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INTRODUCAO

Em gado de corte, normalmente, para caracteristicas de crescimento, os valores genéticos
sdo preditos e os componentes de variancias sdo estimados, considerando-se 0s pesos as idades
padrdo — como, por exemplo: nascimento, desmama, ano e final - ou ganhos em pesos entre estas
idades. Da mesma forma, em gado de leite, faz-se avaliacdo genética para a producdo de leite
ajustada para 305 dias (ou para a média de duracao da lactacéo do rebanho), ou para a producgéo no
dia do controle leiteiro. Em qualquer destes casos, sdo formadas classes arbitrarias e as producdes
(leite ou peso) sdo ajustadas a uma determinada idade ou dias em lactacdo e os componentes de
varincia e os valores genéticos dos animais sao obtidos por meio de andlises uni ou multi-
caracteristicas. Com estas Ultimas, as correlagfes entre as produgdes nas diferentes idades ou dias,
sdo consideradas diferentes de zero, entretanto, ndo se assume qualquer estrutura de covariancias
entre as medidas.

Mais recentemente, os modelos de regresséo aleatéria (MRA) tém sido propostos como uma
alternativa para modelar caracteristicas, como producdo de leite ou crescimento, que sdo medidas
repetidamente na vida dos animais, denominadas caracteristicas repetidas ou dados longitudinais
(Schaeffer e Dekkers, 1994). Em contraste com os modelos multi-caracteristicas, que fornecem
predicbes para determinados pontos ou idades, os modelos de regressdo aleatdria permitem a
predicdo de valores genéticos para a curva de crescimento ou lactacdo como um todo, para qualquer
ponto desejado na escala de tempo utilizada e para fungdes da curva. Com estes modelos ndo ha
necessidade de se criar classes de desempenho arbitrarias ou de utilizar fatores de ajuste para uma
determinada idade (dias em lactacdo) uma vez que esta esta incluida na matriz de delineamento.
Além disto, permitem uma melhor utilizacdo dos dados, ja que todas as medidas do animal e de seus
parentes séo utilizadas para avaliagdo do mesmo, com potencial aumento da acuracia de sele¢éo.

Com modelos de regressao aleatéria, ajusta-se uma curva de regresséao fixa para levar em
conta a tendéncia média da populagdo e, no minimo, mais duas equacgdes de regressao aleatéria,
para o efeito genético direto e para 0 ambiente permanente de animal, uma vez que existem medidas
repetidas. A curva genética de cada animal é predita como um desvio da curva média, fixa. Desta
forma, em lugar de valores genéticos para determinados pontos da curva (idades padrdo), sao
obtidos valores genéticos para os coeficientes de regressdo genéticos. A partir dos coeficientes de
regressdo aleatorios, pode-se descrever a curva de crescimento (lactacdo) genética do animal;
encontrar DEP’s para qualquer idade desejada, mesmo para idades em que o animal ndo tenha sido
medido (desde que esta esteja dentro da amplitude de idades existente nos dados) e examinar
funcbes da curva de crescimento ou lactagdo (ex. taxa de crescimento entre duas idades ou
persisténcia da lactacdo). Os modelos de regressao aleatéria tém sido utilizados para modelar uma
grande variedade de caracteristicas em diversas espécies, tais como suinos, bovinos de leite e de
corte, com destaque, principalmente, para a modelagem de dados de producado de leite no dia do
controle em bovinos de leite (Jamrozik et al., 1997; Van der Werf et al., 1998).

O objetivo do presente capitulo € apresentar uma revisdo sucinta sobre modelos de
regressdo aleatéria e sua aplicacdo para estimacdo de componentes de varidncia e avaliacédo
genética dos animais.

MEDIDAS REPETIDAS

Medidas que séo feitas sequencialmente no mesmo animal, ao longo do tempo, as chamadas
“medidas repetidas”, estdo recebendo, nos Ultimos anos, uma maior atencao dos pesquisadores em
melhoramento animal. Segundo Van der Werf e Schaeffer (1997) este tipo de caracteristica merece
um tratamento estatistico especial, uma vez que, o padréo de covariancias entre medidas repetidas é
bem estruturado e, para que se possam fazer inferéncias sobre este tipo de dados, é importante
modelar esta estrutura de covariancias. Normalmente, para caracteristicas como producéo de leite ou
crescimento, a correlacao entre as medidas tomadas ao longo do tempo diminui quando o espaco de

tempo entre elas aumenta.
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Caracteristicas medidas diversas vezes durante a vida do animal tém sido estudadas de
varias formas. A maneira mais simples para analisa-las é assumir que todas as medidas representam
a mesma caracteristica e usar um modelo de repetibilidade. Entretanto, neste modelo, pressupde-se
que a correlacdo entre as medidas repetidas seja igual a unidade, portanto, todas as (co) variancias
genéticas e fenotipicas entre as diferentes medidas sdo de mesma magnitude. Isto €, os mesmos
genes controlam o desempenho ao longo do tempo.

