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CAPÍTULO 1 - CONSIDERAÇÕES GERAIS 

 

No Brasil as raças zebuínas têm papel fundamental na sustentação da 

pecuária de corte, constituindo cerca de 80% do rebanho nacional, dos quais 70% 

são bovinos da raça Nelore (NOGUEIRA, 2004). As importações direcionadas de 

zebuínos iniciaram-se a partir de 1870, por iniciativa de criadores dos Estados do 

Rio de Janeiro e da Bahia (OLIVEIRA et al., 2002). 

A raça Nelore multiplicou-se em grande velocidade a partir dos núcleos que 

se formaram logo depois das importações provenientes da Índia. Essa grande 

aceitação foi devida aos índices de desempenho reprodutivo e produtivo da raça, 

de grande competitividade em climas tropicais, o que é em grande parte devido à 

cor da sua pele e pelagem que protege dos raios solares. Esses animais 

costumam ser rústicos, uma vez que os bezerros nascem e se reproduzem sem a 

necessidade de intervenções do homem. Em geral, seu parto é fácil, pois as 

fêmeas apresentam a garupa ligeiramente inclinada, aumentando a abertura de 

sua bacia. Além disso, os bezerros são considerados fortes e astutos, pois horas 

depois de nascidos, já se deslocam com o rebanho. Os recém nascidos 

apresentam maior facilidade para mamar devido à constituição do sistema 

mamário da raça, já que as fêmeas apresentam tetas pequenas. Outra 

característica importante da raça é a grande eficiência reprodutiva dos touros, 

devido ao porte alto e prepúcio bem inserido na parede abdominal (OLIVEIRA et 

al., 2002). 

Considerando a sua rusticidade, os animais da raça Nelore mostraram que é 

possível produzir carne nos trópicos e nas condições mais adversas, como 

pastagens sujas de tocos e arbustos invasores, grandes extensões, dificuldades 

de manejo, entre outros. O sucesso do Nelore está na simplicidade do manejo o 

que facilita o retorno do investimento (NOGUEIRA, 2004). 

Apesar da representatividade e adaptação do Nelore no Brasil, algumas 

características desses animais ainda precisam ser melhoradas, como por 

exemplo, a precocidade e a qualidade de carcaça. Essas duas características são 

essenciais para atender as exigências dos mercados interno e externo (FARIA et 

al., 2007). 

Ao mesmo tempo em que o Brasil vem se apresentando ao mundo como um 

forte competidor em produção de carne, o país ainda é marcado por baixos 
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índices zootécnicos na pecuária nacional, e com a globalização, tanto os 

mercados interno quanto o externo buscam animais precoces e que atendam às 

exigências de qualidade do produto. Para se alcançar esses objetivos é 

necessário que o produtor rural aperfeiçoe suas técnicas de criação, a fim de se 

manter dentro da cadeia produtiva (LOPES, 2009). 

Um dos principais fatores que influenciam os baixos índices zootécnicos do 

Brasil é o componente genético dos rebanhos. Neste cenário, os programas de 

melhoramento genético tiveram significante crescimento nos últimos anos, 

desenvolvendo novas pesquisas e tecnologias, que objetivam aumentar a 

produtividade a partir da identificação e multiplicação dos melhores genótipos 

para as características de produção (FARIA et al., 2007). 

A tendência atual, na busca de animais precoces, que atendam às 

exigências do mercado em termos de quantidade e qualidade de carne, é a 

necessidade de mudanças nos critérios de seleção. Pois, além da seleção de 

animais tendo como critério dados de peso, se deve observar também, 

características de precocidade, crescimento e terminação (JORGE JÚNIOR  et 

al., 2001). 

Dessa forma, dentro das inovações dos programas de melhoramento 

genético, destacam-se as avaliações por escores visuais e a estimação de 

parâmetros genéticos utilizando a inferência bayesiana sob modelos de limiar. 

As primeiras avaliações visuais foram realizadas nos Estados Unidos, 

mediante o sistema Ankony (LONG, 1973), que considera uma escala absoluta de 

um a dez para características como ausência de gordura excessiva, 

musculosidade, tamanho do esqueleto, aprumos, caracterização racial, sexual 

entre outras. 

A avaliação por escores visuais permite a identificação de animais que, nas 

condições viáveis de criação e em consonância com o mercado consumidor, 

cumpram seu objetivo eficientemente em menos tempo, sendo, portanto, uma boa 

forma para se identificar animais de melhor conformação produtiva (FARIA, 2007). 

Segundo Nicholson & Butterworth (1986), um grande número de animais pode ser 

avaliado visualmente sem que estes precisem ser submetidos a mensurações, o 

que acelera o processo e minimiza o estresse dos animais, além de apresentar 

baixo custo de implantação. 
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No Brasil, há diferentes métodos de avaliação morfológica utilizados em 

associações e programas de melhoramento, dentre os quais, os mais conhecidos 

são: o método CPMU (ELER et al., 1996) que considera os escores de 

conformação, precocidade, musculosidade e umbigo; o método MERCOS (LOBÔ, 

1996) que avalia os escores de musculosidade, estrutura física, aspectos raciais, 

conformação, ônfalo e aspectos sexuais; e o método EPMURAS (KOURY FILHO, 

2005) que analisa os escores de estrutura corporal, precocidade de terminação, 

musculosidade, umbigo, caracterização racial, aprumos e sexualidade. Entretanto, 

ainda são escassos os trabalhos que relacionam características de produção com 

escores visuais para animais zebuínos no Brasil, podendo citar os de Eler et al. 

