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Um dia vocé aprende...

Depois de algum tempo vocé aprende a diferenca,

a sutil diferenca, entre dar a méo e acorrentar uma alma.

E vocé aprende que amar nao significa apoiar-se,

e gue companhia nem sempre significa seguranca.

E comega a aprender que beijos ndo sdo contratos

e presentes ndo sao promessas.

E comeca a aceitar suas derrotas com a cabeca erguida

e olhos adiante, com a graca de um adulto

e ndo com a tristeza de uma crianca.

E aprende a construir todas as suas estradas no hoje,
porque o terreno do amanha é incerto demais para os planos,
e o futuro tem o costume de cair em meio ao véo.

Depois de um tempo vocé aprende que o sol queima

se ficar exposto por muito tempo.

E aprende que n&o importa o quanto vocé se importe,
algumas pessoas simplesmente nédo se importam...

E aceita que ndo importa quéo boa seja uma pessoa,

ela vai feri-lo de vez em quando e vocé precisa perdoa-la por isso.
Aprende que falar pode aliviar dores emocionais.
Descobre que se leva anos para se construir confianca

e apenas segundos para destrui-la,

e que vocé pode fazer coisas em um instante,

das quais se arrependera pelo resto da vida.
Aprende que verdadeiras amizades continuam a crescer
mesmo a longas distancias.
E o que importa ndo € o que vocé tem na vida,
mas quem vocé € na vida.
E que bons amigos séo a familia que nos permitiram escolher.

Aprende que ndo temos que mudar de amigos



se compreendemos que 0s amigos mudam,

percebe que seu melhor amigo e vocé podem fazer qualquer coisa,

ou nada, e terem bons momentos juntos.

Descobre que as pessoas com quem vOcé mais se importa na vida

sdo tomadas de vocé muito depressa,

por isso sempre devemos deixar as pessoas que amamos

com palavras amorosas, pode ser a Ultima vez que as vejamos.

Aprende que as circunstancias e os ambientes tem influéncia sobre nés, mas nés somos
responsaveis por n6s mesmos.

Comeca a aprender que ndo se deve comparar com 0S outros,

mas com o melhor que vocé mesmo pode ser.

Descobre que se leva muito tempo para se tornar a pessoa que quer ser, e que o tempo é
curto.

Aprende que nao importa onde ja chegou, mas onde esta indo,

mas se vocé ndo sabe para onde esta indo,

qualquer lugar serve.

Aprende que, ou vocé controla seus atos ou eles o controlardo,

e gue ser flexivel ndo significa ser fraco ou ndo ter personalidade,

pois ndo importa quao delicada e fragil seja uma situacgéo,

sempre existem dois lados.

Aprende que herdis sdo pessoas que fizeram o que era necessario fazer,
enfrentando as consequéncias.

Aprende que paciéncia requer muita pratica.

Descobre que algumas vezes a pessoa que Vocé espera que o chute

guando vocé cai € uma das poucas que o ajudam a levantar-se.

Aprende que maturidade tem mais a ver com os tipos de experiéncia que se teve e
0 que vocé aprendeu com elas

do que quantos aniversarios vocé celebrou.

Aprende que h& mais dos seus pais em vocé do que vocé supunha.

Aprende que nunca se deve dizer a uma crianca que sonhos sao bobagens,

poucas coisas sao tdo humilhantes e seria uma tragédia



se ela acreditasse nisso.

Aprende que quando estd com raiva tem o direito de estar com raiva,
mas isso nao lhe da o direito de ser cruel.

Descobre que s6 porque alguém nédo o0 ama do jeito que vocé quer que ame
nao significa que esse alguém néo o0 ama,

pois existem pessoas que nos amam,

mas simplesmente nao sabem como demonstrar isso.

Aprende que nem sempre € suficiente ser perdoado por alguém,
algumas vezes vocé tem que aprender a perdoar-se a si mesmo.
Aprende que com a mesma severidade com que julga,

vocé serd em algum momento condenado.

Aprende que ndo importa em quantos pedacos seu coracgéo foi partido,
o mundo ndo para para gue VOCcé o conserte.

Aprende que o tempo nao é algo que possa voltar para tras.

Portanto, plante seu jardim e decore sua alma,

ao invés de esperar que alguém lhe traga flores.

E vocé aprende que realmente pode suportar...

que realmente é forte, e que pode ir muito mais longe

depois de pensar que ndo se pode mais.

E que realmente a vida tem valor

e que vocé tem valor diante da vida!

“Nossas dividas séo traidoras e nos fazem perder o bem que poderiamos conquistar,

se nao fosse o medo de tentar”.

William Shakespeare



Aos meus mestres, que em cada etapa da minha trajetéria
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MODELOS PARA ESTIMACAO DE COMPONENTES DE (CO)VARIANCIA
PARA PESOS DO NASCIMENTO A IDADE ADULTA DE ANIMAIS DA RACA
NELORE

RESUMO - O presente estudo foi desenvolvido com o objetivo de estudar a
variacdo genética de pesos obtidos do nascimento a idade adulta, utilizando
modelos multi-caracteristicas (MC) e de regressao aleatoria (MRA), visando obter
modelos adequados e parcimoniosos para a estimacdo de componentes de
(co)variancia e predicdo de valores genéticos de animais da raca Nelore, os quais
possam ser utilizados em programas de melhoramento genético. As medidas de
peso utilizadas sao provenientes de oito fazendas participantes do Programa de
Melhoramento Genético da Raca Nelore (PMGRN). As andlises MC foram
realizadas considerando nove pesos: peso ao nascer, desmama, ano, sobreano e
aos 2, 3, 4, 5 e 6 anos de idade. Foram estudados os seguintes modelos: multi-
caracteristicas padréo, cinco modelos de posto reduzido ajustando os primeiros 1,
2, 3, 4 e 5 componentes principais genéticos e cinco modelos utilizando analise de
fatores com 1, 2, 3, 4 e 5 fatores. Em todos os modelos foram considerados os
efeitos aleatorios genético aditivo direto e residual. Para 0 peso ao nascer e a
desmama também foram incluidos, como aleatorios, os efeitos genético materno e
ambiente permanente materno. Foram considerados os efeitos fixos de grupo de
contemporaneos e efeitos linear e quadratico da idade do animal & pesagem
(exceto para o peso ao nascer) e idade da mae ao parto. As matrizes de
(co)variancias genética materna, de ambiente permanente materno e residual
foram assumidas terem posto completo. Os resultados indicam que apenas trés
componentes principais s&do requeridos para modelar a estrutura das
(co)variancias genéticas entre pesos do nascimento a idade adulta, reduzindo
assim o numero de parametros nas andlises. Nas analises utilizando MRA foram
utilizados pesos de fémeas do nascimento aos oito anos de idade. Os modelos
incluiram, como aleatérios, os efeitos genético aditivo direto e materno, de

