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RESUMO 
 
 

Objetivou-se avaliar os efeitos do ano (tamanho amostral, genealogia e estrutura dos 

dados), da proporção de elos mãe-progênie (pares mãe-filho ambos com registro), da 

inclusão (M2) ou não (M1) da covariância genética direta-maternal no modelo, da 

magnitude da correlação genética direta-maternal (C) e da razão entre as variâncias 

genéticas direta e maternal (R) sobre as estimativas para peso à desmama em bovinos de 

corte. Os efeitos da correlação (C) e razão entre variâncias (R) resultaram significativos 

sobre as estimativas da variância genética direta (P<0,05, P<0,001, respectivamente), 

maternal ( 2

m ) (P<0,001) e da covariância genética direta-maternal (
ma ) (P<0,001). O 

ano influenciou significativamente (P<0,01) as estimativas de 
ma , e não foi significativo 

sobre 2

a  e 2

m . O efeito da proporção de elos mãe-progênie (E) foi significativo 

(P<0,0001) sobre as estimativas de 2

a , am , 2

ap , e 2

e , não sendo significativo sobre 2

m . 

No modelo com covariância direta-maternal zerada 
2

a  e 
2

m  foram subestimadas quando 

a correlação genética direta-maternal foi negativa, e superestimadas quando a mesma foi 

positiva. Estimativas acuradas e precisas das (co)variâncias de características sob efeito 

maternal merecem estudos intensificados e detalhados, uma vez que, essas estimativas 

podem ser influenciadas pela natureza e composição dos dados, correlação genética 

direta-maternal e modelo aplicado. Estes resultados provem indicativos sobre a 

confiabilidade e precisão potenciais das estimativas sobre dados reais, embora se saiba 

que suas magnitudes possam diferir, devido a causas adicionais de viés, como erros 

vinculados ao processo de coleta e fluxo das informações dos rebanhos. 

 

Palavras-chave: bovinos, covariância genética direta-maternal, estrutura populacional, 
simulação, habilidade maternal, proporção elos mãe-progênie.  
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ABSTRACT 

 
 

The objective was to evaluate the effects of the year (sample size, genealogy and data 

structure), mother-offspring link proportion (mother-offspring pairs, both with weaning 

weights), inclusion (M2) or not (M1) of the genetic direct-maternal covariance in the model, 

the direct-maternal correlation (C) magnitude and the direct and maternal genetic variance 

ratio (R) on the (co)variance estimates on weaning weight of beef cattle. The effects of the 

correlation (C) and variance ratio (R) were significant on the estimate of direct genetic 

variance ( 2

a ) (P<0,05, P<0,001, respectively), maternal genetic variance ( 2

m ) (P<0,001) 

and direct-maternal genetic covariance (
ma ) (P<0,001). The year influenced significantly 

(P<0,01) the estimates of ma  and was not significant on 2

a  and 2

m . The effect of the 

mother-offspring link proportion (E) was significant (P<0,0001) on the estimate of 2

a , am , 

2

ap , and 2

e , being not significant on 2

m . In the model with zero direct-maternal 

covariance, 2

a  and 2

m  were underestimated when the direct-maternal correlation was 

negative, and overestimated when it was positive. Accurate and precise estimates of 

genetic variances and covariances of traits under maternal effect deserve detailed study 

and intensified, since these estimates may be influenced by the nature and composition of 

data, direct-maternal genetic correlation model used and applied. However, these facts 

may contribute to mistaken conclusions that are not referenced. These results are 

indicatives of the potential reliability and accuracy of the estimates on real data, although it 

is known that its magnitudes may differ, due to additional bias, like inherent errors of data 

gathering process and information flow from the herds. 

 

Keywords: bovine, direct-maternal genetic covariance, population structure, maternal 

ability, proportion of mother-progeny links. 
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CAPÍTULO 1 – CONSIDERAÇÕES GERAIS  

 

1. INTRODUÇÃO 
 
 

Nas características de crescimento de bovinos, principalmente no período pré-

desmama, os efeitos maternais exercem grande influência nas características de 

desempenho dos animais. Há interesse, em programas de melhoramento genético de 

bovinos de corte, na estimação correta de (co)variâncias e na utilização destas para 

predições de valores genéticos, ou funções das mesmas, como critério de seleção dos 

animais, que permita o máximo progresso genético. 

A escolha de modelos de melhor ajuste para estimação de (co)variâncias e 

predição de valores genéticos têm sido objetivo de diversos pesquisadores, uma vez que 

modelos contendo efeitos maternais (genético e ambiental) apresentaram-se mais 

adequados para estimação de (co)variâncias e predição de valores genéticos. 

Em estudos de características de crescimento pré-desmama de bovinos e ovinos 

de corte têm-se estimado correlação negativa entre os efeitos genéticos aditivos direto e 

maternal, freqüentemente da ordem de -0,5 ou magnitude absoluta ainda maior, e 

possíveis explicações para essas estimativas poderiam ter relação com a estrutura dos 

dados, com a dependência do número de registros por mãe, existência de suficiente 

número de mães e avós maternas com registros para o caráter, do número de gerações 

presentes nos dados analisados, com ligações efetivas entre elas, e dos elos mãe-filho 

com medidas do mesmo caráter, além de outras possíveis interações ambientais. MEYER 

(1992a) afirmou que a alta correlação negativa entre efeitos genéticos aditivos direto e 

maternal, observada para características de crescimento inicial, dificulta a possível 

resposta biológica para este efeito. Entretanto, uma possível explicação para essas 

estimativas, teria relação com a estrutura dos dados. Da mesma forma, MANIATIS & 

POLLOT (2003) determinaram que as estimativas de efeitos genéticos direto e maternal e 

da correlação entre eles são altamente dependentes do número de registros por mãe, da 

existência de suficiente número de mães e avós maternas com dados e do número de 

gerações presentes nos dados analisados. Assim, a estrutura dos dados poderia ser um 

dos fatores determinantes da correlação genética negativa freqüentemente estimada 

entre efeitos genéticos aditivos direto e maternal. Entretanto, VOSTRY et al. (2007) 
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demonstraram que a confiabilidade das estimativas de herdabilidade direta e maternal 

apresentaram relação antagônica quanto à estrutura dos dados ou número de animais 

nos dados. 

Em estudo sobre as possíveis causas que podem contribuir para o antagonismo 

entre os efeitos genéticos aditivos direto e maternal, HEYDARPOUR et al. (2008), sobre 

dados simulados,analisando o efeitos dos valores de correlação genética direta-maternal, 

da razão entre as variâncias genéticas direta e maternal e proporção de mães com 

registros próprios no conjunto de dados, concluíram que a confiabilidade das estimativas 

de (co)variâncias para características sob efeito maternal foi significativamente reduzida 

quando o número de mães sem registros na população foi alto, informando ainda que, a 

razão entre as variâncias genéticas direta e maternal junto com o sinal da correlação 

entre os efeitos genéticos aditivos direto e maternal teve uma maior influência na 

confiabilidade das estimativas de (co)variâncias. 

Assim, no presente trabalho, objetivou-se avaliar o efeito do valor real da correlação 

genética entre os efeitos direto e maternal, da razão entre as variâncias genéticas direta e 

maternal, do ano (tamanho amostral, genealogia, entre outros), bem como da proporção 

de elos mãe-progênie (pares mãe-filho com medidas do mesmo caráter) e da inclusão ou 

não no modelo da covariância genética direta-maternal sobre as estimativas de 

(co)variâncias do peso à desmama de bovinos de corte, usando dados simulados. 
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2. REVISÃO DE LITERATURA 
 
 

De acordo com WILLHAM (1963) a contribuição maternal é estritamente ambiental 

com relação ao produto, e diferenças genotípicas entre mães para efeito maternal são 

expressas em sua progênie. Sendo assim, a influência maternal é fruto do genótipo da 

mãe e da ação ambiental que potencializa ou inibe a expressão desse genótipo. O 

mesmo autor apresentou um diagrama de coeficientes de trilha, onde demonstra a inter-

relação entre o efeito genético aditivo maternal e o fenótipo da progênie, em que, o 

fenótipo atribuído à progênie, é função do genótipo ao efeito direto, inerente ao próprio 

indivíduo, e ao efeito ambiental proveniente da mãe. ROBISON (1972) cita que as causas 

do efeito maternal podem ser determinadas pelo citoplasma do óvulo, o ambiente intra-

uterino, o ambiente pós-natal, a produção de leite e a habilidade maternal, exercendo 

significante contribuição na variância, até para características que se manifestam 

relativamente tarde na vida do animal, como peso ao sobreano, taxa de ovulação, dentre 

outras. A grande influência dos efeitos maternais sobre características de crescimento de 

animais jovens é conhecida, sendo tais efeitos determinados pela capacidade de 

produção de leite, necessária para o crescimento do bezerro e outros comportamentos 

maternais. 

Diversos estudos têm sido conduzidos para quantificar o efeito maternal para 

características de crescimento, especialmente aquelas medidas durante o período pré-

desmama (WILLHAM, 1963; WILLHAM, 1980; QUASS & POLLAK, 1980; NORTHCUTT & 

BUCHANAM, 1993; SCHAEFFER, 1993; ROBINSON, 1996a e 1996b; CLEMENT et al., 

2001; MANIATIS & POLLOT, 2003; ALBUQUERQUE & MEYER, 2005; HEYDARPOUR et 

al. 2008; ZAMANI & MOHAMADI, 2008). Na Tabela 1 estão apresentados alguns dos 

resultados de pesquisa em que foram estimadas as herdabilidades direta ( 2

ah ), maternal 

( 2

mh ), correlação entre efeitos genéticos aditivos direto e maternal ( amr ) e a razão entre a 

variância de ambiente permanente maternal e a variância fenotípica ( 2c ), para peso ao 

desmame em rebanhos de corte, em diversos países. 

A obtenção de estimativas não-viesadas dos parâmetros genéticos é primordial 

para se alcançar sucesso em programas de melhoramento genético. Um aspecto 

relevante é a definição do modelo que será aplicado ao conjunto de dados. SCHAEFFER 

(1993) demonstrou que a correlação genética negativa entre efeitos genéticos aditivos 
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direto e maternal pode ser resultado da estimativa do efeito maternal como função linear 

do efeito direto nos modelos aplicados. 

 

Tabela 1. Estimativas de herdabilidades direta ( 2

ah ), maternal ( 2

mh ), correlação genética 

direta-maternal ( amr ) e razão entre a variância de ambiente permanente maternal e a 

variância fenotípica ( 2c ), para peso ao desmame em rebanhos bovinos de corte, em 
diversas raças. 
 

FONTE 
2

ah  
2

mh  amr  
2c  Raça 

MEYER et al. (1993) 0,42 0,10 0,07 0,09 
Polled 

Hereford 

WALDRON et al. (1993) 0,29 0,04 -0,35 0,15 Angus 

ELER et al. (1995) 0,16 a 0,22 0,10 a 0,12 -0,32 a -0,72 0,07 a 0,14 Nelore 

ROBINSON, (1996a) 0,35 a 0,47 0,08 a 0,17 -0,45 0,06 Hereford 

DODENHOFF et al. (1998) 0,10 a 0,18 0,13 a 0,34 -0,11 a -0,44 0,07 a 0,29 Angus 

BASCHNAGEL et al. (1999) 0,14 a 0,23 0,13 -0,16 a -0,50 0,07 Angus 

MATTOS et al.(2000) 0,20 a 0,24 0,16 a 0,18 -0,35 a -0,50 0,15 a 0,20 Hereford 

CABRERA et al. (2001) 0,25 0,10 -0,20 0,17 Nelore 

CARDOSO et al. (2001) 0,25 0,16 -0,51 0,12 Angus 

GUNSKI et al. (2001) 0,26 0,10 -0,24 0.08 Nelore 

JACINTO et al. (2005) 0,17 a 0,39 0,10 a 0,14 -0,11 0,06 a 0,14 Tabapuã 

MUNIZ et al. (2005) 0,11 0,04 0,23 0,07 Gir 

KNACKFUSS et al. (2006) 0,23 0,03 -0,38 0,08 Gir 

 

Como explicação para este fato, o efeito maternal foi estimado para touros, embora 

os mesmos não tivessem no conjunto de dados pelo menos uma filha desmamando um 

bezerro. Esses touros sem netos apresentaram correlação entre os efeitos direto e 

maternal igual a menos um (-1,0), porque não existia observação para a estimativa do 

efeito maternal, sendo função apenas do efeito direto. Entretanto, ROBINSON (1996a) 

explica que a correlação negativa entre efeitos genéticos direto e maternal pode ser mais 

conseqüência da variação adicional entre touros ou da interação touro x ano, do que uma 

real relação genética antagônica. Essa correlação genética é importante porque 

determina a efetividade que poderia ter a seleção para um caráter indicador, efeito 

maternal a desmama como causa de mudança de um caráter economicamente 

importante, como produção de leite. 

Os modelos estatísticos predominantemente usados para análises de efeito 

maternal não levam em conta a correlação entre os dados da mãe e do bezerro (QUASS 



 18 

& POLLACK, 1980; HENDERSON, 1984). Entretanto, KOCH (1972) afirmou que quando 

estes efeitos são ignorados levam ao viés na estimativa da correlação entre efeitos 

genéticos aditivos direto e maternal. A desconsideração do efeito maternal (genético e/ou 

ambiental) produz superestimativas da herdabilidade direta o que pode conduzir a 

conclusões errôneas, uma vez que toda a variância encontrada, excetuando-se a residual, 

terá origem atribuída ao efeito genético aditivo direto. MANDAL et al. (2006) afirmaram 

que o uso de modelos corretos é imprescindível na estimativa acurada de componentes 

de (co)variâncias de características de crescimento pré-desmama, demonstrando que a 

não inclusão do efeito maternal levaria a superestimação da herdabilidade direta, e que a 

exclusão do efeito ambiental permanente maternal significativo, elevaria a herdabilidade 

maternal. 

MEYER (1992b), usando o método da razão de verossimilhança restrita (REML), 

estimou componentes de (co)variâncias para pesos ao nascer, à desmama, ao ano e 

peso final em gado Hereford, Angus e Zebu cruzado na Austrália, por meio de seis 

diferentes modelos para cada característica e raça. Quando foram ignorados os efeitos 

maternais a herdabilidade direta foi inflada substancialmente, em particular para pesos até 

a desmama. Os efeitos maternais foram significativos em todas as análises exceto para 

peso final em Angus. Foram constatadas grandes diferenças entre raças nas magnitudes 

relativas das herdabilidades direta e maternal e da correlação entre efeitos genéticos 

aditivos direto e maternal (
mar ). Para Angus, 

mar  foi baixa, positiva e não 

significativamente diferente de zero para todas as características. Para Hereford e Zebu 

cruzado, as 
mar  foram negativas e moderadas a altas para peso à desmama (-0.59 e -

0.78) e um pouco menores para peso ao ano (-0.48 e -0.39).  

MILLER & WILTON (1999) obtiveram valor para essa correlação de -0,35 e 

comentaram que, mesmo que a literatura indica uma inter-relação negativa, os programas 

de avaliação genética usam freqüentemente covariância zero. Resultados similares têm 

sido informados no Brasil (ELER et al., 1995; REYES et al., 1995). REYES et al. (1995) 

estimaram correlações negativas entre efeitos genéticos direto e maternal, através de 

análises bi-caráter com REML, para várias medidas de pesos padronizados até os 18 

meses de idade na raça Nelore, os valores variaram de -0,06 a -0,51. Considerando que a 

correlação negativa entre os efeitos genéticos aditivos direto e materno pode ser 

resultado de estimação incorreta, MEYER (1991) sugeriu que esses efeitos sejam 

assumidos como não-correlacionados. SCHAEFFER (1993) também recomendou que se 
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utilizasse nos modelos com efeito maternal, que o valor da covariância entre efeitos 

genéticos aditivos direto e maternal fosse igual a zero. Em estudo posterior, FRIES & 

ALBUQUERQUE (1998), afirmaram que o uso da covariância igual a zero para efeitos 

genéticos aditivos direto e maternal seria o ideal, pelo menos até que se obtenham 

informações suficientes, e se conheça melhor a relação entre esses efeitos. 