(1996); Cardoso et al. (2001); Jorge Júnior et al. (2001); Koury Filho (2005); Faria 

(2007), Yokoo et al. (2009); Faria et al., (2010); e Pires et al. (2010). 

O sistema de avaliação morfológica (SAM), relatado por Koury Filho (2005), 

foi desenvolvido no Programa Nelore Brasil da Associação Nacional de Criadores 

e Pesquisadores (ANCP). Este método aplica modernos procedimentos de coleta 

de dados para estrutura corporal (E), precocidade de terminação (P) e 

musculosidade (M), sendo que atualmente essas características já possuem suas 

Diferenças Esperadas na Progênie (DEPs) e se encontram no sumário de touros 

do programa, podendo, assim, serem usadas como critério de seleção. 

Segundo Koury Filho (2005), a metodologia SAM consiste em avaliar 

visualmente animais pertencentes ao mesmo grupo de contemporâneos, ou seja, 

que tiveram as mesmas oportunidades de ambiente para expressar seu fenótipo, 

excetuando as diferenças em ambiente materno, que deverão ser minimizadas no 

momento da avaliação genética por modelos estatísticos apropriados. 

Os escores são atribuídos às características de forma a evitar a avaliação do 

indivíduo como um todo, mas sim em partes, que por fim resultarão no “desenho” 

do animal, pois as características são relacionadas às proporções entre medidas 

corporais (KOURY FILHO, 2005). 

A avaliação visual por escores para E, P e M é realizada individualmente 

para cada animal. Primeiramente observa-se todo o lote, que caracteriza um 

grupo de contemporâneos, e visualiza-se o perfil médio do lote para cada 

característica avaliada, que irá servir como base de comparação. Portanto, os 

escores são atribuídos de acordo com os respectivos grupos de contemporâneos. 
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Os animais são soltos em uma divisão do curral e avaliados individualmente, 

por um único avaliador habilitado que atribui escores variando de um a seis às 

características, sendoseis a maior expressão da característica e um a menor 

expressão da mesma. Conceitualmente os escores seis e cinco correspondem à 

cabeceira do lote, quatro e três ao meio e dois e um ao fundo do lote (KOURY 

FILHO, 2005). 

Para esta avaliação, vale ressaltar, que quanto menores forem as diferenças 

de idade nos lotes apartados para o trabalho, mais justa será a comparação, 

facilitando o trabalho do técnico. Além disso, os resultados tendem a ter melhores 

distribuições dentro dos grupos de contemporâneos, sendo que a condição ideal é 

de que os animais tenham no máximo 45 dias de diferença de idade (KOURY 

FILHO, 2005). 

Segundo Koury Filho (2005), o que se deve avaliar em cada característica é: 

a) estrutura corporal  (E) - prediz visualmente a área que o animal abrange visto 

de lado, avaliando-se basicamente o comprimento corporal e a profundidade de 

costelas; maiores áreas correspondem a maiores escores; b) precocidade de 

terminação (P)  - os maiores escores recaem sobre animais de maior proporção 

entre profundidade de costelas em relação à altura de seus membros; na prática, 

principalmente em idades mais jovens, muitas vezes os animais ainda não 

apresentam gordura de cobertura; o objetivo é identificar o “desenho”, baseado 

em proporções, que corresponda a indivíduos que irão depositar gordura de 

acabamento mais precocemente, com a expectativa de que sejam aqueles com 

mais costelas em relação à altura de seus membros; e c) musculosidade (M) - 

avaliada pela evidência das massas musculares, sendo que os indivíduos mais 

“grossos” e com musculatura mais convexa, em relação à média do lote, recebem 

as maiores notas e os mais “finos”, musculatura menos convexas, retilíneas e até 

com concavidades pelo corpo, as menores. 

Os escores atribuídos às características E, P e M permitem que se tenha 

uma concepção espacial do animal, pois E estima a área que este abrange 

lateralmente e que, de forma bastante rudimentar, formará um retângulo. A 

característica E, analisada em conjunto com a característica P, indicará as 

proporções dos lados desse retângulo. Ao se incluir o escore da característica M, 

dar-se-á a terceira dimensão. O paralelepípedo formado traduz a estimativa do 

volume relativo e proporções do indivíduo (Figura 1). 
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FIGURA 1 - Representação esquemática das diferentes proporções que devem ser 

avaliadas pelas características Estrutura Corporal (E), Precocidade de 
Terminação (P) e Musculosidade (M) (adaptado de Koury Filho, 2005) 

 

Com o desenvolvimento dos métodos de avaliação por escores visuais, 

alguns trabalhos de estimação de parâmetros genéticos já foram desenvolvidos 

com o objetivo de se antever a possibilidade de sucesso com a seleção para as 

características trabalhadas. Esses trabalhos mostraram que as características E, 

P e M possuem significativa variabilidade genética e as herdabilidades 

encontradas são de moderada a alta magnitude (KOURY FILHO, 2005; YOKOO 

et al., 2009; FARIA et al., 2010; PIRES et al., 2010). 

Por trabalhar com grande número de dados e modelos genéticos complexos 

as análises genéticas sempre necessitaram de avançadas ferramentas 

computacionais, o que era bastante restrito em tempos passados. O avanço da 

informática disponibilizou o uso de metodologias que até então eram inviáveis. A 

inferência bayesiana e modelos de limiar (threshold) são algumas das novas 

metodologias que estão sendo implementadas no melhoramento genético animal, 
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disponíveis em aplicativos como MTGSAM (VAN TASSEL et al., 1998) , DMU 

(MADSON et al., 2006) e THRGIBBS1F90  (TSURUTA & MIZTAL, 2006). 