A producéo de leite nos diversos controles € um exemplo tipico de medida repetida e o mais
trabalhado no contexto do melhoramento animal. Em gado de leite, tem-se usado a producédo no dia
do controle para estimar a producéo de leite em 305 dias, ignorando desta forma os efeitos de meio
especificos a cada controle, bem como a forma da curva de lactagdo (Ptak e Schaeffer, 1993,
Jamrozik e Schaeffer, 1997).

Uma alternativa tem sido os modelos multi-caracteristicas, denominados “test-day models”,
com covariancias nao estruturadas (Meyer et al., 1989; Pander e Hill, 1993, Gadini, 1997), assumindo
gue a producdo em cada controle é uma caracteristica diferente. Nestes modelos as covariancias
entre as producdes nos diversos controles variam e as correlagbes podem ser menores que a
unidade, mas nao é feita qualquer pressuposicdo sobre a estrutura de covariancias. Em andlises
genéticas, 0 numero de parametros a ser estimado é equivalente a [t(t+1)n]/2, onde t € 0 nUmero de
caracteristicas ou medidas repetidas por individuo e n € o nimero de componentes de variancia
estimados por caracteristica (Meyer e Hill, 1997; Olori, 1997). Isto torna as analises
computacionalmente lentas e exige muita memoria. Segundo Thompson e Hill (1990) e Meyer e Hill
(1997), este tipo de modelo de analise ndo estruturado s sera viavel computacionalmente e
produzird estimativas acuradas quando o nimero de medidas repetidas for pequeno e o de individuos
medidos for grande. Ptak e Schaeffer (1993) apresentaram um modelo alternativo, de forma a
considerar as producdes nos diversos controles como a mesma caracteristica, usando um modelo de
repetibilidade, mas empregando uma funcéo de regressao fixa para ajustar para a forma da curva.
Segundo Meyer e Hill (1997), neste caso, é necessdrio que se conheca a forma da curva com
antecedéncia, o que nem sempre € possivel.

Os modelos de repetibilidade sdo usados, freqlientemente, por serem mais simples, ja que
requerem menor esforco computacional e menos parédmetros que os modelos multi-caracteristicas.
Embora este ultimo, em geral, pareca mais correto por permitir correlagfes diferentes entre as
medidas, apresenta a desvantagem de ser super parametrizado quando se tém medidas em varias
idades. Além disto, neste modelo, a matriz de covariancias ndo é estruturada, podendo ndo ser a
mais desejavel quando as medidas sdo tomadas ao longo de uma trajetoria.

Uma outra possibilidade para trabalhar com caracteristicas que se repetem é descrever a
trajetéria por meio de um modelo matematico (regressao sobre o tempo), estimar os parametros e
fungbes da curva e selecionar para os mesmos. Diversos trabalhos de pesquisa tém sido realizados
para estimar fatores genéticos e de meio que afetam os parametros de curvas de crescimento e
lactacdo (e.g: Oliveira, 1995; Gongalvez, 1994), e os mesmos podem ser utilizados como critérios de
selecdo. Entretanto, esta € uma alternativa que raramente tem sido implementada na prética por
grandes programas de melhoramento de gado de corte ou leite.

Outras opcdes que tém merecido a atencdo dos melhoristas nos ultimos anos séo: as fungdes
de covariancia e os modelos de regressao aleatoria (RA). Segundo Kirkpatrick et al. (1990 e 1994),
caracteristicas que se alteram com a idade podem ser representadas por uma trajetéria, em funcao
do tempo. Elas apresentam um determinado valor em cada uma das infinitas (possiveis) idades e
cada valor pode ser considerado como uma caracteristica diferente. Assim, tais trajetérias sao
denominadas de caracteristicas de “dimenséo infinita”.

