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Resumo: Escores visuais sdo atribuidos sem considerar uma referéncia absoluta. Nesse caso, as
referéncias de avaliacdo sdo diferentes para cada grupo avaliado, dependendo apenas da estrutura
do grupo. Assim, fatores que alteram a estrutura dos grupos de avaliacdo, como o tamanho do grupo,
podem afetar a atribuicdo do escore visual, bem como a estimacdo e predicao de parametros genéticos
e valores genéticos aditivos, respectivamente. O objetivo deste estudo é determinar as consequéncias
da atribuicdo de escores com base em uma referéncia relativa na estimativa de parametros genéticos
e valores genéticos aditivos, considerando diferentes tamanhos de grupo de avaliacdo. Foi realizado
um estudo de simulacdo considerando 6 cendrios formados pela combinacdo de duas populagdes
(selecionadas e ndo selecionadas) e 3 tamanhos de grupos (10, 40 e 100 animais) para avaliacao.
Parametros e valores genéticos foram estimados usando dois modelos de limiar que diferiram em
sua correcao para efeitos ambientais. As estimativas de herdabilidade para as duas populacdes foram
préximas quando o modelo corrigiu os efeitos ambientais (0,407 — 0,418). No entanto, os niveis de
herdabilidade cairam ao longo das geracdes quando o modelo ndo considerou os efeitos ambientais
(0,172 - 0,247). O tamanho do grupo de avaliacdo afetou principalmente a precisao das predicdes do
valor genético, uma vez que maior precisdo estava relacionada a tamanhos de grupo de avaliacdo
maiores (0,576 - 0,715). Concluimos que a forma como os escores visuais sao atribuidos nao afeta a
estimativa de parametros e valores genéticos. No entanto, grupos de avaliagdo de mais de 40 animais
devem ser utilizados para obter maior precisao e progresso genético.

Palavras-chave: acuracia; efeitos ambientais; herdabilidade.

Abstract: Visual scores are assigned with no basis on an absolute reference. In this case, evaluation
references are different for each group, depending only on the structure of the group. Thus, factors that
change the structure of evaluation groups, such as group size, can affect visual score assignment, as
well as estimation of genetic parameters and prediction of breeding values, respectively. The objective
of this study to determine the consequences of assigning scores based on a relative reference on
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the estimation of genetic parameters and breeding values considering different evaluation group
sizes. A simulation study was conducted considering 6 scenarios formed by the combination of two
populations (selected and unselected) and 3 group sizes (10, 40, and 100 animals) for evaluation.
Genetic parameters and breeding values were estimated using two threshold models that differed
in their correction for environmental effects. Heritability estimates for the two populations were close
when the model corrected for environmental effects (0407 - 0.418). However, heritability levels fell
over generations when the model did not consider environmental effects (0.172 - 0.247). The size of
the evaluation group mainly affected the accuracy of breeding values prediction, since higher accuracy
was related to larger evaluation group sizes (0.576 - 0.715). We concluded that the way in which
visual scores are assigned does not affect the estimation of genetic parameters and values. However,
evaluation groups of more than 40 animals should be used to obtain greater accuracy and genetic
progress.

Keywords: accuracy; environmental effects; heritability.

1. Introducao

Medidas de escores visuais em gado de corte buscam auxiliar a selecdio de animais
mais produtivos e adaptados ao ambiente, uma vez que os escores estdo correlacionados
geneticamente de forma positiva com caracteristicas de importancia econdmica,
principalmente de crescimento!’®. Eles sdao obtidos por meio de uma avaliacdo visual,
atribuindo escores a diferentes niveis de expressao do fenétipo. Os escores sao atribuidas
em relacao ao grupo, usando o fenétipo médio do grupo como referéncia.

Considerando o processo usado para atribuir escores, dois aspectos devem ser levados em conta
ao estimar os parametros genéticos e os valores de reproducdo. Primeiro, é a natureza categérica desses
fenétipos (divididos em 5 ou 6 niveis). Muitos estudos consideram esses fenétipos como continuos
e usam um modelo linear para analise genética ®7'", No entanto, o uso de um modelo linear pode
afetar a classificacdo dos animais para selecdo, especialmente quando a herdabilidade e o nimero
de niveis de escala categdrica sdo baixos 2", Faria et al. " compararam estimativas de parametros
genéticos usando os modelos linear e de limiar para escores visuais, mas ndo encontraram diferenca
significativa nas estimativas de parametros; no entanto, o modelo de limiar foi recomendado devido as
suas propriedades estatisticas, que garantem estimativas corretas.

