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RESUMO

Objetivou-se avaliar o efeito da interação genótipo ambiente (IGA) sobre os pesos ajustados aos 365 
(P365) e 550 (P550) dias de idade de bovinos Guzerá por meio de modelos hierárquicos Bayesianos 
de norma de reação. O banco de dados utilizado foi cedido pela Associação Brasileira dos Criadores 
de Zebu (ABCZ) e continha 15169 e 11183 registros para o P365 e P550, respectivamente. Ajustou-se 
um modelo animal (MA) e modelos hierárquicos de norma de reação com variâncias homogenias e 
heterogenias em um passo (MHNRHO1P e MHNRHE1P, respectivamente) e dois passos (MHNRHO2P 
e MHNRHE2P, respectivamente) para avaliar a existência e efeito da IGA. O MHNRHO1P foi o modelo 
de melhor ajuste. As estimativas de herdabilidade no MA foram de 0,37 e 0,29 para o P365 e P550, 
respectivamente. Foram obtidos valores de herdabilidade variando de 0,21 a 0,71 para o P365 e 0,06 
a 0,93 para o P550 no MHNRHO1P ao longo do gradiente ambiental. As correlações de Spearman 
entre as classificações dos reprodutores para o P365 e P550 variaram de 0,26 a 0,99 e de -0,99 a 0,99, 
respectivamente, e as correlações genéticas variaram entre 0,70 a 1,00 e 0,40 a 1,00 para o P365 
e P550, respectivamente. Existe IGA em bovinos da raça Guzerá no Nordeste do Brasil para o P365 
e P550, sendo necessário considerar a possibilidade de inclusão deste efeito nas avaliações genéticas.
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Reaction norms for weight at 365 and 550 days of age in Guzerat cattle in northeastern 
Brazil

SUMMARY

The aim was to evaluate the effect of genotype environment interaction (IGA) on the weights adjus-
ted to 365 (P365) and 550 (P550) days of age of Guzerat cattle by Bayesian hierarchical models of 
reaction norm. The database used was provided by the Associação Brasileira de Criadores de Zebu 
(ABCZ) and contained 15169 and 11183 records for P365 and P550, respectively. An animal model 
(MA) and hierarchical models of reaction norm with homogenous and heterogeneous variances in one 
step (MHNRHO1P and MHNRHE1P, respectively) and two steps (MHNRHO2P and MHNRHE2P, res-
pectively) were fitted to assess the existence and effect of IGA. The MHNRHO1P was the best fit model. 
Estimates of heritability in MA were 0,37 and 0,29 for P365 and P550, respectively. Heritability ranged 
from 0,21 to 0,71 for P365 and 0,06 to 0,93 for P550 on MHNRHO1P along the environmental 
gradient. Spearman correlations between the sires for P365 and P550 ranged from 0,26 to 0,99 and 
from -0,99 to 0,99, respectively, and genetic correlations ranged from 0,70 to 1,00 and 0,40 to 1,00 
for P365 and P550, respectively. There is IGA in Guzerá cattle in Northeast Brazil for P365 and P550, 
and it is necessary to consider the possibility of including this effect in genetic evaluations.
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INTRODUÇÃO

O gado Guzerá é uma raça zebuína de dupla ap-
tidão bem adaptada as condições tropicais, como o 
Nordeste brasileiro, onde a sua criação pode ser muito 
vantajosa. Foram observados ganhos fenotípicos sa-
tisfatórios para o peso em várias idades de bovinos 
desta raça criados na região Nordeste do Brasil, po-

rém, os ganhos genéticos foram abaixo de 1% por ano, 
demonstrando que os ganhos fenotípicos estão mais 
relacionados com melhorias no ambiente ao invés do 
melhoramento genético (Santos et al., 2012). 

As melhorias proporcionadas pelo ambiente na ex-
pressão das características são limitadas ao potencial 
genético dos animais, podendo estagnar a produção 
quando chegam ao seu limite. Assim, é necessário es-
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Em seguida, estes conjuntos de dados foram editados 
utilizando o software SAS® versão 9.0 (SAS Institute, 
Cary, NC, EUA, 2002), sendo removidos reprodutores 
com menos de 5 filhos, vacas com menos de duas crias 
e animais com pesos fora do intervalo de ± 3 desvios 
padrão, permanecendo 7550 e 4811 animais para o 
P365 e P550, respectivamente. A conexão dos grupos de 
contemporâneos (GC) foi avaliada usando o programa 
AMC (Roso & Schenkel, 2006), que permitiu a prepa-
ração do arquivo de pedigree e de dados, incluindo 
apenas GC conectados (mínimo de 10 laços genéticos).