A avaliação morfológica por escores visuais é uma ferramenta importante na 

identificação de animais com biótipo apropriado para o mercado, pensando 

sempre na qualidade da carne bovina, e na relação benefício/custo da atividade. 

Neste contexto, a metodologia SAM, mostra-se uma ferramenta eficaz para exibir 

a variabilidade genética das características avaliadas, além de fornecer uma boa 

resposta a seleção. 
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CAPÍTULO 2 - PROJETO ORIENTADO 

 

2.1 RESUMO 

 

A avaliação morfológica por escores visuais é uma importante ferramenta para 

identificar animais que produzam mais carne ou carcaça desejável em menor 

tempo. Por constituir um banco de dados de caráter discreto, as análises 

genéticas para as características de avaliação morfológica necessitam de atenção 

especial, uma vez que os dados não possuem uma distribuição normal. O 

aperfeiçoamento de métodos para a estimação dos componentes de variância 

tem sido uma constante busca dos pesquisadores e para se solucionar o 

problema das características categóricas em análises genéticas tem-se proposto 

a utilização da inferência bayesiana sob modelos de limiar. Nesse contexto, o 

presente estudo objetiva comparar as estimativas de parâmetros genéticos para 

as características do Sistema de Avaliação Morfológica (estrutura corporal, 

precocidade de terminação e musculosidade) obtidas por meio de análises 

bayesianas, a partir dos modelos de limiar e linear, de bovinos da raça Nelore. O 

presente projeto testará metodologias de análise genética para características 

discretas, tendo como perspectivas a obtenção de parâmetros genéticos mais 

acurados, ou seja, os valores preditos serão mais próximos dos valores reais, o 

que aumentará as chances de sucesso do processo de seleção. Espera-se 

também ter maior conhecimento dos priors informativos das características de 

avaliação morfológicas por escores visuais, facilitando assim futuros estudos em 

melhoramento genético com as características trabalhadas. 
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2.2 ABSTRACT 

 

The morphologic evaluation for visual scores is an important tool to identify 

animals that produce more meat or desirable carcass in smaller time. For 

constituting a database of discreet character, genetic analyses for those 

characteristics need special attention, once the data don't possess a normal 

distribution. The improvement of methods for estimate of variance components 

has been a constant looks for of the researchers and to solve problem of 

categorical characteristics in genetic analyses have been proposing the use of 

bayesian inference under threshold models. In that context, present study aims at 

to compare the estimates of genetic parameters for characteristics of System of 

Morphologic Evaluation (structures corporal, ending precocity and muscling) 

obtained through bayesians analyses, starting from threshold models and lineal, of 

bovine of Nelore breed. The present project will test methodologies of genetic 

analysis for discreet characteristics, tends as perspectives the obtaining of genetic 

parameters more perfected, in other words, the predicted values will be closer of 

real values, what will increase chances of success selection process. It is also 

hoped to have larger knowledge of informative priors of morphologic evaluation 

characteristics for visual scores, facilitating like this futures studies in genetic 

improvement with worked characteristics. 

 

 

Key-words: Bayesian inference, Beef cattle, Visual scores 
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2.3 - CARACTERIZAÇÃO DO PROBLEMA 

 

A avaliação morfológica por escores visuais é uma ferramenta ímpar para 

auxiliar a identificação e multiplicação dos animais com melhor conformação 

produtiva. Trabalhos realizados com escores de avaliações visuais para animais 

zebuínos no Brasil mostraram que as características avaliadas possuem 

significativa variabilidade genética e as herdabilidades encontradas são de 

moderada a alta magnitude (FARIA et al., 2010). A escolha dos animais que irão 

gerar descendentes na próxima geração é baseada no valor genético de cada 

animal, esse valor é predito por análises genéticas que consideram as 

mensurações de desempenho dos animais e seus parentescos (EUCLIDES 

FILHO, 2000). 

Os componentes de variância, importantes na predição do mérito genético 

dos indivíduos, têm sido estimados por diferentes métodos que evoluem à medida 

que novas teorias e técnicas computacionais são desenvolvidas. O método de 

estimação é um fator importante na obtenção dos parâmetros genéticos, 

juntamente com o estabelecimento de um modelo matemático que descreva 

corretamente os dados. A maioria dos métodos de estimação de componentes de 

(co)variância em uso, evoluíram com a disponibilidade de maiores recursos 

computacionais, inclusive novas técnicas e algoritmos (FARIA, 2007). 

Atualmente, a Máxima Verossimilhança Restrita é um dos métodos mais 

utilizados nos programas de melhoramento genético e seu uso foi intensificado 

pela disponibilidade de programas computacionais como o MTDFREML 

desenvolvido por Boldman et al. (1995). Para avaliação de características 

discretas, os modelos lineares têm sido preferidos em relação aos modelos de 

limiar, o que teoricamente não seria adequado, uma vez que os dados 

categóricos não apresentam distribuição normal. Porém, devido à facilidade de 

aplicação, tanto em modelo animal como modelo de touro, os modelos lineares 

têm sido utilizados em diversos estudos com dados categóricos como os de 

Smother et al. (1993); Eler et al. (1996); Weigel & Rekaya (2000); Carnier et al. 

