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RESUMO 
 

Objetivou-se comparar as estimativas de 
parâmetros genéticos para as características 
morfológicas de estrutura corporal, precocidade de 
terminação e musculosidade, obtidas através de 
análises bayesianas, a partir dos modelos de limiar 
e linear. Foram utilizados dados de escores visuais, 
ao sobreano, de 4.155 bovinos da raça Nelore, 
pertencentes a rebanhos participantes do Programa 
Nelore Brasil da Associação Nacional de 
Criadores e Pesquisadores. Os animais foram 
avaliados visualmente pelo método denominado 
SAM (Sistema de Avaliação Morfológica). Para a 
estimação dos parâmetros genéticos, foram 
realizadas análises unicaracterísticas a partir dos 
modelos de limiar e linear (características 
morfológicas) e análises bicaracterísticas que 
levavam em conta os modelos de linear-limiar e 
linear-linear (incluindo o peso aos 120 dias de 
idade como característica âncora). Nas análises 
unicaracterísticas, verificou-se que as estimativas 
de herdabilidade foram semelhantes para ambos os 
modelos. Para as análises bicaracterísticas, as 
estimativas de herdabilidade obtidas no modelo 
linear-linear apresentaram maior magnitude do que 
aquelas obtidas no modelo linear-limiar. 
Entretanto, as correlações de Spearman entre os 
valores genéticos preditos para os diferentes 
modelos (limiar e linear ou linear-linear e linear-
limiar) mostraram haver mínima alteração na 
colocação dos animais, e essa modificação foi 
insuficiente para alterar sua classificação quanto ao 
percentil, ou seja, todos os animais TOP1%, 

quando utilizados modelos lineares, continuaram 
TOP1%, com a utilização de modelos de limiar. 
Na avaliação genética de características 
morfológicas, avaliadas por escores visuais, pode-
se utilizar tanto o modelo de limiar quanto o 
modelo linear.  
 
Palavras-chave: bovinos de corte, escores 
visuais, inferência bayesiana 
 

SUMMARY 
 

It was aimed to compare the estimates of genetic 
parameters for body structure, finishing precocity 
and muscling obtained in single-trait and two-trait 
bayesian analyses under linear and threshold 
models. Visual scores obtained from 4,155 Nelore 
cattle at yearling, belonging to the Brazilian Nelore 
Program, were used. The animals were evaluated 
visually by method SAM (System of Morphologic 
Evaluation). Genetic parameters were estimated by 
single-trait bayesian analysis considering linear 
and threshold models (morphological traits) and 
two-trait bayesian analysis considering linear-
linear and linear-threshold models (including the 
weight to the 120 days). In single-trait analysis, it 
was verified that heritability estimated were 
similar for both the models. When considering 
two-trait analysis, the heritability estimates 
obtained in the linear-linear model had presented 
greater magnitude than that in the linear-threshold 
model. However, the Spearman correlations 
among the breeding values for different models 
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(linear or threshold and linear-linear or linear-
threshold) showed low alteration in the placement 
of the animals, and it was an insufficient 
modification to alter their classification as for the 
percentile, in other words, all the animals TOP1%, 
when linear models were used, continued being 
TOP1% when used threshold models. In the 
genetic evaluation of animals for morphological 
traits, the linear or threshold model can be used in 
genetic improvement programs. 
 
Key-words: bayesian inference, beef cattle, 
visual scores 
 

INTRODUÇÃO 
 

A avaliação morfológica tem sido 
amplamente utilizada em programas de 
melhoramento genético de bovinos de 
corte, especialmente, em rebanhos da 
raça Nelore. Pesquisas já realizadas 
sugerem que a seleção baseada em 
escores visuais pode ser efetiva, visto 
que as estimativas de herdabilidade 
obtidas são de média à alta magnitude 
(KIPPERT et al., 2006; FORNI et al., 
2007; FARIA et al., 2008; FARIA et al., 
2009; YOKOO et al., 2009). 
Recentemente, no Programa Nelore 
Brasil da Associação Nacional de 
Criadores e Pesquisadores (ANCP) foi 
desenvolvido o Sistema de Avaliação 
Morfológica (KOURY FILHO, 2005) 
que aplica modernos procedimentos de 
coleta de dados para a estrutura corporal 
(E), precocidade de terminação (P) e 
musculosidade (M), com vistas à 
avaliação genética e à geração de novos 
índices de seleção. Entretanto, devido à 
crescente demanda pela predição de 
valores genéticos para tais 
características, faz-se necessário que as 
metodologias de avaliação genética 
sejam corretamente aplicadas. 
A estimativa dos parâmetros genéticos 
não é uma tarefa fácil, no entanto, é de 
fundamental importância na obtenção 
de índices que maximizem a resposta à 