O segundo aspecto que torna os escores visuais diferentes de qualquer outra
caracteristica é a forma como sao atribuidos, sem base em uma referéncia absoluta. Nesse
caso, as referéncias de avaliacdo sao diferentes para cada grupo, dependendo apenas da
estrutura do grupo (animais do grupo), o que nao permite a comparacdao fenotipica de
animais pertencentes a grupos diferentes ). Os fatores que alteram a estrutura dos grupos
de avaliacdo, como o tamanho do grupo (numero de animais), podem afetar a atribuicdo de
escore visual.

Devido as particularidades envolvidas no processo, este estudo teve como objetivo determinar as
consequéncias da atribuicao de escores com base em uma referénciarelativa na estimativa de parametros
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e valores genéticos por meio de um estudo de simulacédo, que considerou populacbes selecionadas e
nao selecionadas e trés tamanhos de grupos de avaliacdo (10, 40 e 100 animais).

2. Material e métodos

Foi realizado um estudo de simulacdo usando trés tamanhos de grupos de avaliacdo (10,
40 e 100 animais) em populacbes selecionadas e ndo selecionadas. QMSim ' foi o software
usado para simular populacbes. Ele executa a simulacdo em duas etapas. Primeiro, ele simula
uma populacao histérica para estabilizar o equilibrio entre as taxas de deriva genética e
mutacao. SO depois disso, ele constréi a populacao desejada. A populacao histérica simulada
consistia em 1.000 geracbes; da ultima geracdo, foram escolhidas aleatoriamente 2.000
fémeas e 50 machos como populacdo de base; depois disso, os animais foram acasalados
aleatoriamente nas geracdes seguintes. O numero de reprodutores com progénie em cada
grupo contemporaneo dependeu do tamanho do grupo de avaliacdo; portanto, em grupos
com 10 animais, o numero variou de 7 a 10, e em grupos com 40 animais variou de 23 a 33 e
grupos com 100 animais variou de 38 a 48 touros, respectivamente.

O genoma simulado foi composto por 29 pares de cromossomos autossdOmicos
simulando o genoma bovino, variando em comprimento de 40 a 145 cM, um total de 2333 cM
(6 500 QTLs (Quantitative trait loci), distribuidos aleatoriamente pelo genoma, foram usados
para controlar a caracteristica. Os QTLs eram bialélicos e trialélicos, e seus efeitos foram
amostrados em uma distribuicdo normal. Toda a variacdo genética aditiva foi atribuida aos
efeitos dos QTLs.

Dada a natureza categdrica dos es, presumiu-se que o fendtipo observavel de um animal
resulta de uma caracteristica subjacente Eq (1) nao observavel com uma distribuicao normal
N ~ (0, 1), conhecida como “liability” 7. Portanto, a resposta categérica observavel resulta de
um animal que excede o limite de um ponto especifico na caracteristica subjacente.

O modelo usado para simular a caracteristica subjacente foi:

Equacao (1)

y=utgctate

onde y é liability; p é a média da populacéo, que foi igual a zero; gc é o efeito fixo de um
grupo contemporaneo, formado por sexo e ano de nascimento, que foi simulado a partir de
uma distribuicao normal com média zero e variancia de 0,2, equivalente a 20% da variancia
fenotipica; a é o efeito genético aditivo do animal, calculado como a soma dos efeitos alélicos
dos QTLs de cada animal; e é o residuo, simulado a partir de uma distribuicdo normal com
média zero e variancia de 0,6. A herdabilidade da caracteristica subjacente foi de 0,4.

Como o liability da populagao segue uma distribuicdo normal, esperava-se que o mesmo
acontecesse nos grupos de avaliacdo. Assim, a caracteristica subjacente foi categorizada em 5
niveis dentro de cada grupo de avaliacdo, simulando a metodologia usada pelos avaliadores .
Os limites dentro do grupo foram definidos com base na distribuicdo normal da liability no
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grupo. Os pontos foram -1,3, -0,5, 0,5 e 1,3 desvios-padrdo, de modo que a distribuicdo dos

escores dentro do grupo é semelhante a encontrada em dados reais ¥ (Figura 1).

