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RESUMO

Modelos de regressao aleatoéria para caracteristicas de qualidade de leite
bovino

O Brasil € um dos maiores produtores de leite do mundo, porém € necessario
que se produza nao s6 em quantidade, mas com qualidade adequada ao consumo e
ao beneficiamento. Com a entrada em vigor da Instrucao Normativa 51 (2002), a
qualidade do leite nacional passou a ser monitorada, sendo exigido um padréao
minimo. Dentre os aspectos analisados, estdo os teores de proteina e gordura
e a contagem de células somaticas. Diante disso, o objetivo desse trabalho foi de
estimar componentes de variancia, coeficientes de herdabilidade e comparar
modelos de diferentes ordens de ajuste por meio de funcdes polinomiais de
Legendre, sob modelos de regressdo aleatéria, com a finalidade de predizer o
modelo mais adequado para descrever as mudancas nas variancias associadas aos
teores de proteina, gordura e a contagem de células somaticas de vacas holandesas
de primeira lactacdo. Foi utilizado um banco de dados com 27.988 dados de
teores de gordura e proteina e 27.883 de escore de células somaticas, referentes a
4945 vacas e a matriz de parentesco continha 30.843 animais. Foram
utilizados quatro modelos, com polindmios ortogonais de Legendre de ordens de 3
a 6 e variancia residual homogénea. Os modelos que melhor se ajustaram para
gordura foram o de 52 e 62 ordens, para proteina, o de 42 ordem e para escore de
células somaticas foram os de 42 e 62 ordens. As estimativas de herdabilidade
variaram de 0,07 a 0,56 para teor de gordura; de 0,13 a 0,66 para teor de proteina e
de 0,08 a 0,50 para escore de células somaticas, nos diferentes modelos estudados.
De acordo com os resultados, modelos de regressao aleatéria sdo adequados para
descrever variagées no teor de gordura e proteina e no escore de células somaticas
em funcao do estagio de lactacdo em que a vaca se encontra.

Palavras-chave: Componentes de variancia; Herdabilidade; Polinbmios de Legendre
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ABSTRACT

Random regression models to quality traits of bovine milk

Brazil is one of the largest milk producers in the world, but it is necessary to
produce not only in quantity but in quality suitable for consumption and processing.
With the entry into force of the Federal Normative Instruction 51 (IN-51), the national
quality of milk started to be monitored, with a required minimum standard. Among the
aspects studied are the protein and fat contents and somatic cell count. Thus,
the aim of this study was to estimate variance components, heritability coefficients
and compare models with different orders of adjustment of Legendre polynomials, by
random regression models in order to predict the most appropriate model to describe
variances associated with changes in levels of protein, fat and somatic cell count of
first lactation Holstein cows. We used a database with 27,988 data from fat and
protein content and a database with 27,883 of somatic cell score, relative to 4,945
cows and the relationship matrix contained 30,843 animals. We used four models
with orthogonal Legendre polynomials of orders 3-6 and homogeneous residual
variance. The models that best adjusted for fat were of the 5" and 6" orders, for
protein was of the 4" order and somatic cell score were of the 4™ and 6" order.
The heritabilities estimated ranged from 0.07 to 0.56 for fat, 0.13 to 0.66 for protein
and 0.08 to 0.50 for somatic cell score in the different models studied. According to
the results, random regression models are suitable to describe variations in fat
and protein contents and somatic cell score according to the stage of lactation.

Keywords: Variance components; Heritability; Legendre polynomials



14



15

1 INTRODUGCAO

O Brasil € um dos maiores produtores de leite do mundo, apresentando ainda
grande potencial de crescimento, visto a sua grande extensao territorial, permitindo a
exploracdo de uma ampla variedade de recursos genéticos, em diversos tipos de
ambiente. Porém, esse crescimento esbarra na baixa produtividade do rebanho
nacional, que ainda esta muito aguém do que poderia produzir. A média nacional por
animal fica ao redor de 4kg de leite ao dia, o que em paises tradicionalmente
produtores de leite, essa média ultrapassa os 15kg. Tal fato reflete a utilizagdo de
animais e de sistemas de criacdo inadequados a producdo de leite (LEDIC et
al., 2002). Por se tratar de produto indispensavel a saude humana, o leite
exerce importante funcao social.

Entretanto, devido a baixa produtividade, principalmente no periodo de
entressafra, 0 pais ainda recorre a importacbes de leite e produtos lacteos
(PEREIRA, 1998; GOMES, 2001). Deste modo, melhorar a eficiéncia da
bovinocultura leiteira brasileira €& condicdo fundamental para aumentar a
competitividade do setor no mercado e com isso, alavancar a capacidade de
resposta econdmica aos investimentos realizados, pois embora o0 cenario seja
promissor (Tabela 1), os indices zootécnicos precisam ser melhorados, seguidos da
necessidade de avaliacao correta dos animais e o estabelecimento de critérios de

selecao condizentes com a pecuéria leiteira nacional.

Tabela 1 - Producdo mundial de leite fluido, em mil toneladas

2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010
Uniéo Européia (27) 133.969 134.672 132.206 132.604 133.848 133.700 135.350
Estados Unidos 77.488 80.255 82.455 84.211 86.174  85.881  87.461
India 37.500 37.520 41.000 42.890 44500 48.160 50.300
Rassia 32.000 32.000 31.100 32.200 32.500 32.600 31.900
Brasil 23.317 24.250 25.230 26.750 27.820 28.795  29.948
China 22.606 27.534 31.934 32.252 34.300 28.445 29.100
Nova Zeléandia 15.000 14.500 15.200 15.640 15.141 17.397 17.173
Ucrania 13.787 13.423 12.890 11.997 11.524  11.370 10.950
Australia 10.377 10.429 10.395 9.870 9.500 9.326 9.327
México 9.874 10.164 10.391 10.657 10.907 10.866 11.033
Japéo 8.329 8.285 8.137 8.007 7.982 9.910 7.721
Argentina 9.250 9.500 10.200 9.550 10.010 10.350 10.600
Canadéa 7.905 7.806 8.041 8.212 8.270 8.280 8.350

Fonte: USDA (United States Department of Agriculture), adaptado de Milkpoint.
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O aumento da produtividade pode ser obtido a partir da identificacao e
multiplicacdo dos melhores gendtipos e da adequacédo das condicoes ambientais
relacionadas ao processo produtivo. Desse modo, a sele¢do, uma das ferramentas
do melhoramento genético animal, pode ser empregada para modificar a
constituicdo genética de uma populacdo, o que ocorre devido a alteragdo das
freqiéncias dos alelos que determinam a expressdo das caracteristicas de
interesse, por meio de reproducdo assistida com animais de desempenho superior
comprovado.

Além da quantidade de leite produzido, com a criacao do “Programa Nacional
de Melhoria da Qualidade de Leite” no Brasil, em 1996, algumas mudancas
ocorreram no setor leiteiro, dentre elas 0 acompanhamento da qualidade do leite por
meio de analises laboratoriais. Em julho de 2005, entrou em vigor a Instrucao
Normativa 51 (IN-51/2002), que diz respeito a qualidade do leite e preconiza
que este deve ser analisado e estar de acordo com requisitos quanto a padrdes
minimos de composicdo, contagem de células somaticas (CCS), contagem
bacteriana total (CBT) e presenca de residuos de antibidticos (BRASIL, 2002).
Isso levou os produtores a se preocupar mais com a qualidade do produto que sai
da fazenda.