seleção e, consequentemente, a 
produção (ARAÚJO et al., 2008; 
MALHADO et al., 2009). Nesse 
contexto, o aprimoramento dos métodos 
de estimação dos parâmetros genéticos 
tem sido uma constante busca dos 
pesquisadores, pois esses precisam ser 
corretamente estimados para que os 
valores genéticos preditos fiquem o 
mais próximo possível dos valores reais. 
As características morfológicas não 
apresentam distribuição normal dos 
dados, e uma melhor atenção deve ser 
dada às análises genéticas, uma vez que 
os modelos lineares, usuais na avaliação 
genética, consideram tais características 
como contínuas, de modo que seja 
ignorada a natureza discreta dos dados 
(LUO et al., 2002). Dessa forma, 
propõe-se a utilização de modelos de 
limiar que são baseados na suposição de 
que as classes de dados categóricos 
estão relacionadas a um delineamento 
de uma escala subjacente normal 
(GIANOLA & SORENSEN, 2002). 
Verificam-se poucos estudos em relação 
à aplicação de modelos de limiar na 
avaliação genética de características 
morfológicas (FARIA et al., 2008; 
FARIA et al., 2009) 
Objetivou-se comparar as estimativas de 
parâmetros genéticos para as 
características morfológicas de estrutura 
corporal, precocidade de terminação e 
musculosidade, obtidas através de 
análises bayesianas a partir dos modelos 
de limiar e linear. 
 

MATERIAL E MÉTODOS 
 

Foram utilizados dados de escores 
visuais de 4.155 bovinos da raça Nelore, 
avaliados ao sobreano, provenientes de 
rebanhos participantes do Programa 
Nelore Brasil da Associação Nacional 
de Criadores e Pesquisadores (ANCP). 
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Os animais foram avaliados visualmente 
pelo método denominado SAM 
(Sistema de Avaliação Morfológica), 
desenvolvido por KOURY FILHO 
(2005), em que: para estrutura corporal 
avalia-se o comprimento corporal e a 
altura do animal, que corresponde a 
indivíduos de maior tamanho corporal; 
em precocidade de terminação avalia-se 
a relação entre a profundidade de 
costelas e altura de membros, e 
corresponde a indivíduos que irão 
depositar gordura de acabamento mais 
precocemente; para musculosidade 
verifica-se a distribuição muscular do 
indivíduo, além do volume e 
comprimento dos músculos, e os 
indivíduos com musculatura mais 
convexa recebem escores mais altos. 
A estruturação do arquivo de dados foi 
realizada com a utilização do programa 
Statistical Analysis System (SAS, 
2004). Para a consistência dos dados 
das características morfológicas, o 
intervalo de idade dos animais seguiu 
uma variação de 490 a 610 dias. A 
definição dos grupos de animais 
contemporâneos para as características 
categóricas morfológicas foi realizada a 
partir de fazenda, ano, estação de 
nascimento, lote de manejo e o técnico 
que avaliou os animais de um mesmo 
lote de manejo. Foram eliminados os 
animais cujo peso aos 120 dias de idade 
(P120) apresentou 3,5 desvios padrão 
acima ou abaixo da média do seu grupo 
contemporâneo. Também foram 
eliminados os grupos contemporâneos 
que continham menos de quatro animais 
e sem variabilidade para as características 
estudadas. 
Os parâmetros genéticos foram 
estimados, para fins de comparação, 
mediante análises bayesianas 
unicaracterísticas, sob modelo animal 
de linear e limiar, e análises bayesianas 
bicaracterísticas (entre peso 
padronizado aos 120 dias de idade e as 