FUNCOES DE COVARIANCIA E MODELOS DE REGRESSAO ALEATORIA

Uma funcdo de covariancia (FC) é o equivalente de “dimensdo infinita” da matriz de
covariancias em uma analise multivariada de “dimenséo finita”. Ou, como definido por Van der Werf e
Schaeffer (1997), € uma funcdo continua que fornece as (co) variancias de caracteristicas medidas
em diferentes pontos de uma trajetéria, descrevendo a covariancia entre medidas tomadas em
determinadas idades como uma fun¢éo destas idades.

Kirkpatrick e Heckman (1989) apresentam trés vantagens dos modelos de FC sobre os
modelos tradicionais, multi-caracteristicas: 1- as FC produzem uma descricdo para todo ponto ao
longo de uma escala continua de medidas (tempo), permitindo que as covariancias entre idades nao
mensuradas sejam obtidas facilmente por interpolacdo. Ndo ha necessidade de se fazer qualquer
pressuposicdo sobre a forma da curva (lactacédo, crescimento); 2- cada FC tem um conjunto de
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autovalores e autofuncdes (analogos aos auto-vetores) que fornecem informacdes sobre a dire¢éo na
gual a curva média (crescimento, lactagdo, etc.) tem maior chance de ser modificada por selec¢éo,
pelo fato de apresentarem maior variancia genética. Estes autores mostraram que as FC permitem a
estimacdo de uma funcdo de selecdo gradiente continua, isto €, levando em conta os efeitos de
selecdo em todos os pontos. Assim, as FC permitem uma predicdo da resposta a selecdo mais
acurada; 3- modelos de FC tornam mais eficientes a utilizacdo dos dados e estimacéo de parametros
de interesse. Ajustando-se polindbmios da menor ordem possivel (necessaria), evita-se a
superparametrizacdo, minimizando a varidncia do erro e reduzindo problemas de correlagbes
amostrais negativas (Meyer e Hill, 1997). Kirkpatrick et al. (1994) acrescentam que, com este método,
pode-se levar em conta a data correta em que os dados séo coletados, mesmo quando os dados séo
tomados de forma irregular.

Van der Werf e Schaeffer (1997) resumiram as vantagens das FC relatando que as mesmas
permitem: modelar de forma acurada a estrutura de variancias - covaridncias das caracteristicas;
predizer as estruturas de covariancias em qualquer ponto de uma escala continua de tempo; dar
maior flexibilidade na utilizacdo de medidas tomadas em qualquer momento ao longo da trajetoria,
sem a necessidade de corrigi-las para idades padréo; analisar padr6es de covaridncia associados a
determinadas alteracBes da caracteristica ao longo da trajetéria.

Uma funcdo de covariancias, que d& a covariancia entre as idades m e |, pode ser
representada como:

fan.a)=Y > ¢4 @)K,

J:

onde:
¢ € oi polindbmio; k é a ordem do polinbmio que esta sendo ajustado; a* sdo as idades
padronizadas para a amplitude em que o polindmio é definido e K; séo os elementos da matriz K, que
€ a matriz de coeficientes da fungéo de covariancias.

Em notac@o matricial, assumindo que k =t (t = nimero de idades), a matriz de covariancias
observada (X)) pode ser escrita como:

ésimo

S=QK® eK =0 Y (@)

onde ® é uma matriz t x k de polinbmios ortogonais (Meyer e Hill, 1997).
Kirkpatrick et al. (1990 e 1994) modelaram as FC usando polinbmios ortogonais, chamados
polindmios de Legendre (¢), que apresentam a seguinte férmula:

o1 [kl kY 2k-2mY) o
st F [

onde: a* sdo as idades padronizadas para a amplitude em que o polindbmio é definido [-1 a +1] e [/]
indica que os valores da fracdo sdo arredondados para baixo, assumindo o valor do inteiro mais
préximo. As idades séo padronizadas utilizando-se a férmula:
a = Z(ai _amin) -1
[ =———— s

Anax ~ Qmim
sendo anax € amim as idades maxima e minima, respectivamente, existentes nos dados (Abramowitz e
Stegun, 1965). O exemplo utilizado por Kirkpatrick et al. (1990) considerou o peso de camundongos
em trés idades, 2, 3 e 4 semanas e uma fun¢éo de ordem 3 (mesmo numero de idades), o que daria:
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6 (-1) ¢ (-) ¢,(-D] [0707 -1225 1581
6= 40 @@ ¢(©0)|= 0707 0 -0791
%60 40 40 0,707 1225 1581

