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Autor: ITIBERE SALDANHA SILVA
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RESUMO

Foram utilizados arquivos com 104.101, 55.063 e 60.782 registros de pesos
corporais, do nascimento aos 630 de idades, de bovinos da raga Guzera, da Associagao
Brasileira dos Criadores de Zebu (ABCZ), referentes ao periodo de 1975 a 2001, para
estimar componentes de (co)varidncia e parametros genéticos, de acordo com trés
abordagens de analise, cada uma com um arquivo, utilizando diferentes modelos
estatisticos ¢ a metodologia REML. Nestas abordagens foram obtidos valores das
estimativas de varidncia e parametros genéticos de modelos unicaracteristicos; modelos
uni e bicaracteristicos e, de modelos de regressdo aleatoria (MRA), respectivamente. Na
primeira, com quatro modelos unicarateristicos, observou-se que o modelo 1,
considerado completo, por incluir os efeitos genéticos direto e materno (GM) e os efeitos
de ambiente permanente materno e residual, ndo diferiu significativamente (P<0,05),
pelo teste razdo de verossimilhanga do modelo 2, que exclui o GM. As herdabilidades
diretas (h?) estimadas nos modelos 1 e 2, foram muito semelhantes. Os valores de h?
cresceram da primeira idade até a segunda idade, mantiveram os valores até o desmame e
depois cresceram. As estimativas de varidncia genética materna foram baixas,
principalmente antes da desmama. Na segunda usando diferentes modelos uni e

bicaracteristicos, o comportamento das estimativas foi semelhante a primeira abordagem.
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Os valores de h” das anélises uni e bicaracteristicas, para os pesos ajustados as idades
padrao de 120(P120), 205(P205), 365(P365) e 550(P550) dias de idades foram 0,15;
0,10; 0,17; 0,14 e 0,14; 0,10; 0,16; 0,15, respectivamente. As correlagdes genéticas
diretas (r,) semelhantes nos modelos 1 e 2 para P120/P205, P120/P365, P120P550,
P205/P365, P205/P550 e P365/P550 foram 0,80; 0,54; 0,54; 0,74; 0,62 ¢ 0,95 ¢, 0,80;
0,54; 0,53; 0,74; 0,62 e 0,95 respectivamente. Na comparagao entre os modelos 1 e 2, das
analises uni e bicaracteristicas, o0 modelo 2, que exclui GM, proporcionou ajuste similar
ao modelo 1. Na andlise de regressdo aleatoria foram testados dez modelos com
diferentes estruturas de variancias residuais € combinac¢des de ordens (k) dos efeitos
aleatorios. Pelos critérios de informacgdo de Akaike e Bayesiano de Schwarz, os MRA
mais adequados foram os modelos Reg666-r10 (Regkakcko-r10) e Reg653-r10
(Regkakckq-r10), respectivamente, para os efeitos genético aditivo direto (ka), de
ambiente permanente de animal (kc) e de ambiente permanente materno (kg), com as
varidncias residuais divididas em dez (r10) classes. As estimativas de h® de peso ao
nascer (PN), 205, 365 e 550 dias de idades, foram de 0,13, 0,43, 0,46 ¢ 0,48, para o
modelo Reg666-r10; para o modelo mais parcimonioso (Reg653-10), foram de 0,13,
0,46, 0,54 e 0,56, respectivamente. As correlagdes fenotipicas, genéticas, de ambientes
permanentes animal e materno foram todas positivas e similares entre os MRA. No
modelo mais parcimonioso, Reg653-10, as r, do PN/205, PN/365, PN/550, 205/365,
205/550 e 365/550 foram, 0,40, 0,40, 0,42, 0,68, 0,74 e 0,81, respectivamente. Os
modelos com homogeneidade de varidncia foram inadequados. A variancia do residuo
dividido em dez classes distintas de variancias foi mais adequada para modelar a variacao
residual. Na comparagdo das trés abordagens de andlise foi constatado que o MRA

constitui alternativa importante para analise de dados de crescimento de bovinos.



(CO)VARIANCE COMPONENTS AND GENETIC PARAMETERS FOR
GROWTH TRAITS IN GUZERA BREED BY DIFFERENT ANALYSIS OF
STRATEGIES

Author: ITIBERE SALDANHA SILVA
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SUMMARY

Three different files containing 104,101, 55,063 and 60,782 body weight records
from birth to 630 days of age, collected from 1975 to 2001, from Guzera cattle belonging
to the Brazilian Association of Zebu Breeders (ABCZ) were used in this study. The data
were analyzed according to three different approaches, corresponding to one of those
files, in order to estimate the (co)variance components and the genetic parameters by
different statistical models and the REML methodology: variance estimates and genetic
parameters of single-trait models, single and two-trait models, and of random regression
models (RRM). Regarding the first analysis, where four single-trait models were used, it
was observed that model 1, the complete one which included the direct genetic and
maternal (GM) effects, as well as the maternal permanent environmental effect and
residual, did not statistically (P<0.05) differ by the likelihood ratio test from model 2,
which excluded the GM. Direct heritabilities (h?) estimated by models 1 and 2 were
quite similar, and increased from first to second age, remained until weaning, and then
increased. Estimates of maternal genetic variance were low, especially before weaning.
The second analysis, which used different single and two-trait models, resulted in similar
behavior of estimates to the first analysis. The h’ estimated by single and two-trait

analyses, for weight records adjusted to 120(P120), 205(P205), 365(P365) and
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550(P550) days of age were 0.15, 0.10, 0.17, 0.14 and, 0.14, 0.10, 0.16, 0.15,
respectively. The direct genetic correlations (r,) by models 1 and 2 for P120/P205,
P120/P365, P120/P550, P205/P365, P205/P550 and P365/P550 were 0.80, 0.54, 0.54,
0.74, 0.62, 0.95 and, 0.80, 0.54, 0.53, 0.74, 0.62, 0.95, respectively. When comparing
models 1 and 2, by the single and two-trait analyses, it was verified that model 2, which
excluded the GM, was equivalent to the complete model. In the random regression
analysis ten models presenting different residual variance structures and order
combinations (k) of random effects were evaluated. According to the Akaike Information

Criterion and the Schwarz Bayesian Information Criterion, the most suitable RRM were
the models Reg666-r10 (Regkakckq-r10) and Reg653-r10 (Regkakckq-rl0),
respectively, for the direct additive effect (ka), the animal permanent environmental

effect (kc) and the maternal permanent environmental effect (kq), with the residue
variances divided into ten distinct variance classes (r10). The h” estimates for weights at
birth (PN), 205, 365 and 550 days of age were 0.13, 0.43, 0.46, 0.48 and 0.13, 0.46, 0.54,
0.56 for the Reg666-r10 model and for the most parsimonious model (Reg653-10),
respectively. The phenotypic, genetic, animal permanent environmental and maternal
permanent environmental correlations were all positive and similar for all RRM.
Considering the most parsimonious model, Reg653-10, the r, between PN/205, PN/365,
PN/550, 205/365, 205/550 and 365/550 were 0.40, 0.40, 0.42, 0.68, 0.74 and 0.81,
respectively. Models with variance homogeneity were inadequate. The residual variance
divided into ten distinct variance classes was the most suitable to model the residual
variation. In the comparison of the three approaches of analysis it was evidenced that the

RRM constitutes important alternative for analysis of growth data of bovines.



1 INTRODUCAO

A introducdo da raca Guzera no Brasil remonta com a entrada dos primeiros
exemplares zebuinos no pais trazidos da India no final do século XIX, importados por
criadores de Recife, Salvador e Rio de Janeiro, sendo explorada para o proposito de carne
e leite (Associagao Brasileira dos Criadores de Zebu-ABCZ, 2002).

A raca Guzerd chegou a ter uma participagdo muito expressiva nos negocios de
bovinos nacionais at¢ meados de 1925, porém na década de 40 foi prejudicada pela
politica de cruzamentos para formacdo do Indubrasil, causando uma drastica diminui¢do
do plantel de animais puros.

Entretanto, devido as suas aptiddes para produgdo de carne, capacidade leiteira de
algumas linhagens e o grande interesse de muitos criadores, a partir de 1995 houve uma
nova retomada da raga, que passou de 6.405 registros genealdgicos de nascimento
(RGN), feitos pela Associagdo Brasileira dos Criadores de Zebu (ABCZ), para 10.022
RGN, em 2002, o que representa um crescimento 56,47 % (ABCZ, 2004). Esse aumento
consideravel na quantidade de animais registrados elevou o Guzera ao quarto lugar entre
as ragas zebuinas em numero de registros na ABCZ.

A despeito da importancia da raca Guzera para pecuaria nacional, o nimero de
trabalhos cientificos publicados sobre parametros genéticos da raca ainda ¢ bastante
pequeno.

Atualmente os programas de avaliacdo genética no Brasil, para caracteristicas de
crescimento em zebuinos, sdo realizados considerando os pesos, ou ganhos de peso, em
diferentes idades consideradas padrao, mas como os animais ndo sao pesados na mesma
idade sdo necessarias correcdes dos pesos para as idades padrao.

De acordo com Kirkpatrick et al. (1990) e Meyer (1998a), esse método de selecao ¢

baseado em um modelo de dimensdo finita uma vez que uma escala continua ¢
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arbitrariamente dividida em intervalos e os animais sdo selecionados dentro daqueles
pontos amostrados na curva de crescimento.

A curva de crescimento apresenta natureza continua no tempo € possui um niimero
infinito de idades e pesos que podem ser considerados para uma melhor descricdo do
crescimento.

Sakaguti (2003) menciona na sua revisdo de literatura que a utilizagdo de técnicas
multivariadas em andlises conjuntas dos pesos ajustados as idades-padrao fornece
informagdes sobre as relagdes lineares existentes entre cada par de idades, porém
nenhuma inferéncia pode ser feita a respeito dos pesos nas idades intermediarias

O conhecimento dos componentes de (co)variancia, permite determinar estimativas
de herdabilidade e das correlagcdes genéticas para as caracteristicas da populacdo que
serdo avaliadas geneticamente, importantes para a avaliacdo dos animais.

As herdabilidades e correlagdes genéticas podem sofrer variagdes consideraveis nas
suas estimativas devido ao método de estimag¢do dos componentes de (co)varidncia, ou
tipo de transformag¢do dos dados e de analises uni ou multicaracteristica (Meyer & Smith,
1996).

As metodologias de estimacdo de componentes de varidncia vém recebendo
contribuigdes para o seu aperfeicoando desde as primeiras décadas do século passado,
sendo o método denominado Maxima Verossimilhanga Restrita (REML), mais utilizado
nos modelos de dimensdo finita, em analises uni ou multicaracteristica.

Mais recentemente os modelos de regressao aleatéria (MRA) vém sendo propostos
como alternativa para a avaliagdo genética de animais, quanto a dados longitudinais,
como pesos corporais. Os MRA também podem ser chamados de modelos de dimensao
infinita, uma vez que € possivel um ntimero infinito de idades e pesos por individuo.

A obtengdo de estimativas de qualidade e a avaliagdo de modelos mais completos,
0s quais teoricamente resultam em estimativas mais acuradas do que as conseguidas de
modelos mais simples, tem se constituido em um procedimento necessario no sentido de
melhorar as avaliagdes genéticas de animais para os programas de melhoramento animal.

Dessa forma, este estudo teve como objetivo principal obter informagdes que

possam fornecer subsidios para programas de avaliagdo genética de bovinos de corte,



tendo como base o modelo animal que possibilita aproveitar melhor os registros de pesos
corporais dos animais, € obter estimativas mais precisas. dos pardmetros genéticos para
os pesos individuais dos animais da raca Guzera da ABCZ, com modelos que utilizam
diferentes estruturas de covariancia para ajuste dos efeitos genéticos de animal, genético
aditivo materno, de efeito permanente de ambiente materno e efeito permanente de
ambiente de animal, bem como testar diferentes estratégias de andlise com modelos
unicaracteristicos, uni e bicaracteristicos e, de regressao aleatoria, para melhor ajuste dos
dados, com a finalidade de avaliar e identificar alternativas para avaliagdo genética de

caracteristicas de crescimento em bovinos da raca Guzera.



2 REVISAO DE LITERATURA

Os programas de melhoramento genético de bovinos de corte buscam identificar e
selecionar animais que possuem um maior valor genético para caracteres importantes
como desempenho na fase de crescimento, eficiéncia reprodutiva e caracteristicas
desejaveis da carcaga e da carne.

Existe uma demanda cada vez maior, na cadeia produtiva da pecudria de corte por
novas tecnologias que produzam resultados necessarios para as mudangas esperadas, o
que tem gerado um processo continuo de transformacdo nos sistemas de avaliacdo
genética dos animais.

Os pesquisadores tém procurado, através de métodos cada vez mais precisos €
sofisticados, obter estimativas dos valores genéticos dos animais com confiabilidade cada
vez maior, de tal modo que as comparacdes entre eles sejam baseadas exclusivamente
nas diferengas genéticas.

As analises feitas com o objetivo da remog¢ao das influéncias ndo genéticas podem
ser realizadas através da ado¢do de modelos que sdo, em geral, lineares uni ou
multivariados, com efeitos fixos, aleatdrios ou fixos e aleatorios.

Nesta busca os pesquisadores passaram pela experiéncia de trabalhar com o método
de avaliagdo genética baseado nas médias das progénies e comparagdes contemporaneas
(Dickinson et al., 1976), até chegar ao método dos modelos mistos (Henderson, 1984),
que possibilita fornecer os melhores preditores ndo viciados (BLUP) dos valores
genéticos.

O aumento da capacidade de armazenamento e processamento dos computadores, o
avanco das técnicas computacionais, dos métodos estatisticos e da eficiéncia de
algoritmos, proporcionou uma evolu¢do na utilizagdo dos modelos mistos na avaliacdo

genética (Meyer, 1989a; Boldman & Van Vleck, 1991), permitindo a utilizacdo



do modelo animal, desenvolvido na década 80 por Quaas & Pollack, da Universidade de
Cornell.

O modelo animal, além de permitir a realizacdo dos ajustes para os efeitos fixos,
considera os dados do proprio animal e de seus parentes possibilitando, em uma tnica
analise, fazer a avaliacdo do proprio individuo e dos individuos a ele relacionados. Para
isto, requer a inversdao da matriz de parentesco. Foram os autores Henderson (1976) e
Quaas (1976), que desenvolveram, através dos seus trabalhos, uma simples e
fundamental metodologia para calcular a inversa da matriz de parentesco.

Dando continuidade a esse processo de aprimoramento, varios trabalhos tém sido
realizados objetivando cada vez mais a evolu¢do dos sistemas de avaliagdo genética na

busca por novas respostas.

2.1 Componentes de Variancia e Herdabilidade.

As caracteristicas de importancia econdmicas para serem melhoradas dependem,
em grande parte, do uso efetivo da variacdo genética. Para tanto, ¢ pertinente o
conhecimento das relagdes genéticas e de ambiente dessas caracteristicas. Esse
relacionamento inclui, principalmente, a herdabilidade dos caracteres, bem como as
correlacdes genéticas e de meio entre elas.

Segundo Falconer & Mackay (1996), a herdabilidade ¢ utilizada para se avaliar a
confianca do valor fenotipico como indicador do valor genético. Os autores também
relatam a importancia de compreender que a herdabilidade ¢ propriedade ndo somente de
um carater, mas também da populacdo e das circunstancias. Como a herdabilidade
depende da magnitude de varios componentes de variancia, a mudanca em qualquer um
deles afetara o valor da estimativa.

A herdabilidade ¢, portanto, um parametro da popula¢do, de fundamental
importancia para a definicdo dos métodos de selecdo genética mais adequados, para o
desenvolvimento de programas de melhoramento animal .

A estimativa dos componentes de varidncias ¢ importante para a construcao de

indices de sele¢do, para a analise de modelos mistos com vistas a predigdo linear do tipo
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BLUP, para estima¢do de parametros genéticos, fenotipico e de meio ambiente e para o
planejamento de programas de melhoramento (Henderson, 1986).

Um método que foi muito utilizado na estimativa de componentes de variancia com
dados desbalanceados foi a metodologia dos quadrados minimos, ou método III de
Henderson (Henderson, 1953). Este método ¢ baseado na minimizagdo da soma de
quadrados dos residuos, € os componentes de variancia sdo estimados igualando-se as
somas de quadrados as suas respectivas esperancas. A metodologia supde amostragem
aleatoria, o que resulta em estimadores viciados devido a selecdo pois ndo corresponde a
realidade dos dados.

O desenvolvimento do método de Méaxima Verossimilhanga (ML) permite corrigir
os efeitos de selecdo, desde que as informacdes utilizadas como base para a selecdo
sejam incluidas na andlise. Neste método se estima a probabilidade de que um
determinado conjunto de dados tenha sido retirado de uma populacao com determinados
valores para os parametros. As estimativas dos valores dos parametros obtidas por
maxima verossimilhanga para os dados sdo, simplesmente, os valores numéricos dos
parametros, para os quais a func¢do de probabilidade alcanga seu maximo.

Harville (1977) menciona que o problema com ML em modelos misto ¢ devido ao
fato dos efeitos fixos serem tratados como se fossem conhecidos, ou seja, a perda de
graus de liberdade devido a inclusdo desses efeitos ¢ ignorada, comprometendo assim as
estimativas, mas este problema ¢ contornado considerando-se apenas a parte da fungdo de
verossimilhanca independente dos efeitos fixos.

Foram Patterson & Thompson (1971) que propuseram essa solucdo para ser
utilizada em modelos mistos, apresentando o método denominado de maxima
verossimilhanga restrita (REML).

Virios algoritmos foram desenvolvidos na tentativa de reduzir a demanda de tempo
de computagao e de memoria necessarios para utilizar os métodos ML ou REML.

Smith & Graser (1986) e Graser et al. (1987) propuseram o método livre de
derivada, cujo procedimento permite estimar as variancias genéticas aditivas e do erro,
sob um modelo animal. O algoritmo apresentado possibilitou um uso mais acentuado do

método da méaxima verossimilhanga restrita (REML).



De acordo com Meyer (1989a ¢ 1991), o método REML tem sido preferido para
estimacdo de componentes de covaridncia em melhoramento animal ao fazer a particao
das covariancias fenotipicas em covaridncias genéticas e outros componentes. Esta
escolha deve-se ndo apenas as propriedades estatisticas desejaveis que o método
apresenta, mas também a grande evolugdo dos recursos computacionais disponiveis, ao
desenvolvimento e adaptacdo de algoritmos especializados, explorando caracteristicas
especificas da estrutura dos dados ou do modelo de andlise, e a utilizagio de uma
variedade de técnicas numéricas (Verneque, 1994).

Na Tabela 1 sdo apresentadas algumas estimativas de herdabilidades para o peso ao
nascer, desmame, 365 e 550 dias de idade em bovinos de corte no Brasil, em diferentes
racas zebuinas, estimadas pelo método de Méxima-Verossimilhanca Restrita (REML) e
incluindo efeito genético materno.

