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RESUMO

Objetivou-se comparar as estimativas de
parametros genéticos para as caracteristicas
morfoldgicas de estrutura corporal, precocidade de
terminacdo e musculosidade, obtidas através de
andlises bayesianas, a partir dos modelos de limiar
e linear.Foram utilizados dados de escores visuais,
ao sobreano, de 4.155 bovinos da raga Nelore,
pertencentes a rebanhos participantes do Programa
Nelore Brasil da Associacdo Nacional de
Criadores e Pesquisadores. Os animais foram
avaliados visualmente pelo método denominado
SAM (Sistema de Avaliacdo Morfolégica). Para a
estimacdo dos parametros genéticos, foram
realizadas andlises unicaracteristicas a partir dos
modelos de limiar e linear (caracteristicas
morfolégicas) e andlises bicaracteristicas que
levavam em conta os modelos de linear-limiar e
linear-linear (incluindo o peso aos 120 dias de
idade como caracteristica ancora). Nas analises
unicaracteristicas, verificou-se que as estimativas
de herdabilidade foram semelhantes para ambos os
modelos. Para as analises bicaracteristicas, as
estimativas de herdabilidade obtidas no modelo
linear-linear apresentaram maior magnitude do que
aquelas obtidas no modelo linear-limiar.
Entretanto, as correlagdes de Spearman entre 0s
valores genéticos preditos para os diferentes
modelos (limiar e linear ou linear-linear e linear-
limiar) mostraram haver minima alteracdo na
colocacdo dos animais, e essa modificacdo foi
insuficiente para alterar sua classificacio quanto
percentil, ou seja, todos 0s animais TOP1%,

guando utilizados modelos lineares, continuaram
TOP1%, com a utilizacdo de modelos de limiar.
Na avaliacdo genética de caracteristicas
morfolégicas, avaliadas por escores visuais, pode-
se utilizar tanto 0 modelo de limiar quanto o
modelo linear.

Palavras-chave: bovinos de corte, escores
visuais, inferéncia 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 Nelo
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 analyiis,
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 fiwet
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 i
genetic improvement programs.

Key-words: bayesian inference, beef cattle,
visual scores

INTRODUCAO

A avaliacdo morfoloégica tem sido
amplamente utilizada em programas de
melhoramento genético de bovinos de
corte, especialmente, em rebanhos da
raca Nelore. Pesquisas ja realizadas
sugerem que a selecdo baseada em
escores visuais pode ser efetiva, visto
gue as estimativas de herdabilidade
obtidas sdo de média a 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 Associagdo Nacional de
Criadores e Pesquisadores (ANCP) foi
desenvolvido o Sistema de Avaliacdo
Morfologica (KOURY FILHO, 2005)
gue aplica modernos procedimentos de
coleta de dados para a estrutura corporal
(E), precocidade de terminacdo (P) e
musculosidade (M), com vistas a
avaliacdo genética e a geracdo de novos
indices de selecdo. Entretanto, devido a
crescente demanda pela predicdo de
valores genéticos para tais
caracteristicas, faz-se necessario que as
metodologias de avaliagdo genética
sejam corretamente aplicadas.

A estimativa dos parametros genéticos
ndo é uma tarefa fécil, no entanto, € de
fundamental importancia na obtencéo
de indices que maximizem a resposta a
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selecdo e, consequentemente, a
produgdo (ARAUJO et al, 2008;
MALHADO et al., 2009). Nesse

contexto, o aprimoramento dos métodos
de estimacado dos parametros genéticos
tem sido uma constante busca dos
pesquisadores, pois esses precisam ser
corretamente estimados para que 0S
valores genéticos preditos fiqguem o
mais proximo possivel dos valores reais.
As caracteristicas morfolégicas né&o
apresentam distribuicdo normal dos
dados, e uma melhor atencdo deve ser
dada as analises genéticas, uma vez que
0s modelos lineares, usuais na avaliacao
genética, consideram tais caracteristicas
como continuas, de modo que seja
ignorada a natureza discreta dos dados
(LUO et al., 2002). Dessa forma,
propde-se a utilizagdo de modelos de
limiar que sao baseados na suposicédo de
gue as classes de dados categoricos
estdo relacionadas a um delineamento
de uma escala subjacente normal
(GIANOLA & SORENSEN, 2002).
Verificam-se poucos estudos em relacao
a aplicagcdo de modelos de limiar na
avaliacdo genética de caracteristicas
morfolégicas (FARIA et al.,, 2008;
FARIA et al., 2009)