Na formação dos GC foram agrupados os animais 
que tiveram um ambiente de produção equivalente 
(mesmo rebanho, ano, época de nascimento, regime 
alimentar e sexo). As épocas de nascimento foram dis-
tribuídas em 4 classes para as duas características, sen-
do a época 1 corresponde a: maio, junho e julho; época 
2: agosto, setembro e outubro; época 3: novembro, 
dezembro e janeiro; e época 4: fevereiro, março e abril.

Foi ajustado um modelo animal padrão (MA) utili-
zando o programa INTERGEN (CARDOSO, 2010) para 
obter as estimativas dos efeitos médios de ambiente 
com base na solução dos GC. O MA ignora a IGA e 
também foi comparado aos modelos hierárquicos de 
norma de reação (MHNR) ajustados nesta pesquisa, 
possuindo a seguinte estrutura para as características 
P365 e P550:

; em que:  = registro 
do animal i no ambiente j; β = vetor de efeitos fixos (li-
near e quadrático para a idade da vaca);  = vetor de 
incidência;  = efeito ambiental aleatório (grupo de 
contemporâneo);  = valor genético aditivo do animal 
i; eij = erro aleatório.

Foram utilizados MHB para obter as NR, devido 
a possibilidade de modelar conjuntos de dados com 
complexas estruturas de dependência, tornando-se 
apropriados para o estudo da IGA. O valor genético 
dos animais nos MNR foram obtidos em função do ní-
vel ambiental médio, correspondente à solução do GC 
ao qual o registro pertence. Neste estudo os animais 
foram agrupados em três classes de acordo com as 
médias padronizadas dos GC: -1 desvio padrão, zero 
e +1 desvio padrão.

Utilizou-se o programa INTERGEN (CARDOSO, 
2010) para ajustar os modelos hierárquicos de norma 
de reação em dois passos (MHNR2p) e em um pas-
so (MHNR1p) para avaliar a IGA neste trabalho. O 
MHNR2p, proposto por Kolmodin et al. (2002), utiliza 
as estimativas dos efeitos médios ambientais, obtidas 
no MA, como covariáveis conhecidas em um modelo 
de regressão aleatória. Para as características P365 e 
P550, o MHNR2p apresentou a seguinte estrutura:

em que:  =coeficiente de regressão fixo;  = valor 
genético aditivo direto do intercepto ou nível da norma 
de reação do animal i;  = coeficiente de regressão 
aleatório ou inclinação da norma de reação direta;  
= preditor de  obtido no MA; e  = erro aleatório.

tabelecer estratégias para auxiliar os produtores na 
avaliação genética e seleção de touros adequados para 
utilização em programas de melhoramento da raça 
Guzerá, consequentemente, aumentar o progresso ge-
nético nos rebanhos.

As avaliações genéticas realizadas normalmente são 
feitas utilizando o modelo animal (MA) e desconside-
ram a presença da interação genótipo ambiente (IGA). 
No MA é feita a pressuposição de que vários ambientes 
diferentes têm o mesmo efeito na análise, no entanto, 
esta abordagem não é adequada, quando na realidade 
existem diversos ambientes de produção específicos 
(Ambrosini et al., 2016a). A variedade de condições 
geográficas, climáticas e de manejo interferem no fe-
nótipo dos animais e podem prejudicar as estimativas 
dos parâmetros genéticos, tornando-se importante con-
siderar a IGA na avaliação de touros, principalmente, 
quando a progênie destes reprodutores for criada em 
ambientes diferentes daqueles onde os pais foram se-
lecionados.

A IGA é caracterizada pela alteração na resposta 
dos genótipos em função de mudanças no ambiente 
de produção (Falconer & Mackay, 1996) e pode ser 
avaliada pelas normas de reação (NR), que descrevem 
as mudanças no fenótipos em função de um gradien-
te ambiental (Mota et al.,  2015). São utilizados dois 
coeficientes de regressão aleatórios nos modelos de 
NR (MNR), que correspondem ao nível ou intercepto 
(valor genético aditivo) e a inclinação (sensibilidade do 
genótipo as mudanças no ambiente) da NR do animal, 
apresentando grande utilidade para predição de va-
lores genéticos de indivíduos em função do gradiente 
ambiental.