(2000); Bennett & Gregory (2001); Cardoso et al. (2001); Koury Filho (2001); 

Koury Filho (2005); e Kippert et al. (2006). 

Miztal (1999) desenvolveu o software BLUPF90THR que utiliza a Máxima 

Verossimilhança Restrita sob modelos de limiar (threshold models). Este 



���

programa foi utilizado com êxito em trabalho realizado por Ramirez Valverde et al. 

(2001), para avaliar a dificuldade de parto em bovinos de corte da raça Gelbvieh. 

O método Â  (REVERTER et al. 1994) surgiu como uma alternativa em 

relação à Máxima Verossimilhança Restrita, e tem como principal vantagem, a 

utilização de um algoritmo que requer apenas os valores genéticos preditos, os 

quais podem ser obtidos por método iterativo, gerando maior velocidade no 

processamento e menor demanda de memória nos computadores (VAN MELIS et 

al., 2003). Alguns pesquisadores têm utilizado o método Â  sob modelo linear em 

análises genéticas para características categóricas (CHOY et al., 2002; VAN 

MELIS et al., 2003 e SILVA et al., 2005). Van Melis et al. (2003) recomendaram a 

utilização do método Â  em substituição ao método da Máxima Verossimilhança 

Restrita, somente por razões computacionais, uma vez que suas propriedades 

teóricas ainda não são totalmente conhecidas. O programa utilizado que aplica as 

propriedades do método Â  é derivado do BLUP90IOD que pertence ao pacote 

BLUPF90 (MIZTAL, 1999). 

Atualmente, a análise bayesiana, em melhoramento genético animal, 

proposta por Gianola e Fernando (1986), tem sido utilizada com sucesso na 

solução de problemas para as estimativas de componentes de variância em 

modelos de limiar para dados categóricos (HOESCHELE et al., 1995; 

SORENSEN et al., 1995; MATOS et al., 1997; ALTARRIBA et al., 1998; VAN 

TASSEL et al., 1998; VARONA et al., 1999; LUO et al., 2001; KIZILKAYA et al., 

2002; KORSGAARD et al., 2003; MARCONDES, 2003 e SILVA et al., 2003). O 

software MTGSAM Threshold desenvolvido por Van Tassel et al. (1998), que 

utiliza a Amostragem de Gibbs, tem sido aplicado para dados categóricos sob 

modelo de touro e modelo touro avô-materno. Em modelo animal, alguns autores 

(MORENO et al., 1997; LUO et al., 2001; MARCONDES, 2003; PHOCAS & 

LALOE, 2003) encontraram dificuldades para atingir a convergência da cadeia de 

Gibbs, tanto em análises uni-características como bi-características. 

Recentemente, foram desenvolvidos os softwares DMU (MADSON et al., 2006) e 

THRGIBBS1F90 (TSURUTA & MIZTAL, 2006), que aplicam a inferência 

bayesiana na estimação de componentes de (co)variâncias de características 

categóricas utilizando modelos  lineares e limiares. 

Assim, as metodologias empregadas no melhoramento animal, como a 

Máxima Verossimilhança Restrita, método Â  e Inferência Bayesiana, têm sido 
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utilizadas na estimação de componentes de variância e valores genéticos de 

características categóricas. Porém, as dúvidas referem-se à definição do modelo: 

linear ou limiar? 

As metodologias empregadas assumindo modelo linear ignoram a natureza 

discreta dos dados categóricos, e a análise procede como se os dados fossem de 

caráter contínuo. Já no modelo de limiar, assume-se como distribuição normal, a 

variável não observável, que é subjacente para a variável discreta, sendo que a 

conexão da variável discreta com a escala subjacente contínua é conseguida por 

um conjunto de limiares fixos. Desta forma, a variável subjacente é descrita pelo 

modelo linear, mas a relação da subjacente com a escala observada é não linear, 

caracterizando o modelo de limiar (FERREIRA, 2008).  

O questionamento ao uso da metodologia de modelos lineares é devido a 

esta não ser teoricamente adequada para características categóricas, podendo 

subestimar os parâmetros genéticos e gerar conclusões equivocadas referentes 

ao ganho genético destas características quando submetidas à seleção. Desta 

forma, Gianola & Foulley (1983), Harville & Mee (1984) e Gilmour et al. (1985) 

desenvolveram a aplicação do modelo de limiar na avaliação genética de 

características categóricas. Posteriormente, Janss & Foulley (1993) e Van Tassel 

et al. (1998) tornaram possíveis as análises multi-características incluindo dados 

contínuos (modelo linear) e dados categóricos (modelo de limiar). Para modelos 

de limiar assume-se que existe uma variável subjacente de distribuição contínua 

em relação à variável discreta (SORENSEN et al., 1995), sendo que a resposta 

de uma categoria é observada, se o seu valor na escala subjacente, estiver 

localizado entre os limiares que definem esta categoria. Assim, a distribuição de 

probabilidade das respostas para dados categóricos depende da posição da 

média da distribuição subjacente contínua em relação aos limiares fixos. 

Aplicações no melhoramento animal de modelos de limiar podem ser encontradas 

em diversos trabalhos, como os de Sorensen et al. (1995); Matos et al. (1997); 

Altarriba et al. (1998); Van Tassel et al. (1998); Varona et al., (1999); Luo et al. 

(2001); Ramirez Valverde et al. (2001); Rekaya et al., (2001); Marcondes (2003); 

Silva et al., (2003); Wiggans et al. (2003); Faria et al., (2010); e Pires et al., 

(2010). 