Liability

-~y H . Han s
___—51 | s2 ; S3 ; S4 ) S~

Frequéncia dos escores

S1 s2 53 S4 S5

Figura 1. Representacdo do escore visual e da caracteristica subjacente dentro do grupo. Na parte superior, a
liability com os quatro limites que definem os cinco fendtipos. Abaixo, a frequéncia observada para cada categoria
fenotipica.

Os animais das populacdes simuladas foram acasalados 12 vezes. A proporcao fémea/
macho foi mantida constante (2.000 fémeas, 50 machos). As taxas de reposicao por ciclo de
acasalamento para fémeas e machos foram de 15% e 20%, respectivamente. Os critérios
de descarte foram idade para populacbes ndo selecionadas e idade e valores genéticos
estimados (VGEs) para populacdes selecionadas, com os animais mais velhos e piores
sendo descartados. Em cada ciclo de acasalamento, os parametros genéticos e os valores
genéticos foram estimados usando um modelo de limiar Eq (2), que modela as caracteristicas
subjacentes ao fenétipo observavel. O modelo estatistico geral usado pode ser descrito da

seguinte forma:

Equacao (2)
y=Xf+Zu+e

7

onde y é o vetor de liability (vetor da escala subjacente ndo observidvel no modelo de
limiar); B representa os efeitos ambientais sistematicos; X é a matriz de incidéncia que associa
B ay; ué o vetor de efeitos genéticos aditivos diretos aleatérios; Z é a matriz de incidéncia
que associa U a y e e é o vetor de efeitos residuais aleatérios. O modelo de limiar usado
considera uma escala subjacente com uma distribuicao continua e normal:

UvON(WE,I1c?)

7

em que U é o vetor da escala subjacente de ordem r; 6 = (3, u’) é o vetor dos parametros
de localizacdo de ordem s, com [3 (como efeitos sistematicos) e u (como efeitos genéticos
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aditivos diretos); W é a matriz de incidéncia de ordem r por s; | é a matriz de identidade de
ordem r por s e é a variacao residual. As caracteristicas categdricas sao determinadas por
varidveis continuas nao observaveis na escala subjacente, em que os limites da linha de base
sdo definidos da seguinte forma: t1<t2.. < tj-1, com t0=-0 e tj=0, em que j é o numero de
categorias.

Foram wusados dois modelos para cada cenario, diferindo apenas no fato de um
deles incluir o efeito do grupo contemporaneo. O primeiro modelo considerou o grupo
contemporaneo como um efeito fixo e o segundo modelo nao incluiu o efeito, considerando
que a atribuicdo de escores visuais em um grupo corrige os efeitos ambientais usados
para agrupar os animais para avaliacdo ®. A Tabela 1 mostra a combinacdo de populacbes
simuladas e os modelos de avaliacdo usados.

Tabela 1. Combinacdo entre cenarios e modelos usados para estimar parametros genéticos e valores
de reproducao.

Com selegédo Sem selecdo
Nome TG Modelo Replicas Nome GS Modelo Replicas
CS10_M1 10 M1 10 SS10_M1 10 M1 10
CS10_M2 10 M2 10 SS10_M2 10 M2 10
CS40_M1 40 M1 10 SS40_M1 40 M1 10
CS40_M2 40 M2 10 SS40_M2 40 M2 10
CS100_M1 100 M1 10 SS100_M1 100 M1 10
CS100_M2 100 M2 10 CS100_M2 100 M2 10

TG é o tamanho do grupo de avaliacdo; M1 e M2 séo, respectivamente, modelos sem e com o grupo contempordneo como
efeito fixo.