Esses valores permitem ter uma nog¢ao sobre o comportamento das estimativas de
herdabilidade direta das caracteristicas de crescimento. A contribui¢do materna para a
variagdo destas caracteristicas, € menor para o peso ao nascer, 365 e 550 dias de idade,

sendo maior relativamente para o peso a desmama.
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Tabela 1. Estimativas de herdabilidade direta (h?) ¢ materna (h’,) para o peso ao nascer
(PN), peso a desmama (PD), peso aos 365 (P365) e 550 (P550) dias de idade

em bovinos de corte, pelo método REML

Caracteristicas Grupo genético h? h’n
Autor(res)

PN
Eler (1994) Nelore 0,22 0,12
Eler (1994) Nelore 0,29 0,08
Scarpati et al. (1999) Nelore 0,20 0,11
Mello et al. (2002) Canchim 0,39 0,03
Pelicioni et al. (2003a) Guzera 0,14 -
Cyrillo (2003a) Nelore 0,37 0,05
Sakaguti et al. (2003) Tabapua 0,36 -

PD
Eler (1994) Nelore 0,13 0,13
Eler (1994) Nelore 0,14 0,17
Ferraz Filho et al. (2000) Tabapua 0,16 0,10
Pimenta Filho et al. (2001) Guzera 0,35 0,39
Souza et al. (2002) Guzera 0,27 0,17
Marcondes et al. (2002) Nelore 0,19 0,10
Cyrillo (2003a) Nelore 0,09 0,04
Sakaguti et al. (2003) Tabapua 0,46 -

P365
Eler (1994) Nelore 0,16 0,10
Eler (1994) Nelore 0,17 0,12
Pimenta Filho et al.(2001) Guzera 0,26 0,28
Souza et al. (2002) Guzera 0,24 0,12
Garnero et al. (2002) Nelore 0,29 0,10
Mello et al. (2002) Canchim 0,63 0,05
Cyrillo (2003a) Nelore 0,23 0,05
Sakaguti et al. (2003) Tabapua 0,36 -

P550
Pimenta Filho et al. (2001) Guzera 0,46 0,30
Ferraz Filho et al. (2002) Tabapua 0,13 0,03
Garnero et al. (2002) Nelore 0,34 0,02
Marcondes et al. (2002) Nelore 0,43 0,03
Siguiera et al. (2003) Nelore 0,47 -

Sakaguti et al. (2003) Tabapua 0,35 -




2.2 Dados Longitudinais

A curva de crescimento dos animais ¢ usualmente representada através dos pesos
medidos em diferentes idades, considerada como dados longitudinais ou medidas
repetidas da mesma caracteristica no mesmo individuo. Diferentes formas de anélise, tem
sido empregadas para estes tipos de dados.

Atualmente, a avaliacdo genética para caracteres de crescimento em bovinos de
corte, ¢ realizada considerando os pesos, ou ganhos em pesos, em diferentes idades,
como caracteristicas distintas, mas correlacionadas (Meyer & Hill, 1997), utilizando
modelos mistos.

Os pesos sdo tomados em idades consideradas padrdo (ao nascer, a desmama, um
ano de idade e sobreano), identificadas em cada animal de forma arbitraria. E assumido
que todos os animais apresentam uma mesma forma para a curva crescimento, sem
considerar as diferencas genéticas importantes entre os animais. Este modelo pode ser
entendido como sendo de dimensdo finita uma vez que a escala continua ¢
arbitrariamente dividida em intervalos (Kirkpatrick et al., 1990; Meyer, 1998a).

Uma vez que os animais sdo pesados, e selecionados, para alguns pontos da curva
de crescimento, pode haver alteragdo significativa na inclinagdo da curva mas ndo na sua
forma (Albuquerque & Fries, 1998).

Como os pesos em diferentes idades podem ser descritos por fungdes continuas, €
possivel a utilizacdo do conceito de caracteristica de dimensdo infinita, quando o
proposito ¢ a andlise do crescimento em alguns periodos (Kirkpatrick & Heckmam,
1989).

Kirkpatrick & Lofsvold (1992) e Kaps et al. (2000), ao considerarem o carater
continuo do tempo, ressaltaram a existéncia de namero infinito de idades dos bovinos nas
quais os pesos poderiam ser utilizados para uma descricdo mais compreensiva do
crescimento.

Segundo Van der Werf & Schaeffer (1997), caracteristicas tomadas em fun¢do do
tempo merecem um tratamento estatistico diferenciado. De acordo com esses autores,

para analisar esse tipo de dado ¢ importante modelar esta estrutura de covariancia
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utilizando modelos estatisticamente mais adequados que possibilitem fazer inferéncias a
partir do conjunto de dados, e gerar as informagdes de uma caracteristica que se altera
com o passar do tempo.

Ptak & Schaeffer (1993), trabalhando com a producao de leite em bovinos leiteiros,
em cada controle, descreveram um modelo animal, como "test-day models", utilizando
modelo de repetibilidade. O modelo apresentava formas padrdo para curva de lactagao,
porém estabelecia que a correlacdo entre medidas repetidas era unitaria e considerava que
0s mesmos genes controlam a producdo em todos os controles ao longo da lactagdo, o
que ¢ diferente do encontrado por Meyer et al. (1989).

Sakaguti (2000) alerta que, considerar os pesos em bovinos em diferentes idades
como medidas repetidas de caracteristica unica, como ¢ feito nas analises que empregam
os Modelos de Repetibilidade, ndo ¢ sustentavel na maioria dos estudos de crescimento,
pois esses modelos admitem que as variancias genéticas e ndo-genéticas, sao constantes

ao longo do tempo.

2.3 Diferentes Aspectos Metodologicos

Os dados longitudinais ou medidas repetidas de um carater no mesmo individuo
tém sido analisadas sob diferentes aspectos metodologicos.

As abordagens usuais tém utilizado modelos de repetibilidade e os modelos de
dimensao finita, em analises uni ou multicaracteristica. Mais recentemente, funcoes de
covariancia (FC) e modelos de regressdo aleatéria (MRA) tém sido propostos como
alternativa para modelar caracteristicas que sdo consideradas como dados longitudinais
ou medidas repetidas (Kirkpatrick et al. 1990 e 1994, Shaeffer e Dekkers, 1994).

As fungdes de covariancia, que sdo classificadas como fungdes continuas, podem
representar as (co)variancias dos pesos em bovinos. As FC podem ser utilizadas no
estudo do crescimento em bovinos com a finalidade de obter as estimativas de
(co)variancias em qualquer periodo do crescimento.

De acordo com Kirkpatrick & Heckman (1989), os modelos de fungdao de

covariancia (FC), em relacdo aos modelos multivariados tradicionais, apresentam
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algumas vantagens, pois permitem a descri¢do para todo ponto de uma escala continua
de medidas possibilitando, através de interpolacdo, obter as (co)variancias para idades
ndo estimadas; ndo ha necessidade de se fazer pressuposi¢des sobre a curva de
crescimento; viabiliza uma predi¢do melhor da resposta a selegdo, pois cada FC tem um
conjunto de autovalores que fornece informagdes sobre a direcdo na qual a média da
trajetoria pode ser modificada por sele¢do; alem disso, otimiza a utilizagdo dos dados,
pois quando se ajusta os polindmios de menor ordem possivel evita-se a super-
parametrizacdo e minimiza-se a variancia do erro.

De acordo com Kirkpatrick et al. (1990 e 1994), as FC sdo equivalentes as matrizes
de (co)varidncias que podem ser estimadas em modelos de analise multivariada de
dimensao finita.

A funcdo de covariancia possibilita modelar, de maneira mais acurada, a estrutura
de variancia e covariancia das caracteristicas e possibilita maior flexibilidade na
utilizagdo de medidas tomadas em qualquer idade, sem a necessidade de trabalhar com
idades padrao ou analisar padrdes de covaridncia relacionadas as alteragdes de
caracteristicas por toda trajetoria (Van der Werf & Schaeffer, 1997).

Sakaguti (2000), trabalhando com dados de crescimento de bovinos da raca
Tabapua, constatou a utilidade da estimac¢do das FC na avalia¢do do crescimento. Além
de determinar a covariancia entre qualquer par de idades, a andlise das autofung¢des,
associadas aos autovalores das matrizes de coeficientes das FC, revelou que a curva de
crescimento dos dois primeiros anos de vida pode ser rapidamente alterada pela selegao.

No melhoramento animal a metodologia de modelos de regressdo aleatoria e
funcdes de covariancia sdo recentes e tém merecido aten¢do relativamente grande.

Os coeficientes de regressao aleatoria foram propostos por Henderson Jr (1982) e
Henderson (1984), porém esta metodologia comegou a ser empregada no melhoramento
animal através dos trabalhos de Schaeffer & Dekkers (1994), que propuseram a utilizagao
dos modelos de regressao aleatoria (Random Regression Models) para avaliagdo genética
de caracteristicas como produgdo didria de leite.

Sabe-se que os pesos em diferentes idades ndo sdo totalmente influenciados, pelos

mesmos grupos de genes, embora estes pesos sejam altamente correlacionados.



12

De acordo com Meyer (1998b), uma melhor op¢ao de analise ¢ deixar que a
trajetoria da curva de crescimento represente mais de uma caracteristica. Entretanto, a
autora ressalta que ndo se deve tratar cada idade como uma caracteristica diferente, nem
formar classes arbitrarias, é necessario levar em consideracdo as mudangas nas
covariancias com a idade, ajustando uma curva de crescimento para cada animal, a partir
de um modelo misto, e ajustando um modelo de regressdo aleatéria (MRA).

Realizando a regressdo dos pesos dos animais, em relagdo a idade em que estes
pesos foram tomados, ¢ possivel descrever a curva de crescimento médio da populagao.

Segundo El Faro et al. (1999), estes modelos permitem ajustar curvas de lactacdo
aleatorias para cada individuo como desvios de uma curva média da populacdo, onde as
regressdes sdo ajustadas em fun¢do do periodo, utilizando fung¢des lineares e modelando
trajetorias para a média populacional (regressdes fixas) e para cada animal (regressdes
aleatorias). A metodologia possibilita considerar uma estrutura de (co)variancias para
efeitos genéticos aditivos, de ambiente permanente e, quando necessario, as variancias
residuais heterogéneas.

Jamrozick & Schaeffer (1997), trabalhando com modelos de regressdo aleatoria
univariados, obtiveram estimativas dos componentes de (co)variancia para produgao de
leite, gordura e proteina. Estas estimativas posteriormente foram utilizados por Jamrozick
et al. (1997) para a avaliagdo genética, com modelo de regressdo aleatoria que usava
funcdes lineares e quadraticas da duracdo da lactacdo no dia do controle individual da
producdo, para descrever as regressdes fixas e aleatdrias nestes modelos. Esta andlise
possibilitou a realizagdo do calculo do valor genético de cada animal para producdo em
diferentes periodos da lactacdo, concretizando-se a selecdo para as caracteristicas.

Varona et al. (1997), trabalhando modelos de regressao aleatdria (MRA) em curvas
de crescimento em bovinos de corte, verificaram que esta metodologia permite alterar o
formato das curvas de producao através de selecao genética. Na pratica isto significa a
possibilidade de alterar a taxa de maturidade sem alterar o peso adulto.

Meyer (1998b), trabalhando com bovinos, relatou que os modelos de regressao
aleatoria (MRA) sdo uma ferramenta valiosa na modelagem de mensuracgdes repetidas em

caracteristicas de producao animal, principalmente se as caracteristicas medidas mudam



13

gradualmente. Os modelos de regressao aleatoria permitem, através da FC, formular e
descrever a covariancia genética e ambiental entre mensuragdes com o passar do tempo.
Os autores Van der Werf et al. (1998), Veerkamp & Thompson (1999) e Strabel &
Misztal (1999), também apresentaram trabalhos com modelos de regressdo aleatoria
(MRA) para caracteristicas de produgdo animal.

O fator limitante para a utilizagdo dessa metodologia MRA ¢ a possibilidade de
ocorrer elevado numero de medidas repetidas, o que torna as andlises
computacionalmente lentas e exige muita memoria (Olori et al., 1999).

Meyer (2000) concluiu que os modelos de regressao aleatéria sao adequados para
analise de dados de crescimento até mesmo se estes estdo sujeitos a variagdo sazonal que
ndo pode ser separada, e que ndo existe necessidade de suposi¢des restritas sobre
variancia e covariancia.

De acordo com Sakaguti (2000), a utilizacio de MRA na estimacdo da FC ¢
teoricamente mais atrativa pois permite melhor defini¢do dos efeitos aleatdrios (e.g.,
separa os efeitos permanentes e temporarios de ambiente) e utiliza as informacdes
obtidas diretamente das observagdes, sem que transformagdes arbitrarias sejam
previamente feitas. O autor também menciona que, na avaliacdo do crescimento de
bovinos de corte a sua aplicagdo deve ser preferencialmente escolhida sempre que os
recursos computacionais disponiveis possibilitarem a aplicacdo de modelos adequados.

Villalba et al. (2000) trabalharam em um modelo de regressdo aleatoria com
polindmios quadraticos e lineares para, respectivamente, descrever a curva de
crescimento pré-desmame média e obter os efeitos genéticos dos animais. Os autores
concluiram que o uso de coeficientes de regressdo aleatoria melhorou o ajuste para
caracteristica pré-demame.

De acordo com Sakaguti (2000), a utilizagdo de MRA pode fornecer informagdes
valiosas sobre o comportamento das curvas de crescimento de cada animal, podendo
servir de diretriz para os programas de selegdo. Misztal (2000) menciona que os modelos
de regressdo aleatdria apresentam aspectos desejaveis, mas, devido a alguns problemas
de ajuste e de metodologia, recomenda que os parametros calculados por MRA ainda

sejam validados.
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Nobre (2001), trabalhando com modelos de regressao aleatéoria em dados de
crescimento bovinos da raca Nelore, observou que os modelos permitem o
aproveitamento de todos os registros e que as diferencas esperadas na progénie podem
ser calculadas para qualquer idade. Meyer (2001), utilizando modelos de regressdo
aleatodria, estimou funcdes de covaridncia genética direta e maternal, para registros do
crescimento do nascimento a desmama, em bovinos de corte na Australia.

Albuquerque & Faro (2003) relatam que diferente dos modelos multi-
caracteristicas, que fornecem predi¢des para determinados pontos ou idades, os modelos
de regressao aleatoria permitem a predicdo de valores genéticos para curva de
crescimento como um todo, para qualquer idade desejada e para fungdes da curva de
crescimento.

Cyrillo (2003) trabalhando com andlise unicaracteristica (AU) e modelos de
regressao aleatoria (MRA) em dados de crescimento de bovinos da raga Nelore,
menciona que a magnitude dos pardmetros (h?) obtidos por MRA foram sensivelmente
maiores do que os obtidos por AU, indicando que as propriedades dos MRA
contribuiram para decomposi¢do mais adequada dos componentes responsaveis pela
variagao total.

Comparando com os modelos mais simples, as novas metodologias de modelos
mais complexos necessitam de mais estudo e melhoria para obtengdo de estimativas
confidveis e mais precisas. Isso deve ser feito antes de sua implementagdo, em escala de

rotina em programas de melhoramento animal.



3 AVALIACAO DE MODELOS PARA ESTIMACAO DE COMPONENTES
DE VARIANCIA E VALORES GENETICOS PARA CABACTERiSTICAS
DE CRESCIMENTO DE BOVINOS DA RACA GUZERA

Resumo

Foram utilizados 104.101 registros de pesos de bovinos da raga Guzera, referentes ao
periodo de 1975 a 2001,divididos em intervalo de 90 dias do nascimento aos 630 dias de
idade, obtidos pelo controle de desenvolvimento ponderal da Associagdo Brasileira dos
criadores de Zebu (ABCZ). Quatro modelos foram utilizados para estimar componentes
de variancia e parametros genéticos usando a metodologia REML: o modelo 1 ajustou
para os efeitos genético direto (GA), materno (GM), ambiente permanente materno (AM)
e residual; no modelo 2 exclui-se GM e no modelo 3 exclui-se AM; no modelo 4 foram
excluidos GM e AM. O teste de razdo de verossimilhan¢a (LRT) ndo detectou diferencas
significativas (P<0,05), em quase todas as classes de idades, dos modelos 1 e 2. As
herdabilidades diretas estimadas no modelo 1 e 2 foram semelhantes. Os valores de
herdabilidade cresceram da primeira idade até a segunda idade, mantiveram os mesmos
valores até o desmame, e depois cresceram. As estimativas de herdabilidade direta, nas
classes de idade mais proximas dos 205, 365 e 550 dias, para os modelos 1 e 2, foram
0,15; 0,12; 0,14 ¢; nos modelos 3 ¢ 4, foram 0,15; 0,14; 0,15 ¢ 0,26; 0,19; 0,17,
respectivamente. O modelo 3 apresentou valores maiores de herdabilidade materna,
devido a exclusdo de AM. No modelo 4 houve superestimacdo da variancia genética
aditiva, devido a exclusdao de GM e AM. A comparacao entre modelos mostrou que o

modelo sem GM foi equivalente ao modelo completo.
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Palavras Chave: bovinos de corte, caracteristicas de crescimento, componentes de
variancia, parametros genéticos, efeitos maternos, raga Guzera

EVALUATION OF MODELS FOR THE ESTIMATION OF VARIANCE
COMPONENTS AND GENETIC VALUES FOR GROWTH TRAITS IN GUZERA
BREED

Summary

A total of 104,101 body weight records, collected in the period of 1975 to 2001, of
the Guzera breed, from birth to 630 days, divided in eight 90 days age intervals, of the
Brazilian Association of Zebu Breeders (ABCZ) and were considered in this study, were
used to estimate the variance and covariance components by the REML methodology,
according to 4 models: model 1 was the complete one, included four random
components, genetic direct (GA), genetic maternal (GM) environmental permanent
maternal (AM) and the residual; model 2 excluded the GM term; model 3 excluded AM
and model 4 excluded both GM and AM components. Likelihood ratio test did not show
significant differences (p<0.05) between models 1 and 2 in almost all classes of ages.
Direct heritability estimates by models 1 and 2 were quite similar, and increased from
first to second age, remained the same until weaning, and then increased. Direct
heritability estimates, in the classes of age closer to 205, 365 and 550 days, by models 1
and 2, were 0.15, 0.12, 0.14 and; by the models 3 and 4, were 0.15, 0.14, 0.15 and 0.26,
0.19, 0.17, respectively. Heritability estimates from model 3 were larger due to the
exclusion of the AM term of the analysis. In the model 4 it was observed a super
estimation of the additive genetic variance. The comparison between the models

indicated that model without GM was equivalent to the complete one.