Desta maneira, o uso de modelos de limiar pode proporcionar estimativas de 

parâmetros genéticos mais adequadas, uma vez que relacionam a resposta 
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observada na escala categórica com uma escala subjacente normal contínua 

(SILVA et al., 2005). Ducrocq et al. (1988) afirmaram que os métodos de limiar 

podem ter maior habilidade para a detecção da variabilidade genética do que os 

métodos lineares. De acordo com Gianola (1982), o melhor preditor linear não 

viesado (BLUP) pode não ser apropriado para características categóricas, pois 

estas violariam várias pressuposições existentes nas metodologias de modelos 

mistos. Alguns dos problemas descritos por Gianola (1982) são: as variâncias das 

características categóricas são heterogêneas; as soluções do BLUP não 

consideram a restrição de que a soma das probabilidades de resposta tenha que 

ser igual a um entre todas as categorias de resposta; e a variância genética 

aditiva na escala observada depende da incidência da característica na população 

dada. 

Ramirez Valverde et al. (2001) compararam a acurácia de diversos modelos 

para obtenção dos valores genéticos para dificuldade de parto de bovinos 

Gelbvieh. Foram avaliados modelos de limiar versus lineares e modelo animal 

versus modelo touro-avô materno em análises uni-característica e bicaracterística. 

Os autores observaram que o modelo animal de limiar foi melhor que o modelo 

animal linear para predição dos valores genéticos. Na análise bicaracterística 

obteve-se melhores acurácias dos valores genéticos preditos para os efeitos 

aleatórios diretos em relação à análise uni-característica. No entanto, não houve 

diferença entre as estimativas obtidas pelo modelo de limiar ou linear 

considerando o modelo touro-avô materno. Os autores também concluíram que 

para a avaliação genética da dificuldade de parto, o modelo animal de limiar 

representou a melhor escolha para predizer os efeitos genéticos aditivos direto e 

maternal. 

Estes resultados divergem das conclusões obtidas por Moreno et al. (1997), 

Luo et al. (2001) e Marcondes et al. (2005). Os autores recomendaram a 

utilização do modelo de limiar touro-avô materno em análises bayesianas para 

dados categóricos. De acordo com Hoeschele et al. (1995), o uso do modelo touro 

ou touro-avô materno pode ser aplicado com sucesso em análises bayesianas de 

limiar para dados categóricos com menores frequências, sendo que, nesta 

situação, o amostrador de Gibbs pode não convergir sob modelo animal. No 

entanto, para análises de dados categóricos com uma característica contínua, o 

modelo animal pode ser mais adequado que o modelo touro-avô materno. Por 
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outro lado, Marcondes (2003) não obteve sucesso em várias tentativas com 

análises bi-características limiar-linear sob modelo touro ou touro-avô materno, 

gerando matrizes de (co)variâncias genéticas não positiva-definida. 

Marcondes et al. (2005) em análise envolvendo a característica permanência 

no rebanho de fêmeas da raça Nelore, concluíram que não houve diferenças na 

classificação dos animais quando os valores genéticos foram preditos pelos 

modelos bayesianos de limiar ou linear. Devido ao menor tempo computacional, 

os autores recomendaram o uso dos modelos lineares para dados categóricos. 

Jamrozik et al. (1991) estudaram cinco características de conformação em 

bovinos da raça Holandesa e observaram que a classificação dos touros foi a 

mesma para ambos os modelos de limiar e linear. Porém, as características de 

conformação estudadas possuíam de nove até dezoito categorias, aproximando-

se mais de uma distribuição normal. Matos et al. (1997) em trabalho com dados 

categóricos de características reprodutivas de ovelhas das raças Rambouillet e 

Finnsheep, concluíram que os modelos de limiar, embora apresentem melhor 

habilidade em detectar a variância genética aditiva, não se mostraram mais 

adequados na obtenção das estimativas dos parâmetros genéticos. 

 

 

2.4 JUSTIFICATIVA 

 

Trabalhos realizados para estimar parâmetros genéticos de características 

morfológicas demonstraram que ainda existe dúvida sobre qual a metodologia 

deve ser empregada para as avaliações genéticas. 

As avaliações morfológicas por escores visuais apresentam hoje importante 

papel para atender as exigências do mercado consumidor. No entanto, ainda são 

poucos os estudos realizados sobre a estimação dos parâmetros genéticos para 

tais características, uma vez que, a mensuração das avaliações morfológicas 

resulta em um banco de dados com características categórica e contínuas. 

Neste contexto é necessária a realização de novos trabalhos que 

solucionem as dúvidas metodológicas das avaliações genéticas para 

características de dados categóricos. Quando este objetivo for alcançado, as 

estimativas encontradas pelas avaliações serão mais acuradas e as tomadas de 
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decisões realizadas nos processos de melhoramento genético serão mais 

confiáveis. 

 

 

2.5 OBJETIVOS 

 

O presente trabalho pretende estudar as metodologias de avaliação genética 

de modelos de linear e limiar utilizando a inferência bayesiana na estimação de 

parâmetros genéticos das características de avaliação visual por escores visuais: 

estrutura corporal, precocidade de terminação e musculosidade. 

 

 

2.6 METAS 

 

O presente estudo tem como metas produzir em dois anos resultados 

relacionados à avaliação genética de dados categóricos por modelos lineares e 

de limiar e testar as metodologias de estimação de parâmetros genéticos para as 

avaliações de escores visuais, criando subsídio para sua futura inclusão nos 

programas de melhoramento genético. 