Os teores de gordura e proteina do leite, dessa maneira, devem atender a
esses padroes minimos estipulados. Isto porque sem a composicdo minima, o
rendimento industrial do leite fica comprometido, acarretando prejuizos na
cadeia agroindustrial. O produtor pode ser penalizado pela industria, se esta
paga por qualidade do leite, se ndo atender aos padrées de fornecimento de
matéria-prima. E a industria, por sua vez, pode ter o rendimento afetado,
principalmente no que diz respeito a produgéo de derivados, como 0s queijos.

Além disso, para suprir a demanda por produtos lacteos em quantidade
e qualidade é necessario que as perdas na producao de leite causadas pela mastite
sejam quantificadas, considerando as condi¢des em que os rebanhos brasileiros séo
explorados (COLDEBELLA et al., 2003). A mastite é definida como uma inflamacao
da glandula mamaria em resposta a invasao de microrganismos (SANTOS et
al., 2003), considerada a principal doenca geradora de custos na producéo
leiteira, associada a custos diretos devidos a baixa produtividade e aos custos
com tratamentos e indiretos em funcdo do menor valor do leite devido a alta

contagem de células somdticas, com pagamento diferenciado praticado por alguns
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laticinios (ODEGARD et al., 2003; SEWALEM et al, 2006). Portanto, a
reducao da incidéncia da mastite é importante por razdes econémicas, ambientais
e de bem-estar animal.

A contagem de células somaticas do leite de uma vaca é caracteristica
indicadora de maneira quantitativa do grau de infeccdo da glandula mamaria
(MACHADO et al., 2000), pois sao as células somaticas, normalmente de defesa do
organismo, que migram do sangue para o interior da glandula mamaria com
0 objetivo de combater agentes agressores, podendo ser também células secretoras
descamadas (MACHADO et al., 2000). Menores valores de contagem de
células somaticas estdo associados a menor incidéncia de mastite clinica,
maiores porcentagens de gordura e de caseina. Consequentemente, levando
ao maior rendimento na fabricacdo de produtos lacteos e aumento na vida de
prateleira de tais produtos (BARBANO et al., 1991; KLEI et al., 1998; PEREIRA et
al., 1999).

Diante deste contexto, esta inserida a importancia de se avaliar o rebanho,
para que seja dada uma resposta ao criador e para que assim 0s animais possam
ser selecionados com direcionamento correto para as caracteristicas de
interesse comercial ligadas a qualidade e produtividade. Este procedimento acaba
por atender o interesse dos produtores em atingir com éxito as exigéncias feitas
pelos laticinios, para que se fornegca matéria-prima de qualidade e assim seja
possivel obter bom rendimento e qualidade dos produtos.

Em bovinos de leite, as caracteristicas de producdo de leite e
qualidade podem ser mensuradas em um mesmo animal repetidas vezes ao longo
de sua vida. Tradicionalmente, essas caracteristicas eram analisadas ajustando-
se para a lactacdo fechada, ou seja, ajustada para os 305 dias de lactacédo e o
fenétipo era considerado a média da lactacdo. As lactagdes truncadas aos 305 dias
surgiram a partir do manejo reprodutivo para que a vaca tenha um bezerro ao ano,
produzindo leite por 305 dias e tendo 60 dias de secagem, completando assim 0s
365 dias do ano. Apesar de essa ser a maneira mais comumente utilizada, a
proporcdo de vacas que tem sua lactacdo estendida além dos 305 dias tem
crescido, e um grande numero dessas vacas € de primeira lactagdo (BOHMANOVA
et al., 2009).

A principal vantagem de modelar com muitos dados dentro de uma mesma

lactacdo € a correcao que ocorre para efeitos fixos, principalmente aqueles que séao
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afetados por mudancgas ao longo do tempo, dentro de uma mesma lactacdo. Outra
vantagem é que os dados nao precisam ser estendidos, ndo sendo preciso a
discussao sobre as maneiras de se prorrogar as lactagdes (SWALVE, 2000).

Como uma alternativa aos métodos mais comumente utilizados para a
estimagdo de componentes de variancia, mais recentemente tém sido utilizados os
modelos de regressado aleatéria (MRA), metodologia proposta inicialmente por
Henderson Jr. (1982), os quais consideram as mudancas ocorridas ao longo da vida
do animal e permitem a estimacdo dos componentes de variancia e
consequente estimacdo dos parametros genéticos em qualquer momento da
lactacao, além de identificar a fase em que ha maior variabilidade genética. O uso
dos MRA requer a escolha e utilizacdo de uma funcdo que descreva a acao
dos efeitos fixos e aleatérios que atuam sobre as caracteristicas estudadas.
Os MRA apresentam algumas vantagens em relagdo a outros modelos
frequentemente utilizados, pois ndo demandam um numero minimo de medidas
por animal; consideram o parentesco entre 0s animais, 0 que nao acontece com as
funcbes que descrevem as curvas de lactagdo; ndo ha necessidade da criagao
de classes, no caso, para dias em lactacdo; permitem a estimacdo dos
componentes de covariancia entre medidas, permitindo predizer o valor genético dos
animais em qualquer ponto do periodo de uma mesma lactacdo em que foram
realizadas as  mensuragées (JAMROZIK; SHAEFFER, 1997; EL FARO;
ALBUQUERQUE, 2003).

Os modelos de regressado aleatéria vém sendo utilizados, no melhoramento
animal de gado de leite, na estimacdo de parametros genéticos de diversas
caracteristicas (JAMROZIK et al., 1997; LOPEZ-ROMERO et al., 2003; COSTA
et al.,, 2005, 2008; COBUCI et al., 2006; LIU et al., 2006; BIASSUS et al., 2010,
2011). Eles tém sido utilizados para analisar dados de controle. Dessa
maneira, cada lactacdo é considerada uma caracteristica e cada constituinte,
como proteina, gordura e contagem de células somaticas sdo caracteristicas
separadas dentro de cada lactacdo. Em dados em que ha relacao entre as variaveis
e o tempo, ou idade, os MRA sdo potencialmente aplicaveis (SCHAEFFER,
2004). Ha alguns anos, autores citaram como desvantagem o aumento no
requerimento computacional para os MRA, porém, atualmente esse fato torna-se
irrelevante visto que houve significativo avango em tecnologias apropriadas para

este fim.
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Dentre as regressdes aleatérias, os polinbmios ortogonais de Legendre
sao as fungdées mais comumente utilizadas em estimativas de gado de leite (COSTA
et al., 2005; COBUCI et al.,, 2006; LIU et al.,, 2006). As expressoes utilizadas
sao as fungdes polinomiais de Legendre (Tabela 1.1), para t € [-1;1], padronizados
pela equacéao 1:

2+ (del —tm)_l

t =
(tn1ax - tmin) (eq' 1)

em que tmin € tmax S@0, respectivamente, o primeiro e 365° dia em lactagdo e del

corresponde aos dias em lactacdo em que a vaca se encontra.

Tabela 1.1 — Funcdes polinomiais de Legendre

Ordem do polinémio Expressoes
12 ordem 2. (0)= %
22 ordem xl(f)= % p
32 ordem % % 32 _1
a
52 ordem 1.t % % ( —30¢2 +3)
62 ordem X (t)= % 12 : 63t5 -70¢° +15t)

Embora possam ser usadas diferentes ordens para modelar os efeitos fixos e
aleatorios, tem-se escolhido a mesma ordem para ambos (Schaeffer, 2000). No
entanto, apds utilizar-se das diferentes ordens e construir diferentes modelos, o teste
de razdo de verossimilhanca deve ser utilizado para verificar qual modelo
obteve melhor qualidade de ajuste (SWALVE, 2000).