Key Words: beef cattle, growth traits, variance components, genetic parameters,

maternal effects, Guzera breed
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3.1 Introducao

A crescente necessidade de se conduzir um sistema produtivo de carne de maneira
eficiente, em curto espaco de tempo, torna imprescindivel a produgdo e a selegdo de
animais com alta precocidade de crescimento. Nesta busca por maior competitividade,
demanda-se a ado¢do de novas tecnologias, capazes de promover ganhos em eficiéncia e
qualidade, aumentando assim a rentabilidade dos investimentos. O estudo dos
componentes de variancia e valores genéticos para caracteristicas de crescimento em
bovinos de corte ¢ de grande importancia para o desenvolvimento da pecudria de corte
nacional, pois possibilita obter maiores avangos genéticos e ganhos de producdo, no
setor. O desempenho dos bovinos é determinado por um componente genético que mede
a variancia genética aditiva e nao aditiva dos genes, € um outro ambiental afetado pela
influéncia temporaria ou permanente de meio ambiente.

As metodologias de estimacdo dos componentes de variancia e dos valores
genéticos dos animais vém se aperfeicoando desde as primeiras décadas do século
passado, mas foi Henderson (1953) quem deu um dos passos mais importantes para o seu
desenvolvimento e a aplicagio no melhoramento animal. Nos programas de
melhoramento as avaliagdes genéticas t€ém usando o modelo animal (Henderson &
Quaas, 1976 e Quaas & Pollak , 1980).

Um problema verificado no método de Henderson ¢ a pressuposi¢ao de que ndo
ocorre mudanga na média dos valores genéticos dos animais, o que ndo corresponde a
realidade uma vez que os respectivos dados sdo provenientes de programa de
melhoramento. Desta forma, as estimativas resultantes sdo freqiientemente viezadas pela
selecdo. Trabalhando com o Método 3 de Henderson os pesquisadores Sorensen &
Kennedy (1986) observaram que, apesar das modificagdes realizadas no referido método,
o mesmo ndo utiliza toda informacdo disponivel nos dados, ndo sendo um estimador
suficiente.

Segundo Meyer (1989b) e Keele et al. (1991), o método de maxima
verossimilhanca (ML) sob certas condigdes, pode corrigir para os efeitos de selegdo.

Nesse método (ML) os componentes sdo estimados por processos iterativos, onde sdo
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revisadas repetidamente as estimativas de cada efeito até que nao ocorra mais mudanca
nos valores conseguidos, chegando assim aos resultados.

O problema observado no método ML, quando usado em modelos mistos, ¢ a perda
de graus de liberdade devido os efeitos fixos serem trabalhados como se fossem
conhecidos. De acordo com Meyer (1989b), se o nimero de efeitos fixos for grande, as
estimativas dos componentes de varidncia podem ser viezados, principalmente o
componente residual.

Patterson & Thompson (1971), através de modificagio do método ML criaram o
método denominado Maxima Verossimilhanga Restrita REML, atualmente usado, onde
maximiza apenas parte da funcao de probabilidade que ¢ independente dos efeitos fixos.

Sorensen & Kennedy (1984), Gianola & Fernando (1986) e Van Der Werf & De
Boer (1990) constataram que quando a analise ¢ feita pelo modelo animal de Henderson
& Quaas (1976) e toda matriz de parentesco ¢ utilizada, estimadores, como o REML,
condensam as informagdes de todos os graus de parentescos para poder calcular uma
estimativa dos componentes de variancia da populacdo, obtendo assim uma estimativa
nao-viesada, mesmo na presenca de selegdo.

De acordo com Meyer (1992), atualmente o modelo linear misto que considera o
animal como efeito genético direto, tem sido usado para diversos propodsitos e sua
eficacia tem sido constada na estimacdo de parametros genéticos.

Este trabalho foi desenvolvido com o objetivo de estudar diferentes modelos
animais usando a metodologia de REML; definir aqueles que sejam mais adequados para
obter estimativas dos componentes de variancia e parametros genéticos no decorrer da
fase de crescimento de bovinos da raca guzerd e, também, decompor de modo mais
preciso os efeitos genéticos e ambientais para conseguir informagdes que possam

subsidiar aplicagdes futuras no melhoramento da raga.
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3.2 Material e Métodos

3.2.1 Dados

Os dados utilizados sdo relativos aos de pesos corporais de bovinos da raga Guzera,
no periodo de 1975 a 2001, obtidos pelo controle de desenvolvimento ponderal da
Associagdo Brasileira dos Criadores de Zebu (ABCZ) e cedidos pelo Centro Nacional de
Pesquisa de Gado de Corte -Embrapa, Campo Grande MS.

O grupo de contemporaneo (G) foi definido como rebanho-ano-més de nascimento
e sexo ¢ aplicou-se a restricdo de que o tamanho de cada G deve-ser composto de, no
minimo, cinco animais.

Assim, no ajuste dos modelos foram usados os dados de 26.314 animais
pertencentes a 46 rebanhos, incluindo as pesagens coletadas do nascimento aos 630 dias
de idade, resultando em 104.101 registros de pesos de controles realizados a cada trés
meses.

Foram incluidas todas as informagdes de genealogia existentes. O arquivo, com as
informagdes de genealogia dos animais para a implementacdo da matriz de coeficiente de
parentesco, foi caracterizado pela inclusdo de registros de 1.131 touros e 14.054 vacas. A
matriz de coeficiente de parentesco foi composta de 45.095 animais para ajuste dos

modelos animais testados.
3.2.2 Modelos

O modelo estatistico completo pode ser simbolizado por:

n

2
Yi =G+ D b Xi +bz; +a; + m; + pm; +e;
n=1

onde:

y;; = valor observado no peso do animal j pertencente ao grupo contemporaneo i ;
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G, = efeito do grupo contemporaneo i, formado pela combinagdo de rebanho-ano-més de

nascimento e sexo;
b, e b, = sdo os coeficientes de regressdo linear e quadratico, respectivamente, do peso
do animal em fungdo da idade da vaca ao parto;

x; = idade da vaca ao parto, em meses;

b, = coeficiente de regressdo linear do peso do animal em fungao da idade do animal;
z; = idade do animal, em dias;

a; = efeito genético aditivo direto do animal j pertencente ao grupo contemporaneo i;

m; = efeito genético aditivo materno do animal j no grupo contemporéneo i;

pm; = efeito ambiente permanente materno do animal j no grupo contemporaneo i;

e; = efeito residual.

Na forma matricial os quatro modelos unicaracteristicos empregados para as

analises foram:

(1) Y=Xp+Wla+W2Ep+W3m+e:;
2) Y=Xp+ Wla+ W2 Ep + e ;
3)Y=Xp+Wla+ W3m + e ;

(4) Y=Xp + Wla +e.

em que :

Y = vetor dos pesos corporais dos animais;

B = vetor de efeitos fixos;

a = vetor de efeitos aleatdrio de valores genéticos aditivos dos animais;
Ep = vetor de efeitos aleatorios de ambiente permanente da vaca;

m = vetor de efeitos aleatorios de valores genéticos aditivos maternos;

e = vetor de efeitos aleatorios residual.
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X, W1, W2 e W3 = matrizes de incidéncia correspondentes as observagdes, para efeitos
fixos, efeitos aleatérios genéticos aditivos diretos de animal, ambiente permanente

materno e genéticos aditivos maternos, respectivamente, para o quais assume-se:

e N
0 0
(a ) (a ) GRA 0 0
m | ~N@OV); V=m =10 0Ep®I 0
p p 0 0 0 R®I
& _ & _J g ~
Onde:

G = matriz de covariancia de efeitos genéticos aleatorios;

A = matriz de coeficiente de parentesco entre os animais;

EP = matriz de covariancia de efeitos ambientais permanente materno;
R = matriz de covariancia de efeitos residuais;

I = matriz de identidade;

® = operador do produto direto entre matrizes.

Os componentes de variancia foram estimados utilizando-se o programa DFUNI
(Meyer, 1998c), baseado na metodologia de maxima verossimilhanca restrita (REML),
que utiliza um algoritmo livre de derivadas, ajustado para um modelo animal.

Foi empregado o teste de razdo de verossimilhanga (LRT) para verificar a diferenga
entre os logaritmos das fungdes de verossimilhanga restrita obtidos nos modelos,
tornando possivel testar a significancia da inclusdo dos efeitos aleatorios e, também
poder identificar o modelo com o menor nimero de parametros que melhor se ajusta aos
dados. A diferenga entre os valores de —2 log dos modelos fornece informagdo se os
modelos diferem significativamente entre si. O teste ¢ baseado na distribui¢do de qui-
quadrado (x*) com ¢ graus de liberdade e probabilidade de erro de 5%, em que ¢ ¢ a
diferenca em numeros de parametros estimados nos modelos comparados (Dobson,

1990).
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3.3 Resultados e Discussao

As informagdes sobre o numero de observacdes nas classes de idade, médias de
idade e de peso, desvio padrdo, coeficiente de variacdo de pesos e nimeros de animais
considerados no estudo sdo apresentados na Tabela 1.

A diferenga entre os numeros de animais utilizados nas anélises dos pesos nas
respectivas idades, deve-se as restricdes impostas na edicdo dos dados, particularmente

quanto ao numero de informagdes em grupo de contemporaneos.

Tabela 1. Numero de observacdes (N), médias de idades, médias e desvios-padrao (DP) e
coeficientes de variacdo (CV) dos pesos, nimero de filhos por mae nas

respectivas classes de idade

Classes N Amplitude  Média Média DP CvV N’de
de Dias idade  Peso (kg) (kg) (%) Filhos/

Idade maes

1 19.834 1-90 50 62,50 19,13 30,60 1,69

2 20.741 91-180 133 111,60 29,68 26,59 1,72

3 19.466 181-270 223 161,33 38,60 23,92 1,69

4 14.663 271-360 312 187,25 45,40 24,25 1,55

5 11.574  361-450 403 211,98 58,11 27,41 1,50

6 9.886 451-540 493 243,41 65,46 26,88 1,45

7 7.937 541-630 583 273,66 72,77 26,59 1,38

Constata-se que houve um aumento nas médias dos pesos entre as classes de idade,
sendo mais acentuado esse crescimento entre as classes 1 e 2, e 2 e 3, respectivamente.
As médias de pesos variaram de 62,50 kg (classe 1) a 273,66 (583 dias de idade). Quanto
aos desvios-padrdo, esses apresentaram um aumento com a idade que acompanha o
crescimento do peso médio devido ao avancgo da idade. Os coeficientes de variagdo (CV)
apresentaram diminui¢do no periodo que antecedem a pré-desmama, tiveram valores

menores nas classes idade 3 e 4 e depois voltaram a aumentar até o final.
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Tabela 2. Numero de fémeas, porcentagem (%) de fémeas em relagdo ao nimero de

partos nas respectivas classes de idade

Classes de N°de Fémeas % de fémeas
Idade 1 Parto 2 Partos 3 Partos 4 Partos 25 Partos
1 11719 57,50 25,72 10,24 4,17 2,38
2 12037 56,31 25,61 10,98 4,68 2,42
3 11474 56,91 26,11 10,39 4,43 2,15
4 9442 63,00 24,39 8,56 2,85 1,20
5 7725 66,19 22,54 7,75 2,60 0,92
6 6835 69,28 20,91 6,60 2,46 0,76
7 5733 72,09 19,88 5,95 1,74 0,33

Conforme apresentado na Tabela 2, a porcentagem de fémeas com apenas um parto
aumentou da classe de idade um para classe sete, quando chegou ao valor de 72,09%.

Informacao sobre os valores de -2 log, de acordo com o modelo empregado na andlise
e o resultado do teste de LRT, para as respectivas classes de idade, sdo apresentados na
Tabela 3.

O teste da razdo de verossimilhanga indica diferengas significativas (P<0,05) para
quase todas classes de idade quando os modelos 1 e 2 foram comparados ao modelo 4,
menos na idade 7 em que os modelos 2 e 4 ndo diferiram significativamente. Foi
observado que os modelos 1 e 2 ndo diferiram significativamente em quase todas classes
de idade, com excecdo da classe de idade 7, onde apresenta o menor nimero de
observacdes, o menor nimero de filhos por mae e também possui 72 % das maes com
somente um parto de acordo com as Tabelas 1 e 2. Diante disso, foi observado que a
decomposicdo do componente materno em genético ¢ de ambiente permanente nao
resultou em melhoria de ajuste para esse conjunto de dados. Cyrillo (2003a), trabalhando
com pesos de bovinos da raca Nelore em idades subseqiientes, também ndo encontrou

diferengas significativas (P<0,05), para os valores de -2log L quando os modelos 1 e 2
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foram comparados entre si , com exce¢dao do conjunto de peso aos trés meses de idade,
que apresentou o menor nimero de dados e também a menor proporcao filhos/mae.
Também Pelicioni et al. (2003a), ao estudarem os pesos nas idades obtidas do
nascimento aos 450 dias de idade, com animais da raca Guzera, ndo encontraram
diferenca significativa entre os modelos que consideram os efeitos maternos em
conjunto, ou decomposto (genético e de ambiente). Os mesmos autores mencionaram a
dificuldade de separar efeitos genético direto e materno e de ambiente materno nos dados

estudados.

Tabela 3. Valores de -2 Log, de acordo com os modelos, ¢ teste de LRT, para as

respectivas classes de idade

Classes de Idade *Modelo 1 *Modelo 2 *Modelo 4
1 -50241,57% -50243,48" -50280,22"8
2 -61963,78" -61964,21% -62013,99°
3 -63652,89% -63653,46" -63718,728
4 -50853,714 -50856,38" -50878,49"
5 -42083,34* -42083,96" -42099,86"
6 -36657,82* -36658,96" -36664,66°
7 229922924 2992906 -29931,63"
Classes de Idade *Modelo 1 *Modelo 3 *Modelo 4
1 -50241,57% -50256,58" -50280,22°
2 -61963,78% -61985,35° -62013,99€
3 -63652,89* -63681,728 -63718,72¢
4 -50853,714 -50857,86" -50878,49¢
5 -42083,34" -42088,21° -42099,86°
6 -36657,82% -36658,63" -36664,66°
7 -29922. 924 29922 924 -29931,63"

*Valores de -2 Log L seguidos de letras iguais, na mesma linha, ndo diferem (P>0,05) pelo teste LRT.
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Na Tabela 3, os modelos 1 e 3 diferiram significativamente (P<0,05) em todas classes
de idade, com exceg¢do das classes 6 e 7 onde foram apresentados os menores numeros de
observacdes de acordo com a Tabela 1. Os modelos 3 e 4 diferiram significativamente
(P<0,05) em todas as classes de idade de acordo com a Tabela 3.

Os resultados apresentados nas Tabela 3, demonstraram que, para a maioria das
classes de idade estudadas do conjunto de dados, o modelo 2, em cujos efeitos maternos
foi considerado somente a parte do efeito de ambiente materno, conseguiu se ajustar tao
bem aos dados como o modelo completo. Nas analises realizadas por Cyrillo (2003a)
também foram encontrados resultados similares, em que, para a maioria dos conjuntos de
dados estudados, o modelo intermediario 2, apresentou a mesma eficacia de ajuste do
modelo completo 1. De acordo com Meyer (1992), no estudo de modelo para andlise,
colocar um dos efeitos maternos (genético e de ambiente permanente materno) pode ser
suficiente para ajustar a variagao causada pelos referidos efeitos.

As informagdes sobre as estimativas das varidncias genética direta e materna, de
ambiente permanente materno, e variancia fenotipica e residual de acordo com os
modelos nas diferentes classes de idade, sdo apresentadas nas Figuras 1, 2, 3 ¢ 4. As
informacdes das herdabilidades direta e materna e a varidncia de ambiente permanente
materno, como propor¢do da varidncia fenotipica de acordo com os modelos nas
diferentes classes de idade, sdo apresentada na Tabela 4.

As variancias fenotipicas nos diferentes modelos se apresentaram com valores
menores na primeira classe de idade, ao redor de 97,6 kg2, depois houve um aumento
crescente com o avanco da idade, chegando a valores maiores, em torno de 1700,0 kg? na

ultima pesagem, que corresponde a idade média de 19 meses. O modelo 4 quando

. . 2
comparado com os modelos 1, 2 e 3, apresentou estimativas de o, que foram um pouco

maiores que as obtidas pelos demais modelos, com valores de varidncia fenotipica

variando de 99,4 kg?, da classe de idade 1, a 1708,03 kg? aos 19 meses (Figuras 1 ¢ 2).

Todos os modelos apresentaram valores de variancia residual (o ) altos em relagdo

2

., no decorrer das

a varia¢do total. Os modelos 1 e 2 apresentaram valores de o

diferentes classes de idade, muito semelhantes. O modelo 3 apresentou valores de o
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maiores em praticamente todas classes de idade, quando comparado aos modelos 1 ¢ 2,

exceto na oitava idade onde obteve um valor muito préximo do modelo 1. Ja4 o modelo 4

mostrou valores de o maiores em todas classes de idade quando comparado aos

modelos 1 e 2.
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1500 - 1500 -
. .
M 1200 | = 1200 -
3 =
2 900 2 900
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5 600 5 600
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300 + 300 4
0 0
1 2 3 4 5 6 7 1 2 3 4 5 6 7
Classes de Idade Classes de Idade
——c’p —0—o’% ——co’p —O—o’%
Modelo 1 Modelo 2

Figura 1- Estimativas de variancia fenotipicas (Uf) ), € residuais (o), para os modelos

um (1) e dois (2), nas respectivas classes de idade
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Figura 2- Estimativas de variancia fenotipicas (0;2) ), e residuais (o), para os modelos

trés (3) e quatro (4), nas respectivas classes de idade
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Como o modelo 4 ndo considerou efeitos maternos, ¢ foi observada a importancia

desses efeitos no decorrer das classes de idade, parte da variagdo oriunda dos efeitos

maternos migrou para variagdo residual, ocasionado maiores valores de o .

As estimativas de varidncias genéticas aditivas direta, o, para as diferentes
classes de idade de pesagens aumentaram da primeira idade até a ultima idade em todos

modelos, sendo que no modelo 4 observou-se um aumento bem mais acentuado de o

desde da primeira idade, de acordo com as Figuras 3 e 4.

Esse resultado observado no modelo 4 demonstra que a ndo inclusdo dos efeitos
maternos aleatorios (genéticos e de ambiente) causa uma superestimag¢ao da variancia
genética aditiva direta, uma vez que esse componente procura explicar toda variacao
encontrada, com exce¢ao do residuo Marques et al. (1999).