Neste exemplo:

436,0 522,3 4242 13480 66,5 -112,0
2.=|5223 8080 6647 eK=| 665 243 140
424,2 664,7 558,0 -112,0 -140 145

A funcéo de covariancias neste caso é:

f(@;,a})=8080+712(a;+a)) +364a;a;—-40,79((@;)’a; +a;(a)’) — 215,0((@; )’ + (@)% +
81,6 (@)’ (@)

No exemplo acima, a ordem do polinémio é igual ao nimero de idades existente nos dados,
entretanto, o que se busca na prética é o ajuste de polinémios de menor ordem (k<t). Para a situacao
em que a ordem da funcdo (k) é diferente do nimero de idades (t), Kirkpatrick et al. (1994)
descreveram um procedimento de quadrados minimos generalizados para determinar os coeficientes
da FC a partir de uma matriz de covariancias pré-estimada.

Meyer e Hill (1997) mostraram que os coeficientes da FC podem ser estimados diretamente
dos dados, usando-se maxima verossimilhanca restrita (REML), por meio de uma re-parametrizacao
do algoritmo de REML, em modelos multi-variados (dimensdo finita), jA em uso para estimar
componentes de variancia (Meyer, 1991). A principal vantagem de usar REML, em lugar de
guadrados minimos generalizados, é que com REML, a matriz de coeficientes vai ser positiva definida
(Van der Werf e Schaeffer, 1997).

O procedimento desenvolvido por Meyer e Hill (1997), pode ser resumido da forma como
segue abaixo. Assumindo-se um modelo multi-caracteristica, com animais tendo medidas em todas
as “t” caracteristicas, representado na forma mais simples:y = Xb+ Za + €, onde: y = vetor de
observacges; b =vetor de efeitos fixos; a = vetor de efeitos aleatdrios aditivos de animal; e = vetor de
efeito aleatorio residual; X e Z sao matrizes de incidéncia para os efeitos fixos e aleatdrios,
respectivamente, e var(y)=2GZ’' + R, var(a)=G, com G=A®G,. Se as matrizes forem iguais para todas
as caracteristicas, var(e)=R=I®R,. Sendo, A o numerador da matriz de parentesco entre 0s animais;
Go a matriz de variancias e covariancias entre as t caracteristicas e ® o produto Kronecker. Assim, o
logaritmo da funcdo de méaxima verossimilhanca restrita é

In £ =-1/2 [const + N In |Rg| + N In |G| + tIn [A] + In |[C| + y'Py]

onde: N, é o nimero de animais nas andlises, C é a matriz de coeficientes para as equacdes de
modelos mistos e y'’Py é a soma de quadrados dos residuos. Meyer e Hill (1997) re-escreveram a
equacdo acima como uma fungdo das matrizes de (co) variancias entre os coeficientes da FC, K, e
Ke, para as FC genética aditiva e residual, respectivamente, em lugar de Gy e Ry. Desta forma,

InE£=-1/2[const+ NIn|Ke|+NaIn|Ks|+ (N+Np) In|®D'| +tIn]A| + In|C| + y'Py]

onde: ® é a matriz t x k com os polinbmios ortogonais.
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Neste contexto, € possivel separar os efeitos de ambiente em permanentes e temporarios,
come=r +g e =3 + I, onde r é o vetor de efeitos de ambiente permanente; ¢ o vetor de efeitos

de ambiente temporario; X, :{O'r“_} a matriz de (co)varidncias de ambiente permanente e

Y., =Diag{c’} a matriz de variancias de ambiente temporario. Assim, a fungdo de maxima
verossimilhanca restrita pode ser reescrita como:

In £=-1/2 [const + N In | ®K,®’ + Diag{afi} |+ NalIn| Ky |+ Ngln |@®| +tIn|A| + In|C| + y'Py],

onde: K, é a matriz de coeficientes da funcdo de covariancias de ambiente permanente.