Além disso, a variancia residual ndo deve ser considerada homogénea de
tmn @ tmax (SCHAEFFER, 2004). Mudancgas na variancia residual podem ocorrer
devido a trajetéria dos dados fenotipicos. Portanto, deve-se verificar se ha
homogeneidade de variancias na caracteristica avaliada, caso contrario, deve-se
subdividir o estagio de lactacdo em intervalos menores. Entretanto, em bovinos
de leite, comumente as variancias residuais sao homogéneas, ndao sendo
necessaria a divisdo do intervalo (JDEGARD et al., 2003; COSTA et al., 2005, 2008;
BIASSUS et al., 2011).

As caracteristicas sdo modeladas por regresséo aleatéria utilizando o modelo
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animal proposto por Meyer (1998) (eq.2):
k-1 k-1 ko1
v,2F +X8,0. )0 La.0,b)2r.0.6)e, @

em que y; = dado jdo animal /; F € o conjunto dos efeitos fixos, incluindo o grupo de
contemporaneos; Bm € o coeficiente de regressédo da caracteristica a ser analisada
de acordo com o estagio de lactacao para a média da populacéo; am € Yin Sa0 0S
coeficientes de regressdo aleatéria para efeito aditivo direto e de ambiente
permanente, para o animal i; k,, ka € kr sdo as ordens dos polinémios; t;
corresponde aos dias em lactagéo j do animal /; @m(tj) € o m®™ funcao polinomial
de Legendre para ser avaliada para tj; €; € o erro aleatério associado a cada dado j
de cada animal i.
Em notagao matricial, os MRA sao da seguinte maneira (eq.3):
y=Xb + Za + Wp+ e, (eq.3)
em que y € o vetor das observagoes; X, Z e W sdo as matrizes de incidéncia dos
efeitos fixos, aleatorios e de ambiente permanente, respectivamente, associando os
elementos de b, ae p ay; b é o vetor de efeitos fixos representado pelos GCs;a e p
sdo vetores de solugbes para efeitos genético aditivo direto e de ambiente
permanente dos coeficientes da regressao aleatéria, respectivamente; e é o vetor de
efeitos residuais inerentes a cada observacao, NID (0, o® ). Também,
a A®G 0 0

Var| p |=| O I®P 0
e 0 0 R

em que G é a matriz de variancia e covaridncias dos coeficientes de
regressao aleatéria para efeitos genéticos aditivos de ordem my +1; P € a matriz de
variancia e covariancias dos coeficientes de regressao aleatéria para efeitos de
ambiente permanente de ordem my +1 e R é a matriz diagonal de variancias
residuais, que pode variar dependendo de t. As equagdes de modelos mistos
sao apresentadas a sequir:

X'R'X X'R7'z X'R™'wW b (X'R'y
ZR'X ZR'Z+A7'®G™ Z'R™'W a|=|ZR"y
W'R™'X W'R™'Z WR'W+I®P" || p W'R™y
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Para estimar os elementos de G, P e R, deve-se assumir normalidade
das variaveis aleatorias.

Diante disso, o objetivo desse trabalho foi de estimar componentes de
variancia, coeficientes de herdabilidade e comparar modelos de diferentes ordens de
ajuste por meio de funcbes polinomiais de Legendre, sob modelos de
regressao aleatéria, com a finalidade de predizer o modelo mais adequado para
descrever as mudancas nas variancias associadas aos teores de proteina e gordura

e ao escore de células somaticas de vacas holandesas de primeira lactagao.
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2 PARAMETROS GENETICOS DE TEORES DE GORDURA E PROTEINA DO
LEITE SOB MODELOS DE REGRESSAO ALEATORIA

Resumo

Com o aumento do numero de analises de leite durante a lactagdo em funcéo
da busca por melhoria na qualidade do produto, muitos dados estdo disponiveis.
Com isso, o objetivo do presente estudo foi de implementar e comparar modelos
com diferentes ordens de ajuste por meio de func¢des polinomiais de Legendre sob
modelos de regressdo aleatéria e identificar o modelo mais adequado para
descrever as mudancas nas variancias associadas aos teores de gordura e proteina
do leite de vacas holandesas de primeira lactacdo. Foi utilizado um banco de dados
com 27.988 informacdes, pertencentes a 4.945 vacas. O arquivo de pedigree usado
foi composto por 30.843 animais. Foram utilizados quatro modelos, com polindémios
ortogonais de Legendre de ordens de 3 a 6 e variancia residual homogénea. Os
modelos que melhor se ajustaram para gordura foram os de 52 e 62 ordens e para
proteina, o de 42 odem, na escala de Legendre. As estimativas de herdabilidade
variaram de 0,07a 0,56 para teor de gordura e de 0,13 a 0,66 para teor de proteina,
nos modelos que melhor se ajustaram.

Palavras-chave: componentes de variancia; Herdabilidade; Polindmios ortogonais

Abstract

With the increasing of the number of milk samples during lactation due to the
improvement of product quality, many data are available. Thus, the aim of this study
was to implement and to compare models with different orders of adjustment by
Legendre polynomials in random regression models and predict the most appropriate
model to describe the variance associated with changes in fat and protein content of
milk from primipaorus Holstein cows. We used a dataset with 27,988 information
belonging to 4,945 cows. The pedigree file used was composed of 30,843 animals.
We used four models with orthogonal Legendre polynomials of orders 3-6 and
homogeneous residual variance. The models that best adjusted for fat content were
the 5 and 6™ order and for protein content were the 4™ in the scale of Legendre. The
heritability estimates ranged from 0.07 to 0.56 for fat and from 0.13 to 0.66 for protein
content in the different models studied.

Keywords: variance components, heritability, orthogonal polynomials

2.1 Introducao
Tradicionalmente, os parametros genéticos para caracteristicas produtivas em

bovinocultura de leite sdo estimados em funcdo da producdo de leite e seus
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componentes, com lactacao ajustada para os 305 dias. Com a busca por melhoria e
maior controle do leite produzido, passaram a ser feitos mais controles durante a
lactacdo. Adicionalmente, com a entrada em vigor da Instrucdo Normativa 51
(BRASIL, 2002), passou a ser exigida pelo menos uma analise mensal do leite, para
averiguacdo da qualidade do mesmo com relacdo aos padrdes minimos de
composicdo, dando origem entdo, a maior quantidade de informagdo dos
componentes do leite ao longo da lactacéo.

Com a disponibilidade de dados durante toda a lactagdo da vaca, tem sido
sugerida entdo a utilizacdo de modelos de regressao aleatéria (MRA), metodologia
esta proposta inicialmente por Henderson Jr. (1982). O uso dos MRA requer a
escolha e utilizacdo de uma funcdo que descreva a acado dos efeitos fixos e
aleatérios que atuam sobre as caracteristicas estudadas, dentre estas funcoes, os
polinbmios ortogonais de Legendre tém sido eleitos (LIU et al., 2006). Meyer e Hill
(1997) mostraram haver equivaléncia entre as fungbes de covariancia e os modelos
de regressao aleatoria.

Geralmente, as caracteristicas bioldégicas como o crescimento, produgéo de
leite, ou outra medida no mesmo individuo em varios tempos ou idades sao
consideradas medidas longitudinais. Potencialmente ha muitas medidas por animal e
geralmente essas medidas sdo altamente correlacionadas. Em alguns casos séo
consideradas medidas repetidas da mesma caracteristica, mas em outros, com mais
freqUéncia, sdo consideradas caracteristicas distintas (MEYER; HILL, 1997).

A curva de lactacdo para um individuo € vista como um conjunto de duas
regressdes sobre os dias em lactacao (DEL). Regressdes fixas para todas as vacas
que pertencem a uma mesma subclasse descrevem uma forma geral para o
conjunto de vacas, e as regressdes aleatérias descrevem os desvios genéticos das
regressoes fixas, as quais permitem a cada vaca ter uma curva de lactagdo com
formato diferente em um nivel genético (JAMROZIK et al., 1997).