ambiente permanente de animal e materno e, como fixos, os efeitos de grupo de



contemporaneos, idade da mée ao parto dentro de classe de idade do animal
(efeitos linear e quadrético) e polinémio ortogonal de Legendre da idade do animal
(regresséo cubica). Os efeitos aleatorios foram modelados por fun¢cdes chamadas
b-splines, considerando polindbmios linear, quadraticos e cubicos para cada
segmento individual. O residuo foi modelado considerando cinco classes de
variancias. Um total de 15 modelos foram estudados, com numeros de parametros
variando de 17 a 81. O modelo que considerou funcdes b-splines quadraticas com
trés segmentos para os efeitos genético aditivo direto e de ambiente permanente
de animal e, 1 segmento para os efeitos genético materno e ambiente permanente
materno foi 0 mais adequado para modelar as mudancas nas variancias de pesos
do nascimento a idade adulta de fémeas. Os valores genéticos preditos
considerando todas as informacdes de pesos disponiveis (arquivo I) e utilizando
apenas pesos em idades-padréao (arquivo Il) mostram diferencas importantes na
classificacdo dos animais com a utilizagcdo de modelo MC, MRA sobre polinbmios
de Legendre e MRA ajustando funcdes b-splines. Ganhos médios nas acuracias
dos valores genéticos obtidos por MRA em relacdo a analise MC variaram de 22 a
33% (arquivo I) e de 4 a 14% (arquivo IlI), sendo maiores para pesos com um
menor numero de medidas. As acuracias associadas a valores genéticos obtidas
utiizando MRA ajustando funcdes b-spline foram ligeiramente superiores as
obtidas no MRA sob polinbmios de Legendre, sugerindo que as func¢des b-spline
podem ser utilizadas para modelar funcbes de (co)variancia de pesos do

nascimento a maturidade de fémeas da raga Nelore.

Palavras-chave: dados longitudinais, funcdes de (co)variancia, modelos de posto

reduzido, peso adulto, Splines
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MODELS FOR ESTIMATION OF (CO)VARIANCE COMPONENTS FOR
WEIGHTS FROM BIRTH TO MATURE IN NELORE CATTLE

ABSTRACT - The genetic variation of weights obtained from birth to adult
ages were studied using multi-trait (MT) and random regression (RRM) models in
order to obtain adequate and parsimonious models for the estimation of
(co)variance components and prediction of genetic values of Nellore cattle, which
can be used in breeding programs. The weights traits were obtained from eight
herds participating in the Nelore Cattle Breeding Program (NCBP). In the MT
analyses were included weight records taken at nine standard ages (at birth,
weaning, 365 and 550 days of age and 2, 3, 4, 5 and 6 years of age). A standard
multivariate analysis, reduced rank analyses fitting the first 1, 2, 3, 4 and 5 genetic
principal components, and analyses that fitted a factor analytic structure
considering 1, 2, 3, 4 and 5 factors, were carried out. All models included genetic
additive direct and residual as random effect. For birth and weaning weight also
was considered genetic maternal and maternal permanent environmental effects
as random. Contemporary groups, age at weighing (except for birth weight) and
dam age at calving was included as fixed effect. The genetic maternal, maternal
permanent environmental and residual covariance matrices were assumed to have
full rank throughout. The results indicate that only three principal components are
required to model the genetic covariance structure among weight from birth to
mature, decreasing the number of parameter in the analyses. For RRM were used
female weights from birth to mature. The models included direct additive and
maternal genetic effects and animal and maternal permanent environmental effects
as random. Contemporary group and dam age at calving within the age class of
the animal (linear and quadratic effect) were included as fixed effects, and
orthogonal Legendre polynomials of age (cubic regression) were considered as
random covariables. The random effects were modeled using b-spline functions
considering linear, quadratic and cubic polynomials for each individual segment.

Residual variances were grouped in five age classes. A total of 15 models were
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studied, with the number of parameters ranging from 17 to 81. The model using
quadratic b-spline functions with three segments for direct additive genetic and
permanent environmental effects of the animal and one segment for maternal
genetic and maternal permanent environmental effects was the most adequate to
model changes in the weights of females from birth to adult age. The genetic
breeding value predicted using all females’ weight records from birth to eight years
of age (data set I) and including only weight records taken at nine standard ages
(data set IlI) showing important differences in animals rank using MT, RRM on
Legendre polynomials or fitting b-spline functions. The average accuracy gain
obtained applying RRM instead of MT model, varied from 22 to 33% (data set I)
and from 4 to 14% (data set Il). Applying RRM, the highest gains in accuracy were
obtained at ages with low number of weight records. Thus, higher genetic gains
are expected for beef cattle growth traits by replacing a MT with RRM for genetic
evaluation. B-splines functions could be applied as alternative to Legendre

polynomials to model covariance functions for weights from birth to mature age.

Keywords: (co)variance functions, longitudinal data, mature weight, reduced rank

models, Splines
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CAPITULO 1

CONSIDERACOES GERAIS

Registros do proprio animal ou diferencas esperadas na progénie dos pesos
e ganhos em peso obtidos na fase inicial de desenvolvimento sdo incorporados
nos indices de selecdo de bovinos de corte, uma vez que, essas Sao
caracteristicas indicadoras do potencial de crescimento do animal, possibilitando a
selecdo de animais com maior precocidade de crescimento e maior peso ao
abate.

Nos ultimos anos, a selecdo para maiores pesos em idades jovens tem sido
guestionada com argumento de que, este critério pode trazer, como
consequéncia, o aumento do peso adulto dos animais (BOLIGON et al., 2009),
acarretando maiores custos de manutencdo das matrizes, o que poderia reduzir
as vantagens econdmicas obtidas pelo aumento de peso dos animais de abate
(BULLOCK et al., 1993). Dessa forma, a selecao para adequar o peso adulto da
vaca as condi¢cdes de alimentacdo e manejo, enquanto se aumenta 0 peso a
desmama e ao abate da progénie, requer estimativas acuradas de parametros
genéticos e correlacdes entre pesos em diferentes idades.