Os MNR já foram utilizados para avaliar a IGA em 
bovinos (Ambrosini et al., 2016a, 2016b; Souza et al., 
2016; Mota et al., 2016; Hay & Roberts, 2018) e bubali-
nos (Rodrigues et al., 2015), mostrando-se adequados 
nestes estudos quando combinados com modelos hie-
rárquicos Bayesianos (MHB). Entretanto, não foram 
encontradas pesquisas relacionadas a IGA em bovinos 
da raça Guzerá, sendo escassas informações a respeito 
da existência destes efeitos em bovinos desta raça.

As mudanças no gradiente ambiental podem cau-
sar alterações no ranking dos reprodutores e/ou na 
variância da característica, causando prejuízos no me-
lhoramento dos rebanhos, uma vez que os critérios 
de seleção poderão estar equivocados. Dessa forma, 
objetivou-se avaliar o efeito da IGA sobre os pesos 
ajustados aos 365 e 550 dias de idade de bovinos Gu-
zerá por meio de modelos hierárquicos Bayesianos de 
norma de reação. 

MATERIAL E MÉTODOS

O banco de dados utilizado continha os pesos pa-
dronizados aos 365 (P365) e 550 (P550) dias de idade 
de animais da raça Guzerá registrados entre os anos de 
1975 e 2011 na região Nordeste do Brasil. Estes dados 
foram cedidos pela Associação Brasileira dos Criadores 
de Zebu (ABCZ).

Inicialmente, o banco de dados continha 15169 e 
11183 registros para o P365 e P550, respectivamente. 
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O MHNR1p foi proposto por Su et al. (2006) e estima 
os valores ambientais simultaneamente com os outros 
parâmetros do modelo, dispensando a necessidade 
de estimação destes efeitos em etapas anteriores. O 
MHNR1p para as características P365 e P550 apresentou 
a seguinte estrutura:

A interpretação dos efeitos no MHNR1p pode ser 
feita de modo análogo ao MHNR2p, fazendo a obser-
vação de que  é estimado junto com os outros efeitos 
do modelo.

Foram utilizadas duas pressuposições para a va-
riância residual dos modelos: homocedasticidade para 
o MA e MHNR2p e MHNR1p, sendo que estes dois 
últimos passaram a ser chamados de MHNRHO2p e 
MHNRHO1p, respectivamente; e heterocedasticidade 
para MHNR1 e MHNR2, que passaram a ser chamados 
de MHNRHE2p e MHNRHE1p. Assim, foram avaliados 
cinco modelos para estudar a IGA: MA, MHNRHO2p, 
MHNRHO1p, MHNRHE2p e MHNRHE1p.

Em ambas as características, a variância genética 
aditiva direta no ambiente X  e a herdabilidade 
direta no ambiente X  foram obtidas por:

, 
em que: variância residual no ambiente X, obtido 
por  no modelo homoscedástico e  no modelo 
heteroscedástico simplificado, sendo  = variância do 
parâmetro de heterogeneidade de variância residual 
no gradiente ambiental (X), de acordo com Cardoso et 
al. (2005b).

Os componentes de variância foram estimados uti-
lizando inferência Bayesiana, por meio do método 
Monte Carlo via Cadeias de Markov (MCMC). Inicial-
mente, rodou-se uma amostra piloto com 55.000 ciclos, 
5.000 de descarte (burn-in) e cinco para o intervalo de 
salvamento (thinning). Em seguida, utilizou-se o pacote 
BOA - Bayesiam Output Analysis - (Smith, 2007) do 

programa R (R Development Core Team, 2008) para 
realizar o teste de Raftery e Lewis (1993) e determinar 
o novo tamanho da cadeia e thinning. A quantidade de 
cadeias utilizadas variaram de 110.000 a 220.000 ciclos. 
O burn-in foi avaliado pelo critério de Heidelberger e 
Welch (1983). As médias, desvios padrão e percentis 
a posteriori dos parâmetros foram obtidos das densi-
dades marginais posteriores pelo Procedimento KDE 
(Kernel Density Estimator) do SAS®.

Foi utilizado o diagnóstico de Geweke (1992) para 
avaliar a convergência das cadeias para os modelos 
utilizados. Este critério baseia-se em um teste de igual-
dade de médias (teste Z) de 10% das amostras iniciais 
e 50% finais da cadeia de Markov, pela seguinte esta-
tística:
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, sendo as respectivas estimativas da densidade es-
pectral na frequência zero obtidas pelo procedimento 
SPECTRA do SAS®, para os primeiros nA e últimos nB 

ciclos da cadeia MCMC de comprimento m. Valores ab-
solutos extremos do escore Zi (teste bicaudal) indicam 
rejeição do teste de convergência.