ROBINSON (1996b) testou diferentes modelos uni e bi-caráter considerando dados 

de campo da raça Angus na Austrália. As estimativas da correlação genética entre efeitos 

genéticos aditivos direto e maternal foram negativas com valores de -0,52, -0,45, -0,31 e -

0,37 para pesos ao nascer, a desmama, ao ano e peso final, respectivamente. No 

entanto, a análise das correlações entre valores genéticos preditos e ajustamento dos 

modelos alternativos usados sugeriu que essas estimativas foram, provavelmente, 

conseqüência da variabilidade adicional entre touros ou da interação touro x ano, do que 

evidência de uma verdadeira inter-relação genética negativa. No mesmo trabalho, 

simulando seis conjuntos de dados sobre os quais se aplicaram nove modelos de análise 

para testar os efeitos da inter-relação negativa mãe-progênie e a variabilidade adicional 

entre touros ou devida à interação touro x ano, concluíram que a correlação genética 

entre efeitos direto e maternal pode ser negativa, não apenas por causa do antagonismo 

genético, mas também pela variabilidade adicional devida a diferenças entre touros e da 

interação touro x ano e covariâncias genéticas negativas mãe-progênie. 

Com dados simulados, verificando a adequação de modelos para estimação de 

parâmetros genéticos de características sob efeito maternal, CLÉMENT et al. (2001) 

verificaram que em modelos que não consideraram os efeitos maternais, genéticos e 

ambientais, levaram a superestimativas da variância genética direta e sua herdabilidade. 

Entretanto, nos modelos em que os efeitos maternais foram considerados integralmente 

houve reduções nas estimativas de variância genética direta e ambiental. Nesses 

modelos utilizando-se de correlação genética direta-maternal de -0,25 verificaram-se 

estimativas de herdabilidade direta levemente superestimadas, em relação ao modelo que 

utilizou correlação genética igual a -0,50, que proporcionou uma precisão maior das 

estimativas. No Brasil, MALHADO et al. (2004) avaliando modelos que levaram em conta 

a incorporação ou não da covariância direta-maternal, em dados de bovinos da raça 

Nelore, não obtiveram diferenças entre os modelos para as estimativas de (co)variâncias 

e predições dos valores genéticos. 

Entretanto, outros fatores têm sido questionados por vários autores, WILLHAM 

(1963) indicou a possibilidade da influência dos efeitos das avós maternas no 



 20 

desempenho da prole de suas filhas, sugerindo que o efeito maternal é afetado, em parte, 

pelo efeito maternal da avó. DODENHOFF et al. (1998) sugeriram que os efeitos das avós 

maternas são de grande importância para Peso à desmama. Estimativas de variância do 

efeito da avó materna são moderadas, e as correlações com efeitos direto e maternal 

foram de 0,20 e -0,99, respectivamente. A herdabilidade materna parece ser 

consideravelmente subestimada quando o efeito da avó materna não é incluído no 

modelo. DIOP et al. (1999) demonstraram que a inclusão do efeito da avó materna no 

modelo não alterou as estimativas das herdabilidades dos efeitos direto e maternal para 

as características peso ao nascer, peso aos seis meses, peso ao ano e aos dezoito 

meses de idade. 

Para características pré-desmame em animais da raça Nelore, ELER et al. (2000) 

verificaram que ao considerar a interação touro x rebanho em um modelo animal com 

efeitos maternos, houve redução da magnitude da correlação genética entre os efeitos 

aditivos direto e maternal para peso ao desmame e que houve alteração na magnitude e 

no sinal desta estatística para peso ao nascimento. MEYER (1992b) expressou que a 

inclusão dos efeitos maternais (genético e de ambiente permanente) nos modelos se 

torna necessária, pois, a não inclusão desses, na análise levaria ao aumento da variância 

genética aditiva direta e, conseqüentemente, a estimativas infladas da herdabilidade 

direta. 

As possíveis causas do aparente antagonismo entre efeitos genéticos direto e 

maternal foi discutido por MEYER (1992b) que apontou diversas causas do viés 

pertinente às estimativas de (co)variâncias dos efeitos direto-maternal, entre as quais 

estão: estrutura dos dados, má formação de grupos contemporâneos, heterogeneidade de 

variâncias, e em certos casos, a falta de formação de grupos genéticos e pressuposição 

de ausência de covariância entre efeitos genéticos e ambientais permanentes. ROEHE & 

KENNEDY (1993) afirmaram que quando os efeitos genéticos aditivos maternais são 

incluídos no modelo, a informação completa da genealogia torna-se importante na 

obtenção de estimativas mais acuradas das variâncias genéticas aditivas direta e 

maternal e predições dos correspondentes valores genéticos. Entretanto, quando 

ignorados ocorre aumento substancial da variância genética aditiva direta, demonstrando 

a importância relativa da estrutura dos dados nas estimativas. 

O efeito genético aditivo direto é estimado sobre uma observação simples por 

animal, enquanto os efeitos genéticos aditivos maternais dependem do número de 

progênies por mãe, do número de mães com registro próprio, e do número de gerações 
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presentes nos dados coletados (GERSTMAYR, 1992). A confiabilidade das estimativas de 

variâncias genéticas direta e maternal, e a covariância entre elas, dependem das 

magnitudes reais dos parâmetros genéticos e da estrutura dos dados na população 

(GERSTMAYR, 1992). MANIATIS & POLLOT (2003) afirmaram que na análise, deve-se 

ter alta proporção de mães e avós maternas com dados para a obtenção de estimativas 

mais acuradas. A separação entre componentes maternais, genético e de ambiente 

permanente, é dependente do número de informações de progênies, assim como, 

presença de dados das mães na informação analisada. Pois, a separação entre o 

componente genético aditivo maternal e efeito do ambiente permanente maternal requer 

registros repetidos por cada mãe e presença dessas mães com registro próprio nos 

dados. 

Na África do Sul, WASIKE et al. (2006) avaliando quatro modelos para estimação 

de (co)variâncias para Peso à desmama em bovinos da raça Boran de Kênia, verificaram 

que as estimativas dos parâmetros genéticos incluindo a covariância genética direta-

maternal variaram conforme a proporção (tamanho amostral e genealogia) e estrutura dos 

dados, como do conhecimento das estruturas de covariâncias presentes nos dados. 
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CAPÍTULO 2. EFEITOS DA ESTRUTURA DOS DADOS E DOS VALORES REAIS DAS 

(CO)VARIÂNCIAS SOBRE SUAS ESTIMATIVAS PARA PESO À DESMAMA EM 

BOVINOS DE CORTE. 

 

RESUMO 
 
 

Objetivou-se estudar os efeitos da correlação genética direta-maternal, da razão entre 
variâncias direta e maternal e do ano sobre estimativas de (co)variâncias de dados 
simulados de Peso à desmama em gado de corte. Foi realizada simulação estocástica de 
um rebanho sob processo de seleção por 20 anos, aproximando-se de condições reais. 
Cada cenário foi definido combinando um valor da correlação genética (-0,50; -0,25; zero; 
+0,25 e +0,50), uma razão (75:75; 50:100; 100:50) e um ano (A5, A10, A15 e A20) da 
população. O ano definiu-se por quatro pontos eqüidistantes, que diferiram pelo tamanho 
amostral, estrutura da genealogia e efeito da seleção. Os efeitos da correlação (C) e 
razão entre variâncias (R) resultaram significativos sobre as estimativas da variância 

genética direta ( 2

a ) (P<0,05, P<0,001, respectivamente), maternal ( 2

m ) (P<0,001) e da 

covariância genética direta-maternal (
ma ) (P<0,001). O ano influenciou significativamente 

(P<0,01) as estimativas de 
ma , e não foi significativo sobre 2

a  e 2

m . As estimativas das 

variâncias de ambiente permanente maternal e residual não foram influenciadas pelos 
fatores analisados, com R2 menor que 1%. A confiabilidade e precisão das estimativas 
depende das magnitudes relativas das próprias (co)variâncias sendo estimadas,e a 
precisão dependente do volume de informações dos dados. Esses resultados poderiam 
prover indicativos sobre confiabilidade e precisão potenciais das estimativas de 
características sob efeito maternal, em condições de dados reais, embora suas 
magnitudes possam diferir, devido a causas adicionais de viés, como erros vinculados ao 
processo de coleta e fluxo das informações dos rebanhos. 
 
Palavras-chave: efeitos genéticos aditivos direto e maternal, estrutura populacional, 

habilidade maternal, simulação, correlação genética direta-maternal. 
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CHAPTER 2. EFFECTS OF DATA STRUCTURE AND REAL VALUES OF 

(CO)VARIANCES ON THEIR ESTIMATES FOR WEANING WEIGHT IN BEEF CATTLE. 

 

ABSTRACT 
 
 

The objective was to study the effects of direct-maternal genetic correlation, the ratio 

between direct and maternal variances and year on the estimated (co) variances of 

simulated data for weaning weight in beef cattle. We performed stochastic simulation of a 

flock in the selection process for 20 years, approaching the real conditions. Each scenario 

was defined by combining a value of genetic correlation (-0.50, -0.25; zero, +0.25 and 

+0.50), a ratio (75:75, 50:100, 100:50) and one year (A5, A10, A15 and A20) of the 

population. The year was defined by four equidistant points, which differ by sample size, 

pedigree structure and effect of the selection. The effects of correlation (C) and ratio of 

variances (R) results on the estimates of direct genetic variance (
2

a ) (P<0,05, P<0,001, 

respectively), maternal variance (
2

m ) (P<0,001) and direct-maternal genetic covariance 

( ma ) (P<0,001). The year influenced significantly (P <0.01) the estimates of ma , and was 

not significant on 
2

a  e 
2

m . Estimates of maternal permanent environmental variance and 

residual were not influenced by the factors analyzed with R2 less than 1%. The reliability 

and accuracy of estimates depends on the magnitude of his (co) variances being 

estimated, and the accuracy of information depends on the volume of data. These results 

could provide indicators of reliability and accuracy of estimates of potential characteristics 

under maternal effect in terms of actual data, although its magnitude may differ, due to 

additional bias, and errors related to the process of collection and flow of information from 

herds. 

 
Keywords: maternal and direct additive genetic effects, population structure, simulation, 

direct-maternal genetic correlation 
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INTRODUÇÃO 

 

Os efeitos maternais são de grande importância quando se avalia o desempenho 

em gado de corte. Estudos extensivos têm sido conduzidos para quantificar os efeitos 

maternais sobre diversas características, especialmente aquelas medidas durante o 

período pré-desmama (Quass e Pollack, 1980; Willham, 1980; Meyer, 1992a,b; Schaeffer, 

1993; Robinson, 1996b; Clément et al., 2001; Maniatis e Pollot, 2003; Bijma, 2006). 

Willham (1963) discutiu o provável impacto do efeito materno na seleção de 

características de interesse econômico em bovinos. Segundo Roehe e Kennedy (1993), 

quando os efeitos genéticos maternais são incluídos no modelo, a informação da 

genealogia torna-se importante na obtenção de estimativas mais acuradas, entretanto, 

quando desconsiderada ocorre aumento substancial da variância genética aditiva direta, 

denotando sua influência sobre as estimativas da variância genética maternal e 

covariância genética direta-maternal. Clément et al. (2001) sugeriu que dados com 

genealogia incompleta seja provavelmente a segunda fonte de viés que pode afetar as 

estimativas de (co)variâncias e segundo Analla et al. (1995), Hanocq et al. (1996) e Tong 

et al. (1980), a ausência de conexidade genética e deficiente informação genealógica são 

responsáveis por erros e baixa acurácia na predição do valor genético pelos modelos 

animal e de touro. 

Maniatis e Pollot (2003) observaram que estimativas mais confiáveis de variâncias 

genéticas direta e maternal e da covariância direta-maternal são proporcionais ao número 

de registros por mãe, número de gerações presentes nos dados analisados, permitindo 

assim, concluir que a estrutura dos dados poderia ser um dos fatores determinantes da 

correlação genética negativa freqüentemente estimada entre efeitos genéticos direto e 

maternal. Em trabalho pioneiro, Heydarpour et al. (2008) sobre dados simulados, 

analisando os efeitos do valor real da correlação entre os efeitos genéticos aditivos direto 

e maternal, da razão entre as variâncias genéticas direta e maternal, e da proporção de 

mães com informações próprias nos dados, concluíram que a confiabilidade das 

estimativas de (co)variâncias para características sob efeito maternal foi 

significativamente reduzida quando a correlação genética foi altamente negativa e a 

variância genética maternal foi igual ou menor que a variância genética direta. 

Dessa forma, objetivou-se estudar os efeitos das magnitudes da correlação 

genética entre efeitos aditivos direto e maternal, da razão entre as variâncias genéticas 
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direta e maternal e do ano sobre as estimativas de (co)variâncias em dados simulados de 

peso à desmama em gado de corte. 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

Simulação dos dados 

Foi realizada simulação estocástica de 20 réplicas de um rebanho fechado, em 

acasalamento aleatório, de 1.000 vacas e 25 touros (população base), não aparentados, 

não selecionados, amostrados e distribuídos aleatoriamente em 40 grupos de 

contemporâneos. O processo de simulação da população gerou-se pelo período de 20 

anos, sob acasalamento aleatório, aproximando-se de condições reais de campo, a 

exemplo dos grandes rebanhos zebuínos de corte existentes no Brasil. O rebanho foi 

composto por vacas com idades de 3 a 15 anos, acasaladas aleatoriamente gerando um 

bezerro por ano. O descarte anual das vacas obedeceu à idade, com máximo de 15 anos, 

valor genético individual e diagnóstico negativo de gestação. Em relação aos machos o 

descarte obedeceu ao valor genético individual. 

O processo de seleção aplicado à população simulada contemplou reposição anual 

de 32% dos touros e 28% das vacas. Até o terceiro ano de simulação, a reposição dos 

prováveis genitores deu-se pela geração aleatória de oito touros e 280 novilhas. Nos anos 

seguintes, a reposição foi efetuada com animais nascidos três anos antes no próprio 

rebanho, o que culminou no estabelecimento de sete gerações sobrepostas através dos 

20 anos. Esse processo determinou o nascimento anual de 724 bezerros, distribuídos 

aleatoriamente em 40 grupos contemporâneos (GC), 20 constituídos por machos e os 

demais por fêmeas. A distribuição/alocação dos animais nos grupos de contemporâneos 

foi feita seguindo uma distribuição uniforme, ou seja, cada macho e/ou fêmea tinha igual 

probabilidade de participar de um dos 20 GC. Para garantir a conexidade genética entre 

os GC foram impostas restrições sobre os números mínimos e máximo de filhos por touro 

(min=5; max=80), animais por GC (min=5; max=100), touros por GC (min=2; max=4 a 8), 

sendo a mesma aferida pelo procedimento proposto por Schaeffer (1996). Nesse 

processo, para cada ano foi iniciado um processo de amostragem pseudo-aleatória que 

proporcionou a distribuição dos animais nos GC, usando uma distribuição uniforme para 

amostrar touro e GC, caso as restrições não fossem atendidas o processo de 

amostragem pseudo-aleatória era reiniciado. O índice de concepção (IC) variou conforme 

a idade das vacas, sendo observada a categoria, como exemplo, primíparas, que 
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representa um dos maiores gargalos nos sistemas produtivos, apresentando reduzidos IC. 

Os IC foram amostrados conforme consulta de catálogos de diagnósticos da pecuária 

nacional, como ANUALPEC. No sistema produtivo de gado de corte definido no presente 

trabalho, determinou-se que, a vida reprodutiva útil das vacas teria como limite os 15 

anos, sendo tal idade definida como critério de descarte, conforme pode ser visualizado 

na Tabela 1. O critério de seleção de machos e fêmeas baseou-se na predição do valor 

genético aditivo individual. 

 
Tabela 1. Número de vacas expostas à reprodução e índice de concepção (IC%) segundo 
idade (anos) no processo de simulação. 
 