 

 

2.7 METODOLOGIA E ESTRATÉGIA DE AÇÃO 

 

A seguir descreve-se: a origem e composição da base de dados; as análises 

preliminares, de consistência e restrições; o modelo estatístico preliminar; e o 

modelo genético proposto para as estimativas dos parâmetros genéticos. 

 

 

2.7.1 Banco de dados da ANCP 

 

Para o desenvolvimento deste trabalho, será utilizado um banco de dados 

cedido gentilmente pelo Programa Nelore Brasil da Associação Nacional de 

Criadores e Pesquisadores (ANCP) sediada hoje, na cidade de Ribeirão Preto no 

estado de São Paulo. 
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A ANCP desenvolve um dos principais programas de melhoramento 

genético em bovinos de corte do Brasil. Este programa já identificou ao longo dos 

anos, centenas de touros jovens que atualmente, são touros renomados e 

consagrados na pecuária nacional. 

Com 21 anos de coleta de dados, a base do programa conta com 4.031.202 

pesagens, 690.823 medidas de perímetro escrotal e 1.303.996 animais na matriz 

de parentesco, pertencentes a 438 rebanhos avaliados. O sumário de touros do 

programa encontra-se hoje em sua 16º edição e são 22 as características 

avaliadas. 

 

 

2.7.2 Constituição da base de dados 

 

A base de dados do presente trabalho será constituída por mensurações de 

avaliação morfológica em bovinos da raça Nelore, avaliados ao sobreano, 

seguindo uma variação de idade de 490 a 610 dias. O método de avaliação visual 

utilizado será o Sistema de Avaliação Morfológica relatado por Koury Filho (2005), 

em que serão estudadas as características de estrutura corporal (E), precocidade 

de terminação (P) e musculosidade (M). 

O banco de dados também terá informações de pai, mãe, grupo de animais 

contemporâneos à desmama e ao sobreano, idade do animal no momento da 

coleta, classe de idade da vaca ao parto, informação de sexo e peso aos 120 dias 

de idade (P120). Buscando-se o controle das fontes ambientais de variação os 

animais serão categorizados em grupos contemporâneos definidos segundo Faria 

et al. (2010), que considerarão a fazenda, ano, estação de nascimento, lote de 

manejo e o técnico que avaliará os animais de um mesmo lote de manejo. 

Estas características serão analisadas para compor o modelo genético 

proposto para as avaliações. 

 

 

2.7.3 Modelo proposto para as análises preliminares  

 

As análises de crítica e consistência dos dados serão realizadas por meio 

do procedimento UNIVARIATE (SAS, 2000) para determinar se os erros 
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experimentais das variáveis possuem distribuição normal de probabilidade e 

homogeneidade de variância. Serão realizadas análises de variância utilizando-se 

o método dos quadrados mínimos por meio do procedimento GLM (SAS, 2000). 

As médias ajustadas serão obtidas através da opção “statement” LSMEANS do 

procedimento GLM. Para estas análises usar-se-á o modelo, cuja equação é: 

 

Yijkl   = mmmm + Sxi + GCj + CIVPk + eijkl  

 

onde: 

Yijk é a observação do animal k, pertencente ao i-ésimo grupo contemporâneo e 

coletado no j-ésimo ano; 

Sxi é o efeito fixo do i-ésimo sexo (1, 2); 

GCj é o efeito fixo do j-ésimo grupo contemporâneo (1, 2,3,...,353); 

CIVPk é o efeito fixo do k-ésima classe da idade da vaca ao parto (1,2, 3, ...,7); e 

eijkl é o erro aleatório associado a cada observação ijk, pressuposto normalmente 

distribuído e independente com média zero e  variância s2. 

A idade do animal na data da respectiva avaliação será incluída no modelo 

como covariável. 

 

 

2.7.4 Análise de consistência e restrições 

 

Para a realização das análises genéticas serão impostas restrições ao banco 

de dados. Serão retirados do banco de dados inicial aqueles animais sem dados 

de pai e mãe confiáveis, serão excluídos touros com menos de cinco filhos, e os 

grupos contemporâneos com menos de oito animais e que não apresentararem 

variabilidade genética para as características estudadas. 
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2.7.5 Modelo genético proposto para as estimativas dos parâmetros 

genéticos 

 

Para estimação dos parâmetros genéticos será utilizada a inferência 

bayesiana por meio do aplicativo Multiple Trait Gibbs Sampler for Animal Models 

conhecido como MTGSAM, desenvolvido por Van Tassel et al. (1998). 

O modelo para a estimativa dos parâmetros genéticos de todas as 

carcterísticas estudadas considerará o efeito de sexo (dois níveis) e de classe de 

idade da vaca ao parto (sete níveis) como efeitos aleatórios e a idade do animal 

no momento da coleta como covariável (efeito linear). Os grupos contemporâneos 

serão considerados como efeito aleatório, segundo as recomendações de Varona 

et al. (1999), que preconizaram tal procedimento devido às dificuldades em 

predizer os valores genéticos de características categóricas, quando se tem 

grande número de níveis de efeitos fixos no modelo animal de limiar. 

O modelo completo pode ser representado em notação matricial como: 

ecZaZXy +++= 21b  

em que y é o vetor das observações (escala subjacente contínua para as 

características morfológicas, �  é o vetor dos efeitos fixos, a é o vetor dos efeitos 

aleatórios que representam os valores genéticos aditivos diretos de cada animal, 

c é o vetor dos efeitos aleatórios não correlacionados, e é o vetor dos efeitos 

residuais, e X, Z1, e Z2 são as matrizes de incidência que relacionam as 

observações aos efeitos fixos e aos efeitos aleatórios genético aditivo direto e não 

correlacionados respectivamente.  