Os valores das estimativas de variancias genéticas aditivas diretas observadas nos

modelos 1 e 2 foram muito semelhantes.
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Figura 3- Estimativas de varidncias genéticas aditivas direta (o), € materna (o), de

ambiente permanente materno (o ), para os modelos um (1) e dois (2), nas

respectivas classes de idade

As estimativas de varidncia genética materna o, obtidas no modelo 1, se

apresentaram de forma crescente no decorrer das idades, partindo de 1,65 na primeira
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idade, chegando a 103,55 na classe de idade 7 (19 meses), sendo que na maioria das
classes de idade os valores das o, foram de baixa magnitude. Resultados semelhantes
foram encontrados por Cyrillo (2003a), que ao trabalhar com modelo 1 também obteve
estimativas de o com valores baixos e que se apresentaram de forma crescente com o
avanco das idades. Na compara¢do dos modelos 1 e 3 constatou-se que houve um
incremento nos valores da variancia aditiva materna quando o efeito permanente materno

era excluido do modelo de andlise, e, conseqlientemente, as estimativas de herdabilidade

materna tiveram um aumento bastante grande na sua magnitude.
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= 2 200 1
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Modelo 3 Modelo 4

Figura 4 - Estimativas de variancia genéticas aditivas direta (o), € materna (o), para

os modelos trés (3) e quatro (4), nas respectivas classes de idade

Os valores das estimativas de variancia de ambiente permanente materno, o—f , NOS
modelos 1 e 2, tiveram magnitudes consideraveis, mas durante quase todo o periodo de
crescimento se apresentaram com valores menores que os valores das estimativas de o |
com excegdo das classes de idade 2 € 1 em que as estimativas de o e o, foram muito

proximas, e na idade 3, cujos valores de o, foram maiores que a o nos dois modelos.

Esses resultados sdo parecidos com os observados por Albuquerque & Meyer (2001), que

encontraram efeitos de ambiente permanente maternos com magnitudes consideraveis,
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mas que foram inferiores aos valores das o em quase todo o periodo de crescimento,

com excecado dos pesos aos 150 e aos 250 dias de idade, que foram semelhantes.

As estimativas de variancia de ambiente permanente materno como propor¢ao da
variancia fenotipica, c?, nos modelos 1 e 2, foram crescentes até¢ a classe de idade 3 (7,6
meses idade), demonstrando assim a importancia da contribuicdo de c¢? para variancia
fenotipica total at¢ a desmama. Apos a desmama, os valores c¢? foram diminuindo aos
poucos até a classe de idade 7, Tabela 4. Esse comportamento das estimativas de c e
semelhante ao encontrado por Albuquerque & Meyer (2001), que constaram que valores
de c¢? aumentaram do nascimento até os 150 dias, permanecendo constante até 240 dias e
decrescendo apés essa idade. Cyrillo (2003a), também observou que as estimativas c?
foram crescentes até¢ a desmame (7-8 meses), logo apds essa idade ¢ foi diminuindo,

porém continuou mantendo a importancia do ambiente permanente materno.

Tabela 4. Estimativas de herdabilidade direta (h?) e materna (h’m), erro-padrio (EP) e

~ N . , . . . 2
porcdo da variancia fenotipica devida ao ambiente permanente materno (c”)

Classes de Idade 1 2 3 4 5 6 7
h2
Modelo 1 0,10 0,11 0,11 0,12 0,13 0,14 0,14
Modelo 2 0,10 0,11 0,11 0,12 0,13 0,14 0,15
Modelo 3 0,14 0,15 0,15 0,14 0,16 0,15 0,14
Modelo 4 0,22 0,24 0,26 0,19 0,22 0,17 0,17
EP
Modelo 1 0,02 0,02 0,02 0,02 0,02 0,02 0,00
Modelo 2 0,01 0,01 0,01 0,02 0,02 0,02 0,02
Modelo 3 0,02 0,02 0,02 0,02 0,02 0,02 0,02
Modglo 4 0,02 0,02 0,02 0,02 0,03 0,02 0,03
C
Modelo 1 0,09 0,11 0,13 0,06 0,08 0,03 0,00001
Modelo 2 0,11 0,12 0,14 0,10 0,10 0,06 0,05
h’m
Modelo 1 0,02 0,01 0,01 0,03 0,02 0,02 0,06
Modelo 3 0,06 0,07 0,09 0,07 0,06 0,04 0,06

Os modelos 1 e 2 apresentaram estimativas de herdabilidades aditivas diretas h?
idénticos em todas classes, com exce¢do da classe de idade 7, que apresentou um valor de
h? levemente maior no modelo 2, de acordo com a Tabela 4 . Pode ser observado que as

pequenas diferengas existente nos modelos 1 e 2, demonstraram que o efeito ambiente
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materno conseguiu incorporar harmoniosamente os efeitos genéticos maternos, sem
ocasionar uma superestima¢do da varidncia genética aditiva direta. Tais resultados sdo
parecidos aos encontrados pelo estudo realizado por Cyrillo (2003a).

As estimativas de h? encontradas nos modelos 1 e 2 apresentaram valores que
partiram de 0,10 (idade 1), 0,11 (idade 2 e 3), ¢ aumentaram até chegar ao valor maximo
de 0,15 (idade 7) no modelo 2, Tabela 4.

Na classe de idade 3, que ¢ a pesagem mais proxima dos 205 dias, os modelos
estudados apresentaram valores de herdabilidade que variaram de 0,11 a 0,26. Estes
valores estdo dentro do intervalo mencionado por Mercadante et al. (1995), de 0,05 a
0,58 para peso aos 205 dias, em um trabalho de revisdo para as caracteristicas de
crescimento na espécie zebuina.

A classe de idade 4, que representa a pesagem mais proxima dos 365 dias de idade
teve um valor de herdabilidade direta de 0,12, nos modelos 1 € 2, ¢ 0,14 ¢ 0,19 nos
modelos 3 e 4, respectivamente. As estimativas de h*> obtidas estdo no intervalo dos
valores relatados por Ferreira (1985) e Mercadante et al. (1995), que variaram de 0,12 a
0.93.

Foi encontrado, para a classe de idade 6, que esté relativamente perto dos 550 dias
de idade, valores de h? de 0,14, para os modelos 1 € 2 e 0,15 e 0,17 nos modelos 3 e 4,
respectivamente. Estes valores de h? estdo coerentes com os citados na literatura (Padua
& Silva 1994; Eler et al., 1995; Reyes et al., 1997; Garnero et al., 2001), que variaram de
0,13 a 0,31. Os maiores valores de herdabilidades aditivas diretas em todas classes de
idade foram encontrados no modelo 4, indicando uma superestimag¢do da varidncia
genética aditiva, Tabela 4.

Os valores de herdabilidade materna no modelo 1 em quase todas classes de idade

foram relativamente baixos, saindo de 0,02 para classe de idade 1, e chegando ao valor

maximo de 0,06 na idade 7. Como no modelo 3 houve um incremento das o, devido

exclusdo dos efeitos de ambiente materno, conseqiientemente as estimativas de h’m
apresentaram valores maiores que no modelo 1, Tabela 4. Essa diferenca de valores de
estimativas, de h’m, que também foi observada nos trabalhos de Meyer (1992 e 1994) e

Robinson (1996), poderia ser explicada pelo fato do método nao diferenciar
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apropriadamente a influéncia de cada um dos componentes maternais que tém origem na

mesma fonte de variacao.

3.4 Conclusoes

As estimativas de herdabilidade direta nos modelos 1 e 2 cresceram da primeira
classe de idade até a segunda, mantiveram os mesmos valores até o desmame e, depois,
cresceram.

As estimativas de variancia genética materna foram muito baixas no periodo antes da
desmama, porém foram maiores as varidncias causadas pelos efeitos de ambiente
permanente materno. Os maiores valores de herdabilidade materna observada no modelo
3, sem efeito de ambiente permanente materno, foi causado pela exclusdo deste efeito,
demonstrando que nao houve discriminagdo correta dos dois componentes maternos. Os
maiores valores de herdabilidades aditivas diretas em todas classes de idade foram
encontrados no modelo 4, indicando uma superestimacdo da variancia genética aditiva.

O modelo onde, dos efeitos maternos considerado-se apenas a parte do efeito de

ambiente permanente, foi equivalente ao modelo o modelo completo.



4  ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS PARA
CARACTERISTICAS DE CRESCIMENTO DE BOVINOS DA RACA
GUZERA  USANDO  ANALISES UNICARACTERISTICAS E
BICARACTERISTICAS

Resumo

Foram utilizados os pesos ajustados as idades padrao de 120 (P120), 205 (P205),
365 (P365) e 550 (P550) dias de idades, resultando em 55.063 registros de pesos,
realizados em 22.949 animais pertencentes a 46 rebanhos de bovinos da raca Guzera,
referentes ao periodo de 1975 a 2001, obtidos pelo controle de desenvolvimento ponderal
da Associacdo Brasileira dos Criadores de Zebu (ABCZ). Nas analises unicaracteristicas
e bicaracteristicas dois modelos foram utilizados para obter estimativas de pardmetros
genéticos usando a metodologia REML: o modelo 1, que incluiu os efeitos genético
direto e materno e os efeitos de ambiente permanente materno e residual; o modelo 2
inclui o efeito genético direto e os efeitos de ambiente permanente materno e residual. As
estimativas, e o comportamento das varidncias, nos modelos 1 e 2, nas analises uni e
bicaracteristicas, foram parecidas. No modelo 1 as estimativas de varidncia genética
materna foram baixas, principalmente no periodo antes da desmama. As herdabilidades
diretas nos modelos 1 e 2, nas analises uni e bicaracteristicas, foram semelhantes. As
estimativas das herdabilidades direta das andlises uni e bicaracteristicas, para P120,
P205, P365 e P550 foram 0,15; 0,10; 0,17 e 0,14 e, 0,14; 0,10; 0,16 e 0,15,
respectivamente. As estimativas de herdabilidade materna foram baixas para todas as
idades. As correlacdes genéticas foram semelhantes nos modelos 1 e 2. As correlagdes
genéticas direta nos modelos 1 e 2 para P120/P205, P120/P365, P120P550, P205/P365,
P205/P550 e P365/P550 foram 0,80; 0,54; 0,54; 0,74; 0,62 ¢ 0,95 e, 0,80; 0,54; 0,53;



33

0,74; 0,62 ¢ 0,95 respectivamente. A comparagdo entre modelos mostrou que o modelo 2

proporcionou ajuste similar ao modelol.

Palavras Chave: componentes de varidncia, correlacdes, pardmetros genéticos, efeitos
maternos, caracteristicas de crescimento, bovinos de corte, raca Guzera, analise multi-
carater

ESTIMATION OF GENETIC PARAMETERS FOR GROWTH TRAITS IN
GUZERA BREED USING SINGLE-TRAIT AND TWO-TRAIT ANALYSES

Summary

A total of 55,063 body weight records adjusted to 120 (W120), 205 (W205), 365
(W365) and 550 (W550) days of age, from 22,949 animals belonging to 46 Guzera herds,
referring to the period from 1975 to 2001 under the weight development control program
of the Brazilian Association of Zebu Breeders (ABCZ) were considered in this study.
Two models were used in the single and two-trait analyses to estimate the genetic
parameters by the REML: model 1 is complete, included direct and maternal genetic
effects, as well as maternal permanent environmental and residual effects; model 2
included the direct genetic effect and the maternal permanent environmental and residual
effects. Estimates and behavior of variances for models 1 and 2 by the single-trait and
two-trait analyses were similar. In model 1 the estimates maternal genetic variance were
low, mainly before the weaning. . Direct heritabilities estimated by models 1 and 2 in the
single-trait and two-trait analyses were similar. Direct heritability estimates by single-
trait and two-trait analyses for W120, W205, W365 and W550 were 0.15, 0.10, 0.17,
0.14 and, 0.14, 0.10, 0.16, 0.15, respectively. Estimates of maternal heritability were low
for all considered ages. The genetic correlations were similar for models 1 and 2. The
direct genetic correlations by models 1 and 2 for W120/W205, W120/W365,
W120/W550, W205/W365, W205/W550 and W365/W550 were 0.80, 0.54, 0.54, 0.74,
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0.62, 0.95 and, 0.80, 0.54, 0.53, 0.74, 0.62, 0.95, respectively. The comparison between

the models indicated that the reduced model was equivalent to the complete model.

Key Words: beef cattle, growth traits, variance components, genetic parameters,

maternal effects, Guzera breed

4.1 Introducao

A produgdo animal reside, basicamente na qualidade do rebanho. Desse modo,
procura-se selecionar animais que possuam maior desempenho, eficiente conversdo dos
alimentos em carne, com alta precocidade de crescimento e, pertencentes aos tipos e
padrdes que transmitam aos seus descendentes as qualidades desejaveis.

Para a realizagdo da selecdo ¢ preciso ter conhecimento dos valores dos
componentes de (co) varidncia, para que sejam determinados os pardmetros genéticos
das caracteristicas a serem melhoradas. As estimativas dos parametros genéticos
fornecem informacgdes importantes sobre o quanto das diferencas observadas em cada
caracteristica de interesse econdmico, se deve a fatores genéticos, que sejam
transmissiveis as proximas geracdes. Essa variabilidade observada entre as caracteristicas
dos individuos esta relacionada ao desenvolvimento ponderal dos animais e influenciado
por um componente genético que quantifica a variancia genética aditiva e nao aditiva dos
genes, € a um componente ambiental que sofre influéncia temporaria ou permanente de
ambiente.

Importante destacar que o sucesso da selegdo passa pela eficiéncia das avaliagdes
genéticas, que depende da acuracia das estimativas dos componentes de variancia que por
sua vez depende da metodologia e do modelo mais adequado. Os métodos de analise,
utilizados na estimac¢do dos componentes de varidncia, vém evoluindo muito ao longo
dos ultimos anos.

Baseando-se em um conjunto amplo de metodologias para estimag¢ao de componentes
de covariancias, Meyer (1988, 1989a, 1991, 1993 e 1998d) desenvolveu um programa

chamado DFREML, para estima¢do de componentes de (co) variancia, de parametros
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genéticos, para analise uni ou multivariada. O sistema DFREML permite um aumento no
tamanho e na complexidade dos problemas analisdveis, utilizando o método da
“Maxima-Verossimilhanga Restrita” (REML) (Verneque, 1994).

Grande parte das avaliagdes genéticas de caracteristicas de crescimento em bovinos
de corte tem como base as informagdes de pesos obtidos apds ao nascimento,a desmama,
ao ano e ao sobreano, que sao utilizados como critérios de selegdo. Os pesos a desmama
permitem obter informagdes sobre a habilidade materna das vacas e o potencial de
crescimento dos bezerros. Ja os pesos ao ano e ao sobreano vao fornecer informagdes a
respeito da real capacidade de crescimento desses individuos apds a desmama (Pereira,
2003).

Como estratégia dentro do melhoramento animal, ¢ importante que se tenha um
breve conhecimento sobre algumas estimativas de pardmetros das caracteristicas de
crescimento.

Os autores Eler et al. (1995), Lobo et al. (1997), Reyes et al. (1997), Garnero et al.
(2001) e Siqueira et al. (2003) obtiveram valores de estimativas de herdabilidade de peso
aos 120 dias de idade variando de 0,19 a 0,29.

Em um trabalho de revisdo para caracteristicas de crescimento nas ragas zebuinas,
Mercadante et al. (1995), encontraram as seguintes variagdes de valores de herdabilidade,
0,05 a 0,58 para peso aos 205 dias, 0,12 a 0,93 para peso aos 365 dias de idade e 0,09 a
0,79 para peso aos 550 dias, refletindo expressiva variabilidade genética direta das
caracteristicas existentes em todas populacdes estudadas .

As correlagdes existentes entre essas caracteristicas de crescimento sdo positivas,
demonstrando que a selecdo direta, para uma determinada caracteristica, provoca
mudangas em outra caracteristica, na mesma dire¢cdo (Oliveira et al., 1982 e Mascioli et
al., 1996).

O objetivo deste trabalho foi estimar componentes de variancia e covariancia e
parametros genéticos, comparando diferentes modelos unicaracteristico e bicaracteristico,
para caracteristicas de pesos ajustados as idades-padrao de 120 (P120), 205 (P205), 365
(P365) e 550 (P550) dias de um conjunto de dados de bovinos da raga Guzera.
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4.2 Material e Métodos

4.2.1 Dados

Os dados utilizados sdo relativos aos registros de pesos corporais de bovinos da
raca Guzera, no periodo de 1975 a 2001, coletados pelo controle de desenvolvimento
ponderal da Associacdo Brasileira dos Criadores de Zebu (ABCZ) e disponibilizados
pelo Centro Nacional de Pesquisa de Gado de Corte -Embrapa, Campo Grande (MS).

Para o ajuste dos modelos foram utilizados os pesos ajustados as idades padrao de
120 (P120), 365 (P365) e 550 (P550) dias de idade, resultando em 55.063 registros de
pesos, realizados em 22.949 animais, pertencentes a 46 rebanhos. O grupo
contemporaneo (G) foi definido como rebanho-ano-més de nascimento e sexo € com a
restricdo de que o tamanho de cada G deve-ser composto de, no minimo, cinco animais.

O arquivo com as informagdes de genealogia dos animais, para a implementacao
da matriz de coeficiente de parentesco (A), foi caracterizado pela inclusdo de registros de

940 touros e 9.645 vacas. A matriz A foi composta de 45.095 animais.
4.2.2 Modelos

O modelo estatistico completo utilizado para andlises unicarateristicas e

bicarateristicas foi:

n

2
y; =G+ D b X +a; +m; + pm; +e;
n=1

onde:

y;; = valor observado no peso do animal j pertencente ao grupo contemporaneo i ;

G.

; = efeito do grupo contemporaneo i, formado pela combinacgdo de rebanho-ano-més de

nascimento € sexo;
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b, e b, = coeficientes de regressdo linear e quadratico, respectivamente, do peso do
animal em fung¢do da idade da vaca ao parto;

x; = idade da vaca ao parto, em meses;

a; = efeito genético aditivo direto do animal j pertencente ao grupo contemporaneo i;

m; = efeito genético aditivo materno do animal j pertencente ao grupo contemporaneo i;

pm; = efeito ambiente permanente materno do animal j pertencente ao grupo

contemporaneo i;

e; = efeito residual.

Na forma matricial, os modelos empregados para as analises, foram:

(1) Y=Xp+Wla+ W2 Ep+ W3m + ¢ ;
2) Y=Xp+Wla+ W2Ep-+e.
onde:

Y = vetor dos pesos corporais dos animais;

B = vetor de efeitos fixos;

a = vetor de efeitos aleatorios de valores genéticos aditivos dos animais;

Ep = vetor de efeitos aleatorios de ambiente permanente da vaca;

m = vetor de efeitos aleatorios de valores genéticos aditivos maternos;

e = vetor de efeitos aleatorios residuais.

X, W1, W2 e W3 = matrizes de incidéncia correspondentes as observagdes, para efeitos
fixos, efeitos aleatorios genéticos aditivos diretos de animal, ambiente permanente

materno e genéticos aditivos maternos, respectivamente, para o quais assume-se:
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Onde:

G = matriz de covariancia de efeitos genéticos aleatorios;

A = matriz de coeficientes de parentesco entre os animais;

EP = matriz de covariancia de efeitos ambientais permanente materno;
R = matriz de covariancia de efeitos residuais;

I = matriz de identidade;

® = operador do produto direto entre matrizes.

Os componentes de (co) varidncia foram estimados utilizando-se os programas
DFUNI e DXMUX (Meyer, 1998d), baseado na metodologia de méxima verossimilhanga
restrita (REML), para andlise dos modelos unicaracteristico e bicaracteristico,
respectivamente.