Diante do exposto, o objetivo do presente trabalho foi comparar modelos com
diferentes ordens de ajuste por meio de funcdes polinomiais de Legendre, sob
modelos de regressao aleatéria, com variancia residual homogénea ou heterogénea
com a finalidade de predizer o modelo mais adequado para descrever as mudancgas
nas variancias associadas aos teores de gordura e proteina do leite de vacas
holandesas de primeira lactagao.
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2.2 Material e Métodos

Os dados utilizados neste estudo foram obtidos junto a Clinica do Leite,
laboratério pertencente ao Departamento de Zootecnia da Escola Superior de
Agricultura "Luiz de Queiroz", da Universidade de Sado Paulo (LZT-ESALQ/USP). A
andlise de consisténcia dos dados foi realizada utilizando-se os softwares Microsoft
Visual FoxPro®, versao 9.0 e Statistical Analysis System (SAS), versdo 9.1.

No presente estudo, foram consideradas adequadas as lactagdes com mais
de 100 dias e animais com idade ao primeiro parto a partir de 24 meses e maximo
de 50 meses. Os grupos de contemporaneos foram compostos pela concatenacao
dos fatores rebanho, ano de parto e més de analise e continha 920 grupos. Foram
mantidos no banco de dados somente os grupos de contemporaneos com no
minimo cinco animais. Para as andlises, utilizou-se um arquivo de pedigree que
continha identificacdo de animal, pai e mée, totalizando 30.843 animais na matriz de
parentesco.

O banco de dados apds anadlise de consisténcia ficou constituido de 27.988
informacdes de teores de proteina e gordura, referente es a 4.945 vacas de primeira
lactacdo, pertencentes a 36 rebanhos e com medidas entre os anos de 1998 a 2009.
Informagbes da estatistica descritiva das variaveis e covariaveis utilizadas no

presente estudo estdo dispostas na Tabela 1.

Tabela 1 — Variaveis e covariaveis utilizadas na estimativa dos parametros genéticos para primeiras

lactagcdes
Fatores N observagdbes  Média Desvio padréao Minimo Maximo
Gordura (%) 27.988 3,35 0,62 2,06 5,99
Proteina (%) 27.988 3,02 0,30 2,06 5,36
Idade da vaca (dias) 27.988 1017 166 720 1500
Del (dias) 27.988 150 83 5 305

Del: dias em lactacdo; idade da vaca: idade da vaca na analise

As analises para obtengdo de componentes de varidncia foram realizadas por
meio de Modelos de Regressao Aleatéria (MRA), sob modelo animal, com o uso do
software WOMBAT (MEYER, 2006). As func¢des de covaridncia foram estimadas
para os componentes genéticos aditivos e de ambiente permanente, modeladas por
meio de polinbmios ortogonais na escala de Legendre. No modelo utilizado foram
considerados efeitos fixos o grupo contemporéneo e a idade da vaca na data de



28

analise da amostra de leite. Em modelos de regressao aleatéria sdo considerados
efeitos fixos as regressdes sobre o tempo, no caso, estagio de lactacdo, 0 que gera
uma curva média de lactacao, ou a trajetéria média da populacao (fixa). Assim, as
curvas aleatorias para cada individuo sdo estimadas como desvios desta trajetoria
média (SCHAEFFER, 2000).

Os teores de gordura e proteina foram modelados por regressao aleatéria

utilizando o modelo animal proposto por Meyer (1998) (eq.1):
k-1 k/fl kR7I
yi/':F +ZIBm¢m(tij)+ zzoaim¢m(tij)+ 2:07/1'm¢m(tij)+gij (1)

em que y; = dado jdo animal /; F € o conjunto dos efeitos fixos, incluindo o grupo de
contemporaneos e idade da vaca; Bm € 0 coeficiente de regressdo dos teores de
proteina e gordura de acordo com o estagio de lactacao para a média da populagao;
aim € Yim S80 0s coeficientes de regressdo aleatéria para efeito genético aditivo
direto e de ambiente permanente, para o animal /; ky,, ka € kg sdo as ordens dos
polindmios; t; corresponde & idade j do animal i; @m(tj) é o m*™ fungdo polinomial
de Legendre para ser avaliada para tj; € € o erro aleatério associado a cada dado j
de cada animal i.
O estagio de lactacao (t) foi padronizado de acordo com a equacao (eq. 2):
g2l ) @)
(1, "t
em que del = dias em lactacdo e tmin € tmax S0 0s dias minimos e maximos de
lactacao, respectivamente, variando de 5 a 305 dias.

As regressoes aleatorias foram modeladas por polinbmios ortogonais de
Legendre, variando a ordem de ajuste de terceira a sexta (k = 3, 4, 5 e 6) para teor
de gordura e para teor de proteina, tanto para o componente genético aditivo quanto
para o de ambiente permanente. A variancia residual foi considerada, inicialmente,
heterogénea, dividindo-se a lactacdo em seis periodos. Como nao foi verificada
heterogeneidade de variancias para os teores de gordura e proteina nesses
intervalos, optou-se entdo por considerar a homogeneidade de variancias em todos
os modelos, de acordo com a literatura, a qual assume que dados de gado de leite
assumem homogeneidade de variancia (COSTA et al. 2005, 2008; BIASSUS et al.,
2011).
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O modelo geral utilizado foi y = Xb + Za + Wp+ e, em que y é o vetor das
observacgdes; X, Z e W sao as matrizes de incidéncia dos efeitos fixos, aleatorios
genético aditivos e de ambiente permanente, respectivamente, associando os
elementos de b, ae p a y; b é o vetor de efeitos fixos representado pelos GCs; a e
p sao vetores de solugcbes para efeitos genético aditivo direto e de ambiente
permanente dos coeficientes da regressao aleatéria, respectivamente; e é o vetor de
efeitos residuais inerentes a cada observagéo, NID (0, o).

Foram testados modelos com ordens de ajuste diferentes para efeito genético
aditivo e de ambiente permanente, sendo que estes foram inferiores no ajuste
quando comparados com os modelos que utilizaram as mesmas ordens. Os
modelos foram denominados Leg3, Leg4, Leg5 e Leg6, de acordo com a ordem dos
polinbmios de Legendre usados para modelar as curvas de teores de componentes
(efeitos genético e de ambiente permanente) (Tabela 2). Para idade da vaca, foi
utilizado o efeito quadratico.

Os critérios usados para a determinacao do melhor modelo foram: o teste de
razao de verossimilhanca (Likelihood Ratio Test — LRT), o Critério de Informacao de
Akaike (AIC), o Critério Bayesiano de Informacdo de Schwarz e a maxima
verossimilhanga restrita (-2log(L)). O teste de razdo de verossimilhanga somente
deve ser aplicado quando os modelos estdo préximos, ou seja, quando o modelo
com o maior numero de parédmetros é derivado de um modelo com menor
parametrizacdo pela adicao de pelo menos um parametro. Este teste determina o
quanto os parametros adicionais melhoram o modelo. A hipétese a ser testada é que
os dois modelos sdo equivalentes (HO). A estatistica do teste de razdo de
verossimilhanca segue distribuicdo de Qui-quadrado em que os graus de liberdade
sao dados pela diferenca no niumero de parametros dos modelos. A hipbtese é
rejeitada se o valor do teste for maior que o valor critico do nivel de significancia
(THOLON; QUEIROZ, 2011).