Idade Vacas expostas Vacas paridas (IC%) 

3 280 224 (80,00) 

4 224 112 (50,00) 

5 112 89 (79,46) 

6 89 71 (70,78) 

7 71 56 (78,87) 

8 56 44 (78,57) 

9 44 35 (79,55) 

10 35 28 (80,00) 

11 28 22 (78,57) 

12 22 17 (77,27) 

13 17 13 (76,47) 

14 13 09 (69,23) 

15 09 04 (44,44) 

Total 1.000 724 (72,40) 

 

Como característica sob efeito maternal considerou-se o peso à desmama (PD), 

cujo valor para os machos foi acrescido em 15 kg, em relação às fêmeas. Neste caso a 

simulação dos efeitos genéticos aditivos direto e maternal foi gerado simultaneamente, já 

que tais efeitos são geneticamente correlacionados (Schaeffer, 1993), esse processo 

sustenta-se na decomposição de Cholesky da matriz G de (co)variâncias genéticas, a 

qual pode ser expressa pelo produto de uma matriz vezes sua transposta, isto é: 
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, em que C é uma matriz triangular inferior com os 

valores C11, C12 e C22 correspondentes às componentes de variância genética direta (
2
a ) 
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(C11=75; 50; 100) covariância genética direta-maternal ( am )(C12=0,02; 17,75; 35; -17,75; 

-35) e variância genética maternal (
2
m )(C11=75; 100; 50), respectivamente. 

Para o processo de simulação dos dados foram desenvolvidos diversos programas 

utilizando o sistema de análises estatísticas SAS (2002). O peso a desmama (PD) foi 

simulado segundo o modelo abaixo. O desenvolvimento deste modelo foi proveniente de 

análises prévias, considerando dados reais e simulados. 

PD = b0 + b1*idv + b2*idv2 + egc + vga + vgmv + ap + e 

em que; PD = peso ao desmame; b0 = intercepto (136 kg.); (b1 = 6,551; b2 = -0,417) 

coeficientes de regressão parciais linear e quadrático, respectivamente; idv = idade da 

vaca ao parto em anos; egc = efeito do grupo contemporâneo; vga = valor genético aditivo 

direto do animal; vgmv = valor genético aditivo maternal da vaca (mãe); ap = efeito 

ambiental permanente maternal; e = efeito residual. 

Os valores egc, ap e e foram amostrados de distribuição Normal com média zero e 

variâncias 
2
egc (egc~N(0, 450)), 

2

ap (ap~N(0, 45)) e 
2
e (e~N(0, 225)), respectivamente. 

Esses valores foram provenientes de análise criteriosa de diversos estudos relatados na 

bibliografia disponível, análises prévias considerando dados reais e simulados. Nas 

gerações seguintes à população base, os valores genéticos aditivos direto (vga) e 

maternal (vgm) de cada indivíduo foram calculados conforme as equações a seguir: 

  avt AMvgavga21vga          mvt AMvgmvgm21vgm   

)2)FF(1(5,0)Cz(AM vt111a      )2)FF(1(5,0)CzCz(AM vt222121m   

nas quais, vga = valor genético aditivo direto do bezerro; vgm = valor genético aditivo 

maternal do bezerro; vgat = valor genético aditivo direto do touro; vgav = valor genético 

aditivo direto da vaca; vgmt = valor genético aditivo maternal do touro; vgmv = valor 

genético aditivo maternal da vaca; AMa, AMm = contributos da amostragem Mendeliana 

aleatória aos valores genéticos aditivos direto e maternal, respectivamente; z1, z2 = 

desvios normais aleatórios; C11, C12, C22 = termos da decomposição de Cholesky da 

matriz G, correspondentes às componentes 
2
a , am  e 

2
m , respectivamente; Ft e Fv = 

coeficientes de consangüinidade do touro (pai) e da vaca (mãe), respectivamente. A partir 

do quarto ano aconteceram acasalamentos entre parentes, gerando indivíduos com algum 

grau de consangüinidade, parte dos quais acasalaram a partir do sétimo ano. Os efeitos 

da amostragem Mendeliana assumiram-se independentes de vgat, vgav, vgmt e vgmv 
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(Bulmer, 1971). A decomposição de Cholesky da matriz de (co)variâncias genética (G) foi 

obtida através da função root do PROC IML do sistema SAS (2002). 

As estimativas de (co)variâncias e as predições de valores genéticos, foram obtidas 

pelo método de Máxima Verossimilhança Restrita (REML) através de modelo animal 

unicaráter, usando o aplicativo Máxima Verossimilhança Restrita Livre de Derivadas 

(MTDFREML) (Multiple-Trait Derivative-Free Restricted Maximum Likelihood), 

desenvolvido por Boldman et al. (1995). A idade da vaca ao parto e o grupo de 

contemporâneos foram definidos como efeitos fixos. 

O modelo linear misto para descrever cada observação, foi: 

Y = Xß + Z1a + Z2m + Z3ap + e 

em que; Y = vetor das observações da característica (PD); X = matriz de incidência dos 

efeitos fixos; ß = vetor dos efeitos fixos; Z1 = matriz de incidência do efeito genético aditivo 

direto de cada animal; a = vetor de efeitos aleatórios genéticos aditivos diretos; Z2 = 

matriz de incidência do efeito genético aditivo maternal de cada animal; m = vetor de 

efeitos aleatórios genéticos aditivos maternais; Z3 = matriz de incidência do efeito do 

ambiente permanente maternal; ap = vetor de efeitos aleatórios do ambiente permanente 

maternal; e = vetor de efeitos aleatórios residuais.  

As distribuições e matriz de (co)variâncias dos efeitos aleatórios foram assim 

definidas: 

E[a] = E[m] = E[ap] = E[e] = 0, 

E[y|a,m,ap] = Xß + Z1a + Z2m + Z3ap 

Var 
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em que; 
2

a 2
d

= variância genética aditiva direta; 
2
m

2
m  = variância genética aditiva maternal; 

am = covariância genética entre os efeitos aditivos direto e maternal; A = matriz de 

parentesco; 
2
ap  = variância do ambiente permanente maternal; 

2
e  = variância residual; Iv, 

IN  = matrizes identidade de ordens v = número de vacas (mães dos animais com dados) 

e N = número total de animais com dados. 
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Cenários simulados 

O Ano foi caracterizado levando em consideração o número de animais envolvidos 

nos dados, de vacas com informações próprias nos dados, de vacas com bezerros, de 

animais na matriz de genealogia, o número médio de filhos por vaca, o coeficiente médio 

de consangüinidade, a proporção de animais na genealogia que são consangüíneos e os 

efeitos da seleção aplicada. Assim, Possíveis causas de diferenças entre esses pontos 

podem ser atribuídas ao tamanho amostral (crescente com o tempo), à distribuição das 

informações de desempenho e estrutura da genealogia, ao efeito acumulativo da seleção 

prévia, e, em alguma medida, ao acasalamento entre parentes, gerando descendentes 

consangüíneos a partir do terceiro (3o) ano, e conseqüente reprodução dos filhos destes a 

partir do sétimo (7o) ano, ao número médio de filhos por vaca, ao número de vacas com 

registros de peso à desmama nos dados e ao número de vacas com filhos, conforme 

pode ser visualizado na Tabela 2. Foram tomados quatro pontos eqüidistantes no tempo 

de desenvolvimento da população, representativos do efeito das mudanças da mesma 

através dos anos (A), os anos escolhidos corresponderam ao quinto, décimo, décimo 

quinto e vigésimo do desenvolvimento da população simulada. 

 

Tabela 2. Estatísticas descritivas dos dados acumulados, em cada ano considerado, nas 
análises da população simulada1. 
 

ANO N Cc (%) Nvp Nvb Nag 

Ano 5 3.620 0,176 (0,5) 448 1.620 4.833 

Ano 10 7.240 0,084 (8,7) 1.568 2.740 8.453 

Ano 15 10.860 0,062 (28,2) 2.688 3.860 12.073 

Ano 20 14.480 0,061 (43,7) 3.808 4.980 15.693 
1
 Número de animais (N), coeficiente médio de consangüinidade dos indivíduos consangüíneos (Cc), e porcentagem do 

número médio de animais na genealogia que são consangüíneos (%), número médio de vacas com peso próprio (Nvp), 
número médio de vacas com bezerros (Nvb), número médio de animais na genealogia (Nag). 

 
Cada cenário foi definido combinando um valor da correlação genética entre os 

efeitos genéticos aditivos direto e maternal, uma razão entre as variâncias genéticas 

aditivas direta e maternal e um ano particular no tempo de desenvolvimento da 

população. Cinco valores de correlação genética entre os efeitos aditivos direto e 

maternal foram analisados (-0,50; -0,25; zero; +0,25 e +0,50), e três diferentes razões 

entre as variâncias genéticas direta e maternal foram testadas (75:75; 50:100; 100:50). As 

razões que levaram à escolha desses valores de correlação foi definida após análise 
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criteriosa de grande volume de trabalhos científicos na literatura disponível, que 

evidenciaram como sendo os valores mais freqüentemente encontrados. 

Assim, foram constituídos 60 cenários, definidos pelas combinações das 

correlações (C), razões entre as variâncias genéticas direta e maternal (R) e os anos (A), 

(5C x 3R x 4A = 60 cenários). 

 

Análise Estatística 

As estimativas de (co)variâncias obtidas em cada por meio análise unicaracter, 

utilizando-se o aplicativo MTDFREML (Boldman et al., 1995), foram analisadas 

individualmente, conforme o modelo: 

Yijk= µ + Ci + Rj + Ak + (Interações Duplas) + (Interação Tripla) + e 

em que;  Yijk = estimativas de (co)variâncias (i.e., 
2

a , am , 
2

m , 
2

ap ); µ = média geral; Ci = 

efeito do i-ésimo valor da correlação genética direta-maternal (-0,50; -0,25; zero; +0,25 e 

+0,50); Rj = efeito da j-ésima razão entre variâncias genéticas direta e maternal (75:75; 

50:100; 100:50); Ak = efeito do k-ésimo ano (5, 10, 15 e 20); Interações Duplas = Ci x Rj ; 

Ci x Ak ; Rj x Ak ; Interação Tripla = Ci x Rj x Ak;  e = efeito residual aleatório. 

O erro padrão quadrático (EP)2 da média das 20 réplicas para cada cenário foi 

usado como fator de ponderação nas análises. A bondade do ajuste à distribuição Normal 

dos conjuntos de (co)variâncias estimadas, condição necessária para a correta inferência 

dos efeitos analisados e suas interações, foi testada mediante o PROC UNIVARIATE do 

SAS (SAS, 2002). 

A significância de cada fator sobre as estimativas de (co)variâncias foi testada pelo 

procedimento GLM do SAS (2002). Todos os fatores analisados (C, R e A) foram 

classificados como efeitos fixos. O erro padrão (EP) das estimativas de cada cenário foi 

utilizado como critério de precisão, e o viés médio como critério de acurácia. O viés foi 

calculado pela diferença entre os valores estimados para cada estimativa (
2
a , am , 

2
m , 

2

ap
,  

2

e ) e os valores verdadeiros calculados para a população-base, considerada até o 

3o ano, conforme descrito por Sorensen e Kennedy (1984). 
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RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
Fatores que afetam as estimativas de (co)variâncias 
 

Na análise inicial, a interação entre correlação (C) e razão (R) resultou significativa 

(P<0,05) sobre as estimativas da variância genética aditiva direta, entretanto, o efeito da 

correlação não foi significativo (P>0,05), e a contribuição relativa da interação C x R ao 

coeficiente de determinação do modelo (R2) foi de escassa importância, representando 

apenas 0,9%. Nenhuma das demais interações foi significativa sobre as outras 

estimativas (
2

m , ma  e 
2

ap ). As estimativas da variância genética aditiva maternal foram 

influenciadas pelos efeitos C e R (P<0,001), enquanto a covariância genética direta-

maternal foi influenciada pela correlação (P<0,001) e ano (P<0,05). As estimativas da 

variância de ambiente permanente maternal e variância residual não foram influenciadas 

por nenhum dos fatores analisados (P>0,05), com coeficiente de determinação do modelo 

(R2) menor que 1%, discordando dos resultados obtidos por Heydarpour et al. (2008) que 

encontraram efeito significativo do valor da correlação genética direta-maternal e da razão 

entre as variâncias genéticas direta e maternal sobre as estimativas dessas variâncias. 

Explicações para essas discrepâncias podem ser resultantes das diferenças entre as 

metodologias existentes nos trabalhos, em que no trabalho de Heydarpour et al. (2008) 

analisou-se duas características, sendo considerada a correlação entre ambas, o 

processo de simulação não levou em consideração seleção e consangüinidade, e a 

estrutura dos dados que diferenciou-se pela proporção de mães sem registros de pesos. 

No presente trabalho analisou-se apenas uma característica, a simulação considerou 

seleção e consangüinidade, resultando em gerações sobrepostas, o número de réplicas 

representou 25% do número utilizado por Heydarpour et al. (2008), e a estrutura de dados 

relacionou-se ao número de animais, composição genealógica, consangüinidade e 

conexidade entre gerações. 

Em virtude da escassa contribuição da interação CxR para as estimativas de 
2

a , 

ao ajuste do modelo, bem como, dos resultados não significativos (P>0,05) das demais 

interações para a maioria das estimativas ( am , 
2
m , 

2

ap
,

2

e ), e as variâncias de ambiente 

permanente maternal e residual não mostrarem-se influenciadas significativamente pelos 

fatores, bem como os valores de R2 que foram extremamente baixos, foram realizadas 

novas análises, considerando-se apenas os efeitos principais, e excluiu-se as variâncias 

de ambiente permanente maternal e residual. As significâncias dos efeitos sobre as 
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estimativas de (co)variâncias para peso à desmama, em dados simulados, considerando-

se apenas os efeitos principais, são apresentadas na Tabela 3. 

 
Tabela 3. Significâncias dos efeitos principais sobre as estimativas de (co)variâncias para 
a característica PD, obtidas a partir de análise unicaráter sob modelo animal. 
 

 

1
C=correlação genética direta-maternal; R=razão entre variâncias genéticas direta e maternal; A=ano; * =p<0,05; ** 

=p<0,001; ns = não significativo; Coeficiente de determinação do modelo, R
2
 = (SQmodelo / SQtotal).

2

a = variância 

genética aditiva direta; ma = covariância genética direta-maternal; 
2

m = variância genética aditiva maternal. 

 

Os efeitos da correlação (C) e razão entre as variâncias (R) resultaram 

significativos sobre as estimativas de variância genética direta (P<0,05 e P<0,001, 

respectivamente), maternal (P<0,001) e da covariância genética direta-maternal 

(P<0,001). Resultados similares foram reportados por Heydarpour et al. (2008), que 

verificaram efeitos significativos desses fatores sobre estimativas de (co)variâncias para 

peso à desmama, com dados simulados. O ano influenciou significativamente (P<0,01) 

somente as estimativas da covariância genética direta-maternal. 

Quando o valor da correlação genética direta-maternal foi igual a +0,25, as 

estimativas de variância genética aditiva direta diferiu das demais (P<0,05).  A acurácia 

das estimativas de variância genética aditiva direta variou conforme modificações dos 

valores de correlação genética direta-maternal e razão de variâncias, não sendo 

relacionada com a evolução dos anos. Entretanto, a precisão das estimativas variou 

conforme a correlação, a razão de variâncias e o ano, apresentando maior precisão à 

medida que o ano transcorreu. Em estudo similar, Heydarpour et al. (2008), também 

verificaram maior acurácia para as estimativas de variância genética aditiva direta quando 

utilizou razão de variâncias, em que  a variância genética direta foi menor que a maternal 

e o valor da correlação genética direta-maternal foi positivo. Analisando vários trabalhos 

da literatura com dados reais, em características de crescimento de bovinos de corte a 

variância genética direta é, na maioria das vezes, maior que a maternal, o que 

possivelmente pode ser conseqüência de modelos inadequados, ou de falhas nas 

análises prévias, que estimaram correlações inadequadas. Isso pode assim gerar 

Efeitos 1 2

a  ma  
2

m  

C * ** ** 

R ** ** ** 

A ns ** ns 

R2 0,530 0,682 0,273 
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conclusões equivocadas das estimativas, e interferir no ganho genético dos rebanhos, 

uma vez que, de acordo com os diferentes cenários estudados no presente trabalho, as 

estimativas são extremamente sensíveis aos valores de correlação genética direta-

maternal e razão de variâncias. 

