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1. Resumo
Registros de produção de leite e de gordura de 5086 vacas puras e mestiças da raça Gir de rebanhos de diferentes Estados do Brasil, ajustados para idade adulta, rebanho, ano e estação de parto, foram utilizados para estimar componentes de (co)variância por análises bicaráter e multicaráter com modelo animal pelo método REML. O modelo multicárater para a predição de valores genéticos (VG) para as produções de leite (PL) e de gordura (PG) de vacas puras e mestiças foi comparado com o modelo bicárater (leite e gordura) como alternativa para o ajuste da heterogeneidade de variância da PL (características distintas) entre grupos genéticos (vacas puras e mestiças). As estimativas dos componentes de (co)variância para as produções de leite e de gordura foram heterogêneas entre vacas puras e mestiças. As variâncias genéticas aditivas para leite (115.536,4 kg2) e para gordura (214,8 kg2) de vacas puras foram o triplo das estimadas para leite (39.080,4 kg2) e para gordura (60,8 kg2) em vacas mestiças. As correlações genéticas entre as produções de leite e de gordura variaram de 0,73 a 0,99 e foram maiores para as produções de leite (0,86) do que para as produções de gordura (0,76) entre vacas puras e mestiças. As herdabilidades (h2) das produções de leite e de gordura foram respectivamente maiores nas vacas puras (0,23 e 0,20) do que nas vacas mestiças (0,08 e 0,07). As estimativas de correlação genética (rg) entre as produções de leite e de gordura foram 0,95 e 0,99, respectivamente para as vacas puras e mestiças. A estimativa de covariância genética entre as produções de leite e de gordura de vacas puras (4.742,9 kg2) foi o triplo da obtida para vacas mestiças. As estimativas dos componentes de variância genética para as produções de leite (99.104,92 kg2, h2 = 0,20) e de gordura (181,21 kg2, h2 = 0,18) do modelo bicaráter corresponderam, respectivamente, a 85,9 e 84,4% dos valores obtidos em vacas puras da raça Gir com o modelo multicaráter. A estimativa de covariância genética foi 4.071,14 kg2, com rg igual a 0,96 entre as produções de leite e de gordura. As correlações de ordem entre os VG para PL de animais Gir e VG para PL e PG de animais mestiços estimados com o modelo multicaráter e os VG para PL e PG obtidos com o modelo bicaráter foram superiores a 0,96. Alterações observadas na ordem de classificação de touros e vacas indicam maior precisão na seleção e maior potencial de progresso genético com a utilização do modelo multicaráter nas avaliações genéticas.
Palavras-chave: heterogeneidade de variância, parâmetros genéticos, avaliação genética, seleção
2. Abstract
First lactation milk and fat yields of 5086 purebred and crossbred Gir cows were used to estimate genetic components of (co)variance using multivariate and bivariate animal models solved by a REML derivative-free algorithm. Both models were used to predict breeding values (EBV) for milk (MY) and fat (FY) yields of purebred and crossbred Gir cows. In the multivariate model it was assumed yields from each genetic group as different traits to account for heterogeneous phenotypic variance for milk yield. This model was compared to a bivariate model assuming homogeneous genetic expression between genetic groups (purebred and crossbred cows). Additive genetic and residual variances were heterogeneous for genetic groups. Genetic variances for milk (115,536.4 kg2) and fat (214.8 kg2) of purebred Gir cows were approximately three folds larger than estimates for milk (39,080.4 kg2) and fat (60.8 kg2) of crossbred cows. Genetic correlations ranged from 0.73 to 0.99 between milk and fat yields and were larger for milk yields (0.86) than for fat yields (0.76) between different genetic groups. Heritability (h2) for milk and fat yields were larger in purebred (0.23 and 0.20 respectively) than in crossbred cows (0.08 and 0.07 respectively). Genetic correlation between milk and fat yields were 0.95 and 0.99 for purebred and crossbred Gir cows respectively. Genetic variances for milk (99,104.92 kg2, h2 = 0.20) and fat (181.21 kg2, h2 = 0.18) estimated from the bivariate model were respectively 85.9% and 84.4% of the corresponding estimates for purebred Gir cows from the mutivariate model. Genetic covariance and correlation between milk and fat yields estimated from the bivariate model were respectively 4,071.14 kg2 and 0.96. Rank correlation estimates were larger than 0.96 between EBV for MY of Gir cows and EBV for MY and FY of crossbred cows and EBV for MY and FY from the bivariate model. Changes in ranking of sires and cows suggest higher selection accuracy and greater potential of genetic progress by application of a multiple trait animal model for genetic evaluations. 
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3. Introdução