O ajuste dos modelos foi avaliado pelo Critério de 
Informação da Deviance (DIC), Deviance baseada no 
Fator de Bayes (FB) e Deviance baseada na Ordenada 
Preditiva Condicional (CPO). Menores valores nestes 
critérios indicam melhores ajustes para os modelos.

Foi realizada a correlação de Spearman para avaliar 
a classificação dos reprodutores entre os ambientes 

Figura 1. Herdabilidade para o peso aos 365 (A) e 550 dias de idade (B) no modelo animal (MA) e modelo hi-
erárquico de norma de reação com variância residual homocedástica em um passo (MHNRHO1P) em bovinos 
da raça Guzerá no Nordeste do Brasil (Herdability for weight at 365 (A) and 550 days of age (B) in the animal model (MA) and 
hierarchical model of reaction norm with homocedástica residual variance in one step (MHNRHO1P) in Guzerá cattle in northeastern Brazil).



NORMAS DE REAÇÃO PESO GUZERÁ

Archivos de zootecnia vol. 68, núm. 264, p. 565.

de baixo, médio e alto nível com o intuito de verificar 
a ocorrência de reordenação entre os touros no P365 
e P550. Também avaliou-se a correlação dos valores 
genéticos ao longo do gradiente ambiental em ambas 
as características. 

Classificou-se os reprodutores de acordo com o 
desvio padrão e a média da inclinação da norma de 
reação (  e , respectivamente), em que os animais 
foram classificados como extremamente robustos (

), robustos ( ), 
plásticos ( ) e extremamen-
te plásticos ( ). A média e o desvio padrão 
da inclinação da norma de reação foram de 0,005759 e 
0,079547 para o P365 e de 0,007874 e 0,161762 para o 
P550, respectivamente.

RESULTADOS

As médias do P365 e P550 neste estudo foram de 
216,73 ± 65,65 kg e 287,97 ± 98,33 kg, respectivamente. 
Houve convergência apenas para o MA, MHNRHO2P 
e MHNRHO1P para ambas as características avaliadas 
(P>0,05 e P>0,01 para o P365 e P550, respectivamen-
te). Os modelos com a inclusão de heterogeneidade 
de variâncias residuais (MHNRHE1P e MHNRHE2P) 
apresentaram problemas de convergência, portanto, 
os resultados dos ajustes para estes modelos não foram 
demonstrados. O MHNRHO1P teve o melhor ajuste de 
acordo com o DIC, FB e CPO para o P350 e 550 dias 
em bovinos Guzerá no Nordeste do Brasil (Tabela I).

As estimativas de herdabilidade no MA foram de 
0,37 e 0,29 para o P365 e P550, respectivamente (Fi-
gura 1A e B). Foram obtidos valores de herdabilidade 
variando de 0,21 a 0,71 para o P365 (Figura 1A) e 0,06 
a 0,93 para o P550 no MHNRHO1P (Figura 1B) ao longo 
do gradiente ambiental, sendo verificado que nos am-

bientes de baixo nível as herdabilidades foram meno-
res que no MA e aumentaram a medida que o ambiente 
melhorou em ambas as características.

As correlações de Spearman das classificações dos 
reprodutores entre o MA e MHNRHO1P (baixo, médio 
e alto) para o P365 e P550 variaram de 0,26 a 0,99 e 
de -0,99 a 0,99, respectivamente (Figura 2A e B). O 
MHNRHO1P nos ambientes médio e alto apresenta-
ram elevadas correlações de Spearman entre si e com 
o MA em ambas as características (valores acima de 
0,90). Houve baixas correlações de Spearman entre o 
MHNRHO1P no ambiente de baixo manejo com o MA 
e MHNRHO1P de médio e alto ambiente (valores entre 
0,26 a 0,30) no P365 (Figura 2A), já no P550, estas co-
rrelações foram negativas e de alta magnitude (abaixo 
de -0,90) (Figura 2B).

Ao avaliar o comportamento dos valores genéti-
cos dos 10 touros com maiores números de filhos no 
gradiente ambiental, houve menores diferenças no 
ambiente de baixo manejo e grandes variações nos am-
bientes de médio e alto nível de produção (Figura 3). 
Observou-se IGA com efeito escala no P365 com pou-
quíssimas alterações de classificação dos reprodutores 
(Figura 3A). Já para o P550, observou-se inversões de 
classificação dos animais à medida que o ambiente 
tornou-se mais favorável, indicando IGA complexa 
(Figura 3B).

