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A técnica multivariada de andlise de agrupamentos consiste em agrupar
individuos em funcdo da informacdo existente, de tal modo que os individuos
pertencentes a um mesmo grupo sejam tdo semelhantes quanto possivel do que os
elementos dos grupos restantes [1]. A distancia euclidiana é a métrica de maior
utilizacdo como funcdo de agrupamento nos estudos de divergéncia genética,
juntamente com os métodos de agrupamento hierarquico [2]. A distancia multivariada
Euclidiana foi utilizada juntamente aos métodos de agrupamentos de ligacdo completa,
ligacdo simples, ligacdo média, centréide e Ward com o objetivo de escolher o método
mais apropriado para tal distancia. Os dados utilizados sdo provenientes do cruzamento
entre animais Holandés (H) e Gir(G) dispostos em trés grupos genéticos: 1/2 HG; 3/4
HG; 7/8 HG, com 1.903, 8.903 e 3.479 observacdes respectivamente, totalizando
13.643 observacdes. Foram utilizadas as varidveis: grupo genético, peso do leite (kg)
produzido no dia do controle, peso do leite (kg) produzido na primeira, segunda e
terceira ordenhas, idade da vaca (dias) ao parto, idade da vaca (dias) na data do controle
leiteiro e intervalo entre partos (dias), para os cdlculos das distancias, e para a
constru¢do dos dendogramas foram usados as classes produtivas de animais referente ao
peso do leite no dia do controle com intervalos de quatro em quatro quilos para os
diferentes grupos genéticos. Os resultados foram avaliados através do coeficiente
cofenético, de tabela de contigéncia e teste qui-quadrado. Constatou-se que os métodos
de ligacdo completa e ligacdo média sao os mais indicados na constru¢do dos

agrupamentos, quando baseados na distancia Euclidiana.
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