Objetivou-se comparar as estimativas de
parametros genéticos para as
caracteristicas morfologicas de estrutura
corporal, precocidade de terminacdo e
musculosidade, obtidas através de
analises bayesianas a partir dos modelos
de limiar e linear.

MATERIAL E METODOS

Foram utilizados dados de escores
visuais de 4.155 bovinos da raca Nelore,
avaliados ao sobreano, provenientes de
rebanhos participantes do Programa
Nelore Brasil da Associacdo Nacional

de Criadores e Pesquisadores (ANCP).
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Os animais foram avaliados visualmente
pelo método denominado SAM

(Sistema de Avaliacdo Morfologica),

desenvolvido por KOURY FILHO

(2005), em que: para estrutura corporal
avalia-se o comprimento corporal e a
altura do animal, que corresponde a
individuos de maior tamanho corporal;
em precocidade de terminacédo avalia-se
a relacdo entre a profundidade de
costelas e altura de membros, e
corresponde a individuos que irdo
depositar gordura de acabamento mais

precocemente; para musculosidade
verifica-se a distribuicdo muscular do
individuo, além do volume e

comprimento dos mauasculos, e o0s
individuos com musculatura mais
convexa recebem escores mais altos.

A estruturacdo do arquivo de dados foi
realizada com a utilizacdo do programa
Statistical Analysis System (SAS,
2004). Para a consisténcia dos dados
das caracteristicas morfologicas, o
intervalo de idade dos animais seguiu
uma variagdo de 490 a 610 dias. A
definicho dos grupos de animais
contemporaneos para as caracteristicas
categoricas morfoldgicas foi realizada a
partir de fazenda, ano, estacdo 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 padréo
acima ou abaixo da média do seu grupo
contemporaneo. Também foram
eliminados o0s grupos contemporaneos
gue continham menos de quatro animais
e sem variabilidade para as caracteristicas
estudadas.

Os parametros genéticos foram
estimados, para fins de comparacéo,
mediante analises bayesianas

unicaracteristicas, sob modelo animal
de linear e limiar, e analises bayesianas
bicaracteristicas (entre peso
padronizado aos 120 dias de idade e as
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caracteristicas morfoldgicas) 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-
selecdo, o peso padronizado aos 120
dias de idade (P120) foi usado como
caracteristica “ancora” nas analises
bicaracteristicas.
Neste estudo, para andlises das
caracteristicas morfologicas,
considerou-se o efeito de sexo (dois
niveis) e de classe de idade da vaca ao
parto (seis niveis) como efeitos fixos, os
grupos de contemporaneos como efeitos
aleatérios e a idade do animal no
momento da coleta como covariavel
(efeito linear). Os grupos
contemporaneos foram considerados
como efeito aleatério, segundo as
recomendacdes de VARONA et al.
(1999), que preconizam tal
procedimento devido as dificuldades em
predizer os valores genéticos de
caracteristicas categéricas, quando se
tem grande numero de niveis de efeitos
fixos no modelo animal de limiar.
O modelo completo pode ser
representado em notagdo matricial
como:

y=Xp+Za+Z,c+e
em que y é o vetor das observacdes
(escala subjacente continua para as
caracteristicas morfologicas)} € o
vetor dos efeitos fixos, a € o vetor dos
efeitos aleatdrios que representam o0s
valores genéticos aditivos diretos de
cada animal, cé o vetor de efeitos
aleatorios ndo correlacionados, éeo
vetor de efeitos aleatérios residuais, e
X, Z1, e 4 séo as matrizes de incidéncia
gue relacionam as observacdes aos
efeitos fixos e aos efeitos aleatorios
genético aditivo direto e néo
correlacionados, respectivamente. O
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arquivo de genealogia incluiu 38.479
animais da raca Nelore.

