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1 Introducao

Modelos mistos podem ser definidos como modelos que incluem efeitos fixos e aleatérios adi-
cionalmente ao efeito do residuo e & média. No melhoramento genético, os efeitos genéticos sao
considerados como efeitos aleatdrios e o modelo misto é utilizado para a predigao do mérito genético
dos animais e estimacao da variancia devido ao componente genético. Geralmente, é estimada ape-
nas uma fragdo da variancia genética oriunda do efeito aditivo dos genes. Contudo, com a recente
disponibilidade das informagoes genomicas do animal, tem-se a possibilidade de estimar de forma
acurada o componente da variancia genética devido & dominancia [3], [4]. Dessa forma, o objetivo
foi utilizar um modelo misto aditivo-dominante na avaliagao genética de teor de sélidos totais.

2 Materiais e Métodos

Foram utilizadas 10.821 observagoes referentes a caracteristica de teor de sélidos totais (g/100g
de leite) de 3.330 vacas da raga Holandesa. Esses dados s@o oriundos de vacas de primeira & sexta
lactagao, coletados mensalmente em quatro fazendas. Além disso, foram utilizados os gendtipos
de 1.102 vacas para 68.404 polimorfismos de nucleotideo tinico (SNP).

Para estimar a fracao da variagao genética referente ao efeito aditivo e de dominancia, dois
modelos foram ajustados. O primeiro considerou apenas o efeito médio oriundo da contribuigao
de cada alelo individualmente (efeito aditivo) enquanto o segundo considerou, adicionalmente, o
efeito referente & interacdo entre os dois alelos do mesmo ldcus (efeito de dominancia). O primeiro
modelo pode ser descrito como:

y=XB+Zu+ Sp+e (1)

em que y é o vetor dos fendtipos de interesse; X é a matriz de incidéncia dos efeitos fixos; 8 é o
vetor de efeitos fixos; Z e S sdo as matrizes de incidéncia dos efeitos aleatdrios; u é o vetor dos
efeitos genéticos aditivos, com u ~ N (0, Go?), com G sendo a matriz de relacionamentos genémica

(VanRaden, 2008) obtida a partir da informagao dos SNP e o2 a varidncia genética aditiva; p é
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o vetor dos efeitos aleatérios de ambiente permanente, e € é o vetor dos efeitos residuais, com
e ~ N(0,I02). O segundo modelo diferenciou-se do primeiro apenas pela adi¢do do termo Wd em
que W é uma matriz de incidéncia e d é o vetor dos desvios de dominancia, com d ~ N (O, Doﬁ),
em que D é a matriz de dominéancia (calculada como em [4]). As andlises foram realizadas no
programa AIREMLF90 com base no método de maxima verossimilhanga restrita com o algoritmo
AT (average information), [1].

3 Resultados e Discussao
Estimativas similares dos componentes de variancia foram obtidos por ambos os modelos (Ta~
bela 1). A herdabilidade para a caracteristica foi baixa (h? = 0, 14). Por sua vez, a variancia devido

& dominancia (c2) foi nula; similarmente ao observado em [4]. O baixo valor de o2 pode ser devido
ao tamanho do banco de dados e a estrutura de relacionamentos entre os animais considerados [4].

Tabela 1: Componentes de variancia e herdabilidade* (erro-padrao) para teor de sélidos totais.

Modelo genético 52 o2 52 52 o7 h? 2
Aditivo 0,1111 0,1635 - 0,4904 0,7650 0,1452 0,2137
(0,0309) (0,0263) - (0,0085) (0,0201) (0,0385) (0,0345)

Aditivo-Dominante ~ 0,1113  0,1638  0,00003  0,4904  0,7655  0,1453  0,2130
(0,0047)  (0,0060)  (0,0)  (0,0063) (0,0104) (0,0056) (0,0074)
* 2

62 : variancia aditiva, 62, : varincia devido ao efeito permanente de ambiente, §3: variancia devido &

dominéncia; 62: variancia residual, &i: variancia fenotipica, h?: herdabilidade, ¢?: proporcio da variancia

fenotipica devido ao efeito permanente de ambiente.

4 Conclusoes

A inclusao do efeito de dominancia no modelo de avaliagao genética nao alterou as estimativas
dos demais componentes de variancia. O valor proximo de zero referente & variancia devido a
dominancia pode ser resultado de uma inabilidade do modelo em captar esse efeito.
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