A avaliação genética constitui-se em um procedimento essencial para obtenção de informações que orientam os produtores na identificação e no acasalamento de animais de melhor mérito genético para a geração de progresso genético nos programas de seleção. As avaliações genéticas para as características sob seleção necessitam dos respectivos componentes de (co)variância, cujos valores determinam as estimativas de herdabilidade e das correlações genéticas entre as características, a precisão das predições dos valores genéticos e o progresso genético esperado na população sob seleção. Além da precisão das estimativas dos componentes de (co)variância, a adequabilidade das pressuposições dos modelos à natureza das informações disponíveis também é um fator determinante da precisão de valores genéticos preditos (VG) para animais de uma população sob seleção.
Nos programas de seleção de bovinos de leite, a existência de heterogeneidade de variância, devido aos efeitos de escala associados a níveis de produção, variabilidade dos rebanhos e mesmo composição racial dos animais, tem sido amplamente relatada e suas implicações na precisão das predições dos valores genéticos dos animais, investigadas (Vinson, 1987; Boldman & Freeman, 1990; Dong & Mao, 1990; Costa, 1999). Nesse contexto, vários procedimentos têm sido avaliados para o ajuste da heterogeneidade de variância (Wiggans & VanRaden, 1991; Meuwissen et al., 1996; Robert-Granié et al., 1999).
No Brasil, os programas de seleção para a produção de leite nas raças zebuínas têm a participação de rebanhos puros e mestiços (Verneque et al., 2000; Machado & Costa, 2000), o que caracteriza dois tipos de progênies para os touros em teste: puras e mestiças. A participação de animais mestiços contribui para formação de grupos de progênies de maior tamanho efetivo, o que permite maior precisão nas predições de valor genético dos animais. Todavia, a presença de heterogeneidade de variância entre animais de diferentes grupos raciais pode comprometer a precisão das predições de VG, reduzindo o progresso genético dos programas de seleção. Neste particular, Martinez et al. (2000) avaliaram a relação entre os valores genéticos de touros Gir preditos por modelos unicaráter para as produções de leite de suas progênies puras e mestiças. Os resultados indicaram que o melhor critério de seleção seria um índice combinando os valores genéticos obtidos em análises distintas para os dois tipos de progênie. Alternativamente, poder-se-ia ajustar um modelo multicaráter, considerando-se os desempenhos em cada grupo genético como características distintas. Este procedimento permite ajustar diferentes variâncias para cada tipo de progênie (Gianola, 1986) e, de forma mais objetiva, predizer o valor genético de animais de diferentes grupos genéticos utilizando-se das correlações genéticas entre as "distintas" características. O critério de seleção para touros jovens da raça Gir, em teste de progênie, por meio da analise simultânea dos registros de desempenho de suas progênies puras e mestiças, seria o VG predito do desempenho das progênies puras, uma vez que o objetivo principal é a realização de progresso genético na raça.
Este estudo foi conduzido com o objetivo de avaliar a presença da heterogeneidade de variância para as produções de leite e de gordura em animais puros e mestiços da raça Gir e avaliar o modelo multicaracter (leite e gordura como características distintas entre dois grupos genéticos), comparativamente ao modelo bicaracter (leite e gordura como características comuns ou iguais para os grupos genéticos), como alternativa para ajuste da heterogeneidade de variância da produção de leite e de gordura e sua aplicação na seleção de touros e vacas da raça Gir.
4. Material e métodos
Foram utilizados 5086 registros de produção de leite e de gordura da primeira lactação de vacas puras da raça Gir e mestiças filhas de touros Gir, de rebanhos participantes do Programa Nacional de Melhoramento da raça realizado por meio do Teste de Progênie de touros jovens coordenado pela Embrapa Gado de Leite em convênio com a Associação Brasileira dos Criadores de Gir Leiteiro - ABCGIL. Foram incluídos os registros de produção de leite com porcentagem de gordura entre 3 e 9% e descartadas as classes de rebanho-ano com menos de três observações e touros com menos de duas progênies. O número total de touros incluídos neste estudo foi de 399, dos quais 58 apresentaram progênie em rebanhos puros e mestiços da raça Gir. Os animais mestiços constituíram quatro classes de composição racial: 1/2, 3/4, 5/8 e 7/8 de contribuição da raça Gir.
As produções de leite e de gordura até 305 dias ajustadas para idade adulta, obtidas em animais de diferentes composições raciais (Gir e mestiços Gir, doravante denominados grupos genéticos - GG) foram consideradas características diferentes, e analisadas por um modelo multicaráter, que incluiu os efeitos fixos de rebanho-ano, época de parto (outubro a março e abril a setembro), idade da vaca como covariável com componentes linear e quadrático e composição racial (somente para os animais mestiços) e os efeitos aleatórios de animal e resíduo.
Em notação matricial, o modelo é representado por:
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em que [image: image2.png]