Foi empregado o teste da razdo de verossimilhanga (LRT) para verificar a diferenga
entre os logaritmos das fungdes de verossimilhanga restrita obtidos nos modelos,
tornando possivel testar a significancia da inclusdo dos efeitos aleatérios e, também,
permitindo identificar o modelo que melhor se ajusta aos dados com o menor nimero de
parametros. A diferenga entre os valores de -2 log L dos modelos informa se os modelos
diferem significativamente entre si. O teste ¢ baseado na distribuicdo de qui-quadrado
(x*) com g graus de liberdade e probabilidade de erro de 5%, em que g é a diferenca em

nimeros de parametros estimados nos modelos comparados (Dobson, 1990).
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4.3 Resultados e Discussao

As informagdes sobre o nimero de observagdes nas idades, média de peso, desvio
padrdao de pesos, grupos contemporaneos, animais considerados no estudo sao
apresentados na Tabela 1.

Observa-se que as idades estudadas tiveram aumento nas médias dos pesos entre as
classes de idades, sendo mais acentuado esse crescimento entre as idades P365 e P550.
Constata-se que as médias de peso nas respectivas idades variaram de 103,66 kg (P120) a
262,66 (P550). Os desvios-padrdo apresentaram um aumento com a idade,

acompanhando o aumento do peso médio.

Tabela 1. Numero de observagdes (N), médias (MP) e desvios-padrao (DP) dos pesos,
grupos contemporaneos (GP), numero de touros, mies e filhos por maes
considerados nos dados de pesos ajustados as idades-padrao de 120 (P120), 205
(P205), 365 (P365) e 550 (P550) dias

Idades N MP (kg) DP (kg) N°de Ne°de Nede N°de
GP touros maes  filhos/maes
P120 17.495 103,66 24,12 2043 857 8.282 2,11
P205 18.140 153,51 34,78 2056 848 8.402 2,16
P365 11.423 200,13 40,16 1354 696 6.170 1,85
P550  8.005 262,66 69,32 925 581 4686 1,71

Informagdes sobre os valores de -2 Log L, de acordo com o modelo empregado
nas andlises unicaracteristicas e o resultado do teste de LRT, para as respectivas
caracteristicas, sdo apresentados na Tabela 2. Utilizando o teste de razdo de
verossimilhanga, os modelos 1 e 2 ndo diferiram significativamente (P<0,05) em todas

caracteristicas estudadas, de acordo com Tabela 2. A decomposicdo do componente
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materno em genético ¢ de ambiente permanente ndo resultou em melhoria de ajuste nas
caracteristicas para as idades estudadas.

Pelicioni et al.(2003a), que trabalharam com analises unicaracteristicas para
caracteristicas de crescimento de bovinos da raga Guzera, ndo encontraram diferencas
significativas (P<0,05), entre os modelos 1 e 2 , para pesos mensais até¢ 450 dias de
idades. Marques et al. (1999), ao estudarem caracteristicas de crescimento em bovinos,
ndo encontraram diferengas significativas entre os modelos 1 e 2, para o peso aos 100 e
365 dias. Por outro lado Bittencourt et al. (2002), que trabalharam com estimagao de
componentes de varidncia para caracteristicas de crescimento pos-desmama de bovinos
da raca Nelore, usando diferentes modelos, encontraram diferencas significativas entre os

modelos 1 e 2, para o peso aos 365 dias.

Tabela 2. Valores do -2 log, de acordo com os modelos 1,2, e o resultado teste de LRT,

para as respectivas caracteristicas, em analises unicaracteristicas

Caracteristicas *Modelo 1 *Modelo 2
P120 -52420,81% -52422.89%
P205 -59724,424 -59725,374
P365 -41611,08 -41611,64%
P550 -30626,56" -30629,974

*Valores de -2 Log seguidos de letras iguais, na mesma linha, ndo diferem (P>0,05) pelo teste LRT

Informagdes sobre os valores de -2 log, de acordo com o modelo empregado nas
analises Dbicaracteristicas e o resultado do teste de LRT, para as respectivas
caracteristicas, sdo apresentados nas Tabelas 3.

Nas analises bicaracteristicas, os modelos 1 e 2 ndo diferiram significativamente
(P<0,05) nas caracteristicas estudadas, exceto nas caracteristicas de P120P550.

Na Tabela 3, os resultados do teste de LRT, demonstraram que, para maioria dos
pesos estudados o modelo 2, que considerou somente parte do ambiente permanente dos
efeitos maternos, apresentou a mesma eficacia de juste em relagdo ao modelo 1,

considerado como completo.
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No estudo de modelo para andlise, colocar um dos efeitos maternos (genético e de
ambiente permanente materno) pode ser suficiente para ajustar a variacdo causada pelos

referidos efeitos, (Meyer, 1992).

Tabela 3. Valores de -2 log L, de acordo com os modelos 1 e 2, e o resultado do teste de

LRT, para as respectivas caracteristicas, em analises bicaracteristicas

Caracteristicas *Modelo 1 *Modelo 2
P120P205 -216265,3204" -216272,0395%
P120P635 -185739,7080* -185746,1256"
P120P550 -164999,5972% -165007,8972"
P205P365 -198034,7078" -198038,3612"*
P205P550 -178643,6352% -178649,5814*
P365P550 -139926,8942% -139933,2093*

*Valores de -2 Log seguidos de letras iguais, na mesma linha, ndo diferem (P>0,05) pelo teste LRT

Na Tabela 4 sdo apresentadas as informagdes sobre as estimativas das variancias
genética direta e materna, e de ambiente permanente materno ¢ residual, bem como a
herdabilidade direta e materna e a varidncia de ambiente permanente materno, como
proporcao da variancia fenotipica de acordo com o modelo empregado nas andlises uni-
carater, para as respectivas caracteristicas.

Nas analises unicaracteristicas, os modelos 1 e 2 apresentaram valores de variancia
residual, nos P120, P205, P365 e P550, muito semelhantes, mas apresentaram valores
altos em relacdo variancia total (Tabela 4 e Figura 1).

Os wvalores das estimativas de variancia genéticas aditivas, das andlises
unicaracteristicas observados nos modelos 1 e 2, foram semelhantes, conforme Figura 1.
O modelo 2, que considerou somente parte do efeito ambiente permanente dos efeitos
maternos, apresentou valores de estimativas de varidncia genéticas aditivas muito

proximas do modelo 1.
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No modelo 1, as estimativas de variancia genética materna se apresentaram de
forma crescente com o avanco na idade de pesagem, sendo que a maioria dos valores

encontrados foram baixos.

Tabela 4. Estimativas das varidncias genéticas direta( o) e materna (o), de ambiente

permanente materno (o) e residual (o) expressa em Kg, e herdabilidade

direta (h”) e materna (h’m) e porgdo da varidncia fenotipica devida ao ambiente

permanente materno (c), em analises unicaracteristicas com diferentes modelos

ol o o o 0'5 b’ b ¢’

Modelo 1

P120 38,62 5,14 26,54 186,71 257,03 0,15 0,02 0,10

P205 46,69 7,07 66,14 368,09 488,00 0,10 0,01 0,13

P365 196,56 18,09 75,42 831,46 1121,53 0,17 0,02 0,07

P550 239,58 100,19 0,002 1305,87 1645,64 0,14 0,06 0,00001
Modelo 2

P120 38,31 L 31,92 186,75 256,99 0,15 L 0,12

P205 46,69 . 72,83 36838 48791 0,10 o 0,14

P365 196,60 _ 93,69 831,21 1121,51 0,17 o 0,08

P550 242,99 93,73 1308,45 1645,18 0,14 0,05

Nas analises unicaracteristicas, realizadas nos modelos 1 ¢ 2, os valores das
estimativas de varidncia de ambiente permanente materno, tiveram magnitudes
consideraveis mas, quase todos os pesos estudados se apresentaram com valores menores
que das estimativas de variancias genéticas aditivas direta, com exce¢do do peso aos 205
dias de idade.

Os valores das estimativas de varidncia de ambiente permanente materno como
proporcao da variancia fenotipica, c?, nos modelos 1 e 2, foram crescentes até¢ o peso
padronizado de 205 dias (desmama) e depois as estimativas de c? foram diminuindo até o
peso aos 550 dias de idade, mostrando a importancia da contribui¢do de c? para variancia
total até a desmama, (Tabela 4 e Figura 2).

Resultados semelhantes foram obtidos por Cyrillo (2003a) que, trabalhando com

pesos padronizados, observou que as estimativas de variancia de ambiente permanente
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materno como propor¢ao da variancia fenotipica nos modelos 1 e 2, apresentaram valores

que foram crescentes até o peso de 210 dias (desmame) e depois foram diminuindo até o

peso de 378 dias de idade.
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Figura 1- Estimativas de variancias genéticas aditivas direta (o), e materna (o), de

ambiente permanente materno (o) e residuais (o), em andlises

unicaracteristicas com diferentes modelos, nas respectivas idades

Nas andlises unicaracteristicas, os modelos 1 e 2 apresentaram estimativas de
herdabilidades aditivas diretas idénticas para P120, P205 ¢, P365 e P550, ( Tabela 4 e
Figura 2). A estimativa de herdabilidade aditiva direta do P120 foi 0,15, valor este
coerente com os resultados encontrados pelos autores Eler et al. (1995), Lobo et al.
(1997), Reyes et al. (1997), Garnero et al. (2001) , Siqueira et al. (2003) e Cyrillo
(2003a), que obtiveram estimativas de herdabilidade de peso ao 120 dias de idade
variando de 0,05 a 0,29.

Para o peso aos 205 dias de idade, a estimativa herdabilidade aditiva direta foi de
0,10, dentro do intervalo citado por Mercadante et al. (1995), de 0,05 a 0,58 para o P205.

A estimativa de herdabilidade aditiva direta para o P365 foi de 0,17, resultado
coerente com o intervalo dos valores relatados por Najera Ayala et al. (1991), Pimenta

Filho et al. (2001) e Bittencourt et al. (2002), que variaram de 0,16 a 0,27.
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Figura 2- Estimativas de herdabilidades direta (h?) materna (h’m) e do efeito de ambiente
permanente materno como propor¢do da varidncia fenotipica total (c?), em

analises unicaracteristicas com diferentes modelos, nas respectivas idades

A estimativa de herdabilidade direta para o peso aos 550 dias foi de 0,14, estando de
acordo com os valores encontrados por Padua e Silva (1994), Eler et al. (1995), Reyes et
al. (1997), Garnero et al. (2001) e Souza et al. (2002), que encontraram valores variando
de 0,13 a 0,40. As estimativas de herdabilidade materna obtida na analise
unicaracteristica no modelo 1, para o P120, P205, P365 ¢ P550 foram 0,02; 0,01; 0,02 ¢
0,06, respectivamente, esses valores sdo considerados baixos.

Na Tabela 5 sdo apresentadas as informagdes sobre as estimativas das variancias,
bem como a herdabilidade direta e materna e a variancia de ambiente permanente
materno, como propor¢ao da variancia fenotipica, de acordo com o modelo empregado,
para os pesos ajustados aos 120, 205, 365 e 550 dias de idade, obtidas em analises
bicaracteristicas.

Nas andlises bicaracteristicas, os modelos 1 e 2 apresentaram valores de variancia e
herdabilidade, P120, P205, P365 e P550, muito semelhantes € o comportamento das
estimativas nos respectivos modelos foi parecido com, o observado nas estimativas das

analises unicaracteristicas (Tabela 4 e 5, Figura 3).



45

1400 ~ 1400 -
1200 4 1200 -
B 1000 + 5, 1000 -
-g 800 - = 800 -
£ e
< 600 g 600
; <«
> 400 E 400 -
200 - g > 200 - 8 i:
0 7 0 T T T
120 205 365 330 120 205 365 550
Idades Idades
—— % —0—0’m —O—oc?c —hA—o% —8—c% —O0—oc%c —h—o%
Modelo 1 Modelo 2

Figura 3- Médias das estimativas de variancias genéticas aditivas direta (o), € materna

(o,), de ambiente permanente materno (o) e residuais (o), em analises

bicaracteristicas com diferentes modelos, nas respectivas idades

028 - 0.28 -
024 0.24
. 02 L 02+
£ 0,16 - 2 0.16 -

«
g 0,12 1 £ o2
0,08 ~ = .08 -
0,04 1 0,04
0 0
120 205 365 550 120 205 265 550
Idades Idades
—&—h? —O—i'm —A—¢ ——h A
Modelo 1 Modelo 2

Figura 4 - Médias estimativas de herdabilidades direta (h?) materna (h’m) e do efeito de
ambiente permanente materno como propor¢do da variancia fenotipica total
(c?), em andlises bicaracteristicas com diferentes modelos, nas respectivas

1dades
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Tabela 5. Estimativas das varidncias genéticas direta( o, ) e materna (o, ), de ambiente

permanente materno (o), residual (o) e fenotipica (05) expressa em Kg,

¢ herdabilidade direta (h?) e materna (h’m) e por¢do da varidncia fenotipica

. . 2 o . , .
devida ao ambiente permanente materno (c¢”), em analises bicaracteristicas

com diferentes modelos

o}l ol o ol o, h° h'm ¢’
Modelo 1

Caracteristicast

P120/P205 38,75 5,23 24,37 189,12 257,48 0,15 0,02 0,09
P120/P365 37,28 6,03 24,89 189,65 257,86 0,14 0,02 0,09
P120 /P550 37,40 5,41 26,75 187,50 257,07 0,14 0,02 0,10
P205/P120 52,41 9,32 59,25 370,21 491,21 0,10 0,01 0,12
P205/P365 45,15 7,93 66,96 367,96 488,00 0,10 0,01 0,13
P205/P550 45,02 8,23 66,13 367,97 487,36 0,10 0,01 0,13
P365/P120 191,02 19,78 83,41 843,85 1138,10 0,16 0,01 0,07
P365/P205 168,81 15,85 94,23 857,14 1136,00 0,15 0,01 0,08
P365/P550 176,79 31,64 65,82 830,90 1105,20 0,16 0,02 0,06
P550/P120 261,69 60,51 43,78 1306,40 1672,40 0,15 0,03 0,02
P550/P205 247,67 48,65 64,78  1318,10 1679,20 0,14 0,02 0,04
P550/P365 277,07 95,82 18,37 133590 1727,20 0,16 0,05 0,01

Modelo 2

P120/P205 38,34 - 30,40 189,30 258,05 0,15 - 0,11
P120/P365 36,88 - 31,34 189,71 257,93 0,14 - 0,12
P120/P550 37,01 - 32,37 187,62 257,00 0,14 - 0,12
P205/P120 52,39 - 69,16 370,63 492,20 0,10 - 0,14
P205/P365 44 96 - 74,76 368,25 487,97 0,10 - 0,15
P205 /P550 44,77 - 74,29 368,16 487,23 0,10 - 0,15
P365/P120 191,52 - 102,55 844,58 1138,70 0,16 - 0,09
P365/P205 169,11 - 109,02 858,10 1136,20 0,15 - 0,09
P365/P550 175,85 - 97,62 831,60 1105,10 0,16 - 0,08
P550/P120 264,80 - 92,46  1315,30 1672,60 0,15 - 0,05
P550/P205 253,60 - 98,21 1327,80 1679,60 0,15 - 0,06
P550/P365 274,74 - 117,71 1334,00 1726,40 0,16 - 0,06

" Caracteristicas das analises conjuntas, sendo que as estimativas correspondem a caracteristica

em negrito.

As estimativas de herdabilidade dos modelos 1 e 2, resultantes das analises

bicaracteristicas, foram semelhantes as estimativas obtidas nas analises unicaracteristicas

e foram coerente com os intervalos de herdabilidade encontrado na literatura (Tabela 5 e

Figura 4).
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Na Tabela 6 sao apresentadas as informagdes sobre as estimativas das covariancias
e correlacdes de acordo com o modelo empregado, para os pesos ajustados aos 120, 205,
365 e 550 dias de idade, obtidas em analises bicaracteristicas. Os modelos 1 e 2
apresentaram estimativas de correlagdes residual e fenotipica idénticas e as correlagdes
genéticas e de ambiente permanente foram semelhantes. As correlagdes residuais foram

menores que as demais.

Tabela 6. Estimativas das covaridncias genéticas direta (o,) e materna (o), de
ambiente permanente materno (o) , residual (o,) e fenotipica (o), €

correlagdes genéticas direta (r,) € materna (I,,) , ambiente permanente (I).
residual (r) e fenotipica (r,) em analises bicaracteristicas com diferentes

modelos

Modelo 1
P120/P205 36,41 6,96 38,00 165,63 247,01 0,80 0,99 1,00 0,62 0,69
P120 /P365 4596 10,07 45,57 178,05 279,66 0,54 092 1,00 0,44 0,51
P120 /P550 53,45 12,93 3422 187,12 287,74 0,54 0,71 1,00 0,37 0,43
P205/ P365 6494 11,21 79,43 321,22 476,81 0,74 1,00 1,00 0,57 0,64
P205/P550 66,38 20,01 6544 336,85 488,70 0,62 0,99 0,99 0,48 0,54
P365 /P550 212,09 54,82 34,79 733,86 1034,60 0,95 0,99 1,00 0,69 0,74

Modelo 2
P120/P205 36,14 - 4586 165,81 247,82 0,80 - 1,00 0,62 0,69
P120 /P365 45,23 - 56,69 177,97 279,90 0,54 - 1,00 0,44 0,51
P120 /P550 52,17 - 4847 186,89 287,54 0,53 - 0,89 0,37 0,43
P205/ P365 64,76 - 90,28 321,76 476,80 0,74 - 1,00 0,57 0,64
P205/P550 66,18 - 85,42 336,98 488,58 0,62 - 1,00 0,48 0,54
P365 /P550 210,72 - 90,36 734,44 1034,50 0,95 - 0,34 0,69 0,74

As estimativas de correlagdo genética direta, entre os P120, P205, P365 e P550,
foram todas positivas, sendo que os menores valores foram encontrados nas correlagdes
dos P120/P365 e P120/P550. A correlacdo genética direta do P120/P205 foi 0,80,
considerado um valor alto, j& as correlacdes do P120 com P365 e P550, foram ambas

0,54, um valor relativamente baixo.
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Sakaguti et al. (2003) trabalhando com analise Dbicaracteristicas também
encontraram valor alto na correlacdo genética aditiva do P120 com o P205, que foi de
0,96.

O valor da estimativa de correlagdo genética direta do P205 com P365 foi 0,74,
valor relativamente alto, indicando que a selecdo baseada no P205 , provocard uma
resposta correlacionada positiva para o P365. A correlacdo genética do P205 e P550 foi
de 0,62, um valor de magnitude consideravel, e intermedidrio aos valores encontrado por
Péadua e Silva (1994) e Sakaguti et al. (2003), que foi de 0,33 e 0,86, respectivamente.