Este procedimento exige um menor esforco computacional que os modelos multi-variados
com t caracteristicas, uma vez que o niumero de parametros genéticos a serem estimados passa de
t(t+1)/2 para ka(ky+1)/2, onde k, é a ordem do polindmio empregado para o efeito genético. Segundo
Van der Werf e Schaeffer (1997), o tempo para calcular cada funcdo de verossimilhanca ndo é
reduzido, uma vez que o tamanho das equacdes de modelo misto € o0 mesmo daquele de uma
andlise com t caracteristicas. Os autores ressaltam que o procedimento descrito por Meyer e Hill
(1997) ndo é muito pratico quando os dados sdo medidos de forma irregular, uma vez que 0 mesmo
requer uma matriz de equagdes de modelo misto proporcional ao nimero de idades e nao a ordem da
funcdo de covariancias.

Meyer (1998a) mostrou que um modelo de FC é equivalente a um modelo de regressées
aleatérias com as funcdes da idade (tempo) como covariaveis, e que as estimativas de REML dos
coeficientes das funcbes de covariancia podem ser obtidos como as covariancias entre 0s
coeficientes de regressdo aleatérios. Um modelo de regressdo aleatéria, usando polinémios de
Legendre da idade (tempo) como variavel independente, pode ser escrito como:

k,-1 Kq—1
y; =F+ Zaim¢m (aij) + Z5im¢m (aij) + Ejj s
m=0 m=0

onde y; é a medida do animal i no tempo j, F é um conjunto de efeitos fixos, ajy € &, sdo os m*m
coeficientes de regressado aleatorios genético aditivo e de ambiente permanente para o animal i,
respectivamente, e k, e ky séo as ordens de ajuste dos polindmios correspondentes.

Neste contexto, a covariancia entre duas medidas de um mesmo animal é dada por:

K,—1 k,-1

COV(Yij’yij') = Z Z¢m (a;)¢| (a:}')COV(aim )

kg1 Kq s

+ Z¢m (a;)¢| (a;}')COV(5im ,0y) + COV(gij 1 iy

m=0 |=0

onde: os dois primeiros termos sdo as fung¢des de covariancias genética aditiva e de ambiente
permanente, respectivamente; e as covariancias entre os coeficientes de regressdo sdo iguais aos
coeficientes das fungbes de covariancias, isto é, matriz K. Assumindo-se que 0s residuos sao
distribuidos independentemente, com média zero e com variancia (¢%,), a Cov(;, ssij')zcsz8 para j=j’, e
zero para j# (Meyer, 1998a).

Ajustando-se um modelo de RA, assume-se, implicitamente, uma determinada estrutura de
covariancias entre os coeficientes de regressdo e pode ser caracterizado por uma funcdo de
covariancias (Meyer, 1998 a e c). Desta forma, estas duas propostas convergem e o modelo de FC
descrito por Kirkpatrick et al. (1990) é equivalente a um caso especial de RA, como demonstrado por
Meyer (1998a). Os coeficientes das FC podem ser estimados diretamente do modelo de RA, usando
maxima verossimilhanca restrita ou amostragem de Gibbs.

Em notacdo matricial o modelo acima pode ser descrito como:

y=XB+Za+7Z,0+¢,¢e
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o K,®A 0 0
VI3 |= 0 K,®l 0
€ 0 0 R

onde: y é o vetor de observacdes , B o vetor de efeitos fixos (incluindo a curva de regressao
fixa para modelar a trajetoria populacional), a o vetor aleatério dos coeficientes genéticos aditivos
diretos, 6 o vetor de coeficientes de ambiente permanente de animal, X, Z; e Z,, sdo as matrizes de
incidéncia correspondentes e ¢ o vetor de residuos. K, e K, sdo as matrizes de varidncias e
covariancias entre os coeficientes de regressao aleatorios para os efeitos genéticos aditivos e de
ambiente permanente de animal, respectivamente. A é a matriz de parentesco aditivo e | uma matriz
identidade de ordem igual ao nimero de animais com dados. Cabe lembrar que, utilizando-se
modelos multi-caracteristicas, os efeitos de ambiente permanente n&o sédo separados do residuo.

PREDIGAO DE VALORES GENETICOS
As equacdes de modelo misto, em um modelo de regressdo aleatéria, podem ser
representadas como:

X" RMX X R7Z, X' R7Z, B] [Xx Rty
ZRX ZR'Z,+AT®K] Z.RZ, a|=| ZRYy
Z,R*X Z,R%Z, Z,R*Z,+1®K} | 5] |Z,RMy

Quando as variancias séo conhecidas, as solu¢des para a e ¢ sdo BLUP (Henderson, 1975).
Cabe lembrar que as matrizes Z; e Z,, que sao matrizes de incidéncia para os efeitos genético e de
ambiente permanente de animal, ndo contém apenas zeros e uns, como em uma andlise multi-
caracteristicas, incluindo as covariaveis (fun¢cdes do tempo). Em conseqiiéncia, as equacdes de
modelo misto sdo mais densas que em uma andlise multi-caracteristicas padréo. As soluc¢des para as
equacbes de modelo misto sdo obtidas por processos iterativos, utilizando algoritmos ja
desenvolvidos para analises padrao.