é o vetor de observações das produções de leite e de gordura nos GG (1=puros; 2=mestiços); Xi e Zi são as matrizes de incidência para os efeitos fixos e aleatórios, respectivamente, em cada GG; [image: image3.png]


, [image: image4.png]


e [image: image5.png]


são, respectivamente, os vetores de efeitos fixos e aleatórios de animal e de resíduo associados a cada característica de produção em cada GG.
Foi assumido que:
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em que [image: image8.png]


e [image: image9.png]


são os componentes de variância genética aditiva para as produções de leite e de gordura, respectivamente;[image: image10.png]


 é a covariância genética entre as produções de leite e de gordura em cada GG;[image: image11.png]
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são as covariâncias genéticas entre GG para as produções de leite e de gordura, respectivamente; e [image: image13.png]


e [image: image14.png]


são as covariâncias genéticas entre GG para as produções de leite e de gordura; e A é a matriz do numerador dos coeficientes de parentesco entre os animais.
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= var(e) em que [image: image16.png]


e [image: image17.png]


são, respectivamente, operadores de soma e produto direto; [image: image18.png]


e [image: image19.png]


são os componentes de variância residual para as produções de leite e de gordura, respectivamente; [image: image20.png]


é a covariância residual entre as produções de leite e de gordura em cada GG; e [image: image21.png]


é uma matriz identidade de ordem igual ao numero de registros em cada GG.
Para o modelo bicaráter assumiu-se homogeneidade de expressão genética entre grupos genéticos, que em sua forma mais simples se expressa por [image: image22.png]


em que [image: image23.png]


é o vetor de observações das produções de leite e de gordura, [image: image24.png]


, [image: image25.png]


, e [image: image26.png]


são, respectivamente, os vetores de efeito fixos (os mesmos efeitos considerados no modelo multicaráter e composição racial com subclasses: puros, 1/2, 3/4, 5/8 e 7/8 da raça Gir); efeito aleatório de animal e resíduo; X e Z são matrizes de incidência dos efeitos fixos e aleatórios, respectivamente.
Foi assumido que:
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em que [image: image28.png]


e [image: image29.png]


são, respectivamente, as variâncias residuais para as produções de leite e de gordura; [image: image30.png]


, a covariância residual entre as produções medidas em um mesmo animal; e Ini, uma matriz identidade de ordem igual ao número de registros utilizados na análise.
Os componentes de (co)variância foram estimados usando-se os programas MTDFREML desenvolvidos por Boldman et al. (1995). A convergência do processo iterativo foi definida quando a variância dos valores de -2  logaritmo do valor da função de máxima verossimilhança (- 2 log [image: image31.png]


) era inferior a 10-8. As análises foram repetidas com valores de convergência de análises anteriores até que o valor da terceira casa decimal de -2 log [image: image32.png]


não se modificasse. A estimativa de correlação genética entre as produções de leite e de gordura e suas respectivas herdabilidades foram obtidas por: [image: image33.png]
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As médias para os VG preditos para as produções de leite e de gordura e respectivas confiabilidades para os modelos multicaráter e bicaráter foram obtidas usando-se o SAS®. As comparações entre as classificações de touros e vacas foram realizadas mediante estimativas de correlação de ordem usando-se o procedimento Proc rank do mesmo sistema.
5. Resultados e discussão
As médias, desvios-padrão (DP) e respectivos número de lactações para as produções de leite e de gordura de animais da raça Gir e seus mestiços são apresentados na Tabela 1. Observa-se que os animais mestiços contribuem com, aproximadamente, 24 e 27% das registros das produções de leite e de gordura, respectivamente. Também é evidente a maior produção de leite e variabilidade (DP) dos animais 5/8 e 1/2 em relação aos outros mestiços, com maior contribuição da raça Gir na composição racial. No conjunto, as médias de produção dos mestiços são inferiores àquelas correspondentes aos animais Gir, mas os respectivos DPs praticamente não diferem.