Tabela I. Critério de Informação da Deviance (DIC), 
Deviance baseada no fator de Bayes (FB) e Deviance 
baseada na Ordenada Preditiva Condicional (CPO) 
para o modelo animal (MA), modelo hierárquico 
de norma de reação homocedástico em dois pas-
sos (MHNRHO2p) e um passo (MHNRHO1p) para 
o peso aos 365 (P365) e 550 (P550) dias de idade 
em bovinos da raça Guzerá no Nordeste do Brasil 
(Deviance Information Criterion (IHD), Deviance based on bayes 
factor (FB) and Deviance based on conditional predictive order 
(CPO) for the animal model (MA), hierarchical model of two-step 
homocedastic reaction standard (MHNRHO2p) and one step ( 
MHNRHO1p) for weight at 365 (P365) and 550 (P550) days of 
age in Guzerá cattle in northeastern Brazil).

Característica Modelo DIC FB CPO

P365

MA 84193,923 68816,253 72823,033

MHRNHO2p 84043,762 68789,902 72816,322

MHRNHO1p 82174,051 68361,761 72814,051

P550

MA 69446,163 45893,303 45893,303

MHRNHO2p 54318,042 44428,402 44428,402

MHRNHO1p 47762,861 43298,061 43298,061

1,2,3Ranking do ajuste, menor valor indica melhor ajuste.

Figura 2. Correlações de Spearman para o peso aos 
365 (A) e aos 550 dias (B) de idade entre as classifica-
ções dos reprodutores obtidos pelo modelo animal 
(MA) e pelo modelo hierárquico de normas de rea-
ção um passo em diferentes níveis ambientais (Baixo, 
Médio e Alto) em bovinos Guzerá no Nordeste do 
Brasil (Spearman correlations for weight at 365 (A) and 550 days 
(B) of age between the ratings of the breeders obtained by the ani-
mal model (MA) and the hierarchical model of reaction norms one 
step at different environmental levels (Low, Medium and High) in 
cattle Guzerá in northeastern Brazil).
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A maior parte dos touros avaliados foram classi-
ficados como extremamente robustos em ambas as 
características, sendo 68,63% no P365 (302 animais) e 
70,08% no P550 (243 animais). O grupo dos robustos 
apresentou 25,09% no P365 (117 animais) e 24,78% no 

P550 (86 animais). Poucos reprodutores foram classifi-
cados como plásticos e extremamente plásticos, sendo 
que houve apenas 17 genótipos plásticos em ambas as 
características (3,86 e 4,89% para o P365 e P550, respec-
tivamente), quatro genótipos extremamente plásticos 
no P365 e apenas um no P550, apresentando menos de 
um por cento nesta última classe nas duas característi-
cas avaliadas (Figura 4).

As correlações genéticas ao longo do gradiente am-
biental para o P365 apresentaram valores moderados 
a alto entre o nível de baixo e alto manejo (0,70 a 1,00). 
Entre o nível baixo e médio manejo foi verificada co-
rrelação média, e entre médio e o alto manejo a corre-
lação foi de média para alta (Figura 5A). Para o P550, 
as correlações genéticas entre os níveis de baixo com 
os ambientes de médio e alto manejo foram de baixas 
a alta (de 0,40 a 1,00). Correlação genética alta foi so-
mente verificada entre os ambientes de médio e alto 
manejo (Figura 5B).

DISCUSSÃO

O uso da heterogeneidade de variâncias residuais 
proporciona melhor partição da variação total, no en-
tanto, pode haver problemas de convergência nos mo-
delos. O uso desse efeito causa aumento do número de 
parâmetros a serem estimados, as matrizes de incidên-
cia tornam-se mais densas e a estrutura de covariâncias 
fica mais complexa, dificultando a convergência de 
forma proporcional ao aumento do conjunto de dados 
(El Faro & Albuquerque, 2003), sendo este o provável 
motivo de não ter havido convergência para o MHNR-
HE1P e MHNRHE2P.

Quando se trata de MHNR, a pressuposição de ho-
mogeneidade de variâncias residuais tende a propor-
cionar melhores ajustes que a heterogeneidade (Am-
bosini et al., 2014). Além disso, a homogeneidade de 
variâncias genética e ambiental pode ser considerada 
quando se avalia reprodutores e matrizes com filhos 
distribuídos em muitos rebanhos, o que minimiza os 
efeitos da heterogeneidade de variâncias (Araujo et al., 

Figura 3. Normas de reação ao longo do gradiente ambiental para o peso aos 365 (A) e aos 550 (B) de idade 
obtidas para os 10 reprodutores com maior número de filhos em bovinos Guzerá no Nordeste do Brasil (Reac-
tion norms along the environmental gradient for weight at 365 (A) and 550 (B) of age obtained for the 10 breeders with the highest number of 
children in Guzerá cattle in northeastern Brazil).