Os componentes de variancia e os valores genéticos foram estimados por meio da
amostragem de Gibbs, usando o software THRGIBBS1F90 (9. Uma distribuicdo uniforme
foi considerada para efeitos sistematicos e uma distribuicio qui-quadrado inversa para os
componentes de variancia. A distribuicdo posterior dos componentes de variancia e dos
valores genéticos foi construida a partir de uma cadeia de 100.000 amostras, das quais
as primeiras 20.000 foram descartadas. A definicdto do tamanho da cadeia foi baseada na
andlise de convergéncia de Geweke (1992) 29 Heidelberger e Welch (1983) @V, implementado
no pacote Coda “® do software R @, A estimativa dos componentes de variancia e dos valores
genéticos foi realizada usando o software THRGIBBS1F90, que implementa o modelo de limiar
sob estimativa Bayesiana. A varidancia residual foi fixada em 1, os limites t1 e t2 foram fixados
em 0 e 1, e o restante foi estimado a partir dos dados. Para determinar o efeito do tamanho
do grupo e da selecdo na estimativa de parametros e valores genéticos em caracteristicas de
escore visual, os critérios foram:
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1. Erro Quadratico Médio (EQM) Eq (3), usado como um indicador de qualidade na
estimativa da herdabilidade. O EQM foi calculado conforme descrito por Casella e Berger
(2002) @4

Equacao (3)
n
NGEID)
i=1
onde: n é o numero de replicagbes para cada cendrio simulado, neste caso 10; Ef é a
herdabilidade estimada para cada replicacio e, h* é o valor real da herdabilidade.

2. Correlacbes de Pearson entre os valores genéticos verdadeiros (VGVs) e os valores
genéticos estimados (VGEs), como um indicador da precisao da estimativa”.

3. Porcentagem de coincidéncia (somente nos cendrios de populacdo selecionada) entre
os 10 machos selecionados e os 10, 20 e 30 machos candidatos a selecago com os maiores
VGVs.

4, Eficiéncia de selecdo (somente em cendrios de populacdo selecionada), definida como
a porcentagem de ganho genético estimado em relacdo ao ganho genético maximo possivel.
O ganho genético por ano foi calculado pela regressdo dos valores genéticos verdadeiros e
estimados ao longo dos anos. Considerou-se que um ciclo de acasalamento é equivalente
a um ano. O ganho genético maximo, Eq (4), é obtido quando a acurdcia é igual a 1. foi
calculado como:

Equacao (4)
maxAG

ear = [(im + i) * 120 + 0a] /(1G,, + 1Gf)

onde: AG/ano é o ganho genético por ano; i, intensidade de selecao dos machos; i .€ aintensidade
de selecao das fémeas; r;, acuracia; g, desvio padrao genético IG,, iintervalo de geragbes dos machos;
IG, intervalo de gera¢Ges das fémeas. Assim, o maximo ganho genético Eq (5) esperado nas populagdes
sob selecao foi:

Equacao (5)

maxAG  [(2.66 + 1.15) * 1 0.64]

year EN = 0.286 unidades da liability

3. Resultados e discussao

A herdabilidade média aolongo dos ciclos de acasalamento para os cendrios simulados é apresentada
abaixo (Figura 2). Ainclusao do grupo contemporaneo como efeito fixo no modelo melhorou as estimativas
de heredabilidade em ambas as populagdes, especialmente na populacao selecionada, onde a inclusao
do efeito fixo corrigiu o processo de selecao, pois considerar grupos de animais (grupo contemporaneo)
com diferentes méritos genéticos é equivalente a incluir uma funcéo linear que descreve o processo de
selecdo no modelo. ®). As estimativas de heredabilidade diminuem rapidamente como consequéncia
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da nao correcao do efeito de selecdo, como observado nos modelos da populacao selecionada que nao
consideraram o efeito fixo do grupo contemporaneo.

Em cendrios de populacées nao selecionadas, a diferenca entre os modelos de avaliacdo
foi menor. No modelo que nado considerou o grupo contemporaneo como efeito fixo, as
estimativas de herdabilidade se aproximaram do valor verdadeiro a medida que as informacdes
utilizadas na estimativa aumentaram, especialmente quando o tamanho do grupo de avaliacao
era grande. Esse comportamento ocorreu porque, ao atribuir escores visuais dentro de um
grupo, eles dependem da variancia genética e residual do grupo, enquanto a variabilidade
causada por efeitos ambientais (grupo contemporaneo) ndao é levada em consideracdo, ja que
a avaliacao é feita dentro de um grupo e os animais dentro do grupo de avaliacdo estdo sob os
mesmos efeitos ambientais. Portanto, podemos inferir que o escore atribuida a cada animal
seria corrigida para os efeitos ambientais usados na formacdo dos grupos de avaliacdo. Desse
ponto de vista, animais com o mesmo escore pertencentes a diferentes grupos de avaliacéo
seriam compardveis, pois o escore reflete o desempenho dos animais em relacdo aos outros
nas mesmas condi¢des ambientais.