A precisão das estimativas aumentou à medida que os anos evoluíram (Tabela 4). 

Maniatis e Pollott (2003) encontraram resultados mais precisos e confiáveis quando os 

dados foram o mais completo possível, apresentando maior conexão entre as gerações, 

maior número de mães com dados próprios, maior número de bezerros por vaca, maior 

percentual de consangüinidade média entre os indivíduos, corroborando os resultados 

desta pesquisa. 

 
Tabela 4. Valores do Erro-padrão das estimativas de variância genética direta, segundo 
os diferentes cenários. 
 

Cenários 
simulados

 
C -0,50 C -0,25 C 0,00 C +0,25 C +0,50 

R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 

Ano5 6,28 2,49 5,37 3,73 3,15 5,93 4,97 4,57 5,28 3,76 4,27 6,56 4,89 3,06 6,03 

Ano10 5,25 2,32 4,07 2,95 3,29 4,31 4,05 2,56 3,50 3,65 2,77 4,20 4,24 2,79 4,41 

Ano15 4,08 2,37 3,93 2,33 2,29 3,95 2,76 2,72 3,13 3,09 2,21 3,35 3,34 2,18 3,57 

Ano20 3,25 2,02 3,01 2,15 2,11 3,56 2,47 1,97 2,76 2,79 2,30 2,61 2,58 1,80 3,56 

1
R=razão entre variâncias genéticas direta e maternal; R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50). C=correlação 

genética direta-maternal; Valores da correlação genética direta-maternal: (-0,50), (-0,25), (0,00), (0,25), (0,50). A=ano 
;Dados acumulados até: Ano5 (5º. Ano), Ano10 (10º. Ano), Ano15 (15º. Ano), Ano20 (20º. Ano). 

 

De modo geral, menores vieses foram obtidos quando a correlação genética direta-

maternal foi positiva, e a variância genética maternal foi maior que a direta (Figura 1). No 

entanto, a acurácia foi dependente dos cenários analisados, refletindo assim dependência 

direta da composição/estrutura dos dados. Assim, na condição de razão de variâncias 

R1:1, as estimativas foram todas viesadas, independentemente do valor da correlação 

genética direta-maternal e ano. Na condição de R2:1 observou-se estimativas mais 

acuradas, foram obtidas quando a correlação genética direta-maternal foi igual a zero, 

com maior precisão quando o conjunto de dados foi considerado o mais completo 

possível (ano 20). No entanto, quando a razão de variâncias considerou superioridade da 

variância maternal sobre a direta, a confiabilidade e precisão das estimativas foram 

superiores quando a correlação genética direta-maternal foi positiva e o conjunto de 

dados foi o mais completo possível (ano 20). 
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R1:1 R1:2 R2:1 

 
FIGURA 1. Magnitudes do viés das estimativas de variâncias (%), e da covariância direta-
maternal (real), segundo valores reais das razões entre as variâncias genéticas direta e 
maternal, da correlação genética direta-maternal e do ano, estimadas sob modelo animal 
unicaráter. 
 

Fazendo uma comparação com os resultados freqüentemente encontrados na 

literatura para dados reais, (correlação genética direta-maternal negativa e variância 

genética direta maior que a maternal), pode-se afirmar que tanto a acurácia, quanto a 

precisão das estimativas de variância genética direta podem estar comprometidas, uma 

vez que foram encontrados os maiores viesses e menor precisão das estimativas (Figura 

1 e Tabela 4). 
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-------------------------------------------------- Variância genética direta ------------------------------------------------ 

---------------------------------------- Covariância genética direta-maternal ------------------------------------------ 

------------------------------------------------- Variância genética maternal --------------------------------------------- 

----------------------------------- Variância de ambiente permanente maternal ------------------------------------- 

Razões entre as variâncias genéticas direta e maternal: R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50). 
Valores da correlação genética direta-maternal: 1 (-0,50), 2 (-0,25), 3 (0,00), 4 (0,25), 5 (0,50). 
Dados acumulados até: A5 (5º. Ano), A10 (10º. Ano), A15 (15º. Ano), A20 (20º. Ano). 
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Contudo, neste estudo, quando a correlação genética direta-maternal foi negativa, 

para todas as razões de variâncias, as estimativas de variância genética aditiva direta 

apresentaram-se viesadas, seja com tendência de superestimativa e/ou subestimativa. 

Sugerindo assim, que possivelmente este cenário não seja o mais adequado, sendo 

possivelmente verdadeira, a condição que a confiabilidade das estimativas de variância 

genética aditiva direta seja influenciada pela magnitude dos parâmetros genéticos 

verdadeiros e estrutura dos dados da população em estudo. Gerstmayr (1992) já tinha 

afirmado que a precisão e acurácia das estimativas de (co)variâncias são dependentes 

dos valores dos parâmetros iniciais e estrutura dos dados. Sendo assim, a possibilidade 

de afirmar que as estimativas freqüentemente encontradas, na literatura, sejam acuradas, 

pode ter levado a condições não verídicas dos parâmetros genéticos, e do provável valor 

genético dos animais. 

 As estimativas de variância genética aditiva maternal foram influenciadas pelos 

valores da correlação genética direta-maternal, observando-se diferenças entre os demais 

valores quando a correlação variou de negativa a igual a zero (P<0,05). Entretanto, a 

tendência do viés destas estimativas foi dependente da estrutura dos dados, pois em 

todos os cenários estudados os valores estimados foram próximos dos verdadeiros, 

exceção feita à condição C=0 e R1:2 onde se observou tendência de subestimativas. 

Estimativas mais acuradas foram obtidas quando o máximo de informações, relações 

genealógicas, número de bezerros por vaca, número de vacas com registro próprio (ano 

20) fosse assumido em cada cenário (Figura 1). Sugerindo assim, que as estimativas de 

variância genética aditiva maternal são dependentes da correlação genética entre os 

efeitos genéticos aditivos direto-maternal e de dados que apresente maior número de 

informações, maiores informações genealógicas, entre outras, conferindo assim maior 

confiabilidade das estimativas. Estes resultados estão em concordância com os estudos 

de Gerstmayr (1992) que comentou que a confiabilidade das variâncias genéticas aditivas 

direta e maternal e suas covariâncias são influenciadas pelas magnitudes da correlação 

genética entre os efeitos direto e maternal e estrutura dos dados, e com as 

recomendações de Roehe & Kennedy (1993), que para estimativas confiáveis de 

variância genética aditiva maternal a estrutura genealógica da população é importante, 

principalmente para a completa separação entre efeitos genéticos aditivos direto e 

maternal. 

Da mesma forma, Hagger and Schneeberger (1995) trabalhando com dados em 

que foram realizadas restrições na composição genealógica para a formação de 
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subconjuntos, verificaram que existem certas dificuldades para estimar as (co)variâncias 

para característica sob efeito maternal, principalmente a variância genética aditiva 

maternal, verificando-se que estimativas mais confiáveis foram dependentes da 

composição genealógica dos dados. Adicionalmente, Maniatis e Pollott (2003) afirmaram 

que resultados mais confiáveis das estimativas de variância genética aditiva maternal 

foram obtidas quando os dados foram mais completos, apresentando maior conexão entre 

as gerações, maior número de mães com dados próprios, maior número de bezerros por 

vaca, maior percentual de consangüinidade média entre os indivíduos. 

Quando o ano foi máximo (ano20), a razão de variâncias apresentou diferenças 

entre as variâncias genéticas direta e maternal (R1:2 e R2:1), e a correlação genética 

direta-maternal foi diferente de zero foi observado menores vieses para as estimativas de 

variância genética aditiva maternal (Figura 1). A precisão das estimativas de variância 

genética aditiva maternal foram extremamente dependente do ano (máximo de 

informações, relações genealógicas, número de bezerros por vaca, número de vacas com 

registro próprio, coeficiente de consangüinidade e seleção, entre outros)., demonstrando 

que a separação adequada de componentes genéticos aditivos direto e maternal tem 

haver com a composição dos dados, independentemente da acurácia das mesmas 

estimativas, que mostraram relação direta com a correlação e estrutura dos dados. Tal 

afirmativa pode ser confirmada, analisando os valores do erro-padrão estimados para 

cada cenário, em que foram observados menores valores quando C=-0,50 (Tabela 5). 

 
Tabela 5. Valores do Erro-padrão das estimativas de variância genética maternal, 
segundo diferentes cenários.  
 

Cenários 
simulados

 
C -0,50 C -0,25 C 0,00 C +0,25 C +0,50 

R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 

Ano5 9,49 8,17 7,86 5,19 9,01 7,91 7,32 6,28 6,66 7,56 7,42 7,46 7,84 5,19 4,44 

Ano10 3,62 3,75 2,89 3,93 4,20 3,46 3,94 2,65 2,36 3,18 3,59 3,71 3,33 4,11 1,90 

Ano15 2,34 2,39 2,29 2,91 2,90 2,78 2,98 1,85 2,47 2,90 2,58 3,41 2,80 3,32 1,65 

Ano20 2,46 2,13 1,75 2,25 2,37 2,50 2,27 1,87 2,46 2,34 2,84 2,72 2,45 2,22 1,66 

1
R=razão entre variâncias genéticas direta e maternal; R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50). C=correlação 

genética direta-maternal; Valores da correlação genética direta-maternal: (-0,50), (-0,25), (0,00), (0,25), (0,50). A=ano 
;Dados acumulados até: Ano5 (5º. Ano), Ano10 (10º. Ano), Ano15 (15º. Ano), Ano20 (20º. Ano). 

 

As estimativas de covariância genética direta-maternal foram influenciadas 

significativamente pelos efeitos de correlação, razão de variâncias e ano (P<0,05). 

Entretanto, a tendência do viés das estimativas foi dependente da estrutura dos dados, 

pois para cada cenário estudado houve mudanças graduais do viés das estimativas. No 
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entanto, nos diferentes cenários, estimativas mais acuradas foram obtidas em dados com 

o máximo de informações disponíveis, etc. (ano), conforme pode ser visualizado na Figura 

1. Assim, quando o conjunto de dados a ser analisado apresente deficiências com relação 

ao número de mães (vacas) com informações próprias, ao número de conexões entre os 

registros dos filhos (bezerros) com os dados das mães, proporção de indivíduos e 

parentes, e aos valores da correlação genética direta-maternal, as estimativas de 

covariância genética direta-maternal ficam comprometidas. Menores vieses foram obtidos 

quando a correlação genética direta-maternal foi igual a zero, nas razões de variâncias 

R1:1 e R2:1, e o ano foi máximo (ano20). Estes resultados estão de acordo com os 

obtidos por Heydarpour et al. (2008), que verificaram maiores vieses quando a correlação 

genética direta-maternal foi positiva, e a variância direta maior que a maternal, e maior 

precisão à medida que os dados genealógicos tornavam-se mais completos, e 

proporcionava maiores ligações entre registros de mães e filhos. 

A precisão das estimativas de covariância genética direta-maternal foi dependente 

do ano (máximo de informações, relações genealógicas, número de bezerros por vaca, 

número de vacas com registro próprio, coeficiente de consangüinidade e seleção, entre 

outros). Situação similar foi evidenciada para a acurácia das mesmas estimativas. Assim, 

a estimação acurada e precisa da covariância genética direta-maternal tem relação direta 

com a composição e estrutura dos dados. Tal afirmativa pode ser evidenciada analisando 

a Figura 1 e Tabela 6 

 
Tabela 6. Valores do Erro-padrão das estimativas de covariância genética direta-
maternal, segundo diferentes cenários. 
 

Cenários 
simulados

 
C -0,50 C -0,25 C 0,00 C +0,25 C +0,50 

R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 

Ano5 6,78 5,01 5,54 4,53 5,74 4,73 3,98 3,65 5,16 4,33 3,67 3,59 4,47 4,36 3,48 

Ano10 3,16 2,73 2,45 2,86 3,07 2,43 2,92 1,95 2,17 2,11 2,14 2,85 1,99 2,81 2,11 

Ano15 2,33 2,10 2,04 2,38 1,87 2,34 1,58 1,89 1,87 1,81 1,68 2,14 1,79 1,94 1,82 

Ano20 2,11 1,68 1,01 1,96 1,66 2,14 1,25 1,60 1,70 1,29 1,89  1,50 1,69 1,33 1,27 

1
R=razão entre variâncias genéticas direta e maternal; R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50). C=correlação 

genética direta-maternal; Valores da correlação genética direta-maternal: (-0,50), (-0,25), (0,00), (0,25), (0,50). A=ano 
;Dados acumulados até: Ano5 (5º. Ano), Ano10 (10º. Ano), Ano15 (15º. Ano), Ano20 (20º. Ano). 
 

Resultados similares foram discutidos por Gerstmayr (1992) que encontrou 

resultados de menores erros-padrão das estimativas quando o conjunto de dados 

analisado apresentava maior grau de conexão genética, maior número de vacas com 

filhos e maior número de vacas com registros nos dados. 
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Fazendo uma analogia com os resultados freqüentemente encontrados na literatura 

para dados reais, covariância genética direta-maternal negativa e variância genética 

aditiva direta maior que a maternal, pode-se afirmar que a acurácia das estimativas de 

covariância genética direta-maternal pode estar comprometida, uma vez que nessa 

condição, no presente trabalho, foi encontrado maior viés para as estimativas (Figura 1). 

Neste estudo, quando a correlação genética direta-maternal foi negativa, nas razões de 

variâncias em que houve diferenças das variâncias direta e maternal (R1:2 e R2:1) as 

estimativas de covariância genética direta-maternal apresentaram-se viesadas, seja com 

tendência de superestimativa e/ou subestimativa. 

As estimativas de variância de ambiente permanente maternal não foram 

influenciadas significativamente (P>0,05) pelos efeitos de correlação genética, razão de 

variâncias e ano. Entretanto, o viés das estimativas foi alto e apresentaram em todos os 

cenários analisados, subestimação (Figura 1). Os resultados encontrados nesta pesquisa 

divergem dos obtidos por Heydarpour et al. (2008), muito embora, os mesmos, tenham 

encontrado contradições entre os resultados para as estimativas de variância de ambiente 

permanente maternal e variância maternal. Ë fato, que existem dificuldades em separar 

efeito genético maternal e, de ambiente permanente maternal, e que de certa forma esta 

separação pode ser dependente da magnitude da covariância genética direta-maternal, 

da razão entre as variâncias e da própria composição dos dados. A separação entre os 

componentes maternais, genético e ambiental, requer registros repetidos de vacas e 

presença de registros de desempenho das mesmas. Assim no presente trabalho, muito 

embora, à proporção que o ano aumentou, obteve-se maior número de ligações entre os 

registros de mãe e filhos, aumento da freqüência de registros de uma mesma vaca e do 

número de animais, isto não foi suficiente para proporcionar estimativas mais acuradas e 

precisas de variância de ambiente permanente maternal. Corroborando com Maniatis e 

Pollot (2003) que discutiram que a confiabilidade das estimativas de características sob 

efeitos maternais, genético e ambiental, é dependente do suficiente número de progênies 

por fêmea, do número de mães com informações de desempenho da característica 

analisada, e do número de gerações contidas no conjunto de dados. 

O viés das estimativas de variância de ambiente permanente maternal, apresentou-

se em todos os cenários subestimado. Estes resultados não divergem de vários trabalhos 

com dados reais (Meyer, 1997; Bashnagel et al. 1999; Quintanilla et al. 1999; Maniatis e 

Pollott, 2003; e Cucco et al. 2009) que concluíram que em características sob efeito 

maternal (peso à desmama) o aumento nas estimativas de herdabilidade maternal, foi 
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acompanhado de reduções na variância de ambiente permanente maternal. Menores 

erros-padrão foram obtidos quando a correlação genética direta-maternal foi positiva 

(dados não apresentados). 