No modelo de limiar assume-se que a escala subjacente apresenta 

distribuição normal contínua sendo representada como: 

)I,N(W~|U 2
esqq

 

em que U é o vetor da escala base de ordem r; � ’ = (ß’, a’, c’) é o vetor dos 

parâmetros de locação de ordem s com ß (definidos sob o ponto de vista 

frequentista, como efeitos fixos), e ordem s com a e c (como efeitos aleatórios 

genético aditivo direto e não correlacionados); W é a matriz de incidência 

conhecida de ordem r por s; I é a matriz de identidade de ordem r por r; e � 2
e é a 

variância residual. A probabilidade condicional que yi caia na categoria j (j = 1, 2, 

3, 4, 5, 6), dado os vetores ß, a, c e t (t = tmin, t1,..., tj-1, tmax) é apresentada como:  
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),,,|()()( '''
1
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As características categóricas são determinadas por variáveis contínuas não 

observáveis, em escala subjacente, sendo fixados valores iniciais de limiares, em 

que t1 < t2 ... < tj-1, com t0 = -�  e tj = � , onde j é o número de categorias. Os dados 

observáveis são dependentes da variável subjacente que é limitada entre dois 

limiares não observáveis (GIANOLA & SORENSEN, 2002). Assim, as categorias 

ou escores de yi (características morfológicas ao sobreano) para cada animal i 

são definidos por Ui, na escala subjacente: 
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em que, n é o número de observações para cada escore. Após as especificações 

dos limiares t0 a t6, é necessário que dois limiares (de t1 a t5) sejam ajustados a 

uma constante arbitrária (VAN TASSELL et al., 1998). Assim, a variância residual 

será estimável, bem como a covariância residual entre as características, e 

assumir-se-á t1 = 0 e t2 = 1. 

As distribuições iniciais das (co)variâncias serão assumidas como uma 

Wishart Invertida (uma forma multivariada da distribuição � 2 invertida) para os 

efeitos aleatórios genéticos, não correlacionados e residuais das características 

estudadas. Serão definidas distribuições iniciais uniformes tanto para os efeitos 

fixos como para os limiares. O parâmetro v é o grau de liberdade correspondente 

à distribuição Wishart Invertida indicando o grau de confiabilidade da distribuição 

inicial. Neste estudo, o parâmetro v utilizado será igual a zero (flat prior), ou seja, 

não refletirá grau de conhecimento sobre os parâmetros. 

Na implementação da Amostragem de Gibbs, será utilizado um tamanho de 

cadeia de 1.000.000 ciclos, sendo que os primeiros 300.000 ciclos serão 

descartados (burn in) e o intervalo de amostras retiradas (thinning interval) será 

de 1.000 ciclos, totalizando 700 amostras. As análises das amostras, da 
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correlação serial e da convergência da cadeia de Gibbs serão realizadas com o 

auxílio do programa GIBANAL (VAN KAAM, 1998). 

O erro de Monte Carlo, de grande utilidade para garantir a convergência das 

cadeias de Monte Carlo, será estimado calculando a raiz da divisão da variância 

das amostras retiradas para cada estimativa de herdabilidade pelo número de 

amostras. As soluções dos valores genéticos serão utilizadas para calcular as 

correlações de posto ou correlações de Spearman entre os modelos comparados. 

 

 

2.8 RESULTADOS E IMPACTOS ESPERADOS 

 

O presente projeto testará metodologias de análise genética para 

características discretas, tendo como perspectivas a obtenção de parâmetros 

genéticos mais acurados, o que aumentará as chances de sucesso no processo 

de seleção. 

Espera-se também ter maiores conhecimentos de priores informativos das 

características de avaliação morfológicas por escores visuais. Estes resultados 

poderão ser utilizados em futuros estudos na estimação de (co)variâncias em 

análises genéticas utilizando a inferência bayesiana.   

A presente proposta encontra-se inserida em conformidade com as linhas de 

pesquisa dos membros da equipe e complementa ações de pesquisa sendo 

desenvolvidas em projetos coordenados por estes indivíduos. 

Com este projeto espera-se, também, êxito em estimular a formação de 

recursos humanos, no meio acadêmico e científico, em razão de oferecer 

treinamento de cunho multidisciplinar, em resposta à contínua interação 

interinstitucional entre os membros da equipe. 

Finalizando, os resultados obtidos no presente estudo poderão contribuir 

para o aumento da produção da bovinocultura de corte do país. 

 

2.9 EQUIPE EXECUTORA DO PROJETO 

 

Conforme enumeradas anteriormente, tais tarefas, só poderão ser realizadas 

quando equipes multidisciplinares (Quadro 1) se organizarem em prol deste 

objetivo, ressaltando-se a importância de aliar colaboradores de expertise 
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complementar, conforme atesta o Curriculum lattes dos mesmos, condição 

necessária à execução dessa proposta. 

 

QUADRO 1 - Equipe executora do projeto. 