As caracteristicas de crescimento, como pesos, podem ser mensuradas
repetidas vezes ao longo da vida dos animais. No geral, os programas de
melhoramento genético utilizam pesos ajustados a idades padrdo, formando
classes arbritarias de idades (nascimento, desmama, sobreano, maturidade, etc),
sendo geralmente avaliados por meio de modelos multi-caracteristicas (ARANGO
et al., 2002; BOLIGON et al., 2009) e modelos de repetibilidade (NEPHAWE,
2004; BOLIGON et al.,, 2008). Segundo KIRKPATRICK & LOFSVOLD (1992),
independente do critério adotado para definicdo das idades padrdo, a adocdo do
conceito de caracteristica distinta, para pesos obtidos em diferentes idades, imp&e

uma classificacao descontinua a um conjunto de dados que possui base continua.
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Com os modelos multi-caracteristicas, as (co)variancias e correlacdes
genéticas entre pesos mensurados em diferentes idades variam, porém nenhuma
pressuposicao é feita sobre a estrutura de (co)variancias e nao se pode inferir a
respeito dos pesos obtidos em idades intermediarias. Além disso, quando o
namero de caracteristicas avaliadas for muito grande, ocasiona uma
superparametrizacdo do modelo, tornando a andlise lenta e exigindo maior
capacidade computacional (NOBRE et al., 2003).

Segundo MEYER et al. (2007), dificuldades computacionais e problemas na
obtencéo de estimativas confidveis podem ocorrer quando um grande numero de
componentes de (co)variancia precisam ser estimados simultaneamente. Dessa
forma, uma das limitacdes na utilizacdo de modelos multi-caracteristicas é que
nem sempre podem ser analisados pesos obtidos em todas as idades disponiveis.
Nesse contexto, diferentes abordagens estatisticas podem ser utilizadas visando
diminuir a dimensédo da matriz de (co)variancias, como a analise de componentes
principais (modelos de posto reduzido) e a andlise de fatores.

Na andlise de componentes principais, um conjunto de variaveis
correlacionadas é transformado em um novo conjunto de varidveis néo
correlacionadas entre si, as quais sdo combinacdes lineares das variaveis
originais e explicam a maxima quantidade de variacdo (KIRKPATRICK & MEYER,
2004). A analise de fatores é outra abordagem estatistica que pode ser utilizada
para a reducédo da dimensao de um conjunto de dados multivariado, na qual cada
variavel resposta é representada por funcéo linear composta por fatores comuns,
provenientes das medidas de (co)variancias entre as variaveis consideradas, e de
fatores especificos (MEYER, 2009).

Outra forma de se avaliar pesos obtidos em diferentes idades € a utilizacao
de modelos de repetibilidade, nos quais se assume que medidas mensuradas em
diferentes idades, no mesmo animal, representam repeticbes de uma mesma
caracteristica. Um aspecto importante na modelagem de medidas repetidas € a

pressuposicado de variancias genéticas e nao genéticas constantes, que nao sao
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validas em termos biologicos, como demonstrado por MEYER (1999) e
NEPHAWE (2004).

Recentemente, os modelos de regressdo aleatdria tém se tornado uma
alternativa para a modelagem de caracteristicas que sdo mensuradas repetidas
vezes na vida do animal e, que mudam gradual e continuamente ao longo do
tempo (MEYER, 2004; SCHAEFFER, 2004). Normalmente, em caracteristicas de
crescimento, as correlacdes entre medidas tomadas ao longo do tempo diminuem
guando o espaco entre elas aumenta, fazendo com que nesse tipo de medidas, 0
padréo de (co)variancias seja bem estruturado.

Com a utilizacdo destes modelos, ndo h& necessidade de criar classes de
idades ou de utilizar fatores de ajuste para peso em uma determinada idade, uma
vez que, a idade esta incluida na matriz de delineamento. Além disso, esses
modelos permitem o uso eficiente de toda a informacéo disponivel de cada animal,
ja que todas as medidas do animal e de seus parentes sdo utilizadas para a
avaliacdo genética, com potencial aumento da acuracia das estimativas (MEYER,
2004; SANCHEZ et al., 2008a).

As regressfes sdo ajustadas utilizando polindmios ortogonais ou outras
funcbes lineares e modelam trajetorias para a média populacional (regressdes
fixas) e para cada animal (regressao aleatéria). Em gado de corte, os modelos de
regressao aleatéria vém sendo empregados para descrever a curva de
crescimento (VARONA et al., 1997), estimar parametros genéticos para peso de
animais em fase de crescimento (MEYER, 2001; MEYER, 2004; MEYER, 2005a),
pesos medidos na idade adulta (MEYER, 1999; MEYER, 2003; ARANGO et al.,
2004; NEPHAWE, 2004) e para caracteristicas indicadoras de eficiéncia
reprodutiva (MERCADANTE et al., 2002; BOLIGON et al.,, 2011). No Brasil, os
modelos de regressdo aleatéria estdo sendo utilizados para a estimacdo de
parametros genéticos para pesos de animais em fase de crescimento
(ALBUQUERQUE & MEYER, 2001; NOBRE et al., 2003; SAKAGUTI et al., 2003;
ALBUQUERQUE & MEYER, 2005; SANTORO et al., 2005; DIAS et al., 2006),

porém, sdo poucos trabalhos que constam na literatura utilizando pesos do
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nascimento a idades mais avancadas, como idade adulta da vaca (BALDI et al.,
2010; BOLIGON et al., 2010).

Vérios autores que utilizaram modelos de regressdo aleatéria para avaliar
caracteristicas de crescimento em bovinos de corte relatam dificuldades na
utilizacéo de polindbmios de alto grau e falta de uniformidade de ajuste ao longo da
curva, principalmente nas extremidades (MEYER, 1999; SAKAGUTI et al., 2003;
ARANGO et al.,, 2004; MEYER, 2005a). Com a utilizacdo de pesos obtidos do
nascimento a idade adulta, que exigem polinbmios de graus mais elevados, a
utilizacdo desses modelos pode resultar em estimativas irreais e problemas de
convergéncia (MEYER, 2005a; BOLIGON et al., 2010).

Utilizando modelos de regressao aleatoria para pesos do nascimento a idade
adulta, BOLIGON et al. (2010) relataram que modelos com maior niumero de
parametros para os efeitos aleatorios, com o aumento na ordem dos polindbmios
para esses efeitos, mostraram dificuldade em atingir a convergéncia (maximo
global), especialmente em modelos em que um ou alguns autovalores da matriz
de (co)variancia para os efeitos aleatérios estavam proximos a zero. Em alguns
casos, a convergéncia se estabilizou em um méximo local. De modo semelhante,
utilizando dados de peso adulto de fémeas, MEYER (1999) e ARANGO et al.
(2004) relataram o mesmo problema, ou seja, falhas no procedimento de busca da
convergéncia, principalmente em modelos com maior nimero de parametros.