2.3 Resultados e Discussao

Os modelos utilizados, de acordo com a escala de Legendre e os critérios de
ajuste podem ser visualizados na Tabela 2. A ordem dos modelos foi escolhida para
evitar superparametrizagao e logo, foram realizadas as analises para estimag¢ao dos
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parametros genéticos, com a utilizacdo de estrutura de variancia residual
homogénea.

Comparando-se os modelos, constatou-se diminuicdo gradativa no -2log(L) e
AIC, para o teor de gordura, quando utilizados os polinbmios ortogonais de Legendre
de grau 3 até 6, sendo que para BIC, houve diminuicdo até o quinto grau,
aumentando da 5% para a 6% ordem do polinémio. Para o teor de proteina, os trés
critérios de determinagdao do melhor modelo sugerem que o modelo mais adequado
é o de 4% ordem. Observa-se que a diferenca no -2log(L) entre os modelos, dois a
dois, foi significativa (P<0,05) pelo LRT (Tabela 2). De acordo com os critérios
utiizados para avaliar a qualidade de ajuste, os modelos que consideraram
heterogeneidade de variancias residuais mostrou-se inadequado em comparacao
aqueles com homogeneidade, e, portanto, ndo foram expostos neste estudo.

Tabela 2 — Modelos, nimeros de parametros e critérios de selecdo de modelos com diferentes ordens
de ajuste na escala de Legendre, para efeito genético aditivo e de ambiente permanente

Modelo N¢ parametros -2log(L) AIC BIC GL LRT
Teor de gordura

Leg3 13 -5462,0 -5436,0 -5330,3 - -

Leg4 21 -6039,1 -5997,1 -5826,4 8 -577,1

Leg5 31 -6205,9 -6143,9 -5891,9 10 -166,8

Leg6 43 -6283,5 -6197,5 -5847,8 12 -77,6
Teor de proteina

Leg3 13 -53016,5 -52990,5 -52884,8 - -

Leg4 21 -53985,9 -53943,9 -53773,2 8 -969,4

Leg5 31 -52665,5 -52603,5 -52351,4 10 1320,5

Leg6 43 -52478,5 -52392,5 -52042,8 12 187,0

* Valores de LRT significativos a 5% de probabilidade (teste de Qui-quadrado). Valores em negrito
correspondem a ordem do modelo que melhor se ajustou. GL = graus de liberdade

Os modelos que melhor se ajustaram para o teor de gordura foram os
polinémios ortogonais de 52 e 6% ordens da escala de Legendre, tanto para os efeitos
fixos como aleatérios (Tabela 2). Esses resultados corroboram os encontrados por
Biassus et al. (2010), os quais conseguiram melhores ajustes com modelos
utilizando a 6% ordem dos polindmios de Legendre, ou seja, modelos com maior

namero de parametros.
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Para o teor de proteina, o melhor ajuste foi obtido com 0 4° grau na escala de
Legendre (Tabela 2). Todos os critérios de ajuste para proteina sugerem que o de 4°
grau foi o que teve melhor desempenho.

Estudos com teores de gordura e proteina no leite ainda sao escassos. Porém
vale ressaltar que modelos de regressao aleatéria utilizando-se os polindmios
ortogonais de Legendre de 42, 52 e 6% ordem tém sido comumente selecionados
pelos testes de comparacdo de modelos em estudo com producdo de leite
(BIASSUS et al., 2010; COSTA et al., 2005; COBUCI et al., 2006; LIU et al., 2006).

As variancias estimadas nos modelos Leg3, Leg4, Leg5 e Leg6 para teor de
gordura variaram de 0,05 a 0,35; de 0,02 a 0,23; de 0,02 a 0,42 e de 0,03 a 0,60,
respectivamente, para variancia genética aditiva; de 0,04 a 0,16; de 0,08 a 0,23; de
0,07 a 0,23 e de 0,07 a 0,30, respectivamente, para variancia de ambiente
permanente e de 0,30 a 0,59; de 0,28 a 0,62; de 0,28 a 0,83 e de 0,28 a 1,06,
respectivamente para variancia fenotipica. As variancias residuais para os modelos
em questao foram, respectivamente de 0,19; 0,17; 0,17 e 0,16 (Figura 1).

Para teor de proteina, as varidncias genéticas aditivas estimadas,
respectivamente para os modelos Leg3, Leg4, Leg5 e Leg6 foram de 0,01 a 0,09; de
0,007 a 0,095; de 0,04 a 0,14 e de 0,007 a 0,087. Para variancia de ambiente
permanente, respectivamente, de 0,015 a 0,022; de 0,02 a 0,036; de 0,013 a 0,12 e
de 0,029 a 0,30. As variancias fenotipicas variaram de 0,0,05 a 0,13; de 0,05 a 0,15;
de 0,042 a 0,29 e de 0,05 a 0,41, respectivamente. As estimativas das variancias
residuais dos modelos analisados foram de 0,022; 0,019; 0,018 e 0,017 (Figura 2).

As variancias residuais apresentaram decréscimo constante com o aumento
da ordem do modelo, assim como ocorre para producdo de gordura e proteina
(COSTA et al., 2008; BIASSUS et al., 2011), e se mostraram homogéneas para as
duas caracteristicas no decorrer da lactacao.

De modo geral, para as duas caracteristicas, as estimativas de variancia
genética aditiva e de ambiente permanente apresentaram trajetoria semelhante nos
quatro modelos estudados, similar ao estudo realizado por Biassus et al.(2011), para
producdo de gordura e proteina. Verifica-se que para teor de gordura, ocorreu
diminuicado da variabilidade genética ap6s o inicio da lactagdo. Para teor de proteina,
esse fato fica mais evidente nos modelos Leg5 e Leg6. Isto tem sido observado em
outros estudos com populagdo de vacas holandesas (JAMROZIK et al.,, 1997,
COSTA et al., 2008; BIASSUS et al., 2011). Esses resultados estao de acordo com o
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reportado por Lopez-Romero & Carabafo (2003), que citam o inicio e final da
lactacdo como fases em que ocorre a maior diferenca entre componentes de
variancia entre diferentes modelos.

As estimativas de variancia genética aditiva, de ambiente permanente e
fenotipica para o teor de gordura foram maiores no inicio da lactacao, com excecao
do modelo Leg3, em que no final da lactagdo as estimativas das variancias foram
pouco superiores as iniciais (Figura 1). Foi observado um acentuado decréscimo das
estimativas até préximo os 50 dias de lactacdo, permanecendo reduzidos até

préoximo aos 280 dias de lactacdo, quando voltam a aumentar.
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Figura 1- Estimativas das variancias genéticas aditivas ( *** ), de ambiente permanente (= =) e
fenotipica (=====) para o teor de gordura do leite de vacas holandesas de primeira
lactacdo, em fungao do estagio de lactagao, para os quatro modelos estudados

Semelhante ao observado em relacao as estimativas para teor de gordura, as
estimativas de componentes de varidncia para teor de proteina permaneceram
praticamente constantes ao longo da lactagcdo, apdés os primeiros 50 dias em
lactacdo (Figura 2). Os componentes de varidncia genética aditiva e fenotipica
apresentam valores maiores no inicio e final da lactagcdo, e estad de acordo com
estudos de outros autores (LOPEZ-ROMERO; CARABANO, 2003).
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Figura 2 - Estimativas das variancias genéticas aditiva ( *** ), de ambiente permanente (= =) ¢
fenotipica (=== para o teor de proteina do leite de vacas holandesas de primeira
lactacao, em fungéo do estagio de lactacéo, para os quatro modelos estudados

As estimativas de herdabilidade variaram de 0,16 a 0,60; de 0,07 a 0,37; de
0,07 a 0,51 e de 0,11 a 0,56, para Leg3, Leg4, Leg5 e Leg6, respectivamente, para
teor de gordura (Figura 3). Para teor de proteina, as estimativas de herdabilidade
variaram de 0,20 a 0,70; de 0,13 a 0,66; de 0,10 a 0,65 e de 0,12 a 0,37,
respectivamente, para os modelos Leg3, Leg4, Leg5 e Leg6 (Figura 4). Esses
resultados possuem de baixa a alta herdabilidade, sugerindo que o uso dos mesmos
em selecdo genética pode ocasionar ganhos genéticos desejaveis na populacéo,
quando utilizados nos estagios em que as estimativas sdo maiores, o que significa
que nesses estagios ha maior influéncia de fatores genéticos. As estimativas
encontradas no presente estudo diferem das encontradas por Paula et al. (2008)
que estimaram em rebanho holandés do Estado do Parana herdabilidades de
0,60 e 0,58, respectivamente, para os teores de gordura e proteina, com analises
utilizando-se abordagens Bayesianas e com lactacédo fechada aos 305 dias.