No modelo de limiar, assume-se que a
escala subjacente apresenta distribuicéo
normal continua e é representada como:

U |8~ N(W8, 102)

em que U é o vetor da escala base de
ordem r 0’ = (3, a’, ¢’) é o vetor dos
parametros de locacdo de ordem s com
3 (definidos sob o ponto de vista
frequentista, como efeitos fixos), e

http://www.rbspa.ufba.br

ordem s com a e c (como efeitos
aleatorios genético aditivo direto e nao
correlacionados); W € a matriz de
incidéncia conhecida de ordem r por s; |
€ a matriz de identidade de ordem r por
e o% é a variancia residual. A
probabilidade condicional que gaia na
categoriaj (j =1, 2, 3, 4, 5, 6), dado os
vetores 3, a, c e t (t mik, t1,..., §1, tmay,

é apresentada como:

I:)r‘(yi = J |ﬂ,a,c,t) = Pr(tj—l <Ui <tj |ﬂ,a,c,t)
=0t - X B-za-70)-®(t;, -xS-za-2zc)=p(y, | B.act)

As caracteristicas categoricas sao
determinadas por variaveis continuas
nao observaveis, em escala subjacente,
e sao fixados valores iniciais de
limiares, em quei< t; ... <t;, comp =

-0 e t = o, onde j € o numero de
categorias. Os dados observaveis sédo
dependentes da variavel subjacente que
é limitada entre dois limiares nao

observaveis (GIANOLA &

SORENSEN, 2002). Assim, as
categorias ou escores de | y
(caracteristicas morfoldgicas ao
sobreano) para cada animal i sao

definidos por | na escala subjacente:
1t,<U, <t,

21, <U, <t,

3t,<U, <t,

4t,<U <t,

5t,<U, <t

6t.<U, <ty i=1...,n

yi =

em que, n € o numero de observactes
para cada escore. Apos as
especificacdes dos limiareg & &, €
necessario que dois limiares (deatt)
sejam ajustados a uma constante
arbitraria (VAN TASSELL et al., 1998).
Assim, a variancia residual foi

estimavel, bem como a covariancia
residual entre as caracteristicas e
assumiu-set=0et=1.

As distribuicoes iniciais das
(co)variancias foram assumidas como
uma Wishart Invertida para os efeitos

aleatérios geneticos, nao
correlacionados e residuais das
caracteristicas estudadas. Foram
definidas distribuicdes iniciais

uniformes tanto para os efeitos fixos
como para os limiares. O parametré

o0 grau de liberdade correspondente a
distribuicdo Wishart Invertida e indica o
grau de confiabilidade da distribuicéo
inicial. Neste estudo, o parametso
utilizado foi flat, ou seja, ndo refletia
grau de conhecimento sobre os
parametros.

Na implementacdo 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 analises das amostras, da
correlacdo serial e da convergéncia da
cadeia de Gibbs foram realizadas com o
auxilio do programa GIBANAL (VAN
KAAM, 1998).
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O erro de Monte Carlo foi estimado

com calculo da raiz da divisdo da

variancia das amostras retiradas para
cada estimativa de herdabilidade pelo
namero de amostras. As solucdes dos
valores genéticos foram utilizadas para
calcular as correlacbes de posto ou
correlagdes de Spearman entre o0s
modelos comparados.

RESULTADOS E DISCUSSAO

De acordo com as pressuposicoes
bayesianas, distribuicdes posteriores
semelhantes a uma distribuicdo normal
(Figura 1 e 2), ha indicacdo de que
houve convergéncia da cadeia de Gibbs,
com obtencdo de estimativas adequadas
dos componentes de (co)variancia para
as caracteristicas morfolégicas (VAN
TASSELL et al., 1998).