Figura 4. Classificação dos genótipos de acordo com 
a sensibidade (A) e total de filhos dos reprodutores 
segundo cada classe de sensibilidade (B) para o peso 
aos 365 (P365) e aos 550 (P550) dias de idade em bovi-
nos raça Guzerá no Nordeste do Brasil (Classification of 
genotypes according to sensibity (A) and total children of breeders 
according to each sensitivity class (B) for weight at 365 (P365) and 
550 (P550) days of age in Guzerá cattle in northeastern Brazil).
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2009), fato comum em rebanhos que utilizam a insemi-
nação artificial como ferramenta reprodutiva.

O pior ajuste para o MA, em ambas as caracte-
rísticas avaliadas, foi também observado em outros 
estudos (Mattar et al., 2011; Ambrosini et al., 2014). 
Isso está relacionado ao fato do MA não utilizar o gra-
diente ambiental na avaliação dos reprodutores, não 
sendo adequado para situações que a IGA está presen-
te. Melhores ajustes para MHNRHO1P também foram 
relatados por Cardoso e Tempelman (2012), Ambrosini 
et al. (2016) e Sousa et al. (2016), demonstrando que é 
mais adequado estimar os efeitos do ambiente simul-
taneamente aos outros parâmetros do modelo, como 
proposto por Su et al. (2006).

Já foram relatados valores de herdabilidade na raça 
Guzerá de 0,18 para o P365 e P550, obtidos por MA 
(Santos et al., 2012), sendo valores abaixo aos obser-
vados nessas características. Entretanto, Ferreira et al. 
(2017) observaram herdabilidades de 0,47 e 0,70 para 
o P365 e P550, respectivamente, em bovinos dessa raça 
utilizando modelos de regressão aleatória, denotando a 
possibilidade de diferença nas estimativas desse parâ-
metro genético de acordo com a metodologia e banco 
de dados avaliado, sendo necessário considerar a IGA 
quando este efeito estiver presente. Na raça Nelore, 
as herdabilidades para o P365 e P550 obtidas por MA 
foram 0,19 e 0,26, respectivamente, sendo maiores que 
as observadas para a raça Guzerá nesta pesquisa (Bar-
bosa et al., 2017).

Os maiores valores de herdabilidades obtidos em 
ambas as características nos ambientes de alto nível 
indicam que existe maiores possibilidade de ganhos 
genéticos se a seleção for praticada nos ambientes de 
melhor manejo. Isso ocorreu devido a variância ge-
nética aumentar com a melhora do ambiente, o que 
influencia os valores genéticos dos reprodutores. A ten-
dência de aumento na herdabilidade no MHNRHO1P 
também foi observada por outros autores estudando 
bovinos de corte (Ribeiro et al., 2015; Ambrosini et al., 
2016a; Sousa et al., 2016). Intervalos de herdabilidade 
variando de 0,05 a 0,80 foram observados para o P550 
em bovinos Nelore (Ambrosini et al., 2014) e 0,10 a 0,80 
na raça Canchim (Mattar et al., 2011), corroborando 
com os resultados desta pesquisa. 

Os valores de herdabilidade mais altos que o nor-
mal obtidos no MHNRHO1P nos ambientes de melho-
res manejo estão relacionados a menor interferência 
do efeito ambiental na variação fenotípica. Isso ocorre 
devido os animais criados em ambientes favoráveis 
terem as condições necessárias para expressar o máxi-
mo do seu potencial genético. Nesse caso, as diferenças 
fenotípicas observadas entre os animais criados em 
ambientes ótimos está mais relacionada ao componen-
te genético, o que aumenta proporção da variância adi-
tiva em relação a fenotípica e, consequentemente, pode 
aumentar excessivamente a herdabilidade da caracte-
rística. No caso das herdabilidade bem mais baixas no 
ambiente de baixo manejo, a variância ambiental tende 
a ter maior proporção da variância fenotípica devido as 
práticas de otimização do ambiente de produção não 
serem priorizadas.

Os animais selecionados no ambiente de baixo ma-
nejo, para ambos os pesos, não são recomendados para 
uso em ambientes de médio e alto manejo, em razão 
das correlações de Spearman baixas no P365 e negati-
vas no P550, observadas no MHNRHO1P. No entanto, 
animais selecionados com base nas informações de 
produção da progênie no ambiente de médio manejo 
pelo MHNRHO1P podem ser utilizados nos ambientes 
de alto manejo. O MA pode ser utilizado para sele-
cionar reprodutores nos ambientes de médio e alto 
manejo, devido à alta correlação (acima de 0,90) entre 
as classificações.