Com o modelo acima, o vetor de valores genéticos normalmente obtido em uma analise multi-
caracteristicas, é substituido por um vetor com k, coeficientes de regressdo aleatdrios genéticos
aditivos (aim). Colocando de outra forma, em uma andlise multi-caracteristicas, o nUmero de efeitos
aleatdrios preditos para cada animal é igual ao nimero de caracteristicas, ou ao numero de idades
nas quais os animais foram medidos, enquanto que, em uma analise de RA, o nimero de efeitos
genéticos aditivos para cada animal é igual a ordem do polindmio utilizado. O valor genético de um
animal (i) em um determinado tempo (t) € predito como:

k-1
VG(a, ), = Z“O{im¢m(at ) (Jamrozik, et al., 1997)
m=0

Valor genético para fungdes da curva, como por exemplo, a taxa de crescimento entre
determinadas idades; persisténcia da lactacao; mérito genético total na lactacdo que pode ser obtido
pela integral da curva de lactacdo; entre outras podem ser estimadas. Assim, é possivel a obtencéo
de mérito genético dos animais para funcdes de interesse especificas para cada programa de
melhoramento. No caso de crescimento, por exemplo, pode ser importante identificar animais de
crescimento rapido mas que nédo atinjam altos pesos a maturidade. Para producao de leite, no caso
das racas Zebus especificamente, animais com maior persisténcia de lactacdo podem ser
interessantes. Ainda sdo necessérios trabalhos nesta area para definicdo das funcfes da curva a
serem utilizadas em cada caso.

Nobre (2001) e Nobre et al. (2002) utilizando dados de crescimento de animais da raca
Nelore, estimaram valores genéticos para pesos do nascimento a 550 dias de idade utilizando
modelos multicaracteristicas e de regresséo aleatoria. As correlagdes entre os valores genéticos dos
animais, obtidos com os dois tipos de modelo, variaram de 0,86 a 0,89 para o efeito genético direto e
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de 0,84 a 0,88 para o efeito genético materno. Os autores sugeriram que as diferencas obtidas
ocorreram por diferencas nos componentes de variancia estimados nos dois tipos de analise e, em
menor grau, ao maior nimero de dados e ao melhor ajuste para os efeitos de meio permitidos pela
analise com modelos de regressdo aleatéria. Entretanto, ressaltaram que os valores genéticos
obtidos por RA podem ser piores devido a problemas numéricos e na estimacéo dos componentes de
variancia. Schenkel et al. (2002b) compararam os valores genéticos para ganhos em peso, medidos a
cada 28 dias em um periodo de 140 dias em teste, utilizando: 1) um procedimento em dois passos,
no qual os pesos de cada animal foram ajustados por meio de um modelo fixo para entdo calcular o
ganho de peso no periodo do teste, o qual foi entdo analisado utilizando uma analise padréo; 2) um
modelo de regressao aleatdrio. Comparando as classificacdes dos animais obtidas a partir dos dois
procedimentos, com base no valor genético para o ganho em peso em 140 dias de teste,
descreveram correlacdes de rank variando de 0,98 (todos os animais) a 0,73 (1% melhores animais),
indicando uma possivel modificagcdo de rank, principalmente, entre os melhores animais. Os autores
sugeriram que, como os coeficientes de herdabilidade estimados pelo dois procedimentos foram
muito semelhantes, estas diferencas em valores genéticos estimados devem ter ocorrido por
diferencas nos modelos, uma vez que com RA foi possivel ajustar os efeitos de ambiente permanente
individualmente e efeitos de raca e ambiente temporério para cada medida, o que nao foi possivel no
procedimento em dois passos. Meyer (2004), trabalhando com simulacdo de dados de crescimento
de bovinos de corte, verificou que os modelos de regressdo aleatéria apresentaram acuracias,
medidas pela correlacdo dos valores estimados com os simulados, de 5,7% a 8,3% maiores que 0s
modelos multi-caracteristicas. O autor atribuiu esta vantagem a melhor modelagem das variancias e
dos parametros genéticos fornecida pelos modelos de regresséo aleatoria.