Linear
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Outro indicador de que as analises
atingiram a convergéncia € demonstrado
pelo erro de Monte Carlo. Esse erro
avalia se a implementacdo da
Amostragem de Gibbs foi adequada
para gerar as meédias posteriores das
distribuicdes marginais dos
componentes de (co)variancia. O erro
de Monte Carlo € considerado pequeno
guando seu valor somado a estimativa
média da distribuicdo posterior dos
coeficientes de herdabilidade ndo 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 analises (Tabela 1), o que indica
gue o tamanho da cadeia de Gibbs foi
suficiente para obter estimativas precisas
das médias posteriores.

Limiar

das

Figura 1. Distribuicdo

densidades  posteriorese d

herdabilidade para as caracteristicas de estrutura
corporal (superior), precocidade de terminacaodjreei
musculosidade (inferior) em analises unicaractesist
sob modelo animal de limiar e linear
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Linear-Linear Linear-Limiar

Figura 2. Distribuicio das densidades posteriore® d
herdabilidade para as caracteristicas de estrutura
corporal (superior), precocidade de terminacaodmei
e musculosidade (inferior) em andlises bicaratitats
em modelos linear-linear e linear-limiar

Tabela 1. Erro de Monte Carlo das estimativas ddahdidade para as caracteristicas
estrutura corporal (E), precocidade de terminaggoe(musculosidade (M),
obtidas em andlises unicaracteristicas sob modidtodinear e limiar, e
bicaracteristicas sob modelos linear-linear e titiegar

Analise Unicaracteristica Analise Bicaracteristica

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 reprodutivas em ovinos e por FARIA et
semelhantes para os dois modelos, e os al. (2008), mediante dados de escores
intervalos de maior densidad@osteriori visuais de bovinos Nelore. Entretanto,
a 95% quase se sobrepbem em ambos os RAMIREZ-VALVERDE et al. (2001),
modelos  (Tabela 2). Resultados MWANSA et al. (2002), PHOCAS &
semelhantes, de comparagdo de modelos LALOE (2003) e MARCONDES et al.
de linear e limiar, foram encontrados por (2005) obtiveram estimativas de menor
MATOS et al. (1997), que trabalharam magnitude para o modelo linear em
com dados categoricos de caracteristicas relacao ao modelo limiar.
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Tabela 2 Estatistica descritiva das estimativas de herdkoié para estrutura corporal
(E), precocidade de terminagdo (P) e musculosiddle avaliadas ao
sobreano em bovinos da raca Nelore, obtidas a piertanalises bayesianas
unicaracteristicas, em modelo animal de limianedr

Estatistica descritiva Média Moda Mediana  HPD (95%)
E Linear 0,150,003 0,16 0,16 0,10a0,22
Limiar 0,16+0,03 0,17 0,16 0,10a 0,24
= Linear 0,31+0,04 0,31 0,31 0,22 a0,39
Limiar 0,32+0,05 0,33 0,32 0,23a0,42
M Linear 0,22+0,04 0,23 0,22 0,15a0,30
Limiar 0,22+0,04 0,20 0,22 0,15a 0,30

YIntervalos de maior densidade a posteriori a 95%

Em relacdo as andlises bicaracteristicas
(Tabela 3), observa-se que para as
caracteristicas morfologicas, 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 padréo terem sido pequenos
em ambos os modelos.

Esses resultados foram contrarios 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. Estatistica descritiva das estimativas de parasetyenéticos para as
caracteristicas morfolégicas estrutura corporal, (pyecocidade de
terminacdo (P) e musculosidade (M) avaliadas aageanob, e 0 peso
padronizado aos 120 dias de idade (P120), obtidpartir de analises
bayesianas bicaracteristicas, sob modelo animdindar-limiar e linear-