[image: image35.png]Tabela 1 - Media & cesvio-padrao (D) @ respectivo numero de lactagies para as produgbes de lefte e de
gordura de animais da raga Gir e mestigos

Table 1 Average, standard deviation (SD) for milk and fat yields and respective number of lactation records by
‘genstc group of purebred and crossbred Gircows.

Grupo genético Produgio de leite (kg) Produgdo de gordura (kg)
Composicio racial ! Mtk yield Faryield
Generic group Lactagdes Media DP Tactagdes  Média  DP
Breed composition ! Lactarions ___ Average D Lacuations __Average ___SD
Gir 3868 261200 102848 2347 2591 B
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Mestigos 1218 246567 105662 852 26 4315
Crosshred
(78) el 196201 85134 25 7430 3826
(34) 215 20595 96162 198 414 3568
(58) 619 260003 100175 04 9586 3074
(12) 201 20068 116168 155 10895 5326
Gir e mestios 5086 257701 1037.07 319 1692 5020
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As estimativas dos componentes de variância genética para a produção de leite (99.104,92 kg2, herdabilidade = 0,20) e de gordura (181,21 kg2, herdabilidade = 0,18) do modelo bicaráter corresponderam, respectivamente, a 85,9 e 84,4% dos valores obtidos em animais puros da raça Gir com o modelo multicaráter. A estimativa de covariância genética para este modelo foi 4.071,14 kg2, com correlação igual a 0,96 entre as produções de leite e de gordura.
As estimativas dos componentes de variância e covariância genética para as produções de leite e de gordura nos animais mestiços corresponderam, respectivamente, a 33,8; 28,3 e 32,3% das estimativas obtidas nos animais puros (Tabela 2). Para as (co)variâncias residuais estas proporções foram 81,8; 113,2 e 94,7%, respectivamente. Tais diferenças indicam a heterogeneidade de variâncias entre os dois grupos genéticos e resultaram em valores de herdabilidade maiores para as produções de leite e de gordura nos animais puros do que nos animais mestiços (0,23 e 0,20 e 0,08 e 0,07, respectivamente) e de correlação genética entre as produções de leite e de gordura maior nos animais mestiços (0,99) do que nos animais puros (0,95).
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Table 2~ Estimates of aditive genetic and residual (colvariance components and respective estimates of
genatic correlation and heritabilty (in parenthesis) for milk and fat yields of purebrad and

crossbred Gir cows

Grupo genético! Gir Mestigas
Genetic group! Gir Crossbred
Produgio Ceite Gordura Teite Gordura
vield Milk Far itk Fat
Gir
Leite 36473806033 474291166810 58095410 2308,1/0
Milk ©23) ©.95) (©.36) 087)
Gordura 204878712 21172/0 87410
Far ©020) ©73) ©76)
Mestigos
Crassbred
Leite 39.0804/465320.7 15341 /17,6058
Mitk ©.08) ©99)
Gordura 608 1 769.3
Far 007
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As estimativas das correlações genéticas para as produções de leite e de gordura entre os GG foram 0,73 e 0,87. A estimativa de correlação genética para as produções de leite entre GG foi maior (0,86) do que a obtida para as produções de gordura (0,76). Tais estimativas sugerem que se espera maior mudança da classificação no valor genético de touros entre os GG para a produção de gordura do que para a produção de leite.
A heterogeneidade de variâncias entre os GG significa que as diferenças entre touros nas progênies mestiças são menores do que aquelas observadas nas progênies puras (Tabela 3). Este efeito de escala é importante se as progênies de touros não são igualmente distribuídas entre os rebanhos puros e mestiços (Vinson, 1987; Boldman & Freeman, 1990; Costa, 1999), pois touros com maior número de progênies mestiças tendem a ter os seus valores genéticos subestimados, se a heterogeneidade de variância não for considerada nas avaliações genéticas.
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animais de raga Gir e seus mestigos

Table 3 Average, standard deviation (SD) and rank correlation r) betweern predicted breeding value for ilk
(VGL) and fat (VGG) yields for purebred and crossbred Gir cows in the fwo models of analysis