características morfológicas) sob 
modelo animal de linear-linear e linear-
limiar, por meio do aplicativo 
MTGSAM Threshold (Multiple Trait 
Gibbs Sampler for Animal Models) 
desenvolvido por VAN TASSELL et al. 
(1998). Para minimizar o efeito de pré-
seleção, o peso padronizado aos 120 
dias de idade (P120) foi usado como 
característica “âncora” nas análises 
bicaracterísticas. 
Neste estudo, para análises das 
características morfológicas, 
considerou-se o efeito de sexo (dois 
níveis) e de classe de idade da vaca ao 
parto (seis níveis) como efeitos fixos, os 
grupos de contemporâneos como efeitos 
aleatórios e a idade do animal no 
momento da coleta como covariável 
(efeito linear). Os grupos 
contemporâneos foram considerados 
como efeito aleatório, segundo as 
recomendações de VARONA et al. 
(1999), que preconizam tal 
procedimento devido às dificuldades em 
predizer os valores genéticos de 
características categóricas, quando se 
tem grande número de níveis de efeitos 
fixos no modelo animal de limiar. 
O modelo completo pode ser 
representado em notação matricial 
como: 

ecZaZXy +++= 21β  
em que y é o vetor das observações 
(escala subjacente contínua para as 
características morfológicas), β é o 
vetor dos efeitos fixos, a é o vetor dos 
efeitos aleatórios que representam os 
valores genéticos aditivos diretos de 
cada animal, c é o vetor de efeitos 
aleatórios não correlacionados, e é o 
vetor de efeitos aleatórios residuais, e 
X, Z1, e Z2 são as matrizes de incidência 
que relacionam as observações aos 
efeitos fixos e aos efeitos aleatórios 
genético aditivo direto e não 
correlacionados, respectivamente. O 
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arquivo de genealogia incluiu 38.479 
animais da raça Nelore. 
No modelo de limiar, assume-se que a 
escala subjacente apresenta distribuição 
normal contínua e é representada como: 

)I,N(W~|U 2
eσθθ

 
em que U é o vetor da escala base de 
ordem r; θ’  = (ß’, a’, c’) é o vetor dos 
parâmetros de locação de ordem s com 
ß (definidos sob o ponto de vista 
frequentista, como efeitos fixos), e 

ordem s com a e c (como efeitos 
aleatórios genético aditivo direto e não 
correlacionados); W é a matriz de 
incidência conhecida de ordem r por s; I 
é a matriz de identidade de ordem r por 
r; e σ2

e é a variância residual. A 
probabilidade condicional que yi caia na 
categoria j (j = 1, 2, 3, 4, 5, 6), dado os 
vetores ß, a, c e t (t = tmin, t1,..., tj-1, tmax), 
é apresentada como:  

 
),,,|Pr(),,,|Pr( 1 tcatUttcajy jiji ββ <<== −  

),,,|()()( '''
1

''' tcaypczazxtczazXt iiiijiiij βββ =−−−Φ−−−−Φ= −  

 
As características categóricas são 
determinadas por variáveis contínuas 
não observáveis, em escala subjacente, 
e são fixados valores iniciais de 
limiares, em que t1 < t2 ... < tj-1, com t0 = 
-∞ e tj = ∞, onde j é o número de 
categorias. Os dados observáveis são 
dependentes da variável subjacente que 
é limitada entre dois limiares não 
observáveis (GIANOLA & 
SORENSEN, 2002). Assim, as 
categorias ou escores de yi 
(características morfológicas ao 
sobreano) para cada animal i são 
definidos por Ui, na escala subjacente: 