linear
Analises ' Linear-Linear . Linear-Limiar
MédiatDP Mo Md HPD95% MédiatDP Mo Md HPD 95%
P12Q h, 0,40+0,03 0,40 0,40 0,34a0,45 0,40+0,03 0,410,40 0,34 a 0,46
+ h,> 0,39+0,02 0,38 0,39 0,35a0,43 0,26+0,04 0,29,26 0,18 a0,33
E, r,, 0,58+0,04 0,600,558 050a0,67 0,73+0,05 0,79,74 0,62 a0,83
P12Q h® 0,39+0,03 0,39 0,39 0,34a0,45 0,39+0,03 0,39,39 0,34 a0,45
+ h,> 0,45+0,02 0,45 0,45 0,42a0,49 0,41+0,04 0,410,41 0,34a0,48
P, ry, -0,01+0,06 0,01 0,01 -0,12a0,09 0,01+0,06 0,03 0,01 -0,11a0,12
P12Q h® 0,39+0,03 0,39 0,38 0,33a0,44 0,37+0,03 0,380,37 0,31a0,42
+ h,> 0,40+0,02 0,40 0,40 0,36a0,44 0,32+0,04 0,3D,32 0,25a0,39
M, rq, 0,04+0,06 0,050,04 -0,09a0,16 0,04+0,07 0,03 0,04 -0,09a0,17

h? = herdabilidade; of correlagcdo genética; DP = desvio padréo; Mo: mddd: mediana; HPD =
intervalos de maior densidade a posteriori a 9580yadores subscritos 1 e 2 indicam, respectivamente

caracteristicas 1 e 2 da analise bicaracteristica.
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Teoricamente, o uso de modelos de limiar
seria mais adequado para estimar o0s
parametros  genéticos de  dados
categoéricos, por considerar a natureza
discreta dos dados ao relacionar a

resposta observada na escala categorica a

uma escala subjacente normal continua
(SILVA et al., 2005). De acordo com
FERREIRA (2008), os métodos lineares,
guando aplicados as caracteristicas
discretas, podem apresentar certos
problemas metodolégicos e conceituais,
de forma a se colocar em duvida a sua
utilizacao.

Entretanto, resultados antagonicos foram
verificados na literatura. MARCONDES
et al. (2005) ndo encontram diferenca no
uso de modelos de limiar, ao trabalharem
com a caracteristicastayability, 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 avo-materno. VARONA et

Estrutura Corporal

r=099

Precocidade de Terminagio

r=1099
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al. (1999) estudaram a mesma
caracteristica e apontaram vantagens no
uso de modelo animal de limiar sobre o
de linear. HOESCHELE & GIANOLA
(1988) realizaram trabalhos de simulacéo
e oObservaram vantagens no uso de
modelos de limiar.

Quanto as correlagcbes de posto ou
correlacbes de Spearman (Figura 3), todas
foram maiores que 99% nas analises
unicaracteristicas que correlacionaram o0s
modelos de linear com os de limiar. J4,
nas analises bicaracteristicas, 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 classificacdo dos animais
se manteve em ambos 0s modelos e,
consequentemente, nao influenciaram na
classificacdo dos animais. Resultados
semelhantes foram encontrados por
MARCONDES et al. (2005) e FARIA et
al. (2008) que nao detectaram diferencas
na classificacdo dos animais por meio de
modelos de linear ou de limiar.

Musculosidade

r=10099

r =097 » =099 r=098

Figura 3. Correlagdes de postd ara as estimativas dos valores genéticos
para estrutura corporal, precocidade de terminagdo
musculosidade, obtidas a partir de analises uciesisticas sob
modelo linear e de limiar (superior), e analisesabacteristicas
(dados continuos e categoricos) sob modelo lifrezarl e linear-
limiar (inferior), utilizando a estatistica bayesa
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As mesmas analises de correlacdo de
posto foram realizadas para os animais
de maior valor genético (TOP 1%)

(Figura 4). Os resultados demonstraram
gue em analises bicaracteristicas houve
alteracbes na colocacdo dos animais
TOP 1%, no entanto essas mudancas
nao foram suficientes para alterar a
categoria em que se enquadraram, ou

Estrutura Corporal

: 2 f et
ST I L.
. '. ;.h:t‘;?;i _:_Ez’ﬂ @?' 2
r=10,64 r =084

Precocidade de Terminacio

M ¥

=091

o T
Lo
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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,
iSs0 ndo constitui um problema devido
ao rapido desenvolvimento de novas
tecnologias em informatica.