Da mesma forma, Maniatis e Pollott (2003) concluíram que quando cada vaca 

presente nos dados apresentava três ou quatro dados de progênie, observou-se aumento 

marcante na variância genética aditiva maternal (em torno de 70%), coincidindo com 

reduções drásticas da variância de ambiente permanente maternal (em torno de 75%). Na 

estimação de variância genética aditiva maternal utilizam-se todos os registros de vacas e 

suas progênies presentes na matriz de relacionamento, enquanto que nas estimativas de 

variância de ambiente permanente maternal são apenas as vacas que possuem 

progênies com registros, existentes na matriz. Isso vem justificar os resultados de 

precisão das estimativas encontradas no presente trabalho, uma vez que, verificou-se 

maior precisão à proporção que o ano aumentou, conforme pode ser visualizado na 

Tabela 7. 

 

Tabela 7. Valores do Erro-padrão das estimativas de variância genética direta, segundo 
diferentes cenários. 
  

Cenários 
simulados

 
C -0,50 C -0,25 C 0,00 C +0,25 C +0,50 

R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 R1:1 R1:2 R2:1 

Ano5 4,58 6,50 4,58 4,93 4,66 5,75 5,06 4,43 4,37 6,68 6,61 6,01 5,15 4,67 3,63 

Ano10 1,94 2,15 1,87 2,35 2,46 2,55 2,52 2,22 1,62 2,38 2,82 2,76 2,57 2,12 1,64 

Ano15 1,13 1,51 1,46 1,75 1,74 1,88 2,09 1,52 1,31 1,73 1,74 2,47 1,89 1,92 1,58 

Ano20 2,28 1,56 1,06 1,47 1,67 1,64 1,71 1,27 1,24 1,33 1,25 2,01 1,61 1,37 1,28 

1
R=razão entre variâncias genéticas direta e maternal; R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50). C=correlação 

genética direta-maternal; Valores da correlação genética direta-maternal: (-0,50), (-0,25), (0,00), (0,25), (0,50). A=ano 
;Dados acumulados até: Ano5 (5º. Ano), Ano10 (10º. Ano), Ano15 (15º. Ano), Ano20 (20º. Ano). 
 

Da mesma forma, Heydarpour et al. (2008) demonstraram que os resultados 

encontrados foram contrastantes com os resultados de variância genética aditiva 

maternal, ou seja, à medida que as estimativas de variância genética aditiva maternal 

tornavam-se mais acuradas não foi observado mesma tendência para as estimativa de 

variância de ambiente permanente maternal. Relatando ainda, que as estimativas de 

variância de ambiente permanente maternal são dependentes da magnitude da 

covariância genética direta-maternal presente nos dados, o que de certa forma vem 

concordar com os dados encontrados no presente trabalho, pois menores vieses foram 

observados quando a correlação genética direta-maternal foi positiva. 
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Esses resultados poderiam prover indicativos sobre confiabilidade e precisão 

potenciais das estimativas sobre dados reais, embora suas magnitudes possam diferir, 

devido a causas adicionais de viés nos dados reais, como falhas no processo de controle 

e fluxo das informações dos rebanhos. 

 

CONCLUSÕES 

 

A acurácia das estimativas de variâncias e covariâncias de medidas de 

crescimento pré-desmama mostraram-se dependentes da magnitude dos valores de 

correlação genética direta-maternal e razão de variâncias. Considerá-las no modelo de 

análise, constitui-se de alternativa que contribuem para a acurácia das avaliações. Em 

contrapartida, dados que apresentem maior número de indivíduos, maior ligação entre 

mães e filhos e conexidade genética não exerceu grande importância sobre a acurácia, no 

entanto, a precisão das estimativas foi linearmente relacionada. 
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CAPÍTULO 3. EFEITOS DA PROPORÇÃO DE ELOS MÃE-PROGÊNIE E DOS 

VALORES REAIS DAS (CO)VARIÂNCIAS SOBRE SUAS ESTIMATIVAS PARA PESO 

A DESMAMA EM BOVINOS DE CORTE. 

 

RESUMO 

 

Objetivou-se avaliar os efeitos da magnitude da correlação genética direta-maternal, da 

razão entre as variâncias genéticas direta e maternal, e da proporção de elos mãe-

progênie sobre as estimativas de (co)variâncias de Peso à desmama em gado de corte. 

Cada registro de Peso à desmama do bezerro, cuja mãe teve seu Peso à desmama como 

bezerra foi definido como elo mãe-progênie efetivo. Foi realizada simulação estocástica 

de um rebanho sob seleção por 20 anos, aproximando-se das condições reais de grandes 

rebanhos zebuínos de corte criados a campo. Cada cenário foi definido combinando um 

valor de correlação genética direta-maternal (-0,50; -0,25; zero; +0,25 e +0,50), uma razão 

entre variâncias genéticas direta e maternal (75:75; 50:100; 100:50), e uma proporção de 

elos mãe-progênie (E) (10%, 30%, 50%, e 70%). Todas as estimativas de (co)variâncias 

(
2

a , ma ,
2

m ,
2

ap , e 2

e ) foram influenciadas significativamente pela magnitude da 

correlação genética direta-maternal (P<0,0001 e P<0,05). A razão de variâncias (R) não 

exerceu efeito significativo (P>0,05) sobre as estimativas da covariância genética direta-

maternal ( ma ) e variância de ambiente permanente maternal (
2

ap ) (P>0,05). No entanto, 

a interação (CxR) foi significativa (P<0,0001) sobre as estimativas de (co)variâncias, 

apresentando escassa contribuição ao ajuste do modelo (1,11%, 0,61%, 1,71% e 2%) nas 

estimativas de 
2

a , ma ,
2

m  e 2

e , respectivamente. As estimativas de variância genética 

direta (
2

a ) ma , 
2

ap
 e variância residual ( 2

e ) foram influenciadas significativamente 

(P<0,0001) pela proporção de elos mãe-progênie (E). Foi observada diferenças 

significativas (P<0,001) entre todas as estimativas de ma  nos diferentes valores de 

correlação genética entre os efeitos genéticos aditivos direto e maternal. A proporção de 

elos mãe-progênie (E) não influenciou significativamente as estimativas de Variância 

maternal ( 2

m ). As estimativas de variância genética direta, covariância genética direta-

maternal, variância genética maternal e variância residual apresentaram maior 

confiabilidade à medida que a proporção de elos mãe-progênie aumentou. Em todos os 

cenários analisados verificou-se que as estimativas de variância de ambiente permanente 
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maternal mostraram-se subestimadas. Para as condições da presente pesquisa, 

alterações na magnitude e sinal da correlação genética entre os efeitos diretos e 

maternos, bem como na razão entre as variâncias genéticas direta e maternal e suas 

interações influenciaram a confiabilidade das estimativas de (co)variâncias para peso à 

desmama, em bovinos de corte. 

 

Palavras-chave: covariância genética direta-maternal, estrutura dos dados, habilidade 

maternal, parâmetros genéticos. 
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CHAPTER 3. EFFECTS OF THE PROPORTION OF MOTHER-PROGENY LINKS AND 

CORRELATIONS BETWEEN DIRECT AND MATERNAL GENETIC EFFECTS ON THE 

ESTIMATES OF VARIANCE COMPONENTS FOR WEANING WEIGHT IN BEEF 

CATTLE. 

 

ABSTRACT 

 

The objective was to evaluate the effects of the magnitude of the direct-maternal genetic 

correlation, the ratio between direct and maternal genetic variances, and the proportion of 

mother-progeny links on the estimates of (co) variances for weaning weight in beef cattle. 

Each record of the weaning weight of calf, whose mother had their weight as weaning 

heifer was set to link parent-progeny effective. Stochastic simulation was carried out from 

a herd under selection for 20 years, closer to the actual conditions of large herds of zebu 

cattle bred cutting the field. Each scenario was defined by combining a value of direct-

maternal genetic correlation (-0.50, -0.25; zero, +0.25 and +0.50), a ratio between direct 

and maternal genetic variances (75:75; 50:100, 100:50), and a bond of mother-progeny 

(E) (10%, 30%, 50% and 70%). All estimates of (co) variance (
2

a , ma ,
2

m ,
2

ap , e 
2

e ) were 

significantly influenced by the magnitude of the direct-maternal genetic correlation (P 

<0.0001 and P <0.05). The ratio of variances (R) had no significant effect (P> 0.05) on the 

estimates of direct-maternal genetic covariance ( ma )maternal permanent environmental 

variance (
2

ap ) (P>0,05). However, the interaction (CxR) was significant (P <0.0001) on the 

estimates of (co) variances, showing little contribution to the fit of the model (1.11%, 

0.61%, 1.71% and 2 %) in estimates of  
2

a , ma ,
2

m  e 
2

e , respectively. Estimates of direct 

genetic variance and residual variance were influenced significantly (P <0.0001) the 

proportion of mother-progeny links (E). We observed significant differences (P <0.001) 

between all estimates of the different values of genetic correlation between direct genetic 

effect and maternal. The proportion of mother-progeny links (E) did not significantly 

influence the estimates of maternal genetic variance. Estimates of direct genetic variance, 

direct-maternal genetic covariance, maternal genetic variance and residual variance 

showed greater reliability as the proportion of mother-links progeny increased. In all 

scenarios examined it was found that estimates of maternal permanent environmental 

variance appeared to be underestimated. For the conditions of this study, changes in 



 50 

magnitude of the genetic correlation between direct and maternal effects as well as the 

ratio between direct and maternal genetic variances and their interactions influence the 

reliability of estimates of (co) variances for weaning weight in beef cattle. 

 

Keywords: data structure, direct-maternal genetic covariance, maternal ability, genetic 
parameters. 
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INTRODUÇÃO 

 

O desempenho pré-desmama de bovinos é influenciado pelo genótipo do indivíduo 

(efeito genético aditivo direto), pelo genótipo da mãe para caracteres maternais e pelos 

correspondentes efeitos ambientais, maternal permanente e temporário (Hohenboken e 

Brinks, 1971; Willham, 1972). Muitos estudos têm mostrado existência de antagonismo 

entre os componentes genéticos aditivos direto e maternal (Meyer, 1992; Robinson, 

1996). Para otimizar o progresso genético na fase até a desmama, nos programas de 

melhoramento genético, ambos componentes, direto e maternal, devem ser considerados, 

entretanto, tem-se encontrado estimativas negativas da correlação genética negativa 

entre estes componentes. 

Meyer (1992) apontou possíveis causas do aparente antagonismo entre efeitos 

genéticos direto e maternal, destacando-se: estrutura dos dados, deficiente formação de 

grupos contemporâneos, heterogeneidade de variâncias, e em certos casos, a falta de 

formação de grupos genéticos e pressuposição de ausência de covariância entre efeitos 

genéticos e ambientais permanentes. 

Gerstmayr (1992) e Maniatis e Pollott (2003) determinaram que as estimativas dos 

efeitos genéticos direto e maternal e da covariância genética entre eles são altamente 

dependentes do número de mães e avós maternas com dados, e do número de gerações 

presentes nos dados analisados. Assim, limitações na estrutura dos dados pode ser um 

dos fatores determinantes da correlação genética negativa freqüentemente estimada 

entre efeitos direto e maternal.  

Assim, objetivou-se estudar o efeito da composição dos dados sobre as estimativas 

de (co)variâncias para característica sob efeito maternal, analisando: 

a) magnitude da correlação genética entre os efeitos direto e maternal; 

b) razão entre as variâncias genéticas direta e maternal; 

c) proporção de elos entre dados da mãe e da progênie (mãe-filho com medidas do 

caráter). 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

Simulação dos dados 

Foi realizada simulação estocástica de 20 réplicas de um rebanho fechado, em 

acasalamento aleatório, de 1.000 vacas e 25 touros (população base), não aparentados, 

não selecionados, amostrados e distribuídos aleatoriamente em 40 grupos de 
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contemporâneos. O processo de simulação da população gerou-se pelo período de 20 

anos, sob acasalamento aleatório, aproximando-se de condições reais de campo, a 

exemplo dos grandes rebanhos zebuínos de corte existentes no Brasil. O rebanho foi 

composto por vacas com idades de 3 a 15 anos, acasaladas aleatoriamente gerando um 

bezerro por ano. O descarte anual das vacas obedeceu à idade, com máximo de 15 anos, 

valor genético individual e diagnóstico negativo de gestação. Em relação aos machos o 

descarte obedeceu ao valor genético individual. 

O processo de seleção aplicado à população simulada contemplou reposição anual 

de 32% dos touros e 28% das vacas. Até o terceiro ano de simulação, a reposição dos 

prováveis genitores deu-se pela geração aleatória de oito touros e 280 novilhas. Nos anos 

seguintes, a reposição foi efetuada com animais nascidos três anos antes no próprio 

rebanho, o que culminou no estabelecimento de sete gerações sobrepostas através dos 

20 anos. Esse processo determinou o nascimento anual de 724 bezerros, distribuídos 

aleatoriamente em 40 grupos contemporâneos (GC), 20 constituídos por machos e os 

demais por fêmeas. A distribuição/alocação dos animais nos grupos de contemporâneos 

foi feita seguindo uma distribuição uniforme, ou seja, cada macho e/ou fêmea tinha igual 

probabilidade de participar de um dos 20 GC. Para garantir a conexidade genética entre 

os GC foram impostas restrições sobre os números mínimos e máximo de filhos por touro 

(min=5; max=80), animais por GC (min=5; max=100), touros por GC (min=2; max=4 a 8), 

sendo a mesma aferida pelo procedimento proposto por Schaeffer (1996). Nesse 

processo, para cada ano foi iniciado um processo de amostragem pseudo-aleatória que 

proporcionou a distribuição dos animais nos GC, usando uma distribuição uniforme para 

amostrar touro e GC, caso as restrições não fossem atendidas o processo de 

amostragem pseudo-aleatória era reiniciado. O índice de concepção (IC) variou conforme 

a idade das vacas, sendo observada a categoria, como exemplo, primíparas, que 

representa um dos maiores gargalos nos sistemas produtivos, apresentando reduzidos IC. 

Os IC foram amostrados conforme consulta de catálogos de diagnósticos da pecuária 

nacional, como ANUALPEC. No sistema produtivo de gado de corte definido no presente 

trabalho, determinou-se que, em média, a vida reprodutiva útil das vacas seria de 15 

anos, sendo tal idade definida como critério limite de descarte, conforme pode ser 

visualizado na Tabela 1. O critério de seleção de machos e fêmeas baseou-se no valor 

genético individual. 
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Tabela 1. Número de vacas expostas à reprodução e índice de concepção (IC%) segundo 
idade (anos) no processo de simulação. 
 

Idade Vacas expostas Vacas paridas (IC%) 

3 280 224 (80,00) 

4 224 112 (50,00) 

5 112 89 (79,46) 

6 89 71 (70,78) 

7 71 56 (78,87) 

8 56 44 (78,57) 

9 44 35 (79,55) 

10 35 28 (80,00) 

11 28 22 (78,57) 

12 22 17 (77,27) 

13 17 13 (76,47) 

14 13 09 (69,23) 

15 09 04 (44,44) 

Total 1.000 724 (72,40) 

 

Como característica sob efeito maternal considerou-se o peso à desmama (PD), 

cujo valor para os machos foi acrescido em 15 kg, em relação às fêmeas. Neste caso a 

simulação dos efeitos genéticos aditivos direto e maternal foi gerado simultaneamente, já 

que tais efeitos são geneticamente correlacionados (Schaeffer, 1996), esse processo 

sustenta-se na decomposição de Cholesky da matriz G de (co)variâncias genéticas, a 

qual pode ser expressa pelo produto de uma matriz vezes sua transposta, isto é: 



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
, em que C é uma matriz triangular inferior com os 

valores C11, C12 e C22 correspondentes às componentes de variância genética direta (
2
a ) 

(C11=75; 50; 100) covariância genética direta-maternal ( am )(C12=0,0; 17,75; 35; -17,75; -

35) e variância genética maternal (
2
m )(C11=75; 100; 50), respectivamente. 

Para o processo de simulação dos dados foram desenvolvidos diversos programas 

utilizando o sistema de análises estatísticas SAS (2002). O peso à desmama (PD) foi 

simulado segundo o modelo abaixo. O desenvolvimento deste modelo foi proveniente de 

análises prévias, considerando dados reais e simulados. 