As herdabilidades estimadas pelos modelos estudados apresentaram a
mesma tendéncia descrita para as estimativas das variancias genéticas (Figuras 3 e
4), ou seja, no caso do teor de gordura, estimou herdabilidades altas no inicio da
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lactacdo, as quais decresceram até préximo ao 50° dia de lactacdo e voltaram a

aumentar gradativamente até o final de lactagéo.
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Figura 3 - Estimativas de herdabilidades no decorrer da lactagédo, para teor de gordura, em vacas
holandesas de primeira lactacao, nos quatro modelos estudados

Para teor de proteina, de forma semelhante, as estimativas de variancia
genéticas foram seguidas pelas das herdabilidades. O modelo Leg4, o que melhor
se ajustou, apresentou estimativas variando de 0,13 a 0,66 (Figura 4). As
estimativas de herdabilidade entre o0os modelos apresentaram variacoes,
principalmente quando comparado o modelo Leg3 com os demais, em que fica nitida

a diferenca das estimativas nos extremos da lactacao.
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Figura 4 - Estimativas de herdabilidades no decorrer da lactagdo, para teor de proteina, em vacas
holandesas de primeira lactagéo, nos quatro modelos estudados

2.4 Conclusoes
Modelos de regressao aleatéria sdo adequados para descrever variagdes no

teor de gordura e proteina de vacas holandesas de primeira lactacdo em funcao do
estagio de lactacdo em que a vaca se encontra. Dentre os modelos estudados, os
polinbmios ortogonais de Legendre de 5% e 62 ordens foram os que melhor se
adequaram aos teores de gordura e o de 42 ordem para teor de proteina.

A identificagdo de animais com maior teor de gordura no leite € mais eficiente
no inicio da lactacéo e para proteina, no inicio e final da mesma, periodo em que a
expressao da variancia aditiva e as herdabilidades indicam que a selecao resultaria

em ganhos mais efetivos.
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3 COMPONENTES DE VARIANCIA PARA CONTAGEM DE CELULAS
SOMATICAS DO LEITE DE VACAS DA RACA HOLANDESA SOB MODELOS
REGRESSAO ALEATORIA

Resumo

A mastite € a doenca que mais gera custos na producdo leiteira, por
prejudicar a qualidade do leite em funcado da alta contagem de células somaticas,
ocasionar gastos com tratamento e reduzir a produtividade. Diante do problema, o
objetivo do estudo foi estimar componentes de variancia e comparar modelos de
regressao aleatéria com diferentes ordens de ajuste por meio de fungdes polinomiais
de Legendre e predizer o modelo mais adequado para descrever as mudancas nas
varidncias associadas a contagem de células somaticas de vacas holandesas
de primeira lactacdo. Os modelos de 42 e 62 ordens foram os que obtiveram melhor
qualidade de ajuste, em relacao aos outros trés modelos testados. As estimativas
de herdabilidade foram de maior magnitude no terco inicial da lactacéo,
variando de 0,25; 0,36; 0,42 e 0,51 para Leg3, Leg4, Leg5 e Leg6, respectivamente.

Palavras-chave: Escore de células somaticas; Herdabilidade; Polinbmios de
Legendre

Abstract

Mastitis is the most costly disease in dairy production, because it impairs the
milk quality due to high somatic cell count, it generates costs with treatment
and reduces productivity. Faced with the problem, the aim of the study was to
estimate variance components and compare random regression models with different
orders of adjustment by Legendre polynomials and to predict the most appropriate
model to describe changes in the variance associated with somatic cell count of first
lactation Holstein cows. The 4" and 6™ orders models were the two that had better
goodness of fit. The heritability estimated were greater in early lactation, ranging
from 0.25, 0.36, 0.42 and 0.51 for Leg3, Leg4, and Leg5 Leg6, respectively.

Keywords: Somatic cell score; Heritability; Legendre polynomials

3.1 Introducao
A mastite é definida como uma inflamagao da glandula mamaria em resposta

a invasao de microrganismos (SANTOS et al., 2003), e é considerada a principal
doenca geradora de custos na producéo leiteira, associada a custos diretos devidos
a baixa produtividade e aos custos com tratamentos, e indiretos, em funcdo do
menor valor do leite devido a alta contagem de células somaticas
(HERINGSTAD et al.,, 2000; ODEGARD et al., 2003; SEWALEM et al., 2006).
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Portanto, a reducao da incidéncia da mastite € importante por razées econémicas,
ambientais e de bem-estar animal.

Menores valores de contagem de células somaticas estdo associados a
menor incidéncia de mastite clinica, maiores porcentagens de gordura e de caseina.
Consequentemente, levando ao maior rendimento na fabricagdo de produtos lacteos
e aumento na vida de prateleira de tais produtos (BARBANO et al., 1991; KLEI et al.,
1998; PEREIRA et al., 1999).

Com isso, ressalta-se a importancia da selecdo de animais menos
susceptiveis a doengas, como é o caso da mastite. Apesar de o0 ganho genético ser
cumulativo e ocorrer em longo prazo, os ganhos obtidos em cada geracdo serao
mantidos na populacdo (SHOOK, 1989). Nesse contexto, a contagem de células
somaticas (CCS) é utilizada como preditora de presenca de mastite no rebanho,
porém a média de CCS na lactacdo ndo condiz com o0 que realmente acontece ao
longo da lactacdo. Ressalta-se ainda que uma vaca pode ndo apresentar mastite
clinica, mas com o aumento da CCS, pode apresentar mastite subclinica e com isso
disseminar os patégenos para outros animais (WINDIG et al., 2010).

Os modelos de regressao aleatéria (MRA) neste sentido vém auxiliar na forma
com que os dados sao analisados, ndo sendo necessario que se estime para os 305
dias de lactacao dados de animais que foram retirados do rebanho ou que ainda néo
tiveram a lactacdo encerrada (JENSEN, 2001). Além disso, sdo utilizadas para
modelar os desvios em torno da trajetéria fenotipica, em que o padrao de variagao
pode ser diferente ao longo do tempo, o que caracteriza e torna-se aplicavel os MRA
(KIRKPATRICK et al., 1990; SCHAEFFER, 2004).

Varias fungbes podem ser usadas para modelar as regressdes aleatérias
(BOHMANOVA et al., 2008), dentre as quais os polinbmios ortogonais tém destaque,
uma vez que estes reduzem a correlagdo entre os coeficientes estimados. Dentre os
polinbmios, os de Legendre tém sido mais frequentemente utilizados em analises
com dados de bovino de leite (LIU et al., 2006). A ordem dos polinémios nao precisa
ser igual para efeito genético aditivo e de ambiente permanente, mas comumente
sdo escolhidos, muitas vezes por facilitar o processo computacional (SCHAEFFER,
2004).