Musculosidade

r=088

Figura 4. Correlagcbes de postg para as estimativas dos valores
genéticos TOP 1% para estrutura corporal, precdeidiz
terminagdo e musculosidade, obtidas a partir désasa
unicaracteristicas sob modelo linear e de limiapésior),

e analises bi-caracteristicas (dados continuoteg@#cos)

sob modelo

linear-linear e

linear-limiar  (inferior)

utilizando a estatistica bayesiana

Os resultados, no presente estudo,
mostraram que as estimativas dos
modelos de linear e limiar em analises
unicaracteristicas foram muito
semelhantes, ja nas analises
bicaracteristica houve diferenca em
algumas estimativas, porém essa
diferenca ndo impactou na classificacédo
quanto ao percentil. Na avaliacdo
genética, pode-se utlizar tanto o
modelo de limiar quanto o modelo
linear.

REFERENCIAS

ARAUJO, C.V.; CARDOSO, A.M.C.;
RAMOS, A.A.; ARAUJO, S.1;
MARQUES, J.R.F.; TOMAZINI, A.P.1,
CHAVES, L.C. Heterogeneidade de
variancias e parametros genéticos para
producao de leite em bubalinos da raca
Murrah, mediante inferéncia Bayesiana.
Revista Brasileira de Saude e
Producdo Animal,v.9, n.3, p.416-425,
2008. [Links ].

659



Rev. Bras. Salde Prod. An., v.11, n.3, p. 651-66i/get, 2010

ISSN 1519 9940

FARIA, C.U.; MAGNABOSCO, C.U,;
ALBUQUERQUE, L.G.; REYES, A;
BEZERRA, L. A.F.; LOBO, R.B.

Andlise genética de escores de avaliagdo

visual de bovinos com modelos
bayesianos de limiar e lined&esquisa
Agropecuaria Brasileira, v.43, n.7,
p.835-841, 2004. Links ].

FARIA, C.U.; KOURY FILHO, W.;
MAGNABOSCO, C.U,;
ALBUQUERQUER, L.G.; BEZERRA,
L.A.F.; LOBO, R.B. Bayesian inference
in genetic parameter estimation of
visual scores in Nellore beef-cattle.
Genetics and Molecular Biologyy.32,
n.4, p.753-760, 2009.Links ].

FERREIRA, W.J. Avaliacdo genética
de animais para caracteristicas
categoricas - uma revisaarquivos de
Ciéncias Veterinarias e Zoologia,
v.11, n.2, p.121-128, 2008L[nks].

FORNI, S.; FEDERICI, J.F.;
ALBUQUERQUE, L.G. Tendéncias
genéticas para escores visuais de
conformacdo, precocidade e
musculatura & desmama de bovinos
Nelore.Revista Brasileira de
Zootecnia,v.36, n.3, p.572-577, 2007.
[ Links ].

GIANOLA D.; SORENSEN, D.
Likelihood, bayesian, and MCMC
methods in quantitative genetics2.ed.
Statistics for Biology and Health:
Springer, 2002. 740p.Links ].

HOESCHELE, I.; GIANOLA, D.
Bayesian versus maximum
guasilikelihood methods for sire
evaluation with categorical data.
Journal of Dairy Science v.72,
p.1569-1577, 1989.1inks ].

http://www.rbspa.ufba.br

KIPPERT, C.J; RORATO, P.R.N.;
CAMPOS, L.T.; BOLIGON, A.A.;
WEBER, T.; GHELLER, D.G.; LOPES,
J.S. Efeito de fatores ambientais sobre

escores de avaliacdo visual a desmama e

estimativa de parametros genéticos,
para bezerros da raca charofégncia
Rural, v.36, n.2, p.579-585, 2006.

[ Links .

KOURY FILHO, W. Escores visuais e
suas relacdes com caracteristicas de
crescimento em bovinos de corte
2005. 80f. Tese (Doutorado em
Zootecnia) - Universidade Estadual
Paulista, JaboticabalLjnks ].

LUO, M.F.; BOETTCHER, P.J.;
SCHAEFFER, L.R. Estimation of
genetic parameters of calving ease in
first and second parities of Canadian
Holsteins using Bayesian methods.
Livestock Production Sciencev.74,
p.175-184, 2002. [inks ].