O tamanho do grupo de avaliacdo influenciou a estimativa de heredabilidade principalmente
no modelo que nao considerou o efeito do grupo contemporaneo (Figura 2). Essas diferencas
sdo consequéncia da heterogeneidade da variancia fenotipica existente entre grupos
contemporaneos, de forma que, quando o grupo de avaliacdo é menor, a heterogeneidade é
maior (Figura 3). Outro fator que contribui para a heterogeneidade é a menor representacao
genética em grupos pequenos, pois possuem menos reprodutores com progénie. Uma das
pressuposicdes do BLUP em avaliagbes genéticas € a homogeneidade de variancias entre os
niveis de efeitos fixos e aleatérios. Quando ndo é caso, os parametros e, em maior extensao,
os valores genéticos sdo afetados 9. Incluir o grupo contemporaneo como efeito fixo reduziu
as diferencas nas estimativas de herdabilidade entre diferentes tamanhos de grupos de
avaliacdo. Isso indica que a inclusdo desse efeito corrige o viés na estimativa dos componentes
de variancia quando ha heterogeneidade de variancias.

COM GC SEM GC

»= Csl10

= Cs40

= Cs100
Ss10
Ss40
Ss100

Safra

Figura 2. Estimativas de herdabilidade do cenario simulado ao longo das temporadas de acasalamento usando
dois modelos na estimativa de parametros genéticos (incluindo o grupo contemporéaneo a esquerda e ndo
incluindo o grupo contemporaneo a direita). Sel e Uns indicam populagdes selecionadas e nao selecionadas,
respectivamente; 10, 40 e 100 representam o tamanho dos grupos de avaliacao.
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Figura 3. Distribuicdo dos desvios padrdo fenotipicos dos grupos contemporaneos para os diferentes tamanhos
de grupos de avaliagao (10, 40 e 100 animais) no fendtipo observavel e subjacente. Os dados foram obtidos de
uma replicacéo.

A Tabela 2 apresenta a herdabilidade média e o MSE para cada cendrio simulado. Observe
a importancia de incluir o grupo contemporaneo como efeito fixo no modelo em populagdes
sob selecdo e/ou heterogeneidade de variancias, pois as estimativas de herdabilidade ficam
mais préximas do valor verdadeiro e a variabilidade das estimativas diminui (menor MSE).
Na auséncia de selecao e heterogeneidade (cendrios SS100_M1 e SS100_M2, Tabela 2), a
diferenca entre os modelos é minima.

Tabela 2. Média das replicacdes de cada cenério para a herdabilidade verdadeira (h?), herdabilidade
estimada (h?) e erro médio quadrético (EQM).

CS10_M1 0.397 0.172 0.0075 SS10_M1 0.408 0.359 +0.0005

CS40_M1 0.387 0.224 0.0071 SS40_M1 0.404 0.400 +0.0002

CS100_M1 0.379 0.247 0.0029 SS100_M1 0.399 0.418 0.0003

*CS e SS representam, respectivamente, populaces selecionadas e néo selecionadas, 10, 40 e 100 s@Go os tamanhos dos
grupos de avaliagdo; M1 e M2 séo, respectivamente, modelos sem e com o grupo contempordneo como efeito fixo.

A Tabela 3 apresenta as correlacdes entre os valores genéticos estimados (VGEs) e
verdadeiros (VGVs) para cada cendrio simulado. Incluir o efeito do grupo contempordneo
no modelo aumentou a precisao dos valores genéticos em populacdes selecionadas e nao
selecionadas. O cenario SS100 (com populagdes ndo selecionadas e tamanho de grupo de
100) apresentou a menor diferenca entre os cendrios, de acordo com os resultados obtidos

(8)
2O
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na estimativa dos componentes da variancia. O tamanho do grupo influenciou a precisao
porque, como indicado anteriormente, grupos pequenos possuem maior heterogeneidade
de variancias fenotipicas, o que leva a perda de precisdo e aumento do viés na predicdo dos

valores genéticos.