ARANGO et al. (2004) enumeraram uma série de deficiéncias na modelagem
de dados de crescimento de bovinos por meio de polinbmios ortogonais de
Legendre, destacando a ndo modelagem adequada do padrdo ciclico dos dados,
tipica em caracteristica de crescimento submetidas a efeitos estacionais e
climaticos, além da falta de comportamento assintético, uma vez que, O
crescimento atinge um plateau a maturidade.

Atualmente, algumas funcdes estédo sendo estudadas como alternativas para
reduzir o grau dos polindmios na modelagem de medidas repetidas. Entre elas
estdo as fungdes splines ou também chamados de polinbmios segmentados, que

séo constituidas de varios segmentos individuais de polinémios de grau reduzido,



17

unidos por pontos determinados, chamados de ndés, para formar uma curva
continua. Portanto, o numero de parametros a serem estimados em analises de
modelos de regressdo aleatoria varia em funcdo dos efeitos que se deseja
modelar e da ordem dos polindmios utilizados, assim como do numero de noés
utilizados no caso das fungdes splines.

A implicacdo que o peso ou tamanho da fémea tem sobre a eficiéncia
produtiva em bovinos de corte e, a dificuldade na utilizacdo de modelos de
regressao aleatdria com polindmios de Legendre em andlises que considerem
pesos do nascimento a idade adulta, mostra a importancia de estudos utilizando
funcdes splines para caracteristicas de crescimento, uma vez que, estes modelos

podem ser mais eficientes em avaliacdes com esse tipo de dados.

OBJETIVOS

Objetivo Geral

- Estudar a variacdo genética de pesos obtidos do nascimento a idade
adulta, utilizando modelos multi-caracteristicas e de regressao aleatoria, visando
obter modelos adequados e parcimoniosos para a estimagédo de componentes de
(co)variancia e predi¢do de valores genéticos de animais da raca Nelore, 0os quais

possam ser utilizados em programas de melhoramento genético.

Objetivos Especificos

- Estimar parametros genéticos para pesos do nascimento a idade adulta
utilizando analise multi-caracteristicas padrao, analise de fatores e analise de
componentes principais.

- Verificar a possibilidade de utilizacdo de fungdes splines para descrever as
mudancas nas (co)variancias com a idade, determinando o nimero de segmentos

e a ordem dos polindmios mais adequados.
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- Comparar os valores genéticos e quantificar o potencial aumento em
acuracia associada aos valores genéticos para pesos de animais da raca Nelore,
obtidos do nascimento a idade adulta, empregando-se modelos multi-
caracteristicas, de regressao aleatoria sobre polindbmios de Legendre e ajustando

funcdes b-spline.

REVISAO DE LITERATURA

Anélise de Componentes Principais

A analise de componentes principais consiste em um método de transformar
variaveis correlacionadas em um novo grupo de variaveis nao correlacionadas,
servindo ainda para a obtencdo de combinacdes lineares das variaveis originais
com variabilidade relativamente grande, além de ser uma ferramenta para reducao
da dimensionalidade dos dados (MORRISON, 1976). Essas novas variaveis nao
correlacionadas sédo geralmente conhecidas como componentes principais, sendo
comumente reportados em ordem decrescente em relacdo a quantidade de
variacao que lhes séo atribuidos (MEYER, 2007).

Segundo JOHNSON & WICHERN (1992), esse método cria eixos ortogonais,
gue sdo combinacdes lineares das variaveis originais, partindo dos autovalores da
matriz de (co)variancias das variaveis consideradas. Os dois maiores autovalores
geram os dois primeiros componentes principais, que agregam maior quantidade
de variabilidade em relacdo a qualquer um dos demais componentes.

A menos que as caracteristicas consideradas sejam essencialmente néo-
correlacionadas, a matriz de (co)variancias correspondente tém um certo nimero
de autovalores préoximos de zero. Isto significa que existem combinacdes lineares
entre as caracteristicas que contribuem com pouca informacdo (MEYER &
KIRKPATRICK, 2005). De acordo com MEYER (2007), para caracteristicas
altamente correlacionadas, 0s poucos primeiros componentes explicam a maior

parte da variacdo e, como os demais componentes praticamente ndo fornecem
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nenhuma informacdo que ja ndo esteja contida nos primeiros componentes
principais, esses demais componentes podem ser ignorados.

Como demonstrado por MEYER & KIRKPATRICK (2005), os componentes
principais genéticos podem ser obtidos através da simples reparametrizacdo do
modelo linear misto usualmente utilizado em avaliagées genéticas, sendo aplicavel
para qualquer andlise multi-caracteristicas, mesmo quando os efeitos genéticos
sao correlacionados. Ainda segundo esses autores, dependendo da magnitude da
correlacdo genética, um pequeno subconjunto de componentes principais
geralmente é suficiente para capturar a maior parte da variacdo genética.

MEYER (2005d) descreveu algumas vantagens na utilizacdo de analises de
componentes principais: ao se estimar 0s m primeiros componentes principais, o
namero de parametros € reduzido de q(g+1)/2 (modelo multi-caracteristicas
padrdo) para m(2g-m+1)/2, produzindo assim um modelo mais parcimonioso.
Como os componentes principais omitem autovalores proximos de zero, 0 Vviés
nas estimativas em decorréncia de tal omissdo é insignificante e pode ser
compensado pela redugédo das variancias, resultando assim em menor quadrado
médio do residuo em comparacdo com as analises de posto completo. Além
disso, as necessidades computacionais sao bem menores em comparagdo com
as requeridas em modelos de posto completo, o que pode facilitar as analises em
grandes conjuntos de dados, produzindo estimativas mais precisas dos
parametros genéticos.

Utilizando-se notacdo matricial, o modelo de posto completo (multi-

caracteristicas) pode ser descrito da seguinte forma:

y=XB+Zja+Zm+Wp+e

em que: y é o vetor de observacgdes; 8 € o vetor de solucbes para os efeitos fixos;
a € o vetor de solucdes para os efeitos aleatérios genético aditivo direto; m € o
vetor de solucbes para os efeitos aleatoérios genético materno; p é o vetor de

solugbes para os efeitos aleatérios de ambiente permanente materno e, e € 0
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vetor do efeito aleatorio residual. X, Z;, Z; e W sdo matrizes de incidéncia
relacionando g, a, mepay.