Dessa forma, objetivou-se com o presente trabalho estimar os componentes
de variancia e comparar modelos com diferentes ordens de ajuste por meio de

funcbes polinomiais de Legendre, sob modelos de regressdo aleatéria, com a
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finalidade de predizer o modelo mais adequado para descrever as mudancas nas
variancias associadas a contagem de células somaticas de vacas holandesas de

primeira lactagao.

3.2 Material e Métodos
Os dados foram obtidos junto a Clinica do Leite, laboratério pertencente ao

Departamento de Zootecnia da Escola Superior de Agricultura "Luiz de Queiroz", da
Universidade de Sao Paulo (LZT-ESALQ/USP). A analise de consisténcia dos dados
foi realizada utilizando-se os softwares Microsoft Visual FoxPro®, versdo 9.0 e
Statistical Analysis System (SAS), versao 9.1.

Apés a edicao dos dados, foram mantidas informacdes de vacas primiparas,
com parigdes de 1998 a 2009, com pelo menos 100 dias de lactagédo e com idade ao
primeiro parto igual ou superior a 24 meses. Os grupos de contemporaneos foram
compostos pelos fatores rebanho, ano de parto e més de analise do leite e totalizou
920 niveis. Permaneceram no banco de dados somente 0s grupos de
contemporaneos com no minimo cinco animais. Em todas as analises, utilizou-se um
arquivo de pedigree que continha identificacdo de animal, pai e mée, totalizando
30.843 animais na matriz de parentesco. A contagem de células somaticas nas
amostras de leite analisadas variou de 1000 a 9.900.000 células/ml.

Como a contagem de células sométicas ndo apresenta normalidade dos
dados, o escore de células somaticas (ECS) foi calculado de acordo com a
expressdao: ECS=Log,(CCS/100)+3, para entdo se obter as propriedades
necessarias a utilizacado de métodos estatisticos convencionais (Aka & Shook, 1980;
Shook & Schutz, 1994).

Apo6s editado o banco de dados, permaneceram 27.883 dados de ECS,
referentes a 4.945 vacas holandesas de primeira lactacdo. Informagdes da
estatistica descritiva das variaveis e covariaveis utilizadas no presente estudo estao

dispostas na Tabela 1.

Tabela 1 — Varidveis e covariaveis utilizadas na estimativa dos pardmetros genéticos para primeiras
lactacdes de vacas holandesas

Fatores N¢ observacoes Média Desvio padrao Minimo Maximo
ECS 27.883 2,85 2,33 -3,64 9,63
Idade da vaca (dias) 27.883 1017,42 166 720 1500
Del (dias) 27.883 150,51 83,51 5 305

Del: dias em lactagcéo; idade da vaca: idade da vaca na analise.
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A dispersdo da média dos escores de células somaticas em cada dia de
lactacdo encontra-se na Figura 1. Verifica-se a presenca de médias de ECS
variando de 1,86 a 4,15, no 57° e no 7° dia, respectivamente. Observa-se que nos
primeiros dias o ECS apresenta-se de maior magnitude, mas apds esse periodo, o
mesmo decresce até por volta dos 50 dias de lactacao, tem um pequeno incremento

e fica no intervalo entre os escores 2 e 4.
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Figura 1- Dispersdo das médias dos Escores de células somaticas para cada dia de lactagao

Os componentes de variancia foram obtidos por meio de Modelos de Regressao
Aleatéria (MRA), sob modelo animal, utilizando-se o software WOMBAT (MEYER,
2007). As funcdes de covariancia foram estimadas para os componentes genéticos
aditivos e de ambiente permanente, utilizando-se polinémios ortogonais na escala de
Legendre. No modelo utilizado, o grupo contemporaneo e a idade da vaca na data
de analise da amostra de leite foram considerados efeitos fixos. Em modelos de
regressao aleatéria sdo considerados efeitos fixos as regressdes sobre o tempo, no
caso, estagio de lactacdo, o que gera uma curva média de lactacao, ou a trajetoria
média da populacao (fixa), sendo as curvas aleatérias para cada individuo
estimadas como desvios desta trajetéria média (SCHAEFFER, 2000).

O escore de célula somatica foi modelado por regressao aleatéria utilizando o

modelo animal proposto por Meyer (1998) (eq.1):
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V,=F +X 6,060 Sa.0.t)0Sr.0.6)e, (1
em que Yj = dado jdo animnéizl0 i; F € o conjunto dos efeitos fixos, incluindo o grupo de
contemporaneos; Bm € o coeficiente de regressao do ECS de acordo com o estagio
de lactagao para a média da populagdo; aim e }im S80 0s coeficientes de regressdo

aleatoria para efeito aditivo direto e de ambiente permanente, para o animal J; kp, ka
e kg s&o as ordens dos polindbmios; tj corresponde a idade j do animal i; @m(t;) € 0
m®™ funcéo polinomial de Legendre para ser avaliada para tj; €; é o erro aleatério
associado a cada dado jde cada animal i.

Os dias em lactacdo foram padronizados, para utilizagdo nos polindmios
ortogonais de Legendre, com valores variando de -1 a 1 (KIRKPATRICK et al.,
1990).

As regressoes aleatorias foram modeladas por polindmios ortogonais de
Legendre, variando a ordem de ajuste de terceira a sexta (k = 3, 4, 5 e 6), tanto para
o componente genético aditivo quanto para o de ambiente permanente. A varidncia
residual foi considerada, inicialmente, heterogénea, dividindo-se a lactacdo em seis
periodos. Como nao foi verificada heterogeneidade de varidncias nesses intervalos,
optou-se entdo por considerar a homogeneidade de varidncias em todos os
modelos, como sugerido em outros trabalhos (JDEGARD et al., 2003; COSTA et al.
2005; COSTA et al., 2008; BIASSUS et al., 2011).

O modelo geral utilizado foiy = Xb + Za + Wp + e, em que y € o vetor das
observacodes; X, Z e W sao as matrizes de incidéncia dos efeitos fixos, aleatorios e
de ambiente permanente, associando os elementos de b, ae p a y; b € o vetor de
efeitos fixos representado pelos GCs; a e p sao vetores de solugdes para efeitos
genético aditivo direto e de ambiente permanente dos coeficientes da regressao
aleatéria, respectivamente; e é o vetor de efeito residual, NID (0, ¢®).

Além dos modelos expostos no presente trabalho, foram testados também
modelos com ordens de ajuste diferentes para efeito genético aditivo e de ambiente
permanente, porém tais modelos mostraram menor capacidade de ajuste quando
comparados aos modelos que utilizaram as mesmas ordens, o que foi também
sugerido por Schaeffer (2004) e Lépez-Romero et al. (2004), que afirmam que
apenas funcdées de mesma ordem para os dois componentes oferecem igual
oportunidade de variagao .
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Os modelos foram denominados Leg3, Leg4, Leg5 e Leg6, de acordo com a
ordem dos polindmios de Legendre utilizados para modelar as curvas de ECS
(efeitos genético e de ambiente permanente (Tabela 2). Os polinbmios ortogonais de
Legendre foram escolhidos por apresentarem melhores propriedades de
convergéncia que modelos com funcbes paramétricas de curvas de lactacdo (POOL
et al., 2000).

Para a determinacdo do melhor modelo foram utilizados o Teste de razdo de
verossimilhanga (Likelihood Ratio Test — LRT), Critério de Informagéo de Akaike
(AIC), Critério Bayesiano de Informagdo de Schwarz e a maxima verossimilhanga
restrita (-2log(L)). A hipbtese testada é de que os dois modelos sao equivalentes
(HO). A hipotese é rejeitada se o valor do teste for maior que o valor critico do nivel
de significancia (THOLON; QUEIROZ, 2011).