Correlações de Spearman variando de 0 a 0,93 fo-
ram relatadas para o P550 na raça Nelore considerando 
5 e 10% dos reprodutores de maior valor genético, com 
maiores valores quando foi considerado 10% (Ambro-
sini et al., 2014). Baixa ocorrência de reclassificação 
de reprodutores foi observada para correlações de 
Spearman acima de 0,72, no entanto, mesmo valores 
moderados podem representar mudanças importantes 
(Ambrosini et al., 2016a), sendo necessário realizar me-
didas para identificação de genótipos adequados para 
cada ambiente produção específico.  

As mudanças na classificação dos reprodutores po-
dem prejudicar os programas de melhoramento quan-
do estas não forem identificadas, pois, um animal que 
é melhorador em um determinado ambiente pode não 
ser em outro, retardando o progresso genético. O baixo 
ganho genético relatado por Santos et al. (2012) para 
o P365 e P550 na raça Guzerá pode estar relacionado 
variações no ranking dos reprodutores, que conduz 
a recomendações equivocadas e, consequentemente, 
flutuações no ganho genético anual.

Carvalho et al. (2013), ao avaliarem bovinos da raça 
Nelore, verificaram a presença de IGA quando corre-
lacionaram animais nas regiões Norte e Sudeste do 
Brasil para o P365, afirmando que animais com maior 
mérito genético em uma região podem não apresentar 
o mesmo na outra. Este fato também pode observado 
neste estudo dentro do Nordeste na raça Guzerá, pelo 
efeito escala no P365, podendo afetar o ganho genético 
esperado nesta característica.

A presença de IGA complexa é grave, pois a seleção 
de animais superiores para ambientes de médio e alto 
níveis de produção, no caso do P550, pode levar a 
riscos no progresso genético da raça Guzerá se estes 
animais forem utilizados em ambientes com baixo ní-
vel de produção. Mattar et al. (2011), Ambrosini et al. 
(2014) e Ribeiro et al. (2015) encontraram IGA comple-
xa para bovinos de corte das raças Canchim e Nelore 
utilizando NR, alertando para a consideração da IGA 
nas avaliações genéticas nestas condições, corroboran-
do com os resultados desta pesquisa.

Em relação às inclinações das NR dos animais, Am-
brosini et al. (2012) e Ambrosini et al. (2014) observa-
ram maior ocorrência de genótipos robustos para o 
P365 (80,96%) e P550 (81,04%), respectivamente, para 
bovinos Nelore. No entanto, estes autores utilizaram 
como critério de classificação o intervalo entre -0,20 
e 0,20 para classificar os genótipos como robustos e 
intermediários em um único grupo, sendo os demais 
classificados como plásticos, diferindo da metodologia 



CORRÊA SANTOS, MENDES MALHADO, PAGUNG AMBROSINI,MARTINS FILHO, CAMPÊLO ARAUJO E SOUZA CARNEIRO

Archivos de zootecnia vol. 68, núm. 264, p. 568.

utilizada nesta pesquisa para classificar os genótipos, 
em que foi utilizado o desvio padrão da média das 
inclinações.

Maiores quantidades de genótipos extremamente 
robustos também foram observadas por Ambrosini et 
al. (2016a), ao avaliarem o ganho de peso ao sobreano 
e peso aos 205 dias de idade na raça Nelore. Embora 
estes autores tenham encontrado mais genótipos ro-
bustos, observaram que os genótipos plásticos apre-
sentaram mais filhos que as outra classes, divergindo 
dos resultados dessa pesquisa, que os genótipos extre-
mamente robustos deixaram maiores progênie que os 
genótipos mais sensíveis (Figura 4B), indicando que 
houve maior uso de genótipos extremamente robustos 
na raça Guzerá no Nordeste do Brasil. 

O uso de genótipos robustos deve ser feito com cui-
dado, visto que alguns estudos demonstraram que es-
tes genótipos tendem a ser menos produtivos (Mattar 
et al., 2011; Cardoso & Tempelman, 2012; Ambrosini et 
al., 2014), podendo ser generalizada esta mesma reco-
mendação para genótipos extremamente robustos. O 
fato dos genótipos robustos serem menos sensíveis as 
variações ambientais muitas vezes é interpretado de 
forma equivocada, trazendo a ideia de que são melho-
res devido manterem seu potencial genético mesmo em 
ambientes diferentes.