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em que, n é o número de observações 
para cada escore. Após as 
especificações dos limiares t0 a t6, é 
necessário que dois limiares (de t1 a t5) 
sejam ajustados a uma constante 
arbitrária (VAN TASSELL et al., 1998). 
Assim, a variância residual foi 

estimável, bem como a covariância 
residual entre as características e 
assumiu-se t1 = 0 e t2 = 1. 
As distribuições iniciais das 
(co)variâncias foram assumidas como 
uma Wishart Invertida para os efeitos 
aleatórios genéticos, não 
correlacionados e residuais das 
características estudadas. Foram 
definidas distribuições iniciais 
uniformes tanto para os efeitos fixos 
como para os limiares. O parâmetro v é 
o grau de liberdade correspondente à 
distribuição Wishart Invertida e indica o 
grau de confiabilidade da distribuição 
inicial. Neste estudo, o parâmetro v 
utilizado foi flat, ou seja, não refletia 
grau de conhecimento sobre os 
parâmetros. 
Na implementação da Amostragem de 
Gibbs, foi utilizado um tamanho de 
cadeia de 1.000.000 ciclos, e os 
primeiros 300.000 ciclos foram 
descartados e as amostras retiradas a 
cada 1.000 ciclos, com total de 700 
amostras. As análises das amostras, da 
correlação serial e da convergência da 
cadeia de Gibbs foram realizadas com o 
auxílio do programa GIBANAL (VAN 
KAAM, 1998). 
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O erro de Monte Carlo foi estimado 
com cálculo da raiz da divisão da 
variância das amostras retiradas para 
cada estimativa de herdabilidade pelo 
número de amostras. As soluções dos 
valores genéticos foram utilizadas para 
calcular as correlações de posto ou 
correlações de Spearman entre os 
modelos comparados.  
 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

De acordo com as pressuposições 
bayesianas, distribuições posteriores 
semelhantes a uma distribuição normal 
(Figura 1 e 2), há indicação de que 
houve convergência da cadeia de Gibbs, 
com obtenção de estimativas adequadas 
dos componentes de (co)variância para 
as características morfológicas (VAN 
TASSELL et al., 1998). 

Outro indicador de que as análises 
atingiram a convergência é demonstrado 
pelo erro de Monte Carlo. Esse erro 
avalia se a implementação da 
Amostragem de Gibbs foi adequada 
para gerar as médias posteriores das 
distribuições marginais dos 
componentes de (co)variância. O erro 
de Monte Carlo é considerado pequeno 
quando seu valor somado à estimativa 
média da distribuição posterior dos 
coeficientes de herdabilidade não altera 
o valor dessa estimativa, de modo que 
seja considerada até a segunda casa 
decimal da herdabilidade (FARIA et al., 
2008). 
Verifica-se que o erro de Monte Carlo 
para herdabilidade foi muito pequeno em 
todas as análises (Tabela 1), o que indica 
que o tamanho da cadeia de Gibbs foi 
suficiente para obter estimativas precisas 
das médias posteriores.  

 

 
Figura 1. Distribuição das densidades posteriores de 

herdabilidade para as características de estrutura 
corporal (superior), precocidade de terminação (meio) e 
musculosidade (inferior) em análises unicaracterísticas 
sob modelo animal de limiar e linear 
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Figura 2. Distribuição das densidades posteriores de 
herdabilidade para as características de estrutura 
corporal (superior), precocidade de terminação (meio) 
e musculosidade (inferior) em análises bicaracterísticas 
em modelos linear-linear e linear-limiar 

 

Tabela 1. Erro de Monte Carlo das estimativas de herdabilidade para as características 
estrutura corporal (E), precocidade de terminação (P) e musculosidade (M), 
obtidas em análises unicaracterísticas sob modelos de linear e limiar, e 
bicaracterísticas sob modelos linear-linear e linear-limiar 

 
Análise Unicaracterística  Análise Bicaracterística 

Erro de Monte Carlo 
Linear Limiar  Linear-Linear Linear-Limiar 

E 0,0013 0,0013  0,0007 0,0015 
P 0,0018 0,0018  0,0006 0,0013 

M 0,0015 0,0015  0,0007 0,0014 
 

De modo geral, os resultados foram 
semelhantes para os dois modelos, e os 
intervalos de maior densidade a posteriori 
a 95% quase se sobrepõem em ambos os 
modelos (Tabela 2). Resultados 
semelhantes, de comparação de modelos 
de linear e limiar, foram encontrados por 
MATOS et al. (1997), que trabalharam 
com dados categóricos de características 

reprodutivas em ovinos e por FARIA et 
al. (2008), mediante dados de escores 
visuais de bovinos Nelore. Entretanto, 
RAMIREZ-VALVERDE et al. (2001), 
MWANSA et al. (2002), PHOCAS & 
LALOË (2003) e MARCONDES et al. 
(2005) obtiveram estimativas de menor 
magnitude para o modelo linear em 
relação ao modelo limiar. 
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Tabela 2. Estatística descritiva das estimativas de herdabilidade para estrutura corporal 
(E), precocidade de terminação (P) e musculosidade (M) avaliadas ao 
sobreano em bovinos da raça Nelore, obtidas a partir de análises bayesianas 
unicaracterísticas, em modelo animal de limiar e linear 