Modelo de andlise
Model of analysis

VGL

VGG

Média P Média DP v
Average D Average D
Bicardter @ W6 3 500 0982
Bivariare
Multicardter  Gir 4820 199 645 0978
Mulivariate  Gir
Mestigos 2517 100 29 0998
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Na Tabela 4, são apresentadas as médias, os desvios-padrão e respectivas confiabilidades dos VGs para as produções de leite e de gordura para touros e vacas, por modelo de análise. Observa-se que os VGs para a produção de leite foram maiores para animais puros (42,86 e 70,57) que aqueles observados para animais mestiços (22,19 e 37,24) no modelo multicaráter, ou para os mesmos valores obtidos com o modelo bicaráter (39,17 e 64,39). A mesma tendência, com ligeira superioridade, foi observada para a produção de gordura e para as respectivas estimativas de confiabilidade. Estas diferenças refletem a magnitude das diferenças nos componentes de variância de cada grupo genético (em conjunto, ou puros e mestiços da raça Gir).
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Na Tabela 5, são apresentadas as estimativas de correlação de ordem entre os valores genéticos preditos pelos dois modelos. Os valores das correlações foram todos superiores a 0,96 entre a produção de leite de animais Gir com o modelo multicaráter e as produções de leite e de gordura pelo modelo bicarater e para as produções de leite e de gordura dos animais mestiços. As menores estimativas de correlação de ordem foram observadas entre as produções de leite e de gordura de mestiços e a produção de gordura de Gir (0,90 e 0,93, respectivamente) e a produção de gordura pelo modelo bicarater (0,91 e 0,94, respectivamente).
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Table 5 Rank correlations betwoen breeding values for
milk (VGL) and fat (VGG) yields predicted by the
two modsls of analysis
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Rodriguez-Almeida et al. (1995) observaram que a pressuposição de variâncias homogêneas entre grupos genéticos é errada, no contexto das avaliações genéticas de animais de diferentes composições raciais. A análise detalhada entre os dez melhores touros Gir classificados pelo VG para produção de leite pelo modelo multicaráter, comparativamente ao modelo bicaráter, não apresentou alteração entre os três primeiros classificados. Todavia, observaram-se seis mudanças, sendo cinco até três posições na classificação e uma de cinco posições (de 4a para 9a colocação). Das seis mudanças, quatro foram para melhor e duas para pior classificação. De modo geral, o modelo multicaráter apresentou tendência a melhorias da posição dos touros na ordem de classificação. A melhoria na confiabilidade dos VG esteve associada ao maior número de progênies puras em relação ao número de progênies mestiças e a maior variância genética para os animais puros. Quando as progênies são desigualmente distribuídas entre as classes que determinam a heterogeneidade de variância, as avaliações de reprodutores são enganosas (Garrick et al., 1989). No presente estudo, observou-se queda na classificação e ligeira redução na confiabilidade do VG de touros com maior número de progênies mestiças. Na medida em que as progênies de touros têm distribuição homogênea entre as classes de efeitos causadores da heterogeneidade de variância, o ajuste em si pode ter impacto limitado, conforme observado por Robert-Granié et al. (1999), em estudo semelhante para as avaliações genéticas na França.
No caso das 50 melhores vacas Gir classificadas pelo VG para a produção de leite com o modelo multicaráter, observaram-se 18 alterações positivas (pior classificação) e 24 alterações negativas (melhor classificação). Entre os casos de melhoria, houve oito ocorrências de troca de mais de dez posições na ordem de classificação. Em uma análise mais restrita às dez primeiras vacas, foram observadas alterações de seis posições (cinco com uma posição e uma com duas posições para melhor). Destas seis alterações, três foram para melhor e três para pior posicionamento na ordem geral de classificação. Estas alterações podem implicar em decisões erradas na identificação de vacas elite ou mães de touros (Powell et al., 1983; Boldman & Freeman, 1990; Ibáñez et al., 1996).
Embora tenham sido observadas alterações na classificação dos animais, verifica-se na Tabela 6 que não houve uma mudança drástica no número de animais que permaneceram na relação dos melhores classificados (dez a cem primeiros colocados, para touros e vacas). Entretanto, na medida em que a relação de animais classificados é maior, observa-se maior participação de novos animais, principalmente entre vacas, o que coincide com a observação de que o ajuste para a heterogeneidade de variância tem maior efeito para vacas do que para touros (Powell et al., 1983). Em síntese, a análise com o modelo multicaráter não altera a relação dos melhores touros (ou seja, não são incluídos outros touros identificados como os melhores), mas a ordem de classificação entre eles, indicando melhoria da precisão na identificação dos melhores entre si.