Os P365 e P550 apresentaram uma correlagdo genética direta de 0,95, valor
considerado alto, e maior que os valores encontrados por Padua e Silva (1994) e Sakaguti
et all (2003), que foram 0,58 e 0,86, respectivamente.

No modelo 1 as correlagdes genéticas materna (habilidade materna) para as
caracteristicas trabalhadas, tiveram valores altos em quase todos os pesos, com excecao
da correlagdo do P120 e P550 que foi considerado relativamente alto.

Nas estimativas de correlagdes fenotipicas observou-se que os valores aumentaram
com o avango da idade. As correlagdes de ambiente permanente apresentaram valores

considerados altos.

4.4 Conclusoes

As estimativas € o comportamento das varidncias nos modelos 1 e 2, nas analises
unicaracteristicas e bicaracteristicas, foram semelhantes.

No modelo completo as estimativas de variancia genética materna foram muito
baixas, principalmente no periodo antes da desmama. As estimativas de herdabilidade
materna foram baixas para todas as idades estudadas.

Os valores de herdabilidade direta diminuiram do P120 ao peso na desmama, e
passaram a crescer no periodo apds o desmame. As correlagdes genéticas encontradas
indicam que a sele¢cdo para qualquer um dos pesos padrio promovera resposta

correlacionada positiva na mesma direcdo dos outros pesos.
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Ao comparar o modelo 1 e 2, nas analises unicaracteristicas e bicaracteristicas, foi
constatado que o modelo de andlise que considerou somente a parte do efeito de

ambiente permanente dos efeitos maternos (modelo 2), proporcionou ajuste similar ao

modelo completo.



5 PARAMETROS GENETICOS PARA CARACTERISTICAS DE PESOS
DO NASCIMENTO AOS 630 DIAS DE IDADE DE BOVINOS DA RACA
GUZERA USANDO MODELOS DE REGRESSAO ALEATORIA

Resumo

Foram utilizados 60.782 registros de pesos corporais, do nascimento aos 630 de
dias de idade, de bovinos da raga Guzera, referentes ao periodo de 1975 a 2001, obtidos
pelo controle de desenvolvimento ponderal da Associagdo Brasileira dos Criadores de
Zebu para estimar componentes de variancia e parametros genéticos utilizando os
modelos de regressao aleatéria (MRA) e a metodologia REML. Foram testados dez
modelos, contendo efeito fixo de grupo contemporaneo e a covariavel idade da vaca ao
parto, com diferentes combinagdes de ordens (k) para os efeitos aleatorios genéticos
aditivos direto (ka), de ambiente permanente de animal (kc), de ambiente permanente
materno (kg), além do residual, com estruturas de varidncias homogéneas (rl) e
heterogéneas, com cinco (r5) ou dez (r10) classes de varidncias residuais. Os modelos
foram comparados utilizando o teste da razdo de verossimilhanga, o critério de
informagdo de Akaike (AIC) e o critério de informagdo Bayesiano de Schwarz (BIC). As
estimativas das varidncias nas analises de regressdao dos modelos foram relativamente
similares. Os valores de critério de AIC indicam que o ajuste do modelo Reg666-r10
(Regkakckq-r10) ¢ superior aos demais modelos estudados, enquanto pelo BIC o modelo
mais parcimonioso Reg653-r10 (Regkakckqo-1r10) foi indicado como sendo superior aos
demais e, também, apresentou menor tempo de processamento dos modelos com dez
classes de variancias residuais. As estimativas de herdabilidade dos pesos ao nascimento
(PN), aos 205 (P205), 365 (P365) ¢ 550 (P550) dias de idades, foram de 0,13, 0,46, 0,54,
56, para modelo Reg653-10 e, 0,13, 0,43, 0,46 e 0,48, para modelo Reg666-r10,
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respectivamente. As correlacdes fenotipicas, genéticas, ambiente permanente do animal e
ambiente permanente materno foram todas positivas e similares entre os modelos. No
modelo mais parcimonioso Reg653-10 as correlagdes genéticas do PN/P205, PN/365,
PN/P550, P205/P365, P205/P550 e P365/P550 foram, 0,40, 0,40, 0,42, 0,68, 0,74 ¢ 0,81,
respectivamente. Os modelos com homogeneidade de varidncia foram inadequados.
Constatou-se que a variancia do residuo dividido em dez classes distintas de variancias

foi mais adequada para modelar a varia¢do dos pesos estudados.

Palavras Chave: componentes de variancia, correlagdes, parametros genéticos, efeitos
maternos, caracteristicas de crescimento, bovinos de corte, raca Guzera, modelos de
regressao aleatoria

GENETIC PARAMETERS FOR WEIGHT TRAITS FROM BIRTH TO 630
DAYS OF AGE IN GUZERA BREED BY RANDOM REGRESSION MODELS

Summary

A total of 60,782 body weight, from birth to 630 days of age, of animals belonging to
Guzera breed, collected between 1975 and 2001 in the record of performance program of
the Brazilian Association of Zebu Breeders (ABCZ) were used to estimate the variance
components and the genetic parameters by random regression models (RRM) and the
REML methodology. Ten random regression models were evaluated, with fixed effect of
contemporary group and age of cow at birth as covariate with different order
combinations (k) of direct additive genetic random (ka), animal permanent
environmental (kc), maternal permanent environmental (kg) and residual effects,
considered as homogeneous (rl) and heterogeneous variance structures with five (r5) or
ten (r10) residual variance classes. Models were compared by the Likelihood Ratio Test,
the Akaike Information Criterion (AIC) and the Schwarz’s Bayesian Information
Criterion (BIC). The variance estimates in all analyses by the regression models were

relatively similar. AIC values showed that the adjustment of the Reg666-r10
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(RegkAkckq-r10) model is superior to other models studied, while BIC values showed
that the most parsimonious model Reg653-r10 (Regkskckq-r10) was better and had the
shortest processing time among the models with ten residual variance classes. The
heritability estimates for weights at birth (PN), 205 (P205), 365 (P365) and 550 (P550)
days of age were 0.13, 0.46, 0.54, 0.56 and 0.13, 0.43, 0.46, 0.48 for the Reg653-10 and
Reg666-r10 models, respectively. The phenotypic, genetic, animal permanent
environmental and maternal permanent environmental correlations were all positive and
similar for all models. Considering the most parsimonious model, Reg653-10, the genetic
correlations between PN/P205, PN/P365, PN/P550, P205/P365, P205/P550 and
P365/P550 were 0.40, 0.40, 0.42, 0.68, 0.74 and 0.81, respectively. Models with
homogeneous variance were inadequate. It was observed that when the residual variance
were divided into ten distinct variance classes the most suitable to model the variation of

the weights studied.

Key Words: variance components, correlations, genetic parameters, maternal effects,

growth traits, beef cattle, Guzera breed, random regression models

5.1 Introducio

Tendo como pressuposto que o Brasil é considerado um grande produtor no ambito
da bovinocultura, torna-se imprescindivel que este setor busque padrdes crescentes de
eficiéncia e competitividade, sempre atento as preferéncias dos mercados interno e
externo. A necessidade de se conduzir um eficiente sistema produtivo na bovinocultura,
em curto espago de tempo, torna crucial a produgdo e a sele¢cdo de animais com alto
rendimento.

A selegao para ganho de peso tem sido muito importante para pecuaria de corte,
entretanto, convém mencionar que esse tipo de selecdo a longo prazo pode ocasionar,
através de resposta correlacionada, em maior peso adulto, tendo como conseqiiéncia
maiores exigéncias de mantenca e comprometendo a eficiéncia dos sistemas de producao

existentes. Atualmente as avaliagcdes genéticas em bovinos sdo geralmente realizadas em
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nivel nacional, e abrangem registros de producao obtidos em rebanhos que apresentam
distintos sistemas de manejo, e diferencas genéticas e variagdes geograficas.

O crescimento dos bovinos de corte tem sido medido através de pesos tomados em
diferentes idades no decorrer do desenvolvimento dos animais. Esse tipo de dado ¢
conhecido como dado longitudinal, e tem sido analisado sob diferentes aspectos
metodologicos. Geralmente as abordagens usuais utilizam os modelos de dimensao finita,
em analises uni ou multi-caracteristicas.

Sakaguti (2000) alerta que considerar os pesos em bovinos em diferentes idades
como medidas repetidas de "caracteristica Unica”’, como ¢ feito nas analises que
empregam os "Modelos de Repetibilidade”, ndo ¢ sustentavel na maioria dos estudos de
crescimento. Isto ocorre devido ao fato de que esses modelos admitem que as variancias,
genéticas e ndo-genéticas, sdo constantes ao longo do tempo.

Como os pesos em diferentes idades podem ser descritos por fun¢des continuas, o
conceito de caracteristica de dimensao infinita pode ser a empregado aos pesos, quando o
proposito ¢ a andlise do crescimento em alguns periodos (Kirkpatrick & Heckmam,
1989).

E importante lembrar que os pesos em diferentes idades nao sdo totalmente
influenciados pelos mesmos grupos de genes, embora estes pesos sejam altamente
correlacionados.

E recente o fato dos modelos de regressio aleatoria serem reconhecidos como uma
alternativa mais apropriada para analise de dados longitudinais na area de melhoramento
genético animal (Schaeffer & Dekkers, 1994; Mercadante, 2001).

Os modelos de regressdo aleatéria podem ser chamados também de modelos de
dimensao infinita, uma vez que existem medidas infinitas por individuos, e tais medidas
sdo tanto mais correlacionadas quanto mais proximas estiverem entre si (El Faro &
Albuquerque, 2003).

De acordo com Meyer (2000), os modelos de regressdo aleatoria acomodam
registros repetidos para caracteres que mudam gradualmente através do tempo, ndo

requerendo pressuposi¢des quanto a constancia das variancias e correlagdes. Os modelos
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de regressdo aleatoria permitem ajustar uma trajetéria para cada individuo como um
desvio da curva de crescimento média da populacao.

Ao comparar com os modelos multi-caracteristicas, que fornecem predi¢cdes para
determinados pontos ou idades, os modelos de regressdo aleatoria permitem a predi¢ao
de valores genéticos para a curva de crescimento como um todo, para qualquer idade
desejada e para funcdes da curva de crescimento (Albuquerque & El Faro, 2003).

Trabalhando com modelos de regressdo aleatoria em bovinos de corte Varona et al.
(1997), mencionaram que esse procedimento permitiria alterar o formato das curvas de
producdo através da selecdo genética. Na pratica isto significa possibilidade de alterar a
taxa de maturidade sem alterar o peso adulto.

O objetivo deste estudo foi comparar diferentes modelos de regressdo aleatoria, e
obter func¢des de covariancia, de orden adequada, para estimar componentes de varidncia
e covariancia e parametros genéticos, das caracteristicas de peso do nascimento aos 630

dias de idade, de um conjunto de dados de bovinos da ragca Guzera.

5.2 Material e Métodos

5.2.1 Dados

Os registros de pesos corporais de bovinos da raga Guzera foram coletados pelo
controle de desenvolvimento ponderal da Associa¢do Brasileira dos Criadores de Zebu
(ABCZ) e disponibilizados pelo Centro Nacional de Pesquisa de Gado de Corte -
Embrapa, Campo Grande (MS).

Para o ajuste dos modelos foram utilizadas as pesagens coletadas do nascimento aos
630 dias de idade, no periodo de 1975 a 2001, resultando em 60.782 registros de pesos de
controles, realizados a cada trés meses. O arquivo original foi considerado em classes de
quatro dias de controle de pesagens, totalizando 159 classes, incluindo o peso ao nascer.

O grupo contemporaneo (G) foi definido como rebanho-ano-més de nascimento e
sexo e aplicou-se a restricao de que o tamanho de cada grupo deve ser composto de, no

minimo, cinco animais.
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Foram incluidas todas as informagdes de genealogia existentes, com intuito de
minimizar os problemas decorrentes de sele¢cdo e aumentar a acuricia das estimativas,
através da conexidade entre as devidas informagoes.

O arquivo, com as informagdes de genealogia dos animais para a implementagao da
matriz de coeficiente de parentesco (A), foi caracterizado pela inclusdo de registros de

390 touros e 3.464 vacas. Assim a matriz A foi composta por 17.140 animais.

5.2.2 Modelos

Foram testados 10 modelos, com diferentes combina¢des de ordens de efeitos
aleatorios, variando de k=3 a k=6 e, também, quanto a maneira de ajustar as estruturas de
variancias residuais, considerando-as como classes contendo 1, 5 ou 10 varidncias. As
variancias residuais foram agrupadas de acordo com o comportamento das mesmas no
decorrer dos pesos do nascimento aos 630 dias de idade, tendo como base um modelo
com 17 diferentes classes.

Para o modelo Reg-r5, as cinco classes foram agrupadas da seguinte maneira: peso
ao nascer, 4-152, 156-288, 292-448, 452-630, dias de idade. Para o modelo Reg-r10, as
10 classes foram agrupadas da seguinte maneira: peso ao nascer, 4-84, 88-152, 156-220,

224-288, 292-356, 360-420, 424-488, 492-556, 560-630, dias de idade.
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O modelo de analise ¢ representado por:

kC-1 kQ-1

3 KA-1
yi =R+ Zﬂm P (@) + Zaim P (8;) + Z?ﬁm P (@) +z§im P (@) +€;
n=0 n=0 n=0 n=0

em que:

y; € o j-¢simo peso do i- ésimo animal; &,

j ¢ a idade na data da pesagem

padronizada (-1 a +1); p,(a;) ¢ o m-ésimo polindmio de legendre da idade; F;

representa o conjunto de efeitos fixos do modelo, incluindo o grupo contemporaneo
(rebanho-ano-més de nascimento e sexo do animal) e a idade da vaca ao parto como

covaridvel, com termos linear e quadratico; S, sdo os coeficientes de regressao fixa para
modelar a curva média da populagdo; «,,, 7, € J,, sdo, respectivamente, 0s

coeficientes de regressdo aleatdria para modelar os efeitos genético aditivo direto, de
ambiente permanente do animal ¢ de ambiente permanente materno; KA, kC e kQ sdo as

ordens dos polindmios correspondentes, ¢ €; € o residuo aleatdrio associado ao o j-ésimo

peso do i- ésimo animal .

Na forma matricial, este modelo pode ser escrito como:
y =Xb+Zla+Wly+ W25 +e;

em que:

y = vetor de observagdes;
b = vetor dos efeitos fixos;

o = vetor dos coeficientes de regressao aleatoria do efeito genético aditivo direto animal;
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vy = vetor dos coeficientes de regressdo aleatoria do efeito ambiente permanente do
animal;

0 = vetor dos coeficientes de regressdo aleatoria do efeito ambiente permanente de
materno;

e = vetor de efeito aleatorio residual;

X, Z1, W1 e W2 = matrizes de incidéncia correspondentes as observacdes, para efeitos

fixos, efeitos aleatorios genético aditivo direto de animal, ambiente permanente do

animal e ambiente permanente materno, respectivamente, para os quais assume-se:

(o ) (G.®A 0 0 0 |
Y 0 Pc®1 0 o0
8 |~N(@OV); V= 0 0 Po®I 0

e _/ 0 0 0 R

_ _/
em que:

Ga, Pc e Pq sdo, respectivamente, as matrizes de (co)variancia entre os coeficientes de
regressdo aleatérios para os efeitos genético aditivo direto animal, de ambiente
permanente do animal e de ambiente permanente materno; A é a matriz de parentesco
entre os animais; I é uma matriz de identidade; ® ¢é o operador de produto direto entre

matrizes; R € uma matriz diagonal, contendo as varidncias residuais {o; }.

Os componentes de (co)variancia foram estimados utilizando-se o programa
DXMRR (Meyer, 1998e), baseado na metodologia de maxima verossimilhanca restrita
(REML). As fungdes de covariancias para os efeitos aleatdrios foram obtidas utilizando-
se polinomios de Legendre, de ordens definidas como: ordem do polindomio referente ao
efeito genético aditivo animal (ka), ordem do polindmio referente ao efeito de ambiente
permanente do animal (kc) e ordem do polindmio referente ao efeito de ambiente

permanente materno (kg).
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A comparagdo entre os modelos aninhados foi feita por intermédio do teste de razao
de verossimilhanca (LRT), que compara as diferencas entre as fung¢des de maxima
verossimilhanca linearizadas de cada modelo, com o valor obtido de uma distribuicdo de
qui-quadrado com o numero de graus de liberdade igual a diferenga no numero de
parametros entre os modelos.

Na avaliacao dos diferentes modelos também foram usados como referéncias, o
Critério de Informacdao de Akaike (AIC) e o Critério de Informagdo Bayesiano de
Schwarz (BIC). Ambos os testes penalizam modelos com maior nimero de parametros,
sendo que para BIC essa penalidade ¢ mais rigorosa, tendendo a favorecer modelos mais
parcimoniosos (Nunez-Anton & Zimmerman, 2000). Para Akaike o valor para
comparagdo ¢ dado por (AIC=-2log L+ 2 p) e de Shwarz’s ( BIC = (- 2 log L + p log
(N — r(x))) em que, p ¢ o numero de pardmetros estimados, N é o tamanho da amostra,
r(x) ¢ o posto da matriz de coeficientes de efeitos fixos no modelo de analise (Kass &
Raftery, 1995). Menores valores para AIC e BIC indicam melhor ajuste entre os

modelos.
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5.3 Resultados e Discussao

As informagdes sobre o numero de observagdes, animais, grupos contemporaneos,
média e desvio padrdo do peso nos controles individuais estdo apresentadas na Tabela 1.
Observa-se que o numero médio de pesagens por animal foi seis e que 80,91 % dos
animais tinham cinco ou mais controles, enquanto apenas 7,52% apresentavam trés

pesagens.

Tabela 1. Estrutura dos dados, média observada e desvio-padrdo das observacdes de

pesos do nascimento aos 630 dias de idade

Numero (N°) de observagdes no total: 60.782
N° de animais na analise' 17.140
N° de animais com observagdes 10.916
com 3 observagoes 1.523

com 4 observagoes 1.758
com 5 observagdes 1.785
com 6 observagdes 2.251

com 7 observagdes 2.042
com 8 observagoes 1.557
N° de touros” 390

N° de mies 3.464
N° de grupos contemporaneos 2.101

Média de peso (kg) 135,27
Desvio-padrao (kg) 88,27

'Incluindo parentes sem observagdes; > Com progénie no arquivo de dados.

As informacoes sobre distribui¢do do nimero de observagdes nas idades, média de
peso, desvio padrdo, coeficiente de variacao de pesos e nimeros de animais considerados

no estudo estdo apresentadas na Tabela 2.
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Tabela 2. Amplitude em dias (AMD), nimero de observagdes (N), médias e desvios-
padrdo (DP) e coeficientes de variagdo (CV) das observacdes (OBS) de pesos

do nascimento aos 630 dias de idade

OBS: AMD N’ Média DP Cv
Peso(Kg) (Kg) (%)
1 0 10.916 29,10 2,78 9,56
2 1-90 9.015 60,53 18,26 30,17
3 91-180 9.511 109,47 28,53 26,06
4 181-270 9.123 157,55 38,11 24,19
5 271-360 7.403 185,98 46,61 25,06
6 361-450 6.079 211,79 60,43 28,54
7 451-540 4.795 237,30 70,95 29,90
8 541-630 3.940 271,12 83,03 30,62

A diferenca entre o niimero de animais utilizados nas andlises dos pesos, nas
respectivas idades, deve-se as restricdes impostas na edicdo dos dados, particularmente
quanto ao nimero de informagdes em grupo de contemporaneos.