 
Estatística descritiva Média Moda Mediana HPD (95%)1 

Linear 0,15±0,03 0,16 0,16 0,10 a 0,22 E 
Limiar 0,16±0,03 0,17 0,16 0,10 a 0,24 
Linear 0,31±0,04 0,31 0,31 0,22 a 0,39 

P 
Limiar 0,32±0,05 0,33 0,32 0,23 a 0,42 
Linear 0,22±0,04 0,23 0,22 0,15 a 0,30 

M 
Limiar 0,22±0,04 0,20 0,22 0,15 a 0,30 

1Intervalos de maior densidade a posteriori a 95% 
 

Em relação às análises bicaracterísticas 
(Tabela 3), observa-se que para as 
características morfológicas, ao 
considerar o modelo linear-linear, as 
estimativas de média, moda e mediana, 
para herdabilidade, foram de maior 
magnitude que aquelas obtidas no 
modelo linear-limiar. Verificou-se 
também que, para o modelo linear-
limiar, as estimativas de herdabilidade 

apresentaram maiores intervalos de 
densidade a posteriori a 95%, apesar de 
os desvios padrão terem sido pequenos 
em ambos os modelos. 
Esses resultados foram contrários aos 
relatados por FERREIRA (2008), que 
verificou que os modelos de limiar 
tendem a estimar valores de maior 
magnitude que os modelos de linear. 

 

Tabela 3. Estatística descritiva das estimativas de parâmetros genéticos para as 
características morfológicas estrutura corporal (E), precocidade de 
terminação (P) e musculosidade (M) avaliadas ao sobreano, e o peso 
padronizado aos 120 dias de idade (P120), obtidas a partir de análises 
bayesianas bicaracterísticas, sob modelo animal de linear-limiar e linear-
linear 