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Na Tabela 7, são apresentadas as correlações de ordem entre os VG para as produções de leite para touros e vacas classificadas pelo nível de confiabilidade das respectivas predições de VG, excetuando-se os animais com confiabilidade igual a zero. Observa-se que a correlação é inferior a 0,99 apenas para touros com nível de confiabilidade maior que 0,70. À medida que maior confiabilidade resulta de maior número e melhor distribuição da progênie entre rebanhos, este valor pode ser indicação de que os touros com maior número de progênie não as têm igualmente distribuídas entre os grupos genéticos (ou rebanhos puros e mestiços). Esta redução confirma a importância da distribuição adequada da progênie, pois, quanto maior o número de filhas e menor o equilíbrio em sua distribuição entre os grupos genéticos, maior a chance de se obter uma classificação errada de touros. Portanto, o ajuste é necessário para a correta classificação de touros, particularmente aqueles de VG mais confiáveis. Estes resultados confirmam aqueles obtidos por Martinez et al. (2000), que, ao compararem os VGs (PTAs) de touros estimados pelo desempenho de suas progênies puras e mestiças, em separado e conjuntamente, observaram que um índice combinando os VGs obtidos de análises separadas era o método mais indicado para a seleção de touros.
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Uma alternativa para o ajuste da heterogeneidade de variância entre os grupos genéticos, caso a estimativa de correlação genética entre eles fosse próxima a unidade, seria um modelo heterogêneo (sem estrutura multicaráter) igual ao ajustado por Varona et al. (1997), no estudo de heterogeneidade de variância entre sexos com bovinos da raça Pirenaica, utilizada para a produção de carne na Espanha. Este modelo é considerado por Gianola (1986) como mais parcimonioso, quanto ao número de parâmetros a serem estimados e eventualmente mais adequado, se a disponibilidade de dados (número e estrutura) compromete a precisão das estimativas dos componentes de (co)variância.
O modelo heterogêneo (Varona et al., 1997) requer o pré-ajustamento dos registros de produção de cada grupo genético (por exemplo para a estimativa do desvio-padrão fenotípico). Há questionamentos quanto ao pré-ajustamento (Costa, 2001), que em geral é aplicado assumindo-se a herdabilidade constante ou homogênea e a correlação genética igual a 1.0 entre as subclasses da fonte causadora de heterogeneidade de variância. Em adição, o pré-ajustamento consiste apenas em ajuste de escala dos fenótipos e pode não ser adequado, devido à possível presença de vários outros fatores associados a heterogeneidade de variância que poderiam ser, então, ignorados (Ibáñez et al., 1996).
O ajuste utilizado nos Estados Unidos (Wiggans & VanRaden, 1991) resulta em aumento do desvio- padrão fenotípico em rebanhos-ano de regiões de baixa variância e vice-versa. A implementação deste ajuste resultou no uso de maior estimativa herdabilidade para rebanhos de maior variância, e o efeito geral foi redução na percentagem de vacas elite identificadas em rebanhos de maior variância e aumento na concentração de vacas elite nos rebanhos de menor variância. Entretanto, Meuwissen et al. (1996) e Robert-Granié et al. (1999) consideram mais apropriado um modelo de ajuste no qual a estimativa simultânea dos parâmetros de localização e dispersão das classes associadas à heterogeneidade de variância sejam realizadas simultaneamente às avaliações genéticas. Van Vleck (1987) concluiu que, em situações de diferentes herdabilidades e correlação genética entre ambientes inferior à unidade, os procedimentos com modelos mistos multicaráter podem ser usados para se obterem as melhores avaliações e otimizar a seleção de animais.
A presença da heterogeneidade de variância entre os grupos genéticos indica a necessidade do ajuste para evitar erros na classificação de touros e vacas nas avaliações genéticas. Na medida em que se considera que a estrutura dos dados e as estimativas obtidas no presente estudo correspondem, com satisfatória precisão, ao observado na população de Gir e seus mestiços, o modelo multicaráter, com estrutura de covariância conhecida, mostra-se uma alternativa adequada para ajuste da heterogeneidade de variância entre grupos genéticos puros e mestiços da raça Gir.
6. Conclusões
Os efeitos da heterogeneidade de variância para as produções de leite e de gordura devem ser considerados nas avaliações genéticas de touros Gir, quando os seus grupos de progênie tem animais de diferentes composições raciais.
A distribuição adequada (homogênea) da progênie entre grupos determinantes da heterogeneidade de variância é importante para a seleção precisa dos touros de maior mérito genético.
No caso da seleção de vacas, a implementação de um modelo multicaráter como procedimento para ajuste da heterogeneidade de variância pode tornar a identificação de vacas elite mais precisa e, portanto, significar maior potencial de progresso genético pela escolha correta de mães de touros entre as vacas de maior mérito genético.
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