Tabela 3. Média das replicacbes de cada cendrio para as correlacbes entre os valores genéticos
verdadeiros e estimados (réa) e o erro padrao (EP).

CS10_M1 0.576 0.0014 SS10_M1 0.612 0.0007

CS40_M1 0.631 0.0011 SS40_M1 0.676 0.0008

CS100_M1 0.651 0.0011 S$S100_M1 0.702 0.0009

*CS e SS representam, respectivamente, populagdes selecionadas e néo selecionadas, 10, 40 e 100 s@o os tamanhos dos
grupos de avaliagdo; M1 e M2 séo, respectivamente, modelos sem e com o grupo contempordneo como efeito fixo.

Dois critérios foram utilizados para avaliar a eficiéncia da selecdo nos cenarios analisados:
percentual de coincidéncia entre os melhores candidatos machos para a selecao e aqueles
selecionados, e o percentual de ganho genético obtido em relacdo ao ganho maximo possivel
(Tabela 4). Para o primeiro critério, o percentual de coincidéncia foi geralmente baixo. Como
esperado, ele aumentou quando avaliado em um numero maior de machos melhores.
Quando o tamanho do grupo de avaliacdo aumentou, a coincidéncia foi maior, indicando que
os valores de selecao foram estimados com maior precisdo, conforme mostrado na Tabela 3.
Novamente, houve diferencas entre os modelos, e o modelo que considerou o efeito fixo do
grupo contemporaneo apresentou maiores percentuais de coincidéncia. Isso ocorre porque

ele corrige o efeito da selecao.

Tabela 4. Média das replicacbes dos cendrios da populacdo selecionada para o percentual de
coincidéncia entre os principais candidatos machos a selecdo com aqueles selecionados em cada ciclo
reprodutivo e para a eficiéncia da selecdo medida no ganho genético verdadeiro e estimado expresso

como porcentagem do ganho genético maximo.

CS10_M1 10.73 18.00 23.27 51.39 3.50

CS40_M1 14.18 21.64 29.91 58.16 5.38

CS100_M1 17.73 28.55 36.55 65.08 6.76
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Embora o percentual de coincidéncia dos machos selecionados tenha sido baixo, o
percentual de ganho genético verdadeiro (Tabela 4) foi alto, indicando que os machos
escolhidos possuiam alto valor genético mesmo nao sendo os melhores. O ganho genético
estimado se aproximou do ganho verdadeiro quando o modelo considerou o grupo
contemporaneo como efeito fixo, enquanto o modelo sem o efeito fixo subestimou o ganho
genético em relacdo ao verdadeiro devido a menor variancia genética estimada que ocorre
quando ndo se corrige o efeito da selecao (Figura 2). O tamanho do grupo de avaliacdo
influenciou a resposta a selecdo, aumentando com o uso de grupos maiores. Isso era

esperado, pois esses cendrios apresentaram maiores precisoes.

Os resultados mostraram que a atribuicdo de escores visuais foi feita com referéncia
ao perfil médio dos animais avaliados, corrigido para os efeitos ambientais. No entanto, os
efeitos fixos do grupo contemporaneo devem ser mantidos nos modelos, pois isso permite
corrigir os efeitos da selecdo, levando a estimativas mais precisas dos valores genéticos
e, consequentemente, a um maior progresso genético. Em dados reais, o efeito do grupo
contemporaneo também corrige o efeito do avaliador, j4 que os grupos nado sdo avaliados
pelo mesmo avaliador. O tamanho do grupo de avaliacdo influenciou principalmente a
precisao das estimativas dos valores genéticos, demonstrando a importancia de ter grupos
de 40 ou mais animais para obter valores genéticos mais precisos.

5. Conclusao

A atribuicdo de escores com um grupo de avaliacago como referéncia ndao afeta as esti-
mativas de parametros e valores genéticos. No entanto, é preciso cautela ao utilizar grupos
de avaliacdo com menos de 40 animais, pois isso diminui a precisao das predicdes de valor
de selecao genética.
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