PD = b0 + b1*idv + b2*idv2 + egc + vga + vgmv + ap + e 



 54 

em que; PD = peso ao desmame; b0 = intercepto (136 kg.); (b1 = 6,551; b2 = -0,417) 

coeficientes de regressão parciais linear e quadrático, respectivamente; idv = idade da 

vaca ao parto em anos; egc = efeito do grupo contemporâneo; vga = valor genético aditivo 

direto do animal; vgmv = valor genético aditivo maternal da vaca (mãe); ap = efeito 

ambiental permanente maternal; e = efeito residual. 

Os valores egc, ap e e foram amostrados de distribuição Normal com média zero e 

variâncias 
2
egc (egc~N(0, 450)), 

2

ap (ap~N(0, 45)) e 
2
e (e~N(0, 225)), respectivamente. 

Esses valores foram provenientes de análise criteriosa de diversos estudos relatados na 

bibliografia disponível, análises prévias considerando dados reais e simulados. Nas 

gerações seguintes à população base, os valores genéticos aditivos direto (vga) e 

maternal (vgm) de cada indivíduo foram calculados conforme as equações a seguir: 

  avt AMvgavga21vga          mvt AMvgmvgm21vgm   

)2)FF(1(5,0)Cz(AM vt111a      )2)FF(1(5,0)CzCz(AM vt222121m   

nas quais, vga = valor genético aditivo direto do bezerro; vgm = valor genético aditivo 

maternal do bezerro; vgat = valor genético aditivo direto do touro; vgav = valor genético 

aditivo direto da vaca; vgmt = valor genético aditivo maternal do touro; vgmv = valor 

genético aditivo maternal da vaca; AMa, AMm = contributos da amostragem Mendeliana 

aleatória aos valores genéticos aditivos direto e maternal, respectivamente; z1, z2 = 

desvios normais aleatórios; C11, C12, C22 = termos da decomposição de Cholesky da 

matriz G, correspondentes às componentes 
2
a , am  e 

2
m , respectivamente; Ft e Fv = 

coeficientes de consangüinidade do touro (pai) e da vaca (mãe), respectivamente. A partir 

do quarto ano aconteceram acasalamentos entre parentes, gerando indivíduos com algum 

grau de consangüinidade, parte dos quais acasalaram a partir do sétimo ano. Os efeitos 

da amostragem Mendeliana assumiram-se independentes de vgat, vgav, vgmt e vgmv 

(Bulmer, 1971). A decomposição de Cholesky da matriz de (co)variâncias genética (G) foi 

obtida através da função root do PROC IML do sistema SAS (2002). 

As estimativas de (co)variâncias e as predições de valores genéticos, foram obtidas pelo 

método de Máxima Verossimilhança Restrita (REML) através de modelo animal 

unicaráter, usando o aplicativo Máxima Verossimilhança Restrita Livre de Derivadas 

(MTDFREML) (Multiple-Trait Derivative-Free Restricted Maximum Likelihood), 

desenvolvido por Boldman et al. (1995). A idade da vaca ao parto e o grupo de 

contemporâneos foram definidos como efeitos fixos. 
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O modelo linear misto para descrever cada observação, foi: 

Y = Xß + Z1a + Z2m + Z3ap + e 

em que; Y = vetor das observações da característica (PD); X = matriz de incidência dos 

efeitos fixos; ß = vetor dos efeitos fixos; Z1 = matriz de incidência do efeito genético aditivo 

direto de cada animal; a = vetor de efeitos aleatórios genéticos aditivos diretos; Z2 = 

matriz de incidência do efeito genético aditivo maternal de cada animal; m = vetor de 

efeitos aleatórios genéticos aditivos maternais; Z3 = matriz de incidência do efeito do 

ambiente permanente maternal; ap = vetor de efeitos aleatórios do ambiente permanente 

maternal; e = vetor de efeitos aleatórios residuais.  

As distribuições e matriz de (co)variâncias dos efeitos aleatórios foram assim 

definidas: 

E[a] = E[m] = E[ap] = E[e] = 0, 

E[y|a,m,ap] = Xß + Z1a + Z2m + Z3ap 
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em que; 
2

a 2
d

= variância genética aditiva direta; 
2
m

2
m  = variância genética aditiva maternal; 

am = covariância genética entre os efeitos aditivos direto e maternal; A = matriz de 

parentesco; 
2
ap  = variância do ambiente permanente maternal; 

2
e  = variância residual; Iv, 

IN  = matrizes identidade de ordens v = número de vacas (mães dos animais com dados) 

e N = número total de animais com dados. 

 
Cenários simulados 

Cada registro de peso à desmama do bezerro, cuja mãe teve seu peso à desmama 

como bezerra, foi definido como elo mãe-progênie efetivo. Assim, só existiriam 100% de 

elos mãe-progênie, se todas as mães tivessem pesos como bezerras, condição 

impossível de se obter em dados reais, e nem sobre dados simulados sob os 

pressupostos assumidos no presente trabalho. A análise dos dados acumulados até o 20o 

ano permitiu determinar que a proporção de elos mãe-progênie foi de 71,5% (10.349 elos 

/ 14.480 observações totais), correspondentes a 3.808 vacas (76,5%) do total de 4.980, e 

assumiu-se esse conjunto como 70% de elos mãe-progênie. Assim, no conjunto geral, 
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existem 4.131 elos sem peso à desmama da mãe. A distribuição do número de vacas, 

filhos, elos e percentual dos mesmos existentes na composição arquivo de dados 

acumulados até o 20o ano, correspondentes a 3.808 vacas é apresentada na Tabela 2. 

Com base nesses dados foram gerados arquivos com 50%, 30% e 10% de elos 

mãe-progênie, segundo o procedimento a seguir. Para a caracterização de cada um 

destes percentuais (50%, 30% e 10% de elos mãe-progênie) foi realizado sobre o arquivo 

geral (70%), a quebra do elo entre o registro do filho e o registro da mãe, para tal foram 

zeradas as informações de peso das mães. Assim, o arquivo com 10% elos mãe-progênie 

foi formado com (533 mães com peso), para o arquivo 30% (1.599 mães com peso), e 

arquivo 50% (2.663 mães com peso). A Tabela 3 representa como a proporção de elos 

mãe-progênie 10% foi constituída. Nas definições das proporções de elos mãe-progênie 

foram levadas em consideração as mesmas proporções de número de filhos por idade da 

vaca pré-estabelecidos no conjunto base (ano20). Esse processo foi desenvolvido de 

maneira que as vacas cujos pesos foram zerados foram definidas de forma aleatória 

dentro de cada classe de idade para cada uma das 20 réplicas simuladas, mantendo 

idêntica a estrutura genealógica dos quatro arquivos através das 20 réplicas. Em todas as 

proporções de elos mãe-progênie definidas (10%, 30%, 50% e 70%) foram mantidas as 

mesmas proporções de vacas, segundo sua idade, com igual número de filhos. 

 

Tabela 2. Proporção de elos mãe-progênie efetivos, segundo número médio de filhos por 
vaca, no arquivo total (20o ano). 
 

N0 de vacas (V) N0 de filhos (F) N0 de Elos (VxF) 
Proporção de  

Elos (%) 

2016 1 2016 19,48 
457 2 914 8,83 
341 3 1023 9,89 
266 4 1064 10,28 
200 5 1000 9,66 
143 6 858 8,29 
105 7 735 7,10 
82 8 656 6,34 
62 9 558 5,39 
45 10 450 4,35 
37 11 407 3,93 
34 12 408 3,94 
20 13 260 2,51 

3808 - 10349 100% 
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Tabela 3. Distribuição das 533 vacas com pesos, para se gerar o arquivo com 10 % de 
elos mãe-progênie. 
 

N0 de vacas N0 de filhos N0 de elos 

282 1 282 
64 2 128 
48 3 144 
37 4 148 
28 5 140 
20 6 120 
15 7 105 
11 8 88 
9 9 81 
6 10 60 
5 11 55 
5 12 60 
3 13 39 

533 - 1.565 

 

A composição das diferentes proporções de elos mãe-progênie, segundo o número 

de vacas com peso e número de elos para cada arquivo são apresentadas na Tabela 4. 

 
Tabela 4. Número de vacas e número de elos em cada arquivo, segundo a proporção de 
elos mãe-progênie. 
 

Proporção de elos mãe-
progênie N0 de vacas N0 de elos 

10% 533 1.565 
30% 1.599 4.347 
50% 2.663 7.239 
70% 3.808 10.349 

 
Cada cenário foi definido combinando um valor da correlação genética entre os 

efeitos aditivos direto e maternal (C), uma razão entre as variâncias genéticas aditivas 

direta e maternal (R), e uma proporção de elos mãe-progênie (E). Foram definidos cinco 

valores de correlação genética (-0,50; -0,25; 0,00; +0,25; +0,50), três razões entre as 

variâncias direta e maternal (75:75; 50:100; 100:50), e quatro proporções de elos mãe-

progênie (10%; 30%; 50%; 70%), constituindo-se assim 60 cenários (5C x 3R x 4E = 60). 

 

Análise Estatística 

As estimativas de (co)variâncias obtidas em cada por meio análise unicaracter, 

utilizando-se o aplicativo MTDFREML (Boldman et al., 1995), foram analisadas 

individualmente, conforme o modelo: 
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ijklkjiijkl e)Interação3()Interações2(ERCY    

em que;  ijklY  = Estimativas de (co)variâncias de interesse (i.e., 2

a , am , 2

m , 2

ap );   = 

média geral; iC  = efeito do i-ésimo valor da correlação genética direta-maternal; (-0,50; -

0,25; zero; +0,25 e +0,50); jR  = efeito da j-ésima razão entre variâncias direta e maternal 

(75:75; 50:100; 100:50); kE  = efeito da k-ésima proporção de elos mãe-progênie (10%, 

30%, 50% e 70%); Interações Duplas = CixRj, CixEk e RjxEk; Interação Tripla = CixRjxEk; 

ijkle = efeito residual aleatório. 

O erro padrão quadrático (EP)2 da média das 20 réplicas para cada cenário foi 

usado como fator de ponderação nas análises. A bondade do ajuste à distribuição Normal 

dos conjuntos de (co)variâncias estimadas, condição necessária para a correta inferência 

dos efeitos analisados e suas interações, foi testada mediante o PROC UNIVARIATE do 

SAS (SAS, 2002). A significância de cada fator sobre as estimativas de (co)variâncias foi 

testada pelo procedimento GLM do SAS (2002). Todos os fatores analisados (C, R e A) 

foram classificados como efeitos fixos. O erro padrão (EP) das estimativas de cada 

cenário foi utilizado como critério de precisão, e o viés médio como critério de acurácia. O 

viés foi calculado pela diferença entre os valores estimados para cada estimativa (
2
a , 

am , 
2
m , 

2

ap
,  

2

e ) e os valores verdadeiros calculados para a população-base, 

considerada até o 3o ano, conforme descrito por Sorensen e Kennedy (1984). 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
Fatores que afetam as estimativas de (co)variâncias 

As análises prévias demonstraram que todos os dados (variâncias) apresentaram 

ajuste à distribuição Normal e homocedasticidade. Para a submissão dos dados à análise 

de variância (ANOVA) adotou-se o erro padrão quadrático como ponderador, uma vez 

que nas estimativas de variâncias existe um erro associado. Os resultados das análises 

de variâncias sobre as (co)variâncias estimadas, para a característica peso à desmama 

(PD) de bovinos de corte, estão sumarizados na Tabela 5. Todas as estimativas de 

(co)variâncias (
2

a , ma ,
2

m ,
2

ap , e 2

e ) foram influenciadas significativamente pela 

magnitude da correlação genética direta-maternal (P<0,0001 e P<0,05). A razão de 

variâncias (R) não exerceu efeito significativo (P>0,05) sobre as estimativas da 
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covariância genética direta-maternal ( ma ) e variância de ambiente permanente maternal 

(
2

ap ) (P>0,05). No entanto, a interação (CxR) foi significativa (P<0,0001) sobre as 

estimativas de (co)variâncias, apresentando escassa contribuição ao ajuste do modelo 

(1,11%, 0,61%, 1,71% e 2%) nas estimativas de 
2

a , ma ,
2

m  e 2

e , respectivamente. Nas 

estimativas de 
2

ap  a interação CxR exerceu influência significativa (P<0,0001) com 

contribuição de 5,28% ao ajuste do modelo (R2), possivelmente devido às diferenças 

observadas para os valores de correlação. 

As estimativas de variância genética direta (
2

a ), covariância genética direta-

maternal, variância de ambiente permanente maternal e variância residual ( 2

e ) foram 

influenciadas significativamente (P<0,0001) pela proporção de elos mãe-progênie, 

entretanto, a mesma não influenciou significativamente as estimativas de variância 

genética aditiva maternal. 

 

Tabela 5. Significâncias dos efeitos sobre as estimativas de (co)variâncias, para a 
característica PD em bovinos. 
 

*** P<0,0001; * P<0,05, C = Correlação genética direta-maternal; R = Razão entre as variâncias genéticas direta e 

maternal; E = Proporção de elo mãe-progênie; CxR = Interação Correlação x Razão; CxE = Interação Correlação x 
Proporção de elos; RxE = Interação Razão x Proporção de elos; CxRxE= Interação Correlação x Razão x Proporção de 

elos; ns = Não significativo; R2 
(Coeficiente de Determinação do Modelo) = (SQmodelo / SQtotal). 

 

As estimativas de variância genética aditiva direta foram influenciadas 

significativamente pela magnitude da correlação genética direta-maternal (C) (P<0,001), 

apresentando maior acurácia quando o valor de C foi zero, a variância direta maior que a 

maternal e a proporção de elos mãe-progênie máxima (E70%), conforme pode ser 

visualizado na Figura 1. As estimativas de variância genética direta foram mais acuradas 

à medida que a proporção de elos mãe-progênie aumentou, entretanto, a precisão das 

estimativas não se relacionou à variação do aumento da proporção de elos mãe-progênie 

Efeitos 
2

a  ma  
2

m  
2

ap  
2

e  

C *** *** *** *** * 

R *** ns *** * * 

E *** *** ns *** * 

CxR *** *** *** *** *** 

CxE ns ns ns ns ns 

RxE ns ns ns ns ns 

CxRxE ns ns ns ns ns 

R2 0,697 0,879 0,753 0,217 0,075 
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(dados não mostrados). 

 
R1:1 R1:2 R2:1 

 

FIGURA 1. Magnitudes do viés das estimativas de variâncias (%), e da covariância direta-
maternal (real), segundo valores reais das razões entre as variâncias genéticas direta e 
maternal, da correlação genética direta-maternal e da proporção de elos mãe-progênie, 
estimadas sob modelo animal unicaráter. 
 

Comparando-se os valores de erro-padrão (EP), estes foram maiores quando a 
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-------------------------------------------------- Variância genética direta -------------------------------------------------- 

------------------------------------------- Covariância genética direta - maternal --------------------------------------- 

--------------------------------------------------- Variância genética maternal --------------------------------------------- 

-------------------------------------- Variância de ambiente permanente maternal ------------------------------------ 

------------------------------------------------------- Variância residual ------------------------------------------------------ 

Razões entre as variâncias genéticas direta e maternal: R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50). 
Valores da correlação genética direta-maternal: 1 (-0,55), 2 (-0,25), 3 (0,00), 4 (0,25), 5 (0,50). 
Proporção de elos mãe-progênie: E10 (10%), E30 (30%), E50 (50%), E70 (70%). 
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correlação genética direta-maternal (C) foi negativa, e menor quando positiva. Esses 

resultados estão em acordo com os apresentados por Heydarpour et al. (2008), que 

verificaram que a precisão das estimativas de variância genética aditiva direta não foi 

afetada pelo aumento no número de vacas com registros, e que maiores valores de EP 

foram verificados quando C foi negativa, em detrimento de C positiva.Para todas as 

razões de variâncias analisadas, quando a correlação genética direta-maternal foi 

negativa, maiores vieses foram encontrados (Figura 1). Assim, se a condição de C 

negativa e razão de variância, em que a direta é maior que a maternal, fosse considerada 

como verdadeira as estimativas de variância genética aditiva direta apresentariam viés, 

com tendência de superestimativa desta variância. 