O modelo utilizado na analise de componentes principais pode ser obtido
pela reparametrizacdo do modelo de posto completo, a qual produz um modelo
equivalente que contempla os componentes principais. Tal modelo, em notacdo

matricial, € representado pela expressao:

y=XB+Za +Zm+Wp+e

em que: Z; = Zy(IN® Qm) e @ = (IN® Qppy)a, com Var(@) = A® I, € Qm = Em(Am)*2.
Nessas defini¢coes, E corresponde a matriz dos autovetores ej, A a matriz
diagonal dos autovalores 1j e ® denota o produto direto entre as matrizes.

Assim, a matriz de (co)variancias genéticas aditivas diretas (X,) pode ser

decomposta em termos de E e A, de forma que T, = EAE . Assume-se que J4j e
ej sao ordenados de forma decrescente em relagdo a magnitude dos J;. Para
considerar apenas 0S m primeiros componentes principais, a matriz E ¢é
substituida por E,,, gerando uma matriz de ordem k x m, compreendendo as m
primeiras colunas de E(el,...,em), sendo k o numero de caracteristicas

consideradas na analise. O nimero de equacgfes é reduzido ao substituir A por
uma submatriz A, (KIRKPATRICK & MEYER, 2005).

Utilizando informacdes de oito caracteristicas de carcaca em bovinos Angus,
MEYER (2005d) mostrou que cinco ou seis componentes principais foram
suficientes para descrever a estrutura de (co)variancias genéticas de modo

semelhante a utilizacdo de um modelo considerando posto completo.
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Andlise de Fatores

A analise de fatores € uma técnica estatistica empregada para a reducéo da
dimensdo de um conjunto de dados multivariado, a partir da identificacdo de
fatores comuns provenientes das medidas de (co)variancias entre as variaveis
consideradas. Segundo REYS (1997), também é possivel saber o quanto cada
fator esta associado a cada variavel (fatores especificos) e o quanto o conjunto de
fatores explica da variabilidade geral dos dados originais (fatores comuns).

De acordo com FERNANDES & LIMA (1991), na composicao desses fatores,
tem-se que: as variaveis mais correlacionadas se combinam dentro de um mesmo
fator, reduzindo assim o numero inicial de variaveis a um numero menor de
fatores; as variaveis que constituem um determinado fator sdo independentes em
relacéo as que constituem outro fator; a derivacdo dos fatores é realizada visando
maximizar a percentagem de variancia total relativa a cada fator consecutivo e, 0s
fatores ndo sao correlacionados entre si.

Nas analises de fatores, o efeito genético aditivo direto pode ser explicado
por m fatores comuns independentes (c) e k fatores especificos (s). Assume-se

gue a matriz de (co)variancias para o efeito genético aditivo direto é dada por

za:IT' +W¥, em que: T'é a matriz de cargas fatoriais (ordem k x m) e ¥ € a

matriz das variancias dos fatores especificos, sendo esta uma matriz diagonal de
ordem k. De acordo com THOMPSON et al. (2003) e MEYER (2009), o modelo de

fatores pode ser representado de forma matricial como:
y=XB+Zi'c+2Z1s+Zm+Wp +e

em que: c e s representam os vetores de fatores comuns e fatores especificos,
respectivamente.  Assim, tem-se: Zi =Z;(Iy ®T), a'=(ly ®Ty)c+s,

C=(|N ®Fm'2_1}1 e S:(IN ®‘P2_1)a, com Var(c)=1,®A e Var(s)=Y®A
(THOMPSON et al., 2003; MEYER, 20009).
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Utilizando analises de fatores e de componentes principais para estudar 14
caracteristicas de carcaca em bovinos da raca Angus, MEYER (2007) concluiu
gue, no maximo, oito componentes principais foram necessarios para modelar a
estrutura de (co)variancias geneéticas entre as caracteristicas, ndo sendo
necesséria a utilizagdo de analises de fatores. Em um trabalho de reviséo,
MEYER (2009) demonstrou a possibilidade de uso de modelos mistos utilizando
andlise de fatores para estudar o efeito da interacdo genotipo ambiente em

melhoramento animal.

Modelos de Regressao Aleatdria Utilizando Funcdes Spline

As fungdes splines podem ser consideradas como funcdes alternativas as
analises de regresséao aleatoéria usando polinémios ordinarios. Basicamente, estas
funcbes podem ser definidas como segmentos de polinbmios unidos entre si em
posicdes determinadas, chamados nos, para formar uma curva continua (DODGE,
2003). Segundo MEYER (2005c) esses segmentos geralmente apresentam grau
reduzido e, em casos mais simples, podem ser constituidos por segmentos
lineares. Portanto, problemas de convergéncia, associados a altas ordens de
polinbmios, podem ser amplamente reduzidos com a utilizacio dessas funcdes.

Nos polinbmios comuns, o comportamento de uma funcdo em uma
determinada regido afeta a forma da funcdo em todas as outras regifes. Ja as
funcbes splines caracterizam-se como: continuas, possuem primeiras derivadas
continuas, sdo de facil estimacdo (linear nos parametros) e permitem que o
calculo das propriedades dos estimadores seja realizado com facilidade (FULLER,
1969). Desse modo, atendem quase integralmente as propriedades 6timas de
uma funcéo.

Cabe ressaltar que, cada coeficiente dessas fungdes atua somente em uma
fracdo da trajetdria, resultando na possibilidade de melhores propriedades
numéricas e maior facilidade na estimacdo dos parametros. Além disso, 0s ndés

podem ser escolhidos conforme o padrdo das mudancas ao longo da trajetoria,
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podendo estar mais préximos em regides que apresentam mudancas rapidas e,
mais espacados, nas demais regides (MISZTAL, 2006).
Conforme RUPPERT et al. (2003), de forma simplificada, as func¢des splines

podem ser descritas como:
Yi =B + B+ Z Suti =Ty, +¢&

em que vy, representa as observacoes, t; as medidas repetidas, com i=1...,n, e

assumindo os n6s T,. Para y,, com j, e f; denotando o intercepto e o0s

coeficientes de regresséo linear, respectivamente, e, o residuo pertencente a y;,

e (x), =max(0,x)igual a x se x é positivo sendo é igual a 0 (RUPPERT et al.,

2003). Isto resulta em uma inclinacdo de g, para o primeiro segmento, para

t, <T,, uma inclinagdo de g, +f,, para o segundo segmento com T, <t <T,, e
m

uma inclinagéo deﬂl+2ﬁlk para o segmento limitado entre T, e T, ,. Para
k=1

splines de segmentos de polinbmios de grau p, a equacdo acima pode ser

expandida para:
Yi =B + Bt +. 4 Bt +Zﬂpk(ti —T)! +e
k

em que p é o p*™ grau do coeficiente de regressao.

