efeito fixo tem sido verificada por diversos autores, em se tratando de
caracteristicas de gado de leite e corte (CREWS e FRANKE ,1998, TORRES, 1998, RODRIGUEZ-ALMEIDA et al.,1995,
NAPOLES et al., 1999). De VEER e Van VLECK (1987) e IBANEZ et al. (1996) tém sugerido alguns fatores responsiveis pela
heterocedasticidade como a regido, ano de nascimento, nivel de manejo, variabilidade genética dentro do rebanho e nivel de produgao.
O objetivo deste trabalho foi verificar a ocorréncia de varidncias heterogéneas entre os grupos genéticos formadores da raga Canchim,
utilizando inferéncia bayesiana, aplicando-se o0 método de Amostragem de Gibbs.

Material e Métodos

Foi utilizado um conjunto de dados contendo informagdes dos animais formadores da raga Canchim, cedido pela EMBRAPA-CPPSE
(Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecudria - Centro de Pesquisa de Pecuaria do Sudeste), Sdo Carlos - SP. Foram estimados os
componentes de (co)varidncia para as caracteristicas quanto aos pesos aos 12 meses ajustado 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 das racas Charolesa, Indubrasil, Guzera e Nelore, para formagao da raga Canchim (VIANA, et al., 1962).

Foram realizadas analises unicaracter para peso aos 365 e 550 dias e denominadas tricaracter onde considerou-se a expressao do peso
aos 365 dias e aos 550 dias nos diferentes grupos genéticos, como sendo caracteristicas diferentes. Os efeitos fixos considerados nas
analises foram, sexo, ano de nascimento, estacdo de nascimento, idade da vaca como covariavel, apenas com efeito linear e grupo
genético nas analises unicaracter.

Para estimag@o dos componentes de (co)varidncia, foi utilizado o programa computacional MTGSAM - Multiple Trait Gibbs
Sampling in Animal Models desenvolvido por Van TASSEL e Van VLECK (1995). Foram definidas cadeias de Gibbs de 220.000
ciclos, sendo eliminados os 20.000 primeiros ciclos.

Foram retiradas amostras a cada 100 ciclos, apds a eliminag¢do dos 20.000 ciclos iniciais, gerando, dessa forma, 2000 amostras das
médias posteriores dos componentes de (co)variancia genético aditivo e residual. Tomando-se as 2000 amostras da médias posteriores
dos componentes de variancia, foram construidas as distribui¢des destes valores para verificagdo da percentagem das médias
posteriores dos componentes de varidncia genético e residual comuns aos diferentes grupos genéticos entre si e com a distribui¢ao
obtida na anédlise unicaracter nas caracteristicas peso aos 365 e 550 dias, com o objetivo de determinar a probabilidade das estimativas
estarem no mesmo intervalo.

Resultados e discussao

Para ambas caracteristicas, verificou-se que a percentagem de estimativas comuns das médias posteriores da varidncia genética
aditiva, foram altas, entre 0 modelo unicaracter e cada grupo genético no modelo tricaracter. O que indica que a analise unicaracter
pode ser apropriada para estimagdo destes componentes de variancia (Quadro 1).

Em relagdo a variancia residual, para as duas caracteristicas, verificou-se que o modelo unicaracter ndo estima de forma adequada os
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componentes de variancia, pois as percentagens de estimativas comuns foram baixas, considerando a analise unicaracter e o grupo
genético 5/8 Charolés-Zebu, para P365, e para analise unicaracter e os grupos genéticos 1/2 Charolés-Zebu e 3/4 Zebu-Charolés na
caracteristica P550 (Quadro 1),.

Tomando-se as amostras das médias posteriores da variancia genética aditiva para cada grupo genético obtidas nas analises tricaracter,
verificaram-se altos valores de percentagens comuns das estimativas das médias posteriores entre os trés grupos genéticos, indicando
a possibilidade de utilizagdo de um modelo que ndo considere a existéncia de heterogeneidade de variancias de origem genética entre
0s grupos genéticos, para as duas caracteristicas em estudo.

Em se tratando da variancia residual, para as duas caracteristicas, verificaram-se altos valores de percentagens de estimativas comuns
entre os grupos genéticos 1/2 Charolés-Zebu e 3/4 Zebu-Charol€s e baixos valores de percentagens de estimativas comuns entre estes
grupos genéticos e o grupo genético 5/8 Charolés-Zebu. Tais resultados indicam que as analises utilizando o modelo unicaracter ndo
sdo apropriadas para a estimagdo da variancia residual. Além disso, os resultados assinalam para a existéncia de variancias residuais
homogéneas entre os grupos genéticos 1/2 Charolé€s-Zebu e 3/4 Zebu-Charolés e de ocorréncia de varidncias residuais heterogéneas
entre estes grupos genéticos e o grupo genético 5/8 Charolés-Zebu.

Em gado de corte, CREWS ¢ FRANKE (1998), verificaram heterocedasticidade para diferentes graus de sangue Brahman, para
caracteristicas de carcaca. Em gado de leite, NAPOLES et al., (1999) encontrou valores discordantes de varidncias genéticas aditivas e
residuais para produgdo de leite e gordura, entre rebanhos de animais mesticos e puros da raga Gir.

CONCLUSAO

O resultados indicaram que os grupos genéticos formadores da raga Canchim, 1/2 Charolés-Zebu, 3/4 Zebu-Charolés e 5/8 Charolés-
Zebu apresentam variancia genética aditiva homogénea. Em relagdo a variancia residual, os grupos genéticos 1/2 Charolés-Zebu e 3/4
Zebu-Charolés apresentaram variancias homogéneas e discordantes do grupo genético 5/8 Charolés-Zebu.
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QUADRO 1 - Percentagem de médias posteriores dos componentes de varidncia comuns, nas analises unicaracter e
tricaracter, para as caracteristicas peso aos 365 e 550 dias
Intervalos Peso aos 365 dias Peso aos 550 dias
Variancia genética aditiva |[Varidncia residual Variancia genética aditiva || Variancia residual
Uni' - GG12 |[0,8978 0,8866 0,7557 0,1133
Uni — GG23 0,995 0,7171 0,995 0,0011
Uni — GG34 0,7761 0,1263 0,924 0,7985
GG1 - GG2 0,9725 0,9935 0,89 0,9925
GG1 -GG3 0,8291017 0,2716 0,68 0,150252
GG2 -GG3 0,9380 0,03995 0,8964 0,029948
1. Médias posteriores obtidas nas analises unicaracter. 2 ,3 e 4. Médias posteriores obtidas nas analises tricaracter, dos grupos genéticos, 1/2 Charolés-Zebu,
3/4 Zebu-Charolés e 5/8 Charolés-Zebu, respectivamente.