Quando a proporção de elos mãe-progênie aumentou de 10% para 70%, a 

correlação genética direta-maternal foi positiva e a variancia genética maternal foi maior 

que a direta, as estimativas de variância genética maternal apresentaram maior 

confiabilidade. As estimativas de variância genética aditiva maternal foram dependentes 

da magnitude dos valores de correlação genética direta-maternal, apresentando 

estimativas mais acuradas quando a correlação genética direta-maternal foi positiva, a 

variância direta maior que a maternal e a proporção de elos mãe-progênie foi máxima 

(Figura 1). 

A precisão das estimativas de variância genética aditiva maternal foi dependente da 

magnitude da correlação genética direta-maternal e razão de variâncias, obtendo-se 

menores EP quando C foi positiva e a variância direta maior que a maternal (dados não 

mostrados). Entretanto, foi observado que a precisão das estimativas não foi dependente 

pela proporção de elos mãe-progênie, apresentando-se em desacordo com os obtidos por 

Heydarpour et al. (2008) e Gerstmayr (1992) que encontraram estimativas mais precisas à 

medida que os dados apresentavam maior número de vacas (mães) com registro próprio. 

Da mesma forma, Maniatis e Pollott (2003) observaram que quando se tem pequeno 

número de progênies por vaca e limitado número de vacas com registros nos dados, as 

estimativas de variância genética aditiva maternal ficam comprometidas. 

Estimativas acuradas e precisas da covariância genética direta-maternal foram 

obtidas quando C foi positiva, a variância genética direta foi maior que a maternal, e a 

proporção de elos mãe progênie foi máxima (E70%). Estes resultados podem ser 

explicados, pelos enunciados de Willham (1980) que indicou que a estimação de efeitos 

maternos e da covariância direta-maternal são inerentemente problemáticas, devido à 

expressão desses efeitos distanciarem uma geração, sugerindo que um número suficiente 
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de pares de registros de mãe-progênie poderia melhorar a separação dos efeitos direto e 

maternal. Como complementar, Roehe e Kennedy (1993) analisando três milhões de 

registros, apresentando apenas 100 pares de registros de mãe e progênie demonstraram 

que a confiabilidade das estimativas da covariância genética direta-maternal ficou 

prejudicada, em face da baixa relação de ligação genética entre as gerações presentes no 

conjunto de dados. A Figura 1 apresenta o viés real das estimativas de covariância 

genética direta-maternal para a característica peso à desmama em bovinos de corte, 

utilizando dados simulados. 

Heydarpour et al. (2008) encontraram resultados parcialmente similares, verificando 

estimativas mais confiáveis quando a proporção de informações de registro das vacas foi 

maior e a correlação genética direta maternal foi positiva. Quando o valor de C foi igual a 

zero observaram-se tendências de subestimativas e superestimativas de covariância 

genética direta-maternal, em todas as razões de variâncias estabelecidas, demonstrando 

que nestas condições a acurácia foi dependente da proporção de elos mãe-progênie. 

De maneira geral, a exclusão de informações de desempenho das mães e avós 

maternas, teve impacto negativo na acurácia e precisão das estimativas de (co)variâncias 

para peso à desmama de bovinos de corte., pois a quebra do elo mãe-progênie gerou 

limitações de informações de desempenho causando estimativas pouco confiáveis. 

Corroborando as afirmativas de Heydapour et al. (2008), que discutiram que em um 

conjunto de dados que apresente grande número de mães sem registro para a 

característica selecionada, pode ocasionar sérias conseqüências nas estimativas de 

covariância genética direta-maternal. 

As estimativas de variância de ambiente permanente maternal foram influenciadas 

significativamente (P<0,05) pelos efeitos de correlação genética, razão de variâncias, 

proporção de elos mãe-progênie, e interação correlação e razão de variâncias, sendo tal 

interação importante ao ajuste do modelo (5,28%). Entretanto, o viés das estimativas foi 

alto e apresentaram em todos os cenários analisados, subestimação (Figura 1). Os 

resultados encontrados nesta pesquisa divergem dos obtidos por Heydarpour et al. 

(2008), muito embora, os mesmos, tenham encontrado contradições entre os resultados 

para as estimativas de variância de ambiente permanente maternal e variância maternal. 

Ë fato, que existem dificuldades em separar efeito genético maternal e, de ambiente 

permanente maternal, e que de certa forma esta separação pode ser dependente da 

magnitude da covariância genética direta-maternal, da razão entre as variâncias e do 

número de mães (vacas) com registros próprios nos dados. Muito embora, no presente 



 63 

trabalho, ao longo das proporções de elos mãe-progênie, as ligações entre os registros de 

mãe e filhos foram aumentando, assim como ocorreu um aumento da freqüência de 

registros de uma mesma vaca e aumento do número de animais, isto não foi suficiente 

para aumentar a acurácia e precisão das estimativas de variância de ambiente 

permanente maternal. 

A variância de ambiente permanente maternal foi subestimada em todos os 

cenários analisados, principalmente quando foi máximo a proporção de elos mãe-

progênie. Entretanto, estes resultados não divergem de vários trabalhos com dados reais 

(Meyer, 1997; Bashnagel et al. 1999; Quintanilla et al. 1999; Maniatis e Pollott, 2003; e 

Cucco et al. 2009) em que foram observados que em características sob efeito maternal 

(peso à desmama) o aumento nas estimativas de herdabilidade direta e maternal, 

proporcionou reduções na variância de ambiente permanente maternal. Menores erros-

padrão foram obtidos quando a correlação genética direta-maternal foi positiva (dados 

não apresentados). 

Maniatis e Pollott (2003) demonstraram que quando cada vaca presente nos dados 

apresentava três ou quatro dados de progênie, observa-se aumento marcante na 

variância genética aditiva materna (em torno de 70%), coincidindo com reduções drásticas 

da variância de ambiente permanente maternal (em torno de 75%). Na estimação de 

variância genética aditiva maternal utilizam-se todos os registros de vacas e suas 

progênies presentes na matriz de relacionamento, enquanto que nas estimativas de 

variância de ambiente permanente maternal são apenas as vacas que possuem 

progênies com registros, existentes na matriz. Da mesma forma que Heydarpour et al. 

(2008) os resultados encontrados foram contrastantes com os resultados de variância 

genética aditiva maternal, ou seja, à medida que as estimativas de variância genética 

aditiva maternal tornavam-se mais acuradas não foi observado mesma tendência para as 

estimativa de variância de ambiente permanente maternal. Relatando ainda, que as 

estimativas de variância de ambiente permanente maternal são dependentes da 

magnitude da covariância genética direta-maternal presente nos dados, o que de certa 

forma vem concordar com os dados encontrados no presente trabalho, pois menores 

vieses foram observados quando a correlação genética direta-maternal foi positiva. 

 

CONCLUSÕES 

 

Para as condições da presente pesquisa, alterações na magnitude da correlação 
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genética entre os efeitos diretos e maternais, bem como na razão entre as variâncias 

genéticas direta e maternal e suas interações tiveram efeito de maior magnitude e 

influência nas estimativas de variâncias e covariâncias para peso à desmama. À medida 

que a proporção de elos mãe-progênie aumenta, melhora a confiabilidade das estimativas 

de variâncias genéticas direta e maternal e covariância genética direta-maternal de 

características sob efeito maternal, e provavelmente venha alterar o padrão de influência 

de outros efeitos sobre as estimativas de (co)variâncias. 
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CAPÍTULO 4. EFEITOS DA INCLUSÃO OU NÃO DA COVARIÂNCIA GENÉTICA 

DIRETA-MATERNAL NO MODELO E DOS VALORES REAIS DAS (CO)VARIÂNCIAS 

SOBRE SUAS ESTIMATIVAS PARA PESO A DESMAMA EM BOVINOS DE CORTE. 

 

RESUMO – Objetivou-se estimar e comparar componentes de (co)variâncias para Peso à 
desmama em bovinos, considerando-se os efeitos da correlação genética direta-maternal 
(-0,50; -0,25; +0,25; +0,50), da razão entre as variâncias genéticas direta e maternal 
(75:75; 50:100; 100:50); e da inclusão ou não da covariância genética direta-maternal.  
Foi realizada simulação estocástica de 20 réplicas de um rebanho fechado, em 
acasalamento aleatório, com animais base não aparentados, não selecionados e 
amostrados aleatoriamente. As estimativas de (co)variâncias foram obtidas sob modelo 
animal unicaráter, usando o aplicativo MTDFREML. Os cenários foram constituídos 
considerando-se um valor de correlação genética direta-maternal, uma razão entre as 
variâncias genéticas direta e maternal e um modelo que diferenciaram pela inclusão (M2) 
ou não (M1) da covariância genética direta-maternal. O modelo influenciou 
significativamente (P<0,05) as estimativas de variâncias genéticas direta, maternal e 
residual, não sendo significativo sobre a variância de ambiente permanente maternal. O 
valor da correlação genética direta-maternal influenciou significativamente (P<0,05) todas 
as (co)variâncias, e a razão de variâncias exerceu efeito significativo (P<0,05) apenas 
sobre as estimativas de variâncias genéticas direta e maternal. Quando a correlação 
genética direta-maternal foi negativa o M1 subestimou as variâncias direta e maternal, e 
quando positiva superestimou as mesmas. Estimativas confiáveis e acuradas das 
(co)variâncias para Peso à desmama em bovinos de corte, são dependentes da 
adequação do modelo, bem como dos valores reais das mesmas. 
 

Palavras-chave: bovinos, correlação genética direta-maternal, estimativas de 

(co)variâncias simulação. 
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CHAPTER 4. EFFECTS OF INCLUSION OR NOT OF DIRECT-MATERNAL GENETIC 

COVARIANCE IN THE MODEL OF ANALYSIS THE ESTIMATES OF VARIANCE 

COMPONENTS WEANING WEIGHT IN BEEF CATTLE. 

 

ABSTRACT – The objective is to estimate and compare the (co)variance components for 
weaning weight in cattle, considering the effect of direct-maternal genetic correlation  (-
0,50; -0,25; +0,25; +0,50), direct and maternal genetic variances ratio (75:75; 50:100; 
100:50); and inclusion or not of direct-maternal genetic covariance. A stochastic simulation 
was performed on 20 replicas of a closed herd, with random mating, with unrelated base 
animals, non-selected and with random sampling. The (co)variance estimates were 
obtained on the animal model univariate, using the MTDFREML software. The settings 
were constituted considering a direct-maternal correlation value, direct and maternal 
variance ratio and a model that differed in the inclusion (M2) or not (M1) of direct-maternal 
genetic covariance. The model influenced significatively (P<0,05) the direct, maternal and 
residual genetic variance estimates, being not significant on the permanent maternal 
environmental variance. The value of direct-maternal genetic correlation influenced 
significatively (P<0,05) all the (co)variances, and the variance ratio had significant effect 
(P<0,05) only on the direct and maternal variance estimates. When the direct-maternal 
genetic correlation was negative, M1 underestimated the direct and maternal variances, 
and, when positive, they were overestimated. Reliable and accurate estimates of the 
(co)variances for weaning weight in beef cattle are dependent on the adequacy of the 
model, as well as the real value of these (co)variances. 
 

Keywords: bovine, direct-maternal genetic correlation, (co)variance estimate, simulation. 
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INTRODUÇÃO 

 

A eficiência da avaliação genética para características sob efeitos maternais em 

gado de corte requer estimativas confiáveis das (co)variâncias correspondentes. A 

confiabilidade dessas estimativas depende, em grande medida, da natureza dos dados 

disponíveis, destacando-se o número de registros por vaca, o modelo estatístico, o 

método de estimação aplicados, da consideração dos efeitos maternais (genéticos e 

ambientais), do número de mães e avós maternas com registros e do número de 

gerações presentes nos dados analisados (GERSTMAYR, 1992; ROEHE & KENNEDY, 

1993; MANIATIS & POLLOT, 2003; HEYDARPOUR et al., 2008; ZAMANI & 

MOHAMMADI, 2008). 

No Brasil, MALHADO et al. (2004) em estudo sobre a inclusão da covariância entre 

os efeitos direto e materno no modelo, verificaram que não houve diferenças entre 

modelos para as estimativas de herdabilidade direta, bem como não houve alteração na 

classificação dos animais pela ordem dos valores genéticos preditos. JACINTO et al. 

(2005) verificando a adequação de modelos para estimativas de parâmetros genéticos 

para peso aos 205 dias na raça Tabapuã, no nordeste do Brasil, verificaram que não 

houve diferenças significativas quando compararam modelos incluindo ou não a 

covariância genética direta-maternal. 

Objetivou-se estimar e comparar componentes de (co)variâncias para peso à 

desmama em bovinos de corte, considerando-se a inclusão ou não no modelo de análise 

a covariância genética direta-maternal, em dados simulados considerando quatro valores 

de correlação genética direta-maternal (-0,50; -0,25; +0,25; +0,50), e três razões de 

variâncias (75:75; 50:100; 100:50). 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

Simulação dos dados 

Foi realizada simulação estocástica de 20 réplicas de um rebanho fechado, em 

acasalamento aleatório, de 1.000 vacas e 25 touros (população base), não aparentados, 

não selecionados, amostrados e distribuidos aleatoriamente em 40 grupos de 

contemporâneos. O processo de simulação da população gerou-se pelo período de 20 

anos, sob acasalamento aleatório, aproximando-se de condições reais de campo, a 

exemplo dos grandes rebanhos zebuínos de corte existentes no Brasil. O rebanho foi 
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composto por vacas com idades de 3 a 15 anos, acasaladas aleatoriamente gerando um 

bezerro por ano. O descarte anual das vacas obedeceu à idade, com máximo de 15 anos, 

valor genético individual e diagnóstico negativo de gestação. Em relação aos machos o 

descarte obedeceu ao valor genético individual. 

O processo de seleção aplicado à população simulada contemplou reposição anual 

de 32% dos touros e 28% das vacas. Até o terceiro ano de simulação, a reposição dos 

prováveis genitores deu-se pela geração aleatória de oito touros e 280 novilhas. Nos anos 

seguintes, a reposição foi efetuada com animais nascidos três anos antes no próprio 

rebanho, o que culminou no estabelecimento de sete gerações sobrepostas através dos 

20 anos. Esse processo determinou o nascimento anual de 724 bezerros, distribuídos 

aleatoriamente em 40 grupos contemporâneos (GC), 20 constituídos por machos e os 

demais por fêmeas. A distribuição/alocação dos animais nos grupos de contemporâneos 

foi feita seguindo uma distribuição uniforme, ou seja, cada macho e/ou fêmea tinha igual 

probabilidade de participar de um dos 20 GC. Para garantir a conexidade genética entre 

os GC foram impostas restrições sobre os números mínimos e máximo de filhos por touro 

(min=5; max=80), animais por GC (min=5; max=100), touros por GC (min=2; max=4 a 8), 

sendo a mesma aferida pelo procedimento proposto por SCHAEFFER (1996). Nesse 

processo, para cada ano foi iniciado um processo de amostragem pseudo-aleatória que 

proporcionou a distribuição dos animais nos GC, usando uma distribuição uniforme para 

amostrar touro e GC, caso as restrições não fossem atendidas o processo de 

amostragem pseudo-aleatória era reiniciado. O índice de concepção (IC) variou conforme 

a idade das vacas, sendo observada a categoria, como exemplo, primíparas, que 

representa um dos maiores gargalos nos sistemas produtivos, apresentando reduzidos IC. 

Os IC foram amostrados conforme consulta de catálogos de diagnósticos da pecuária 

nacional, como ANUALPEC (2007). No sistema produtivo de gado de corte definido no 

presente trabalho, determinou-se que, em média, a vida reprodutiva útil das vacas seria 

de 15 anos, sendo tal idade definida como critério limite de descarte, conforme pode ser 

visualizado na Tabela 1. O critério de seleção de machos e fêmeas baseou-se no valor 

genético individual. 

Como característica sob efeito maternal considerou-se o peso a desmama (PD), 

cujo valor para os machos foi acrescido em 15 kg, em relação às fêmeas. 
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Tabela 1. Número de vacas expostas à reprodução e índice de concepção (IC%) segundo 
idade (anos) no processo de simulação. 
 