A indicação de reprodutores com genótipos robus-
tos muitas vezes é utilizada como uma alternativa 
nessas situações. Entretanto, maiores ganhos genéticos 
em ambientes favoráveis podem ficar comprometidos 
quando isso ocorre, simplesmente pelo fato dos genó-
tipos robustos não serem sensíveis às mudanças am-
bientais. Assim, pode-se fazer algumas ressalvas nesta 
recomendação, indicando os genótipos robustos para 
ambientes desfavoráveis e genótipos plásticos para 
melhores ambientes, pois estes responderiam melhor 
nesses ambientes.

O simples fato da pré-seleção dos animais realizada 
ao ano pode refletir em maiores reordenações na clas-

sificação dos reprodutores para o P550 em relação ao 
P365, como observado nesta pesquisa. Este fato pode 
estar relacionado à maior variação fenotípica e genéti-
ca para o P550. A maior variação fenotípica e genética 
do P550 em relação ao P365 pode ser observada pela 
magnitude do desvio padrão em relação à média (98,33 
Kg), que mostra um coeficiente de variação de 34%, e o 
maior intervalo de valores de herdabilidade estimados 
no MHNRHO1P.

Os resultados observados para as correlações ge-
néticas em ambas as características estudadas também 
apontam a existência de IGA. Valores baixos para a 
correlação genética indicam a existência de IGA, nesses 
casos, grupos distintos de genes podem estar atuando 
na expressão das características nos diferentes ambien-
tes (Falconer & Mackay, 1996). Os valores estimados 
das correlações de Spearman (Figura 2) e as NR dos 
indivíduos (Figura 3) corroboram a existência da IGA.

Em bovinos da raça Nelore, Ambrosini et al. (2012) e 
Ambrosini et al. (2014) encontraram, respectivamente, 
pequena amplitude de correlação genética para o P365 
no MHNRHO1P (0,78 a 1,00) e grande amplitude para 
o P550 (-0,85 a 1,00). Mattar et al. (2011), ao avaliarem 
a raça Canchim, encontraram amplitude de correlação 
entre os valores genéticos e o gradiente ambiental de 
0,24 a 1,00, mostrando respostas diferentes dos genó-
tipos frente às mudanças ambientais, sendo um efeito 
típico da IGA. Os valores mais altos das correlações 
genéticas podem ser explicados em partes pelos valo-
res extremos da variância aditiva, que é utilizada no 
cálculo desse parâmetro genético.

A presença da IGA em várias características pro-
dutivas e reprodutivas vem sendo descrita por vários 
autores nos rebanhos bovinos brasileiros (Mattar et al., 
2011; Ambrosini et al., 2016a; Ambrosini et al., 2016b; 
Araujo Neto et al., 2018; Oliveira et al., 2018), denotan-
do a necessidade de inclusão deste efeito nos progra-
mas de avaliação genética. A diversidade de ambientes 
de produção neste país, inclusive dentro de uma única 

Figura 5. Gráfico de superfície de resposta da correlação dos valores genéticos e o gradiente ambiental para 
o peso aos 365 (A) e aos 550 (B) dias de idade em bovinos raça Guzerá no Nordeste do Brasil (Graph of surface 
response of the correlation of genetic values and the environmental gradient for weight at 365 (A) and 550 (B) days of age in Guzerá cattle 
in northeastern Brazil).
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região, como o Nordeste brasileiro, é responsável por 
estas alterações, causando IGA também em bovinos da 
raça Guzerá e, possivelmente, prejudicando os ganhos 
genéticos.

A maior dificuldade para considerar a presença da 
IGA nas avaliações genéticas pode estar na caracte-
rização dos ambientes de produção. A definição dos 
ambientes de produção por meio da solução dos GCs 
pode ser uma alternativa nesse contexto. O GC de-
monstra o nível de produção de determinado grupo, 
podendo ser um indicativo da qualidade do sistema 
de produção e, de modo análogo, servir de base para 
classificá-lo. Posteriormente, poderiam ser feitas as re-
comendações dos genótipos com bases nos ambientes 
definidos pela solução dos GCs.

CONCLUSÕES

Existe interação genótipo ambientes para o P365 e 
P550 dias de idade em bovinos da raça Guzerá no Nor-
deste do Brasil. A interação genótipo ambiente apre-
sentou efeito escala para o P365 e complexa para P550. 
O modelo hierárquico de normas de reação homoce-
dástico em um passo foi o de melhor ajuste aos dados. 
Animais selecionados para reprodutores nos ambientes 
de média e alta produção não são recomendados para 
ambientes de baixo manejo.
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