Ha inUmeras vantagens na utilizacdo de polinémios segmentados sobre os
polinbmios ordinarios, entre elas destacam-se: aumento da confiabilidade nos
valores estimados, isso porque, minimiza o fator de inflagdo da variancia e o viés
dos estimadores; a medida de qualidade do ajustamento sera bastante uniforme
para a curva inteira do polinbmio segmentado, independentemente da

uniformidade da distribuicdo das observacdes e, fornecem estimativas num campo
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mais amplo de possiveis valores (SCHENKEL, 1989). Ainda segundo esse autor,
funcbes ndo lineares e polindbmios ordinéarios de graus elevados podem ser
aproximados por polindmios segmentados que sdo lineares nos parametros, de
facil estimacéo, com propriedades otimas e de interpretacdo biologica simples.

Recentemente, alguns estudos utilizando fungdes splines vém sendo
realizados para avaliar o crescimento de bovinos de corte (BOHMANOVA et al.,
2005; IWAISAKI et al.,, 2005; ROBBINS et al., 2005). Nestes trabalhos foram
comparados modelos utilizando polinbmios de Legendre de ordem cubica e
modelos usando splines lineares, com trés nds. Os autores concluiram que 0s
modelos com fungdes splines mostraram maior facilidade de ajuste e propriedades
numéricas superiores.

Comparando modelos de regressdo aleatéria utilizando polinbmios de
Legendre e funcgbes splines lineares para modelar o crescimento de bovinos
(pesos do nascimento aos 12 meses de idade), IWAISAKI et al. (2005) mostraram
gue a utilizacédo de fungdes splines lineares pode tornar mais simples e rapidas as
analises para caracteristicas de crescimento de bovinos em relacdo a utilizacéo de
polinbmios de Legendre.

MEYER (2005b) estimou parametros genéticos para pesos do nascimento
aos 820 dias de idade em bovinos de corte da ragca Angus, aplicando fungdes b-
splines para descrever as trajetorias para os efeitos aleatorios de um modelo de
regressao aleatéria. O autor reportou que este método é menos susceptivel a
problemas frequentemente observados em analises com regressdo polinomial.
Esta menor susceptibilidade se deve ao fato do modelo conter segmentos
individuais de polindbmios de menores graus e um melhor controle da influéncia
global das observagfes individuais. Um bom ajuste dependera de uma boa
escolha dos graus do polinbmio e do niumero de segmentos individuais a serem
considerados.

Utilizando modelos de regresséo aleatéria com funcdes splines lineares para
ajustar caracteristicas de pesos de bovinos cruzados, SANCHEZ et al. (2008a)

inseriram 0s nos nas idades padréo, assim, os resultados das func¢des splines séo
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diretamente comparaveis aos estimados por multi-caracteristicas. Entretanto,
nesse estudo foram consideradas somente informacfes de pesos obtidos em
idades jovens e, segundo esses autores, quando se deseja 0 ajuste desse tipo de
funcbes considerando pesos até a maturidade, a determinacdo da posicdo dos
nds pode ser mais dificil, uma vez que as medidas de peso adulto geralmente nao
estdo distribuidas préximas a idades pré-determinadas.

Segundo MISZTAL (2006), os modelos de regressao aleatdria empregando
funcdes splines tendem a ser bastante afetados pela distribuicdo dos dados, grau
das funcbes e, mais ainda, pela escolha do nimero e da posi¢cdo dos nds. Dessa
forma, alguns autores (RUPPERT et al., 2003, MEYER, 2005c) tém recomendado
a utilizacdo de modelos empregando splines penalizadas uma vez que, com esses
modelos, a melhor escolha da posicdo dos nés seria em intervalos equidistantes.
Conforme relatado por MEYER (2005c), o emprego de funcbes b-splines, que é
um tipo de spline penalizada, consegue-se atenuar a influéncia da posicdo dos
nos sobre as estimativas. Utilizando modelos de regressao aleatéria empregando
funcbes b-splines para modelar a curva de crescimento em bovinos de corte,
(MEYER, 2005b) relatou que ndo houve diferencas nas estimativas dos
parametros genéticos entre modelos com nés inseridos em posi¢des equidistantes
ou nao equidistantes.

O conhecimento das acuracias associadas aos valores genéticos preditos
para pesos em diferentes idades é de grande importancia na decisdo da
intensidade de utilizacdo de reprodutores. Para pesos simulados em idades-
padrdo (peso ao nascer, aos 205 e 365 dias), BOHMANOVA et al. (2005)
relataram maiores acuracias associadas aos valores genéticos com o uso de
modelos de regressdo aleatéria ajustando polinbmios de Legendre em
comparacdo ao ajuste obtido por fungbes spline. Ao utilizarem trés medidas de
pesos distribuidos do nascimento aos 410 dias de idade, tais autores relataram
menores valores médios de acuracias com a utilizacdo de modelo multi-
caracteristicas em relacdo aos modelos de regressdo aleatoria. SANCHEZ et al.

(2008b) relataram valores semelhantes de acuracias associadas aos valores
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genéticos de pesos ao nascimento, desmama e ao sobreano de animais da raca
Gelbvieh, com a utilizacdo de modelos de regresséao aleatoria sobre polinémios de
Legendre ou ajustando fungdes spline. Cabe ressaltar que séo poucos os estudos
comparando os valores de acuracia associados aos valores genéticos para pesos

em diferentes idades utilizando dados reais.
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CAPITULO 2 - MODELOS MULTI-CARACTERISTICAS DE PESOS DO
NASCIMENTO A IDADE ADULTA DE ANIMAIS DA RACA NELORE
UTILIZANDO ANALISE DE FATORES E COMPONENTES PRINCIPAIS