Colaboradores Instituição 

Marco Antônio de Oliveira Viu Professor Doutor UFG - Jataí 

Carina Ubirajara de Faria Professora Doutora UFU - Uberlândia 

Dyomar Toledo Lopes Professor Doutor UFG - Jataí 

Cláudio de Ulhôa Magnabosco Pesquisador CPAC - Planaltina 

Raysildo Barbosa Lôbo Diretor ANCP - Ribeirão Preto 

Rodrigo Pereira Carvalho Graduando em Medicina Veterinária UFG - Jataí 

Murillo Machado Cruz Graduando em Zootecnia UFG - Jataí 
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2.11 CRONOGRAMA DE ATIVIDADES 

 

O projeto será executado no período de janeiro de 2009 a dezembro de 

2010. As atividades desenvolvidas e o cronograma de execução estão 

sumarizada no Quadro 2. 

 

QUADRO 2 - Cronograma das atividades a serem desenvolvidas durante a 

execução do projeto. 

Atividades 
semestre/2009 semestre/2010 

1º 2º 1º 2º 

revisão bibliográfica do tema X X X X 

preparação do banco de dados X    

análises estatísticas preliminares  X   

análises genéticas   X  

estudo e discussão dos resultados   X X 

produção de material técnico ciêntifico    X 

 

 

2.12 ORÇAMENTO DO PROJETO 

 

2.12.1 Partida 

 

QUADRO 3 - Equipamentos necessários para a execução do projeto 

Quantidade Descrição Valor Unitário Valor Total 

01 
computador Intel® Core 2 Duo 

E7400 2.8GHz 4GB 500GB 
R$ 1.500,00 R$ 1.500,00 

01 impressora HP laserjet P1005 R$ 350,00 R$ 350,00 

02 Nobreak 700 VA 220v R$ 450,00 R$ 900,00 

01 HD externo USB 500GB R$ 250,00 R$ 250,00 

01 despesas com materiais diversos R$ 350,00 R$ 350,00 

  Subtotal R$ 3.350,00 
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2.11.2 Contrapartida 

 

QUADRO 4 - Equipamentos disponíveis para a execução do projeto 

Quantidade Descrição Valor Unitário Valor Total 

01 
computador Intel® Core 2 Duo E7400 

2.8GHz 4GB 500GB 
R$ 1.500,00 R$ 1.500,00 

02 estabilizador 1000VA Bivolt R$ 200,00 R$ 400,00 

01 impressora HP Officejet 6300 R$ 350,00 R$ 350,00 

01 nobreak 600 VA Bivolt R$ 350,00 R$ 350,00 

 Subtotal R$ 3.100,00 

 

 

2.11.3 Valor Total do Projeto 

 

QUADRO 5 - Valor total do projeto, particionado em partida e contrapartida. 

Item Descrição Valor do Subtotal 

2.11.1 Partida R$ 3.350,00 

2.11.2 Contrapartida R$ 3.100,00 

2.11.3 Valor Total do Projeto R$ 6.450,00 
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CAPÍTULO 3 - PRODUTOS OBTIDOS 

 

 

3.1 RESUMO EXPANDIDO CONPEEX 

 

Resumo intitulado “Modelos bayesianos de limiar e linear na estimação 

de parâmetros genéticos para características morfol ógicas de bovinos da 

raça Nelore” publicado e apresentado nos anais do VI congresso de Pesquisa 

Ensino e Extensão realizado na Universidade Federal de Goiás no ano de 2009. 
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3.2 ARTIGO REVISTA BRASILEIRA DE SAÚDE E PRODUÇÃO A NIMAL  

 

Artigo intitulado “Modelos bayesianos de limiar e linear na estimação de 

parâmetros genéticos para características morfológi cas de bovinos da raça 

Nelore” publicado na Revista Brasileira de Saúde e Produção Animal no ano de 

2010. 
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CAPÍTULO 4 - CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

O melhoramento genético é uma área que exige grande conhecimento por 

parte do profissional. Está área é bastante interdisciplinar exigindo conhecimentos 

em biologia, informática, matemática e estatística. Para o desenvolvimento deste 

projeto foi necessário bastante estudo e o trabalho em equipe foi fundamental 

para a conclusão deste. 

O maior desafio para desenvolver este trabalho foi o escasso material 

bibliográfico disponível na literatura especializada. Sendo que este conteúdo 

(modelos limiares em análise genética de dados categóricos) é relativamente 

recente. 

Os resultados obtidos mostraram não haver diferença em análises genéticas 

utilizando modelos lineares e de limiar para as características categóricas estudas 

(estrutura corporal, precocidade de terminação e musculosidade), mesmo que os 

modelos de limiar sejam teoricamente mais adequados para esse tipo de análise. 

No entanto, como os dados utilizados foram obtidos a campo algumas dúvidas 

sobre o uso desses modelos para dados de caráter discreto ainda ficaram sem 

solução, sendo que ainda não foi possível indicar qual modelo gera estimativas 

mais acuradas. 

Neste contexto, propõem-se novos estudos sobre essas metodologias 

usando dados obtidos por simulação estocástica. Esta simulação permite maior 

controle da variância dos erros experimentais pertinentes a conjunto de dados 

desbalanceados, como é o caso das bases de dados obtidas a campo, cenário 

comum nos programas de melhoramento genético animal. 

O uso de avaliações morfológicas por escores visuais é recente, e as 

estimativas de parâmetros genéticos para as características trabalhadas, nessas 

avaliações, necessitam de mais estudos para que sejam implementadas em 

programas de melhoramento genético. Os resultados das estimativas dos 

parâmetros genéticos obtidos nessa pesquisa, serão de grande valia, fornecendo 

priors informativos para as características trabalhadas e contribuindo para que as 

futuras análises genéticas realizadas obtenham resultados mais acurados. 