CONSIDERACOES FINAIS

Regressbes polinomiais tém sido amplamente utilizadas para descrever o crescimento e a
curva de lactac@o dos animais. Em geral, regressées sobre o tempo (idade) s&o consideradas como
efeitos fixos para levar em conta tendéncias gerais ou dentro de classes de efeitos fixos. O uso de
regressfes aleatérias para modelar dados longitudinais ndo € recente e no contexto de modelos
lineares foi apresentado por Henderson Jr (1982). Mais recentemente, as regressfes aleatérias tém
sido empregadas para estimacdo de parametros genéticos para uma variedade de caracteristicas tais
como: produgdo de leite e/ou seus constituintes (Schaeffer e Dekkers, 1994; Jamrozik e Schaeffer,
1997; Jamrozik et al., 1997; Olori, 1997; Olori et al., 1999; Van der Verf et al., 1998; Brotherstone et
al, 2000; Jamrozik e Schaeffer, 2002; Togashi e Lin, 2002; Lin e Togashi, 2002), para descricdo de
curva de crescimento de suinos (Anderson e Pedersen, 1996), de gado de corte (Varona et al., 1997;
Meyer, 2001a, 2002a) e de peixes (McKay et al. 2002); para estimacdo dos efeitos de interagcéo
genodtipo-ambiente (Berry et al., 2002), de tendéncia genética (Tsuruta et al., 2002 e Lawlor, et al.,
2002), de parametros genéticos de ingestao de alimentos em gado de corte (Schenkel et al., 2002a),
entre outros. No Brasil, regressdes aleatorias tém sido aplicadas a dados de producéo de leite (El
Faro, 2002; Costa et al., 2002, entre outros), crescimento de bovinos de corte (Sakaguti, 2000;
Albuquerque e Meyer, 2001; Nobre et al., 2002; Cyrillo, 2003; Dias, 2004; Scarpel, 2004), reproducao
de bovinos de corte (Mercadante, 2001).

Na maioria dos trabalhos, tem se utilizado regressGes sobre polinbmios de Legendre para
modelar dados longitudinais. Estes modelos ndo requerem qualquer pressuposicdo sobre a forma da
curva ou trajetdria da caracteristica com o tempo. Entretanto, em geral, requerem o ajuste de
polinémios de altos graus, especialmente para modelar os efeitos de ambiente permanente de animal
(Brotherstone et al., 2000; Meyer, 1999, 2000, 2001a) e, em conseqléncia, apresentam um grande
namero de pardmetros a ser estimado. Polindmios de alto grau sdo associados a problemas
numeéricos (Kirkpatrick et al., 1994; Meyer, 1998a) e a grandes exigéncias computacionais.

Um aspecto importante a ser considerado para avaliagdo genética de um grande namero de
animais, como nos programas de avaliacdo nacionais, s80 0s requerimentos computacionais. A
utilizacdo de modelos de regressdo aleatéria em lugar de modelos multi-caracteristicas podera
aumentar o numero de equacdes de modelos mistos (no caso de caracteristicas de crescimento em
bovinos de corte, por exemplo), a matriz de coeficientes dos efeitos aleatérios sera mais densa (ndo
ird incluir apenas zeros e uns) e, conseqglientemente, 0s requerimentos computacionais irdo
aumentar. Assim, alternativas para encontrar modelos mais parcimoniosos tem sido apresentadas.
Pool e Meuwissen (2000) encontraram que a ordem do polinbmio necessario para modelar as
(co)variancias de dados de producdo de leite diminuiu de 5 para 4, quando apenas dados de
lactac6es completas foram consideradas nas andlises, e de 4 para 3, quando a heterogeneidade de
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variancias residuais foi considerada.Curvas paramétricas, geralmente com um pequeno numero de
parametros , podem ser utilizadas, com procedimentos Bayesianos como apresentado por Varona et
al. (1997,1999).