RESUMO - Foram utilizadas 61.528 medidas de peso de 22.246 animais da raca
Nelore, nascidos entre 1984 e 2002, com o objetivo de comparar diferentes
metodologias de analises multi-caracteristicas para pesos do nascimento a idade
adulta. As andlises foram realizadas considerando os seguintes modelos: multi-
caracteristicas padrdo (MC), cinco modelos de posto reduzido ajustando os
primeiros 1, 2, 3, 4 e 5 componentes principais genéticos e cinco modelos
utilizando analise de fatores com 1, 2, 3, 4 e 5 fatores. Em todos os modelos foram
considerados os efeitos aleatorios genético aditivo direto e residual. Para os pesos
ao nascer e a desmama também foram incluidos, como aleatérios, os efeitos
genético materno e de ambiente permanente materno. Foram considerados os
efeitos fixos de grupo de contemporaneos e efeitos linear e quadrético da idade do
animal a pesagem (exceto para o peso ao nascer) e a idade da mée ao parto. As
matrizes de (co)variancias genética materna, de ambiente permanente materno e
residual tinham posto completo. De acordo com os critérios de comparacao, o
modelo ajustando trés primeiros componentes principais (CP3) foi o que
proporcionou o melhor ajuste, sem a necessidade de utilizar analises de fatores.
As estimativas de (co)variancias fenotipicas, genéticas aditivas diretas e
maternas, de ambiente permanente materno e residuais obtidas utilizando os
modelos MC e CP3 foram semelhantes. As herdabilidades diretas variaram de
0,21 (peso ao nascer) a 0,45 (peso aos 6 anos de idade). As correlacdes
genéticas e fenotipicas obtidas com o modelo CP3 foram ligeiramente superiores
em relacdo as obtidas pelo modelo MC. O modelo de posto reduzido diminuiu o

namero de parametros nas analises, sem reduzir a qualidade de ajuste.

Palavras-chave: bovinos de corte, modelo de posto reduzido, parametros

genéticos
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Introducéo

No Brasil, as principais fontes de informagfes utilizadas nas avaliacdes
genéticas de bovinos de corte sdo os pesos corporais obtidos em idades-padréo.
No entanto, alguns cuidados devem ser tomados ao selecionar animais para
maiores pesos em idades jovens, pois esse tipo de selecdo pode ser responsavel
por um aumento no tamanho adulto, o que pode trazer dificuldades no
atendimento dos requerimentos nutricionais. Como o tamanho ideal do animal
depende do sistema de producao, a inclusdo de informa¢des de peso adulto nos
indices de selecdo € uma das formas de manter o tamanho adulto desejavel.

As medidas de peso obtidas em idades mais avancadas, geralmente, estdo
sujeitas ao processo de sele¢do, uma vez que sdo obtidas apenas em animais
gue permanecem nos rebanhos como reprodutores. Dessa forma, varios autores
tem sugerido o uso de andalises multi-caracteristicas na estimacdo dos
componentes de (co)variancia para o peso adulto, incorporando informacdes de
correlagcbes genéticas e ambientais entre pesos obtidos antes da selecéo e pesos
medidos posteriormente (MEYER, 1995; BOLIGON et al., 2009). Entretanto, o
aumento do numero de caracteristicas para um maior detalhamento dos dados
e/ou reducdo do viés devido a selecdo implica na utlizagdo de modelos
complexos, com um nuamero excessivo de parametros, o que pode limitar o uso,
em conjunto, de todas as caracteristicas disponiveis.

Recentemente, alguns autores (THOMPSON et al., 2003; MEYER, 2005;
MEYER & KIRKPATRICK, 2005; MEYER, 2007) tém descrito diferentes
abordagens visando diminuir a dimensdo dos dados em andlises multi-
caracteristicas, utilizando para isso analise de fatores e analise de componentes
principais (modelos de posto reduzido). De acordo com KIRKPATRICK & MEYER
(2004) e MEYER (2007), a analise de componentes principais consiste na
transformacdo de um conjunto de variaveis originais correlacionadas, em um novo
conjunto de variaveis, as quais sdo combinacdes lineares das variaveis originais,

ndo sendo correlacionadas entre si, eliminando as informacdes redundantes.
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Dessa forma, alguns componentes explicam a maxima quantidade de variacao,
reduzindo assim o numero de parametros na analise.

Ao contrario da anédlise de componentes principais, que visa identificar os
componentes que explicam o maximo da variacdo ndo implicando em nenhum
modelo subjacente, a andlise de fatores baseia-se em identificar as relacbes de
(co)variancias existentes entre diversas variaveis em funcao de poucas variaveis,
denominadas de fatores (MEYER, 2009). Dessa forma, cada variavel resposta é
representada por uma funcédo linear de uma pequena quantidade de fatores
comuns, ndo observaveis, e de fatores especificos.

Para caracteristicas que sdo correlacionadas de média a alta magnitudes,
como € o caso de pesos obtidos em diferentes idades (BOLIGON et al., 2009), a
utilizacdo de analises de posto reduzido pode ser ainda mais vantajosa, uma vez
que, segundo MEYER (2007), geralmente, poucos componentes ou fatores
tendem a explicar a maior parte da variagéo, principalmente quando séo utilizadas
caracteristicas altamente correlacionadas. Recentemente, KIRKPATRICK &
MEYER (2004) sugeriram a aplicacdo de anélises de componentes principais e
analises de fatores somente para o efeito genético, visando reduzir o nimero de
parametros genéticos a serem estimados nos modelos. Entretanto, estudos que
utilizam esse tipo de abordagem sao escassos na literatura.

Esse trabalho foi desenvolvido com o objetivo de comparar diferentes
metodologias de analises multi-caracteristicas para pesos do nascimento a idade
adulta de animais da raca Nelore, visando verificar a possibilidade de utilizar estes

modelos em programas de avaliacdo genética de bovinos de corte.

Material e Métodos

Dados
Foram utilizadas 61.528 medidas de peso de 22.246 animais da raca Nelore,
nascidos entre 1984 e 2002, pertencentes a oito fazendas participantes do

Programa de Melhoramento Genético da Raca Nelore (PMGRN/Nelore Brasil). Os
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animais foram submetidos a pesagens a cada 90 dias, do nascimento ao
sobreano e, aqueles que permaneceram nos rebanhos como reprodutores
continuaram sendo pesados rotineiramente nesse intervalo. Neste conjunto de
dados, os nascimentos ocorreram durante o ano todo, com maior concentragéo na
primavera e no verdo e, os animais foram desmamados, em média, aos 240 dias
de idade. Do conjunto total de dados disponibilizados, foram mantidos os pesos de
animais produtos de inseminacdo artificial, criados em pastagem sem
suplementacdo, amamentados por suas maes bioldgicas e filhos de vacas que
tinham entre 2 e 25 anos ao parto.