Constata-se na Tabela 2 o aumento nas médias dos pesos entre as idades, sendo este
crescimento mais acentuado entre as observacdes (2 e 3) e (3 e 4). Observa-se que as
médias de pesos nas respectivas idades variaram de 29,10 kg (observagdo 1 ou peso ao
nascer) a 271,12 kg (observagao 8). Os desvios-padrao, também apresentaram aumento
com a idade. Os coeficientes de variagdo (CV) apresentaram aumento na observagao 2,
que antecede a pré-desmama, depois apresentaram valores menores nas observacdes 3 e
4, voltando a aumentar entre as observacoes 5 ¢ 8.

Informagdes sobre as diferentes estruturas de variancia residuais e ordens de ajuste
para os efeitos genético aditivo direto, de ambiente permanente do animal, de ambiente
permanente materno, nimero de parametros estimados, valor do logaritmo do méaximo da

funcdo de verossimilhanga, teste da razdo de verossimilhanga (LRT) e valores das
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estatisticas AIC e BIC calculados para os diferentes modelos de regressao aleatoria, estao

apresentadas na Tabela 3.

Tabela 3. Ordem das fungdes de covariancias para efeito genético aditivo (ka), efeito de

ambiente permanente do animal (kc), efeito de ambiente materno (kq), nimero

de parametros (NP), o logaritmo da fun¢do de verossimilhanga (logX ), critério

de informagao de Akaike (AIC), critério de informagdo Bayesiano(BIC), teste

da razdo de verossimilhanga (LRT) para os diferentes modelos ajustados

Modelos ka ke ko NP log A AlIC BIC LRT
1) Reg444-r1 4 4 4 31 -445864,11 41387031 414150,08 (2-1)-6554,69™
2) Reg666-r1 6 6 6 64 -452418,80 404463,57 405040,53
3) Reg653-r5 6 5 3 47 -432973,12 38498388 385407,59 (4-3) 1,34™
4) Reg654-15 6 5 4 51 -432971,78 384990,54 385450,31 (5-4)132,45**
5) Reg664-r5 6 6 4 57 -432839,33 384870,09 38538395 (6-5)0,77™
6) Reg666-15 6 6 6 68 -432838,56 384891,33 385504,35
7)Reg653-r10 6 5 3 52 -432726,11 384746,87 385215,66 (8-7)-1,91™
8)Reg654-r10 6 5 4 56 -432728,02 384756,79 385261,63 (9-8)-426,11"
9)Reg664-r10 6 6 4 62 -433154,13 385194,90 385753,84 (10-9) 542,47**
10)Reg666-r10 6 6 6 73 -432611,66 384674,43 385332,53

rl1 Corresponde ao nimero de varidncias residuais no modelo ajustado; ** significativo ( P<0,05); ns: ndo

significativo

Dentre os modelos contendo classes de variancia residuais (Reg-r1, Reg-r5 e Reg-

rl10), observou-se que os modelos que consideraram homogeneidade de variancias

residuais (Reg-rl) mostraram-se inadequados. Apenas modelos aninhados foram

comparados através do LRT. Foram observadas diferengas significativas (P<0,01) na

funcdo, quando houve aumento no nimero de pardmetros dos modelos, quando se

compararam os modelos Reg664-r5 e Regb54-r5; Reg666-r10 e Regb64-r10. Nos

modelos Reg-r5, os quais foram aplicadas estruturas heterogéneas de varidncia do
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residuo, divididas em cinco classes, os critérios de informac¢ao AIC e BIC indicaram
como melhor ajuste 0 modelo Reg664-r5. Para os modelos Reg-10, com 10 classes de
variancias do residuo, os critérios de AIC e BIC indicaram como melhor ajuste os
modelos Reg666-r10 e Reg653-r10, respectivamente.

Entre todos o modelos estudados, os valores de logA e AIC indicam que o ajuste

do modelo Reg666-r10 ¢ superior aos demais, enquanto pelo BIC o modelo mais
parcimonioso (Reg653-r10) foi indicado como sendo superior aos outros.

Os valores obtidos para logA e AIC tendem a favorecer modelos com maior

numero de parametros enquanto o BIC, que penaliza mais o maior nimero de
parametros, tende a selecionar modelos mais parcimoniosos.

Pelicioni et al. (2003b), estudando modelos de regressdo aleatoria para pesos
corporais do nascimento aos 365 dias de idade de bovinos Guzerd, verificaram que,
usando LRT, os modelos com 10 e 53 classes de varidncias residuais ndo diferiram
significativamente, porém, os critérios AIC e BIC apontaram modelo com 10 classes de
variancias residuais com sendo o mais adequado.

Resultados parecidos foram encontrados por Cyrillo (2003a), que trabalhando com
diferentes modelos de regressao aleatoria em pesos do nascimento ao 378 dias de idade,
em bovinos da raga Nelore, constatou que os critérios de AIC e BIC indicaram como
melhor ajuste os modelos Reg664-r8 e Reg653-r5, respectivamente. Cyrillo (2003b),
também observou que os modelos com heterogeneidade de variancia foram mais
adequados para dados de crescimento dos bovinos estudados.

As estimativas de (co)variancias e correlagdes entre os coeficientes de regressao
aleatoria, os autovalores (A) e sua propor¢ao em porcentagem (%), para efeitos genético
aditivo direto (GAD), de ambiente permanente do animal (APA) e de ambiente
permanente materno (APM), encontrados nos modelos que apresentaram melhor ajuste,
sao apresentados nas Tabelas 4 e 5.

Nos trés melhores modelos (Reg653-r10, Reg666-r10 e Regb664-r5), a matriz dos
coeficientes mostrou estimativas de (co)varidncia e correlagdes com comportamentos

relativamente proximos.
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Tabela 4. Estimativas de variancias (diagonal), covariancias (abaixo da diagonal) e

correlacdes (acima da diagonal) entre os coeficientes de regressdo aleatoria,
os autovalores()L) e sua propor¢des em porcentagem (%), para efeitos genético
aditivo direto (GAD), de ambiente permanente do animal (APA) e de

ambiente permanente materno (APM), encontrado nos diferentes modelos

ajustados
Reg653 - r10

GAD 0 1 2 3 4 5 A %
0 1489,59 0,92 -0,12 -0,08 0,12 0,05 2036,73 87,08
1 881,03 609,67 0,06 -0,18 0,10 0,02 0,02 0,00
2 37,62 12,90 66,54 0,47 0,31 0,41 96,39 4,12
3 -31,27 -44.25 36,83 93,13 0,15 -0,50 129,62 5,54
4 31,15 17,22 -17,55 9,89 48,20 0,62 58,41 2,50
5 10,03 3,34 -18,88 -27,14 24,07 31,68 17,64 0,75

APA
0 986,74 0,88 -0,21 -0,58 -0,31 - 1327,94 90,42
1 551,83 402,07 0,21 -0,85 -0,48 - 123,20 8,39
2 49,12 31,16 53,55 0,42 0,68 - 14,02 0,95
3 -71,96 -67,25 -11,94 15,37 0,58 - 3,51 0,24
4 -31,99 -32,17 -16,56 7,54 10,94 - 0,00 0,00

APM
0 51,01 0,85 -0,92 - - - 56,79 97,14
1 12,89 4,53 -0,58 - - - 1,67 2,86
2 11,29 2,12 2,92 - - - 0,00 0,00

Reg666 - r10

GAD 0 1 2 3 4 5 A %
0 1288,36 0,90 -0,17 -0,04 0,13 0,01 1726,02 86,55
1 729,35 503,64 0,06 -0,14 0,06 -0,10 0,02 0,00
2 52,33 10,48 70,62 0,45 0,22 0,34 118,69 5,95
3 -14,12 -28,54 34,73 84,48 0,41 -0,39 99,31 4,98
4 25,95 8,18 -10,62 21,44 31,81 0,35 34,22 1,72
5 0,94 -8,78 -11,27 -14,30 7,80 15,41 16,05 0,80

APA
0 1134,32 0,89 -0,15 -0,52 -0,11 0,08 1556,98 89,33
1 663,92 483,83 0,24 -0,71 -0,14 0,17 122,66 7,04
2 -37,45 38,95 54,37 -0,26 -0,55 -0,26 0,00 0,00
3 -82,30 -74,36 -9,28 22,35 -0,11 -0,66 0,01 0,00
4 21,74 -17,28  -23,08 -3,00 31,38 0,78 54,37 3,12
5 11,29 15,12 -7,94 -12,79 17,90 16,66 8,88 0,51

APM
0 47,78 0,86 -0,95 0,94 -0,80 0,01 51,98 97,82
1 12,13 4,12 -0,67 065 -0,99 -0,49 1,16 2,18
2 -6,38 -1,43 1,09 -0,99 0,59 -0,30 0,00 0,00
3 1,72 0,35 -0,27 0,07 -0,56 0,32 0,00 0,00
4 -1,10 -0,40 0,12 -0,29 0,04 0,59 0,00 0,00
5 0,01 -0,21 -0,07 0,02 0,03 0,05 0,001 0,00
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Tabela 5. Estimativas de varidncias (diagonal), covaridncias ( abaixo da diagonal) e
correlacdes (acima da diagonal) entre os coeficientes de regressdo aleatoria,
os autovalores(A) e sua propor¢des em porcentagem (%), para efeitos genético
aditivo direto (GAD), de ambiente permanente do animal (APA) e de
ambiente permanente materno (APM), encontrado em andlise regressdao

aleatoria com modelo Reg664-r5

Reg664 - r5

GAD 0 1 2 3 4 5 A %
0 1228,23 0,89 -0,21 -0,01 0,13 0,00 1622,61 85,90
1 674,85 459,03 0,04 -0,11 0,09 -0,09 118,95 6,30
2 -59,97 6,47 66,76 0,43 -0,24 -0,44 0,02 0,00
3 -4,94 -21,57 33,23 87,93 0,43 -0,49 98,76 5,23
4 27,16 11,16 -11,35 23,34 33,42 0,28 36,77 1,95
5 0,01 -7,34 -13,41 -17,14 6,11 13,69 11,95 0,63

APA
0 1162,71 0,94 -0,08 -0,57 -0,14 0,08 1635,24 90,07
1 710,56 531,87 0,28 -0,75 -0,12 0,21 117,44 6,47
2 -21,41 46,58 52,64 -0,22 -0,48 -0,24 0,00 0,00
3 -94,15 -83,73 -7,85 23,09 -0,09 -0,60 8,31 0,46
4 -28,21 -15,92 -19,79 -2,65 31,73 0,84 54,63 3,01
5 9,76 17,92 -6,54 -10,65 17,46 13,58 0,00 0,00

APM
0 59,13 0,94 -0,99 0,85 - - 64,79 99,20
1 15,39 4,49 -0,92 0,63 - - 0,52 0,80
2 -9,42 -2,41 1,50 -0,87 - - 0,00 0,00
3 2,82 0,57 -0,46 0,18 - - 0,00 0,00

Constatou-se, nestes modelos que as correlagdes entre os interceptos € o0s
coeficientes lineares dos efeitos genético aditivo direto, de ambiente permanente do
animal e de ambiente permanente materno, foram todas altas e positivas, variando de
0,85 a 0,94. As correlagdes entre o intercepto € os demais coeficientes foram na sua
grande maioria negativa, ou apresentavam valores positivos baixos, o que pode ser
verificado no efeito genético aditivo direto dos modelos. Para os coeficientes genéticos
aditivos da matriz das fung¢des de covariancia os quatro primeiros autovalores

representaram quase a totalidade da variacdo desse efeito. Comportamento semelhante
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ocorreu com os coeficientes dos efeitos de ambiente permanente do animal com as
maiores variagdes nos dois primeiros autovalores.

Constataram-se altas correlagdes entre o intercepto e os termos lineares, quadratico,
cubico e quartico, para o efeito de ambiente permanente materno. No efeito ambiente
permanente materno também foi observado que os dois primeiros autovalores
representaram a totalidade da variacao desse efeito, e os demais autovalores foram nulos.
Cyrillo (2003a) também encontrou autovalores nulos no efeito ambiente permanente
materno ¢ menciona que estes resultados sugerem uma funcdo polinomial de ordem 2
como suficiente para descrever a variagao desse parametro. Mas, a autora constatou que
modelos com K=2, para efeito de ambiente permanente materno, apresentaram maiores
valores para os critérios BIC e AIC.

De acordo com os resultados relatados por Albuquerque & Meyer (2001),
autovalores nulos indicam que pesos em idade precoces podem ter seu efeito de ambiente
permanente materno ajustado por um polindémio de ordem 2, o que diminuiria o0 nimero
de pardmetros serem estimados.

Meyer (2002), trabalhando com pesos de bovinos de corte do nascimento aos 820
dias de idade, e utilizando um polindmio de Legendre cubico, observou resultados
semelhantes, com altas correlagdes entre o intercepto e o termo cubico dos efeitos
maternos, onde obteve autovalores abaixo de 0,1. Meyer (2001) menciona que esses
resultados indicam possiveis problemas na decomposicdo das fontes de variacdo
aleatoria, estando possivelmente associados com a estrutura dos dados e ocasionam
demora no processo de convergéncia.

Na Tabela 6 sdo apresentadas as informagdes sobre as estimativas das variancias
genética direta, de ambiente permanente do animal, de ambiente permanente materno,
residual e fenotipica, e herdabilidade direta, encontrado em analise de regressao aleatoria
com os modelos Reg653-r10, Reg666-r10 ¢ Regb64-15, e representados graficamente nas
Figuras 1,2 e 3.
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Tabela 6. Estimativas das varidncias genéticas direta(o; ), ambiente permanente do
animal (o), ambiente permanente materno (aé ), residual (o) e fenotipica

(03) expressa em Kg”, por¢io da varidncia fenotipica devida ao ambiente

. 2 ~ [N . ;. . .
permanente do animal (c” ), por¢do da variancia fenotipica devida ao ambiente

permanente materno (q° ) e herdabilidade direta (h®), em diferentes modelos

0 90 180 270 360 450 540 630

2
Ga
Modelo Reg653-r10 0,75 123,96 353,55 647,85 124840 1775,18 2383,76 4024,45
Modelo Reg666-r10 0,74 124,19 317,85 608,74 1044,50 1486,24 1988,37 3364,44
Modelo Reg664-r5 0,76 123,26 327,34 605,32  1002,63 1396,27 1832,66 316491
o;
Modelo Reg653-r10 0,17 83,25 277,25 436,18 744,31  1207,07 1670,84 1416,38
Modelo Reg666-r10 0,16 80,17 261,62 469,08 920,85  1417,27 1951,27 2139,71

Modelo Reg664-15 0,14 78,90 248,00 444,06 924,56  1491,68 2082,92 2339,07

2

Oy

Modelo Reg653-r10 0,24 7,09 18,80 28,13 32,03 29,06 20,45 10,90

Modelo Reg666-r10 0,24 10,44 21,37 28,31 33,00 36,30 38,59 31,98

Modelo Reg664-r5 0,24 10,90 26,71 37,63 43,02 44,07 43,59 44,35
o.

Modelo Reg653-r10 4,29 128,01 190,65 217,40 285,03 307,76 233,20 272,88

Modelo Reg666-r10 4,31 122,79 178,06 209,64 256,33 293,97 201,66 230,66

Modelo Reg664-r5 4,30 8550 202,77 202,78 240,46 240,45 247,85 247,86

2

Op

Modelo Reg653-r10 5,45 342,31 790,25 1329,56 2309,77 3319,07 430825 5724,61
Modelo Reg666-r10 5,45 337,59 778,90 1315,77 2254,68 3233,78 4179,89 5766,79

Modelo Reg664-r5 5,44 298,56 804,82 1289,79 2210,67 3172,47 4207,02 5796,19
2

C
Modelo Reg653-r10 0,03 0,24 0,35 0,33 0,32 0,36 0,39 0,25
Modelo Reg666-r10 0,03 0,24 0,34 0,36 0,41 0,44 0,47 0,37
Modelo Reg664-r5 0,03 0,26 0,31 0,34 0,42 0,47 0,50 0,40
2
q
Modelo Reg653-r10 0,04 0,02 0,02 0,02 0,01 0,01 0,005 0,002
Modelo Reg666-r10 0,04 0,03 0,03 0,02 0,01 0,01 0,01 0,01
Modelo Reg664-r5 0,04 0,04 0,03 0,03 0,02 0,01 0,01 0,01
h2
Modelo Reg653-r10 0,13 0,36 0,44 0,48 0,54 0,53 0,55 0,70
Modelo Reg666-r10 0,13 0,36 0,41 0,46 0,46 0,46 0,48 0,58

Modelo Reg664-r5 0,13 041 0,41 0,46 0,45 0,44 0,44 0,54
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2 2

Como regra geral as diversas varidncias o2, o’ e o2 apresentaram
p a c

.. . 2
comportamento similar de aumentar com idade, enquanto que O'e2 ¢ o, apresentaram

menor aumento com idade.

Nas andlises de regressdo aleatdria, realizadas nos melhores modelos, verifica-se
que as estimativas de variancia genéticas aditivas foram relativamente parecidas, mas o
modelo Reg653-r10 apresentou valores levemente maiores em relagdo aos demais. Estas
estimativas apresentaram grande aumento com avanco da idade na pesagem, nos trés
modelos.

As estimativas da varidncia de ambiente permanente do animal como proporg¢ao da
variancia fenotipica, c2, nos modelos, foram crescentes até os 540 dias, apresentando aos
630 dias de idade depois valores menores.

Os valores das estimativas de variancia de ambiente permanente materno como
propor¢io da varidncia fenotipica, q°, decresceram do peso ao nascer até a segunda
pesagem se mantiveram até a desmama, mas depois foram diminuindo até¢ 630 dias,

e 2 aA s P
mostrando a contribuicdo de q” para a variancia total até a desmama.
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Figura 1- Estimativas de variancias genética aditiva direta (o, ), ambiente permanente do

animal (o), ambiente permanente materno (a: ), residuais (o), e

fenotipica dividida por dois (03 ) para modelo Reg653-r10, nas respectivas
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Figura 2- Estimativas de variancias genética aditiva direta (o] ), ambiente permanente do

animal (o), ambiente permanente materno (0'5 ), residuais (o), e

fenotipica dividida por dois (03 ) para modelo Reg666-r10, nas respectivas

1dades
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Figura 3- Estimativas de variancias genética aditiva direta (o ), ambiente permanente do
. . 2 . . ;.
animal (o ),ambiente permanente materno (o, ), residuais (c?), e fenotipica

dividida por dois (af) ) para modelo Reg664-r5, nas respectivas idades

As estimativas de herdabilidade direta (h?) obtidas por regressdo aleatoria
apresentaram comportamentos relativamente similares, com os valores partindo de 0,13,
para peso ao nascer, apresentando crescimento até o peso de 270 ou 360 dias, e outro
crescimento de 540 até¢ os 630 dias de idade, de acordo com Tabelas 6, 7, 8 ¢ 9 e Figura
4. As estimativas de herdabilidade direta no modelo Reg653-r10 apresentaram valores
maiores dos 180 aos 630 dias de idade, em relagdo aos demais modelos que apresentaram
estimativas mais proximos entre si.