3.3 Resultados e discussao
Os modelos na escala de Legendre, o0 numero de parametros e os critérios de

ajuste podem ser visualizados na Tabela 2. A ordem dos modelos foi escolhida para
evitar superparametrizacdo. A estrutura de varidncia residual homogénea foi
empregada para a estimagdo dos componentes de variancia e consequente
estimacao dos parametros genéticos, uma vez que o efeito de ambiente permanente
parece absorver a heterogeneidade dos residuos (JDEGARD et al., 2003).

Quando sdao comparados os modelos propostos no estudo, fica evidente a
reducao gradativa do Leg3 ao Leg6, nos os critérios -2Log(L) e AIC e para o BIC,
tem pequena reducdo de Leg3 para Leg4 e apds a magnitude tem uma pequena
elevagdo. Observa-se que a diferenga na maxima verossimilhanga restrita entre os
modelos, dois a dois, foi significativa (P<0,05) pelo LRT (Tabela 2).

Os modelos que melhor se ajustaram para o escore de células somaticas
foram os de 42 e 62 ordens da escala de Legendre, tanto para os efeitos genéticos
aditivos como de ambiente permanente (Tabela 2). Esses resultados diferem dos
encontrados por @degard et al. (2003), os quais mencionam o modelo de segunda
ordem para variancia genética e de terceira para efeito de ambiente permanente.
Chang et al. (2004) sugerem que o polinbmio de quarta ordem € o que melhor se
adequa, corroborando os resultados do presente estudo, porém estes autores

trabalharam com dados de mastite clinica.
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Tabela 2 — Modelos, nimeros de parametros e critérios de selecao de modelos com diferentes ordens
de ajuste na escala de Legendre, para efeito genético aditivo e de ambiente permanente de escore de
células somaticas em vacas holandesas de primeira lactacdo

Modelo  N¢ parametros -2log(L) AIC BIC GL LRT
Leg3 13 58323,36 58349,36 58456 - -
Leg4 21 58120,84 58162,84 58335,12 8 -202,52
Leg5 31 58020,06 58082,06 58336,38 10 -100,78
Legb 43 57963,44 58049,44 58402,2 12 -56,62

* Valores de LRT significativos a 5% de probabilidade (teste de Qui-quadrado). Valores em negrito
correspondem a ordem do modelo que melhor se ajustou. *GL = graus de liberdade, calculado pela
diferenca do numero de parametros dos modelos, dois a dois, subsequentes

As variancias genéticas aditivas, de ambiente permanente e fenotipicas
estimadas (Figura 2) possuem maior magnitude no inicio da lactagcao, fato sugerido
por alguns autores como sendo devido a pouca informacédo no comeco da lactacao,
logo apés o parto (JAMROZIK et al., 1997; BOHMANOVA et al., 2008). Pouco antes
dos 50 dias de lactacao, as variancias decrescem e praticamente se estabilizam até
o término da lactagéo.

As variancias estimadas nos modelos Leg3, Leg4, Leg5 e Leg6 para ECS
variaram de 0,37 a 1,10; de 0,31 a 1,79; de 0,33 a 2,38 e de 0,35 a 3,23,
respectivamente, para variancia genética aditiva; de 1,24 a 1,94; de 1,24 a 2,06; de
1,22 a 2,06 e de 1,23 a 2,14, respectivamente, para varidncia de ambiente
permanente. As varidncias residuais homogéneas estimadas para os modelos

foram, respectivamente, de 1,90; 1,80; 1,74 e 1,68 (Figura 2).
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Figura 2- Estimativas das varidncias genéticas aditivas ( *** ), de ambiente permanente (= =) e
fenotipica (===) para o escore de células somaticas do leite de vacas holandesas de primeira
lactacdo, em fungao do estagio de lactagao, para os quatro modelos estudados

As herdabilidades para ECS foram de maior magnitude no inicio da lactagao,
para todos os modelos, variando de 0,24; 0,34; 0,41 e 0,50 para Leg3, Leg4, Leg5 e
Leg6, respectivamente (Figura 3). Esses resultados contrastam com os encontrados
por Jdegard et al. (2003) e Mrode & Swanson (2003), os quais citam o comeco da
lactagdo como fase em que s&o estimados o0s menores coeficientes de
herdabilidade. Por outro lado, as herdabilidades encontradas no final da lactagéo no
presente estudo corroboram os encontrados por estes mesmos autores, variando de
0,14 a 0,18. Bohmanova et al. (2008) estudaram varios modelos e concluiram que
para ECS, os polinbmios ortogonais de Legendre de quarta ordem foram os que
melhor se adequaram, resultando em herdabilidades de 0,21. Resultados obtidos
com medidas repetidas, como o caso da regressdo aleatéria, proporcionam
coeficientes de herdabilidade levemente superiores quando comparados a outros
modelos. Os primeiros dias de lactagdo sdo os mais importantes de se coletar
dados, em fungdo da maior ocorréncia de casos de mastite, principalmente em
vacas primiparas, provenientes em sua maioria de variagdo genética (HERINGSTAD
et al., 2003; HINRICHS et al.,2005, 2011).
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Figura 3 - Estimativas de herdabilidades no decorrer da lactagao, para escore de células somaticas,
em vacas holandesas de primeira lactagdo, nos modelos Leg3(=--), Leg4(™ *), Leg5(=) e

Além disso, sabe-se que a correlagao genética entre as diferentes medidas de
um mesmo animal durante uma mesma lactacdo e entre lactagcbes sao altas
(ODEGARD et al.; 2003). Este fato sugere que um animal com alta incidéncia de
contagem de células somaticas ao inicio da primeira lactacao, possivelmente sera
um animal com altas contagens durante toda a lactacdo e nas lactacbes
subsequentes. Isso pode ajudar na tomada de decisdo do produtor, que sabendo
dessa correlagcdo e tendo conhecimento da alta varidncia genética no inicio da
lactacdo, pode selecionar melhor os animais que permanecerao no rebanho.

Outra ferramenta que pode auxiliar o produtor é a solucado para os efeitos
fixos, grupo de contemporaneos (GC), que no caso de CCS é formado por rebanho,
ano de parto e més de andlise do leite. A soma desses efeitos pode oferecer
estimativas do nivel de contagem de células somaticas do rebanho e com isso
auxiliar a reconhecer problemas de manejo na propriedade. Altas contagens de
células somaticas podem revelar problemas continuos na saude do Ubere e, niveis
flutuantes, inconsisténcia nos cuidados de higiene. Além disso, 0os animais séo
padronizados, uma vez que os MRA corrigem os resultados para a fase da lactacao,
parto e idade da vaca na idade da analise, e para os efeitos genéticos, implicando,
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portanto, que as diferencas entre as solugcées dos rebanhos (GCs) sado devidas as
diferencas de praticas de manejo (KOIVULA et al., 2007).

3.4 Conclusao
Dentre os modelos de regressdo aleatéria estudados, utilizando-se os

polinbmios ortogonais de Legendre, os de 42 e 62 ordens, tanto para os efeitos fixos
como aleatdrios, foram os que melhor se ajustaram ao escore de células somaticas.
A utilizagdo de modelos de regressdo aleatéria se mostrou adequada a
caracteristica estudada, uma vez que ressalta a modificacdo da variancia aditiva ao
longo da lactacao.

A identificacao de animais mais resistentes a mastite € mais eficiente no inicio
da lactacao, periodo em que a expressdao da variancia genética aditiva e as
herdabilidades indicam que a selecdo resultaria em ganhos mais efetivos.
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