Idade Vacas expostas Vacas paridas (IC%) 

3 280 224 (80,00) 

4 224 112 (50,00) 

5 112 89 (79,46) 

6 89 71 (70,78) 

7 71 56 (78,87) 

8 56 44 (78,57) 

9 44 35 (79,55) 

10 35 28 (80,00) 

11 28 22 (78,57) 

12 22 17 (77,27) 

13 17 13 (76,47) 

14 13 09 (69,23) 

15 09 04 (44,44) 

Total 1.000 724 (72,40) 

 

Neste caso a simulação dos efeitos genéticos aditivos direto e maternal foram 

gerados simultaneamente, já que tais efeitos são geneticamente correlacionados 

(SCHAEFFER, 1996), esse processo sustenta-se na decomposição de Cholesky da 

matriz G de (co)variâncias genéticas, a qual pode ser expressa pelo produto de uma 

matriz vezes sua transposta, isto é: 
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, em que C é uma matriz triangular inferior com os 

valores C11, C12 e C22 correspondentes às componentes de variância genética direta (
2
a ) 

(C11=75; 50; 100) covariância genética direta-maternal ( am )(C12=0,2; 17,75; 35; -17,75; -

35) e variância genética maternal (
2
m )(C11=75; 100; 50), respectivamente. 

Para o processo de simulação dos dados foram desenvolvidos diversos programas 

utilizando o sistema de análises estatísticas SAS (2002). O peso à desmama (PD) foi 

simulado segundo o modelo abaixo. O desenvolvimento deste modelo foi proveniente de 

análises prévias, considerando dados reais e simulados. 

PD = b0 + b1*idv + b2*idv2 + egc + vga + vgmv + ap + e 

em que; PD = peso ao desmame; b0 = intercepto (136 kg.); (b1 = 6,551; b2 = -0,417) 

coeficientes de regressão parciais linear e quadrático, respectivamente; idv = idade da 
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vaca ao parto em anos; egc = efeito do grupo contemporâneo; vga = valor genético aditivo 

direto do animal; vgmv = valor genético aditivo maternal da vaca (mãe); ap = efeito 

ambiental permanente maternal; e = efeito residual. 

Os valores egc, ap e e foram amostrados de distribuição Normal com média zero e 

variâncias 
2
egc (egc~N(0, 450)), 

2

ap (ap~N(0, 45)) e 
2
e (e~N(0, 225)), respectivamente. 

Esses valores foram provenientes de análise criteriosa de diversos estudos relatados na 

bibliografia disponível, análises prévias considerando dados reais e simulados. Nas 

gerações seguintes à população base, os valores genéticos aditivos direto (vga) e 

maternal (vgm) de cada indivíduo foram calculados conforme as equações a seguir: 

  avt AMvgavga21vga          mvt AMvgmvgm21vgm   

)2)FF(1(5,0)Cz(AM vt111a      )2)FF(1(5,0)CzCz(AM vt222121m   

nas quais, vga = valor genético aditivo direto do bezerro; vgm = valor genético aditivo 

maternal do bezerro; vgat = valor genético aditivo direto do touro; vgav = valor genético 

aditivo direto da vaca; vgmt = valor genético aditivo maternal do touro; vgmv = valor 

genético aditivo maternal da vaca; AMa, AMm = contributos da amostragem Mendeliana 

aleatória aos valores genéticos aditivos direto e maternal, respectivamente; z1, z2 = 

desvios normais aleatórios; C11, C12, C22 = termos da decomposição de Cholesky da 

matriz G, correspondentes às componentes 
2
a , am  e 

2
m , respectivamente; Ft e Fv = 

coeficientes de consangüinidade do touro (pai) e da vaca (mãe), respectivamente. A partir 

do quarto ano aconteceram acasalamentos entre parentes, gerando indivíduos com algum 

grau de consangüinidade, parte dos quais acasalaram a partir do sétimo ano. Os efeitos 

da amostragem Mendeliana assumiram-se independentes de vgat, vgav, vgmt e vgmv 

(BULMER, 1971). A decomposição de Cholesky da matriz de (co)variâncias genética (G) 

foi obtida através da função root do PROC IML do sistema SAS (2002). 

As estimativas de (co)variâncias e as predições de valores genéticos, foram obtidas 

pelo método de Máxima Verossimilhança Restrita (REML) através de modelo animal 

unicaráter, usando o aplicativo Máxima Verossimilhança Restrita Livre de Derivadas 

(MTDFREML) (Multiple-Trait Derivative-Free Restricted Maximum Likelihood), 

desenvolvido por BOLDMAN et al. (1995). A idade da vaca ao parto e o grupo de 

contemporâneos foram definidos como efeitos fixos. 

O modelo linear misto para descrever cada observação, foi: 

Y = Xß + Z1a + Z2m + Z3ap + e 
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em que; Y = vetor das observações da característica (PD); X = matriz de incidência dos 

efeitos fixos; ß = vetor dos efeitos fixos; Z1 = matriz de incidência do efeito genético aditivo 

direto de cada animal; a = vetor de efeitos aleatórios genéticos aditivos diretos; Z2 = 

matriz de incidência do efeito genético aditivo maternal de cada animal; m = vetor de 

efeitos aleatórios genéticos aditivos maternais; Z3 = matriz de incidência do efeito do 

ambiente permanente maternal; ap = vetor de efeitos aleatórios do ambiente permanente 

maternal; e = vetor de efeitos aleatórios residuais.  

As distribuições e matriz de (co)variâncias dos efeitos aleatórios foram assim 

definidas: 

E[a] = E[m] = E[ap] = E[e] = 0, 

E[y|a,m,ap] = Xß + Z1a + Z2m + Z3ap 

Var 
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em que; 
2

a 2
d

= variância genética aditiva direta; 
2
m

2
m  = variância genética aditiva maternal; 

am = covariância genética entre os efeitos aditivos direto e maternal; A = matriz de 

parentesco; 
2
ap  = variância do ambiente permanente maternal; 

2
e  = variância residual; Iv, 

IN  = matrizes identidade de ordens v = número de vacas (mães dos animais com dados) 

e N = número total de animais com dados. 

 

Cenários simulados 

Dois modelos de análises foram usados para estimar os componentes de 

(co)variâncias, M1 - modelo animal que considerou a covariância genética entre os efeitos 

direto e maternal como igual a zero (cov=0), e M2 em que o valor da covariância genética 

direta-maternal foi considerado conforme a simulação dos dados. As estimativas de 

(co)variâncias e as predições de valores genéticos, foram obtidas pelo método de Máxima 

Verossimilhança Restrita (REML), utilizando o aplicativo MTDFREML. 

Os cenários foram constituídos considerando-se quatro valores de correlação 

genética (-0,50; -0,25; +0,25 e +0,50), três razões entre as variâncias genéticas direta e 

maternal (75:75; 50:100; 100:50), e dois modelos (M1 e M2). Dessa forma, foram 

constituídos 24 cenários (4C x 3R x 2M) = 24 cenários). 
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Análise Estatística 

As estimativas de (co)variâncias obtidas em cada cenário foram analisadas 

individualmente, conforme o modelo: 

ijklkjiijkl e)Interação3()Interações2(MRCY    

em que; ijklY  = estimativas de (co)variâncias (i.e., 
2

a , 
2

m , 
2

ap
, 

2

e );   = média geral; iC  = 

efeito do i-ésimo valor da correlação genética direta-maternal (-0,50; -0,25; +0,25 e 

+0,50); jR  = efeito da j-ésima razão entre variâncias genéticas direta e maternal (75:75; 

50:100; 100:50); kM  = efeito do k-ésimo modelo (M1 e M2); Interações Duplas = iC  x jR ; 

iC  x kM ; jR  x kM ; Interação Tripla =  iC  x jR  x kM ;  ijkle  = efeito residual aleatório. 

O erro padrão quadrático (EP)2 da média das 20 réplicas para cada cenário foi 

usado como fator de ponderação nas análises. A significância de cada efeito sobre as 

estimativas de (co)variâncias foi testada pelo procedimento GLM do SAS (2002). O erro 

padrão (EP) das estimativas de cada cenário foi utilizado como critério de precisão, e o 

viés médio como critério de acurácia. O viés foi calculado pela diferença entre os valores 

estimados para cada variância (
2
a , 

2
m , 

2

ap
,  

2

e ) e os valores verdadeiros calculados 

sobre a população-base, considerada até o 3o ano, conforme descrito por SORENSEN & 

KENNEDY (1984). A bondade do ajuste à distribuição Normal dos conjuntos de 

(co)variâncias estimadas, condição necessária para a correta inferência dos efeitos 

analisados e suas interações, foi testada mediante o PROC UNIVARIATE do SAS (SAS, 

2002). 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

Os resultados das análises de variâncias para peso à desmama sobre as 

(co)variâncias estimadas são apresentados na Tabela 2. 

As estimativas de (co)variâncias (P<0,0001) para a característica sob efeito 

maternal foi significativamente influenciada pela correlação genética direta-maternal (C), 

apresentando interações significativas com a razão de variâncias (R) e o modelo (M). A 

interação CxR não foi significativa para as estimativas de variância genética maternal, 

enquanto que as estimativas da variância de ambiente permanente maternal não foram 

influenciadas significativamente (P>0,05) pela interação CxM. A interação CxR mostrou 

contribuição importante ao ajuste do modelo, para as estimativas da variância de 
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ambiente permanente maternal (8%), sendo reduzida (0,7% e 1%) para as demais 

estimativas (i.e., 
2

a , 
2

e ). 

 
Tabela 2. Significâncias dos efeitos sobre as estimativas de (co)variâncias para a 
característica PD, em bovinos de corte. 
 

Efeitos 1 
2

a  
2

m  
2

ap  
2

e  

C *** *** *** *** 

R *** *** ns ns 

M * ns ns * 

C x R ** ns *** ** 

C x M *** *** ns *** 

R x M ns ns ns ns 

C x R x M ns ns ns ns 

2R  0,816 0,846 0,173 0,611 

1
M= Modelo (M1 e M2); C=correlação genética direta-maternal; R=razão entre variâncias genéticas direta e maternal;  

MxC=interação modelo x correlação; MxR= interação modelo x razão; C x R=interação correlação x razão; M x C x R= 
interação modelo x correlação x razão;  * =p<0,05; ** = p<0,001;*** = p<0,0001; ns = não significativo; Coeficiente de 

determinação do modelo, R
2
 = (SQmodelo / SQtotal). 

2

a = variância genética aditiva direta; 
2

m = variância genética 

aditiva maternal; 
2

ap = variância do efeito de ambiente permanente maternal; 
2

e = variância atribuída ao efeito 

ambiental. 

 

O modelo utilizado não afetou significativamente as estimativas de variância 

genética aditiva maternal. Entretanto, quando se considerou a interação CxM observou-se 

efeito significativo (P<0,0001) da mesma sobre as estimativas da variância genética 

maternal (
2

m ), contribuindo com 9% ao ajuste do modelo. A contribuição da interação 

CxM para as estimativas de variância genética maternal podem ser visualizadas na Figura 

1, na qual pode-se observar que quando a covariância genética direta-maternal foi 

considerada (M2), as estimativas foram mais acuradas, independentemente da magnitude 

da correlação genética direta-maternal, enquanto que, no M1 estimativas de variância 

genética maternal apresentaram maior viés. A interação CxM exerceu efeito significativo 

sobre as estimativas da variância genética direta (P<0,0001) e variância residual 

(P<0,0001), contribuindo ao coeficiente de determinação do modelo (R2) na ordem de 

11% e 26%, respectivamente. As interações RxM e CxRxM não exerceram efeitos 

significativos (P>0,05) sobre as estimativas de (co)variâncias para peso à desmama em 

bovinos de corte. 

 



 75 

 

 

Figura 1. Influência da interação CxM sobre as estimativas de variância genética maternal. 

 

As estimativas de (co)variâncias utilizando o Modelo 1 foram todas viesadas, 

notando-se que os vieses das estimativas de variâncias genéticas direta e maternal 

mostraram padrão oposto àqueles das estimativas de variância residual, conforme o valor 

da correlação genética direta-maternal (C). No M1 notou-se que quando a correlação 

genética direta-maternal (C) foi negativa, houve subestimação das 
2

a  e 
2

m , e 

superestimação da variância residual e quando C positiva houve superestimação das 
2

a  

e 
2

m , e subestimação da variância residual. Resultados similares foram reportados por 

CLÉMENT et al. (2001) que observaram que a confiabilidade das estimativas de 

(co)variâncias foram dependentes da magnitude da correlação genética direta-maternal 

existente nos dados, com viés de maior magnitude quando se utilizou C = -0,50. 

Independentemente do modelo empregado (M1 ou M2) as estimativas da variância 

de ambiente permanente maternal foram subestimadas, e a confiabilidade das estimativas 

de variância residual foram maiores no modelo que considerou a covariância genética 

direta-maternal (M2), indicando que modelos de estimação influenciam as estimativas de 

(co)variâncias. No entanto, CABRERA et al. (2001) e MALHADO et al. (2004) relataram 

que não houve diferenças entre as estimativas dos parâmetros genéticos quando se 

considerou ou não a covariância genética direta-materna no modelo.  

Dessa forma, com base nos resultados dessa simulação a sugestão de vários 

pesquisadores, de assumir a covariância genética direta-materna como igual a zero, pode 

conduzir a conclusões inadequadas e assim comprometer estimativas dos parâmetros 

genéticos, bem como interferir nas decisões de seleção e mérito genético dos animais. 

Valores de correlação genética direta-maternal 

M2 - Modelo completo incluindo a covariância genética direta-maternal (CV).  M1 - Modelo com CV = zero. 
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Estimativas de (co)variâncias para peso à desmama foram mais acuradas quando se 

utilizou M2, conforme pode ser visualizado na Figura 2. 

 

R1:1 R1:2 R2:1 

 
Figura 2. Magnitudes do viés das estimativas de variâncias (%) segundo valores reais das 
razões entre as variâncias genéticas direta e maternal e da correlação genética direta-
maternal, sob modelos incluindo (M2) ou não (M1) a covariância genética direta-maternal. 
 
CONCLUSÕES 
 

A partir do M2 foram obtidas estimativas de (co)variâncias com maior precisão e 

acurácia para peso à desmama em bovinos de corte. 

A não inclusão da covariância genética direta-maternal no modelo levou a obtenção 

de estimativas viesadas, gerando pouca acurácia nas estimativas de (co)variâncias, e 

assim conseqüentemente nos parâmetros genéticos. 
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---------------------------------------------------------- Variância genética direta ------------------------------------------------------- 

-------------------------------------------------------- Variância genética maternal ---------------------------------------------------- 

-------------------------------------------- Variância de ambiente permanente maternal ------------------------------------------ 

-------------------------------------------------------------- Variância residual ------------------------------------------------------------- 

Razões entre as variâncias genéticas direta e maternal: R1:1 (75:75), R1:2 (50:100), R2:1 (100:50). 
Valores da correlação genética direta-maternal: 1 (-0,55), 2 (-0,25), 3 (0,25), 4 (0,50). 
M2 - Modelo completo incluindo a covariância genética direta-maternal (CV).  M1 - Modelo com CV = zero. 
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CAPITULO 5 - CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

O conhecimento dos efeitos genéticos e ambientais, em conjunto ou isoladamente, 

tem ajudado no entendimento das possíveis causas do antagonismo genético entre os 

efeitos aditivos direto e maternal discutido e relatado na literatura. Entretanto, é 

importante explorar mais a combinação desses efeitos visando uma melhor contribuição 

no entendimento da problemática, bem como na estimação adequada e correta dos 

componentes de variância e covariâncias de características sob efeito maternal. 

Estimativas acuradas e precisas das variâncias genéticas e covariâncias de 

características sob efeito maternal merecem estudos intensificados e detalhados, uma vez 

que, essas estimativas podem ser influenciadas pela natureza e composição dos dados, e 

modelo aplicado. 

A existência de antagonismo genético entre os efeitos aditivos direto e maternal 

têm sido discutido e relatado na literatura, no entanto, existem alguns fatores que podem 

contribuir para existência deste antagonismo, e o seu conhecimento é importante para 

que variâncias acuradas e precisas sejam estimadas. 