A estimativa de herdabilidade aditiva direta (h?) do peso ao nascer (PN) foi 0,13 nos
trés modelos, cujo valor esta dentro do intervalo de resultados encontrado por Machado
et al. (1999), Milagres et al. (1993), Cyrillo (2003a) e Pelicioni et al. (2003a), que
obtiveram valores de estimativas de herdabilidade de peso ao nascer de 0,48, 0,32, 0,14 ¢
0,09, respectivamente.

Nos modelos Reg653-r10, Reg666-r10 e Reg664-r5, os valores das estimativas de
herdabilidade direta, foram, 0,46; 0,43 e 0,43 para P205; 0,54; 0,46 e 0,45 para P365 e
0,56; 0,48 e 0,44 para P550, respectivamente.
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Figura 4- Estimativas de herdabilidade direta (h?), propor¢des da varidncia fenotipica
devida ao efeito de ambiente permanente do animal (¢*) e do ambiente
permanente materno (q°) em analise regressdo aleatoria com diferentes

modelos, nas respectivas idades

As estimativas de herdabilidade direta para P205, P365 e P550 estdo dentro dos
intervalos citados por Mercadante et al. (1995), encontraram as seguintes varia¢des de
valores de herdabilidade, 0,05 - 0,58 para P205, 0,12 - 0,93 para P365 ¢ 0,09 - 0,79 para
P550 dias de idade.
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As estimativas de correlagdes fenotipicas apresentaram uma tendéncia crescente a
medida que as idades se aproximaram, de acordo com as Tabelas 7, 8 ¢ 9 e Figuras 5a, 6a
e 7a. Valores baixos foram obtidos na correlagdo fenotipica entre peso ao nascer e as
demais idades, variando de 0,24 a 0,21 entre os pesos de 90 a 630 dias de idades,

respectivamente.

Tabela 7. Estimativas de herdabilidade (diagonal), de correlagdes genéticas (acima da
diagonal) e fenotipica (baixo da diagonal) no primeiro intervalo (I) da tabela e,
no segundo intervalo (II) da tabela, estimativas de correlagdes de ambiente
permanente do animal (acima da diagonal) e de ambiente permanente materno
(abaixo da diagonal) encontrado em analise regressdo aleatéria com modelo

Reg653-r10

DModelo Reg653-10 0* 90 180 205 270 360 365 450 540 550 630

o* 0,13 0,50 040 040 041 040 040 040 041 042 048
90 0,21 036 0,76 0,70 0,55 040 039 039 043 043 0,36
180 0,21 0,56 044 099 085 0,60 0,5 0,57 0,68 0,69 0,62
205 0,21 0,54 0,77 046 091 0,69 0,68 0,64 0,73 0,74 0,69
270 0,22 047 0,72 0,77 048 091 09 0,84 0,81 0,81 0,81
360 0,21 0,38 0,57 0,64 0,79 0,554 1,00 09 0,82 0,81 0,79
365 0,21 0,38 0,57 0,63 0,79 088 054 09 0,82 0,81 0,79
450 0,20 036 052 0,58 0,73 085 086 053 092 09 0,76
540 0,20 035 0,54 0,58 0,68 0,77 0,77 0,87 0,55 099 0,79
550 0,20 035 0,54 0,59 0,68 0,76 0,77 087 095 0,56 0,81
630 0,21 0,29 0,50 0,56 0,68 0,74 0,74 0,76 0,80 0,81 0,70

II)Modelo Reg653-10

0 - 091 09 o089 08 081 081 0,74 0,68 0,68 0,69

90 0,85 - 08 085 0,775 0,66 0,65 0,57 049 048 0,43
180 0,81 099 - 099 095 084 0,83 0,68 0,55 0,55 0,53
205 0,80 099 100 - 097 087 087 0,71 0,58 0,58 0,57
270 0,77 0,99 099 099 - 094 094 0281 0,69 0,69 0,69
360 0,72 0,97 0,99 0,9 0,99 - 1,00 0,95 0,88 0,87 0,87
365 0,72 0,97 0,99 0,99 0,99 1,00 - 095 0,88 0,88 0,87
450 0,65 095 097 097 098 099 0,99 - 098 0,97 0,96
540 0,52 0,89 092 093 094 096 096 098 - 1,00 0,98
550 0,51 0,88 092 092 094 096 09 098 1,00 - 098
630 029 0,75 0080 0,81 083 087 087 091 096 097 -

* Em negrito sdo as idades padrio da ABCZ, e estimativas de h” correspondente
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Tabela 8. Estimativas de herdabilidade (diagonal), de correlagdes genéticas (acima da
diagonal) e fenotipica (baixo da diagonal) no primeiro intervalo (I) da tabela
e, no segundo intervalo (II) da tabela, estimativas de correlagdes de ambiente
permanente do animal (acima da diagonal) e de ambiente permanente materno
(abaixo da diagonal) encontrado em anélise regressdo aleatoria com modelo

Reg666r10

I) Modelo Reg666-r10 0* 90 180 205 270 360 365 450 540 550 630

0* 0,13 0,50 041 040 0,40 0,40 040 0,38 0,38 0,39 0,48
90 0,22 0,36 0,74 0,67 0,55 044 0,44 0,40 0,38 0,38 0,39
180 0,22 0,57 041 099 09 0,72 0,71 0,63 0,67 0,68 0,71
205 0,22 0,55 0,78 0,43 0,95 0,78 0,77 0,68 0,71 0,72 0,74
270 0,22 047 0,72 0,77 046 092 092 083 0,79 0,79 0,78
360 0,21 0,38 0,57 0,64 0,79 046 1,00 096 0,85 0,84 0,73
365 0,21 0,38 0,57 0,64 0,79 0,88 046 096 085 0,84 0,72
450 0,20 0,36 0,52 0,58 0,72 0,86 0,86 0,46 093 0,92 0,70
540 0,20 0,36 0,54 0,58 0,67 0,77 0,77 0,87 0,47 0,99 0,80
550 0,20 0,36 0,54 0,58 0,67 0,776 0,776 0,87 095 0,48 0,82
630 0,20 0,27 048 0,54 0,67 0,73 0,74 0,75 0,80 0,81 0,58

IT) Modelo Reg666-r10

0 - 091 095 09 094 0,83 0,82 0,80 0,77 0,76 0,60
90 0,88 - 092 089 0,76 0,58 0,79 0,56 0,56 0,55 0,27
180 0,79 098 - 099 088 0,65 0,65 0,59 0,58 0,57 0,36
205 0,78 098 100 - 093 0,73 0,72 0,65 0,61 0,61 0,45
270 0,76 0,97 099 1,00 - 092 091 0,82 0,71 0,71 070
360 0,74 0,97 0,99 099 099 - 1,00 095 0,82 0,81 0,89
365 0,74 0,97 099 099 099 100 - 095 082 0,82 0,90
450 0,66 094 098 098 099 099 099 - 095 094 094
540 0,54 0,87 094 094 095 096 09 098 - 1,00 0,88
550 0,54 0,87 094 094 095 096 096 098 1,00 - 0,88
630 0,60 091 096 097 097 098 098 099 099 099 -

* Em negrito sdo as idades padrio da ABCZ, e estimativas de h” correspondente

As estimativas de correlacdo genética entre os pesos nas diferentes idades foram
todas positivas e semelhantes, entre os modelos Reg653-r10, Reg666-r10 ¢ Reg664-r5.
Nos trés modelos as estimativas de correlagdes genéticas entre os pesos nas diferentes
idades, foram, em geral, altas. As correlagdes genéticas foram maiores quanto mais
proximas foram as idades. Correlacdes genéticas altas para idades mais proximas estao

de acordo com resultados encontrados na literatura tais como os resultados obtidos por
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Cyrillo (2003a) e Shenkel et al. (2002), que também trabalharam com regressao aleatoria

em dados de bovinos.

Tabela 9. Estimativas de herdabilidade (diagonal), de correlagdes genéticas (acima da
diagonal) e fenotipica (baixo da diagonal) no primeiro intervalo (I) da tabela e,
no segundo intervalo (II) da tabela, estimativas de correlacdes de ambiente
permanente do animal (acima da diagonal) e de ambiente permanente materno
(abaixo da diagonal) encontrado em analise regressdo aleatéria com modelo

Reg664-r5

I) Modelo Reg664-r5 0* 90 180 205 270 360 365 450 540 550 630

0* 0,13 0,49 040 039 040 040 040 039 039 039 046
90 0,24 041 0,75 0,69 0,57 046 046 043 042 042 0,35
180 0,21 0,61 041 099 09 0,71 0,70 0,62 0,67 0,68 0,71
205 0,21 059 0,75 043 095 0,77 0,76 0,67 0,71 0,72 0,75
270 0,22 0,50 0,70 0,76 0,46 092 091 082 0,78 0,78 0,79
360 0,21 039 05 063 080 045 1,00 095 0,84 0,83 0,72
365 0,21 039 055 062 0,79 089 045 096 0,84 0,83 0,72
450 0,20 0,38 0,50 0,56 0,73 086 087 044 092 091 0,68
540 0,19 039 0,52 0,57 0,67 077 0,777 0,88 0,44 0,99 0,80
550 0,19 0,38 0,52 0,57 0,67 076 0,777 0,87 0,94 0,44 0,82
630 0,20 0,24 047 053 067 073 0,73 0,75 0,79 0,80 0,54

II) Modelo Reg664-r5

0 - 0,84 094 096 095 082 082 0,79 0,77 0,776 0,62
90 0,85 - 095 092 0,74 051 051 051 053 0,52 0,19
180 0,80 099 - 09 086 063 062 058 0,56 05 0,32
205 0,79 099 100 - 092 0,72 0,71 0,65 0,61 0,60 0,42
270 0,75 098 09 09 - 092 092 083 0,73 0,72 0,69
360 0,71 0,97 099 099 0,99 - 1,00 0,95 0,84 0,84 0,88
365 0,71 0,97 09 099 099 1,00 - 096 0,85 0,84 0,89
450 0,67 09 098 098 099 09 099 - 095 095 092
540 0,65 095 097 098 098 099 099 1,00 - 1,00 0,88
550 0,65 095 097 098 098 099 09 1,00 1,00 - 0,88
630 0,67 09 098 098 099 099 099 1,00 1,00 1,00 -

* Em negrito sdo as idades padrio da ABCZ, e estimativas de h” correspondente

Nos pesos em idades posteriores ao nascimento, foram observados valores de altas
correlagdes genéticas. Sakaguti (2000), também encontrou o mesmo resultado,

correlacdes genéticas aditivas (>0,80) entre pesos em idades posteriores ao nascimento.
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O autor menciona que essa relagdo linear entre os pesos apds o nascimento indica que a
selecdo, para maior peso nas primeiras idades, tende a aumentar o peso nas idades mais
avangadas e vice-versa.

A grande maioria dos menores valores que foram obtidos na correlagdo genética foi
encontrada nas correlagdes que envolveram o peso ao nascer (Tabelas 7, 8 ¢ 9 e Figuras
5b, 6b e 7).

As correlagdes genéticas direta do peso ao nascer com P205, P365 e P550, dos
modelos Reg653-r10, Reg666-r10 e Reg664-r5, foram 0,40, 0,40, 0,42; 0,40, 0,40, 0,39 ¢
0,39, 0,40, 0,39, respectivamente, sendo considerados relativamente baixos.

Sakaguti et al. (2003) também encontraram valores baixos para as mesmas
correlacdes do PN com P205, P365 e P365, que foram de 0,36, 0,42 e 043
respectivamente € mencionaram que, embora se possa esperar que animais mais pesados
ao nascer mantenham essa vantagem nas idades posteriores, quando a selecdo ¢
praticada, o peso excessivo ao nascer pode comprometer o desenvolvimento pos-natal.

Estimativas semelhantes foram citados por Mercadante et al. (1995), que
encontraram valores de correlagdes genéticas diretas do peso ao nascer com o P365 e
P550 de 0,41 e 0,40, respectivamente.

Os valores das estimativas de correlagdo genética direta do P205 com P365 foram de
0,68, 0,77 e 0,76, para os modelos Reg653-r10, Reg666-r10 e Regb64-15,
respectivamente, valores magnitude consideravel. Resultado proximo foi encontrado no
trabalho de revisao realizada por Mercadante et al. (1995), cujo valor obtido foi de 0,78.

As estimativas de correlagdo genética do P205 e P550 foram de 0,74, 072 e 0,72, para
os modelos Reg653-r10, Regb66-r10 e Regb64-r5, respectivamente, valores de
magnitude consideravel. Estes valores sdo intermedidrios aos encontrados por Padua e
Silva (1994) e Sakaguti et al. (2003), que encontraram 0,33 e 0,86, respectivamente, mas

sao semelhantes ao valor encontrado por Mercadante et al. (1995) que foi de 0,71.
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Figura 5- Estimativas de correlagdes fenotipica (a), e genética (b), e de ambiente

permanente do animal (c), de ambiente permanente materno (d), entre pesos

considerando o modelo Reg664-r5, nas respectivas idades

O P365 e P550 apresentaram estimativas de correlacao genética direta de 0,81; 0,84

e 0,83, para os modelos Reg653-r10, Reg666-r10 e Regb64-r5, respectivamente. Esses

valores de correlacdo genética estdo de acordo com os resultados encontrados por

Machado et al. (1999), Albuquerque & Meyer (2001), que encontraram correlagdes de

0,79 e 0,97, respectivamente.
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Figura 6- Estimativas de correlagdes fenotipica (a), e genética (b), ¢ de ambiente

permanente do animal (c), de ambiente permanente materno (d), entre pesos

considerando o modelo Reg653-r10, nas respectivas idades

As estimativas de correlacio de ambiente permanente do animal também

apresentaram tendéncias crescentes a medida que as idades se aproximaram, com valor

maximo de 0,99 e minimo de 0,19 (Tabelas 7, 8 ¢ 9 e Figuras 5c, 6¢ e 7c). Os valores de

correlacdes de ambiente permanente do animal, do peso ao nascer e o P205, P365 e P550

foram 0,89, 0,81 e 0,68 respectivamente, no modelo Reg653-r10, os demais modelos

apresentaram valores similares.
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Figura 7 - Estimativas de correlagdes fenotipica (acima a esquerda, Figura 7a), e genética
(acima a direita, Figura 7b), e de ambiente permanente do animal (abaixo a
esquerda, Figura 7c), de ambiente permanente materno (abaixo a direita, Figura

7d), entre pesos considerando o modelo Reg666-r10, nas respectivas idades

As estimativas de correlagdo de ambiente permanente materno foram altas em
quase todas idades no trés modelos, com a maioria dos valores proxima a 1,0, para esse
efeito (Figuras 5d, 6d e 7d).

Meyer (1994), trabalhando com dados de bovinos cruzados, também encontrou
correlacdes de ambiente permanente materno com valores acima de 0,90, entre os pesos
ao desmame e ao sobreano. Albuquerque & Meyer (2001) encontraram correlagdes de

ambiente permanente materno com valores acima de 0,84, entre o peso ao nascimento e
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as diversas idades iniciais, sendo que, apos o décimo dia de idade, as correlagdes
apresentaram valores iguais a 1,0.

Esses resultados estdo de acordo com os encontrados por Cyrillo (2003a) que,
trabalhando com regressdo aleatéria em pesos de bovinos da raga Nelore, observou que
as estimativas de correlacdo de ambiente materno formaram uma superficie plana na

representacdo grafica, demonstrando correlagdo proxima ou igual a 1,0 em todas as

idades.

5.4 Conclusoes

O comportamento das variancias nas analises de regressdo aleatoria foi
relativamente similar. Os valores de critério de AIC indicaram que o ajuste do modelo
Reg666-r10 ¢é superior aos demais modelos estudados, enquanto pelo BIC o modelo mais
parcimonioso (Reg653-r10) foi indicado como sendo superior aos demais para o ajuste
dos efeitos genético direto, de ambiente permanente de animal, e de ambiente
permanente materno.

As estimativas dos parametros, obtidas nos modelos de regressdo aleatoria
apresentaram magnitude similar a outros resultados da literatura. O modelo mais
parcimonioso (Reg653-r10) caracterizou-se por apresentar menor tempo de
processamento em relagdo aos modelos com dez classes distintas de variancias residuais.

A utilizagdo de heterogeneidade de variadncia foi mais apropriada para modelar
dados longitudinais de caracteristicas de crescimento de bovinos de corte desse conjunto
de dados, de acordo com critério de AIC como BIC. Concluiu-se que a variancia do
residuo, dividida em dez classes distintas de variancias, foi mais adequada para modelar a
variagdo dos pesos estudados.

O modelo de regressdo aleatoria, por permitir uma melhor definicdo dos efeitos
aleatorios e utilizar os dados disponiveis diretamente das observacdes, sem que prévias
padronizagdes sejam feitas, constitui alternativa importante para modelagem e
estimativas de parametros genéticos dos pesos corporais de bovinos em crescimento, da

raca Guzera.



6 CONCLUSOES GERAIS

Na primeira abordagem de analise, usando os dados de peso corporal, divididos em
intervalos de 90 dias do nascimento at¢ 630 dias de idade em uma analise
unicaracteristica com diferentes modelos, as estimativas de varidncia genética materna
foram baixas, principalmente antes da desmama. Os valores de herdabilidade direta
cresceram da primeira idade até a segunda idade, mantiveram até o desmame e depois
cresceram. As estimativas de herdabilidades maternas no modelo completo em quase
todas idades foram baixas. Na segunda abordagem, usando diferentes modelos
unicaracteristicos e bicaracteristicos o comportamento das estimativas foram
semelhantes a primeira.

Na analise de regressdo aleatoria os valores de herdabilidade direta cresceram
conforme a idade foi avangando. As estimativas dos parametros, obtidas nos modelos de
regressao aleatoria apresentaram magnitude similar a outros resultados da literatura. A
variancia do residuo, dividida em dez classes distintas, foi mais adequada para modelar a
variagdo dos pesos estudados.

O modelo de regressao aleatoria com heterogeneidade de variancia residual, por
permitir uma melhor definicdo dos efeitos aleatorios e utilizar os dados disponiveis
diretamente das observagdes, sem que prévias padronizacdes sejam feitas, caracteriza-se
como uma boa alternativa para o ajuste dos pesos corporais de bovinos em crescimento,

da raca Guzera.
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