 
Linear-Linear Linear-Limiar 

Análises 
Média±DP Mo Md HPD 95% Média±DP Mo Md HPD 95% 

h1
2 0,40±0,03 0,40 0,40 0,34 a 0,45 0,40±0,03 0,41 0,40 0,34 a 0,46 

h2
2 0,39±0,02 0,38 0,39 0,35 a 0,43 0,26±0,04 0,25 0,26 0,18 a 0,33 

P1201 

+ 
E2 rg 0,58±0,04 0,60 0,58 0,50 a 0,67 0,73±0,05 0,75 0,74 0,62 a 0,83 

h1
2 0,39±0,03 0,39 0,39 0,34 a 0,45 0,39±0,03 0,39 0,39 0,34 a 0,45 

h2
2 0,45±0,02 0,45 0,45 0,42 a 0,49 0,41±0,04 0,41 0,41 0,34 a 0,48 

P1201 

+ 
P2 rg -0,01±0,06 0,01 0,01 -0,12 a 0,09 0,01±0,06 0,03 0,01 -0,11 a 0,12 

h1
2 0,39±0,03 0,39 0,38 0,33 a 0,44 0,37±0,03 0,36 0,37 0,31 a 0,42 

h2
2 0,40±0,02 0,40 0,40 0,36 a 0,44 0,32±0,04 0,32 0,32 0,25 a 0,39 

P1201 

+ 
M2 rg 0,04±0,06 0,05 0,04 -0,09 a 0,16 0,04±0,07 0,03 0,04 -0,09 a 0,17 

h2 = herdabilidade; rg: correlação genética; DP = desvio padrão; Mo: moda; Md: mediana; HPD = 
intervalos de maior densidade a posteriori a 95%; os valores subscritos 1 e 2 indicam, respectivamente, 
características 1 e 2 da análise bicaracterística. 
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Teoricamente, o uso de modelos de limiar 
seria mais adequado para estimar os 
parâmetros genéticos de dados 
categóricos, por considerar a natureza 
discreta dos dados ao relacionar a 
resposta observada na escala categórica a 
uma escala subjacente normal contínua 
(SILVA et al., 2005). De acordo com 
FERREIRA (2008), os métodos lineares, 
quando aplicados às características 
discretas, podem apresentar certos 
problemas metodológicos e conceituais, 
de forma a se colocar em dúvida a sua 
utilização. 
Entretanto, resultados antagônicos foram 
verificados na literatura. MARCONDES 
et al. (2005) não encontram diferença no 
uso de modelos de limiar, ao trabalharem 
com a característica stayability, e 
verificaram que os modelos de limiar 
exigiram maior tempo de processamento. 
RAMIREZ-VALVERDE et al. (2001) 
trabalharam com dados de dificuldade de 
parto e encontram vantagens nos modelos 
de limiar em modelo animal, porém 
nenhuma vantagem foi observada em 
modelo touro avô-materno. VARONA et 

al. (1999) estudaram a mesma 
característica e apontaram vantagens no 
uso de modelo animal de limiar sobre o 
de linear. HOESCHELE & GIANOLA 
(1988) realizaram trabalhos de simulação 
e observaram vantagens no uso de 
modelos de limiar. 
Quanto às correlações de posto ou 
correlações de Spearman (Figura 3), todas 
foram maiores que 99% nas análises 
unicaracterísticas que correlacionaram os 
modelos de linear com os de limiar. Já, 
nas análises bicaracterísticas, que 
correlacionaram os modelos de linear-
linear com os de linear-limiar, obteve-se: 
P120 com E > 97%; P120 com P > 99%; 
e P120 com M > 98%. Esses resultados 
indicam que a classificação dos animais 
se manteve em ambos os modelos e, 
consequentemente, não influenciaram na 
classificação dos animais. Resultados 
semelhantes foram encontrados por 
MARCONDES et al. (2005) e FARIA et 
al. (2008) que não detectaram diferenças 
na classificação dos animais por meio de 
modelos de linear ou de limiar. 

 

 
Figura 3. Correlações de posto (r) para as estimativas dos valores genéticos 

para estrutura corporal, precocidade de terminação e 
musculosidade, obtidas a partir de análises unicaracterísticas sob 
modelo linear e de limiar (superior), e análises bi-características 
(dados contínuos e categóricos) sob modelo linear-linear e linear-
limiar (inferior), utilizando a estatística bayesiana 
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As mesmas análises de correlação de 
posto foram realizadas para os animais 
de maior valor genético (TOP 1%) 
(Figura 4). Os resultados demonstraram 
que em análises bicaracterísticas houve 
alterações na colocação dos animais 
TOP 1%, no entanto essas mudanças 
não foram suficientes para alterar a 
categoria em que se enquadraram, ou 

seja, todos os animais TOP 1% em um 
modelo continuaram a ser TOP 1% no 
outro.  
O uso do modelo limiar exigiu maior 
tempo de processamento e demanda 
computacional, no entanto, atualmente, 
isso não constitui um problema devido 
ao rápido desenvolvimento de novas 
tecnologias em informática. 

 

 

Figura 4. Correlações de posto (r) para as estimativas dos valores 
genéticos TOP 1% para estrutura corporal, precocidade de 
terminação e musculosidade, obtidas a partir de análises 
unicaracterísticas sob modelo linear e de limiar (superior), 
e análises bi-características (dados contínuos e categóricos) 
sob modelo linear-linear e linear-limiar (inferior), 
utilizando a estatística bayesiana 

 

Os resultados, no presente estudo, 
mostraram que as estimativas dos 
modelos de linear e limiar em análises 
unicaracterísticas foram muito 
semelhantes, já nas análises 
bicaracterística houve diferença em 
algumas estimativas, porém essa 
diferença não impactou na classificação 
quanto ao percentil. Na avaliação 
genética, pode-se utilizar tanto o 
modelo de limiar quanto o modelo 
linear. 
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