Alternativamente, covariancias dentro de animal podem ser modeladas por uma funcdo de
variancias combinada a uma fungéo paramétrica (Pletcher e Geyer, 1999; Foulley et al., 2000). Mais
comumente, sdo utilizadas funcdes de correlacdo estacionarias, isto €, as correlacbes dependem
apenas da diferenca em tempo entre as medidas (lag) e tém somente um ou dois pardmetros a serem
estimados (Nufiez-Anton e Zimmerman, 2000). Pletcher e Geyer (1999) denominaram este modelo de
“character process model” e uma extensao para correlagBes ndo estacionarias e comparagées com
modelos de regressao aleatdria sao apresentados por Jaffrézic e Plecther (2000). Programas
computacionais como SAS (1997), ASREML (Gilmour et al., 1999) e DXMRR (Meyer, 1998b) podem
ser usados para ajustar fun¢des de correlacdo paramétricas (Little, et al., 2000; Jaffrézic et al, 2002a;
Freitas et al., 2002, Albuquerque e Meyer, 2002).

Com regressdes aleatérias, sdo modelados os desvios de cada animal em relagdo a curva
média, que pode ser paramétrica ou ndo, e a estrutura de covariancias é derivada do modelo de
regressdo escolhido. Ja com as funcBes de correlacdo paramétricas, as estruturas das covariancias
sdo modeladas diretamente (Jaffrézic et al., 2002a e b). Neste caso, a funcdo de covariancias entre
observacbes tomadas em dois tempos, t e t, pode ser representada como:

C(t;.t;)) = o, 0 p(t;, ;) onde O'tzi é a funcéo de variancias, normalmente uma funcéo polinomial

de tempo, e p(ti ,tj) é a funcéo de correlacédo (Jaffrézic et al., 2002a).

Embora fungBes de correlacdo paramétricas sejam amplamente utilizadas em diversas areas
(Diggle et al., 1994), no contexto do melhoramento genético animal o seu uso ainda é limitado.
Modelos de auto-correlagéo de primeira ordem tém sido propostos para modelar efeitos aleatérios em
gado de leite, tais como efeitos de ambiente permanente (Harville, 1979; Mansour et al., 1985;
Carvalheira et al., 2002 ) e grupos contemporaneos (Wade et al., 1993). Modelos com correlacbes
estacionarias, mas que permitem mudancas nas variancias com a idade, também foram
desenvolvidos (Mansour et al. 1985; Pletcher e Geyer, 1999; Jaffrézic et al., 2002a e b). Meyer
(2001b) apresentou um conjunto de modelos combinando regressdes aleatérias sobre polinémios
ortogonais de Legendre da idade para modelar as variancias entre animais e uma funcdo de
variancias associada a uma funcéo de correlacdo paramétrica, estacionaria e nao estacionaria, para
modelar as covariancias dentro de animais. Aplicando estes modelos a dados de peso de vacas
adultas, o autor apontou que os mesmos foram mais parcimoniosos que os modelos de regressao
aleatdria, considerando polindmios de Legendre para os efeitos de ambiente permanente. Ressalta
ainda que estes modelos podem eliminar estimativas de correlacdo erraticas e ndo explicaveis entre
0s pesos tomados em idades extremas. Resultado semelhante foi observado por Albuquerque e
Meyer (2002), utilizando dados de peso do nascimento aos 630 dias de idade de animais da raca
Nelore. As estimativas de pardmetros genéticos obtidas com um modelo de regressdo aleatéria,
utilizando regressao sobre polindmio de Legendre da idade para os efeitos genéticos de animal e da
mae e ambiente permanente de animal e da méae, foram semelhantes aos obtidos quando as
correlagbes de ambiente permanente de animal foram modeladas utilizando um modelo de correlagdo
paramétrica ndo estacionario, diminuindo em 12 a 19 o nimero de parametros a serem estimados.

Modelos de regressdo aleatéria estdo sendo empregados para avaliagbes genéticas
nacionais de bovinos leiteiros em varios paises como, Holanda, Alemanha, Austria, Canada, entre
outros. Em geral, as caracteristicas avaliadas sdo producédo de leite, gordura, proteina e células
somaticas e, na maioria dos casos, polinémios de Legendre tém sido empregados (Roos, et al., 2001;
Liu, et al., 2001; Emmerling, et al., 2002; Reinhardt, et al., 2002; Strabel, et al., 2003). Para bovinos
de corte ndo encontramos referéncias sobre aplicacdes de modelos de RA para avaliagcdes genéticas
de rotina, possivelmente pela dificuldade de modelar ndo apenas os efeitos de animal, mas também,
os efeitos maternos.
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