MALHADO, C.H.M.; RAMOS, A.A;;
CARNEIRO, P.L.S.; AZEVEDO,
D.M.M.R.; AFFONSO, P.R.A.M,;
PEREIRA, D.G.; SOUZA, J.C.
Estimativas de parametros genéticos
para caracteristicas reprodutivas e
produtivas de bufalas mesticas no
Brasil. Revista Brasileira de Saude e
Producédo Animal,v.10, n.4, p.830-
839, 2009. Links ].

MARCONDES, C.R.; PANETO,
J.C.C,; SILVA, J.A.V.; OLIVEIRA,
H.N.; LOBO, R.B. Comparacéo entre
analises para permanéncia no rebanho
de vacas Nelore utilizando modelo
linear e modelo de limiaArquivo
Brasileiro de Medicina Veterinaria e
Zootecnia, v.57, n.2, p.234-240, 2005.
[ Links ].

660



Rev. Bras. Salde Prod. An., v.11, n.3, p. 651-66i/get, 2010

ISSN 1519 9940

MATOS, C.A.P.; THOMAS, D.L.;
GIANOLA, D.; TEMPELMAN, R.J.;
YOUNG, L.D. Genetic analysis of
discrete reproductive traits in sheep
using linear and nonlinear models: 1.
Estimation of genetic parameters.
Journal of Animal Science v.75, p.76-
87, 1997. [Links ].

MWANSA, P.B.; CREWS, D.H. Jr.;
WILTON, J.W.; KEMP, R.AMultiple
trait selection for maternal productivity
in beef cattleJournal of Animal
Breeding and Geneticsv.119, p.391-
399, 2002. Links ].

PHOCAS, F.; LALOE, D. Evaluation
models and genetic parameters for
calving difficulty in beef cattleJournal
of Animal Scienceyv.81, p.933-938,
2003. [Links ].

RAMIREZ-VALVERDE, R,;

MISZTAL, I.; BERTRAND, J.K.
Comparison of threshold vs linear and
animal vs sire models for predicting
direct and maternal genetic effects on
calving difficulty in beef cattleJournal
of Animal Science v.79, p.333-338,
2001. [Links].

SAS INSTITUTE.SAS OnlineDo€
9.1.3 Cary, 2004 Links ].

SILVA, J.A.V.; DIAS, L.T.;
ALBUQUERQUE, L.G. Estudo
genético da precocidade sexual de
novilhas em um rebanho Nelore.
Revista Brasileira de Zootecniay.34,
n.5, p.1568-1572, 2005 Ljnks ].

http://www.rbspa.ufba.br

VARONA, L.; MIZTAL, I.;

BERTRAND, J.K. Threshold-linear
versus linear-linear analysis of birth
weight and calving ease using an animal
model: I. Variance Component
Estimation.Journal of Animal
Sciencey.77, p.1994-2002, 1999.

[ Links ].

VAN KAAM, J.B.C.H.M. Gibanal 2.9:
Analyzing Program for Markov

Chain Monte Carlo Sequences
Wageningen: Department of Animal
Science / Agricultural University, 1998.
[ Links ].

VAN TASSELL, C.P.; VAN VLECK,
L.D.; GREGORY, K.E. Bayesian
analysis of twinning and ovulation rates
using a multiple: trait threshold model
and gibbs samplinglournal of Animal
Sciencey.76, p.2048 -2061, 1998.

[ Links .

YOKOO, M.J.I.; WERNECK, J.N.W,;
PEREIRA, M.C.; ALBUQUERQUE,
L.G., KOURY FILHO, W.; SAINZ,
R.D.; LOBO, R.B.; ARAUJO, F.R.C.
Correlagfes genéticas entre escores
visuais e caracteristicas de carcaca
medidas por ultrassom em bovinos de
corte.Pesquisa Agropecuaria
Brasileira, v.44, n.2, p.197-202, 2009.

[ Links ].

Data de recebimento: 15/01/2010
Data de aprovagéao: 13/07/2010

661