As seguintes caracteristicas ponderais foram estudadas: pesos ao nascer
(PN), desmama (P240), ano (P365), sobreano (P550) e 2 (P2A), 3 (P3A), 4 (P4A),
5 (P5A) e 6 (P6A) anos de idade. Sempre foram tomados 0s pesos mais proximos
a essas idades, considerando o intervalo de 180 a 300 dias, 305 a 425, 490 a 610
e de 650 a 810 dias de idade para P240, P365, P550 e P2A, respectivamente.
Para P3A, P4A, P5A e P6A foram utilizados intervalos de 1 ano, ou seja, medidas
obtidas até 6 meses antes ou depois dessas idades. Foram excluidos registros de
pesos que se apresentavam acima ou abaixo da meédia do grupo de
contemporaneos mais ou menos trés desvios-padrao.

Foram consideradas quatro estacbfes de nascimento, agrupando-se 0S
meses de dezembro a fevereiro (estagcdo 1), marco a maio (estagao 2), junho a
agosto (estacdo 3) e setembro a novembro (estacdo 4). Os grupos de
contemporaneos utilizados nas andlises foram constituidos por animais nascidos
na mesma fazenda, ano e estacdo e pertencentes ao mesmo sexo. Para pesos
obtidos a partir dos 3 anos de idade nédo foi considerado o sexo no grupo de
contemporaneos, uma vez que foram analisadas somente informacdes de fémeas.
Grupos de contemporaneos com menos de 4 observacdes foram excluidos. A

estrutura geral do arquivo de dados analisado apresenta-se descrita na Tabela 1.
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Tabela 1 — Numero de medidas (N), média e desvio-padrédo (DP), idade média e
namero de grupo de contemporaneos (GC) para as caracteristicas de

peso em diferentes idades

Caracteristicas’ N Média (kg) DP (kg) Idade (dias) GC
PN 638 32,40 3,87 0 55
P240 18.798 199,68 22,88 237 490
P365 17.181 233,36 32,94 364 449
P550 14.281 317,86 45,98 546 411
P2A 5.388 364,51 50,03 721 249
P3A 1.564 464,87 53,07 1.085 114
P4A 1.551 487,41 56,86 1.443 128
P5A 1.223 514,36 59,04 1.812 115
P6A 904 526,46 60,82 2.153 97

! PN= peso ao nascer; P240, P365, P550 = peso obtido aos 240, 365 e 550 dias de idade,
respectivamente; P2A, P3A, P4A, P5A e P6A= peso obtido aos 2, 3, 4, 5 e 6 anos de
idade, respectivamente.

Andlises

Foram realizadas analises considerando 11 diferentes modelos: multi-
caracteristicas padrao, cinco modelos de posto reduzido ajustando os primeiros
componentes principais (m= 1, 2, 3, 4 e 5) para o efeito genético aditivo direto e
cinco modelos utilizando andlise de fatores, com m =1, 2, 3, 4 e 5 fatores. Em
todos os modelos, foram considerados os efeitos aleatérios genético aditivo direto
e residual. Para o PN e P240 também foram incluidos, como aleatorios, os efeitos
genético materno e de ambiente permanente materno. Foram considerados 0s
efeitos fixos de grupo de contemporaneos e efeitos linear e quadratico da idade do
animal a pesagem (com excecao do PN) e idade da mae ao parto.

O modelo Multi-caracteristicas (MC) utilizado pode ser representado em

notacao matricial como:
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y=XB+Zja+Zm+Wp+e

em que: y € o vetor de observacdes para as 9 caracteristicas estudadas (pesos
em idades padrdo); g é o vetor de solucbes para os efeitos fixos; a € o vetor de
solucdes para os efeitos aleatdrios genético aditivo direto; m € o vetor de solucdes
para os efeitos aleatdrios genético materno; p € o vetor de solugbes para 0s
efeitos aleatérios de ambiente permanente materno e, e é o vetor do efeito
aleatério residual. X, Zi, Z, e W sdo matrizes de incidéncia relacionando 5, a, m e
p a y. Os efeitos genético materno e de ambiente permanente materno foram
limitados as caracteristicas obtidas até a desmama (PN e P240). Sobre o modelo

estabelecem-se as seguintes pressuposi¢oes:

a Gy ®A 0 0 0

m 0 Gn®A 0 0
Var =

p 0 0 P®Inm 0

e 0 0 0 R® Iy

em que: Gy, G, e P sdo matrizes de (co)variancias de efeitos genéticos aditivo
direto e materno e de ambiente permanente materno, respectivamente, R
representa a matriz de (co)variancias residuais, A € matriz de parentesco, Inm €
uma matriz identidade de ordem igual ao nimero de mées dos animais com
registros de peso, Iy € uma matriz identidade de ordem igual ao numero de
animais com registros de peso e ® denota o produto direto entre as matrizes.
Assumiu-se que os efeitos genéticos aditivo direto e materno, de ambiente
permanente materno e residual ndo sejam correlacionados entre si.

As equac0des dos modelos mistos para MC podem ser representadas por:
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X'RX X'R7Z, X'R?Z, X'R™W B) [ X'Rly
Z/'R'X Z,/)R7'Z,+3]®@A™ Z,'R"zZ, Z,'R™W al | Z,'R1y
Z,'R™X Z,'R'Z, Z,R7'Z,+Z @A™ Z,'R™W M| |z, Ry
W'R™X W'R*Z, W'R*'Z, WR™W+Z'®l, )l p) (WRy

O modelo utilizado nas anélises de Componentes Principais (CP) pode ser
obtido através da reparametrizacdo da equacao utilizada no modelo MC,
produzindo um modelo equivalente, o qual contempla os componentes principais
para o efeito genético aditivo direto. O modelo, em notacdo matricial, é

representado pela equacao:

y=XB+Z,a +Zm+Wp+e

em que: Z; = Z3(IN® Qm) e @" = (IN® Qpyy)a, com Var(@) = A® Iy, € Qm = Em(Am)*2.
Nessas defini¢coes, E corresponde a matriz dos autovetores ej, A a matriz
diagonal dos autovalores 4; e ® denota o produto direto entre as matrizes. Assim,
a matriz de (co)variancias para o efeito genético aditivo direto (X£,) pode ser
decomposta em termos de E e A, de forma que X, = EAE . Assume-se que 1j e

e; sdo ordenados de forma decrescente em relacdo a magnitude dos 1. Para

considerar apenas 0S m primeiros componentes principais, a matriz E ¢é

substituida por E,, gerando uma matriz de ordem k x m, compreendendo as m
primeiras colunas de E(e,...eyn), sendo k o numero de caracteristicas

consideradas na andlise. O numero de equagfes € reduzido ao substituir A por
uma submatriz A, (KIRKPATRICK & MEYER, 2005). Nesse contexto, as

equacoes dos modelos mistos podem ser representadas por:
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No modelo de Analises de Fatores (AF), o efeito genético aditivo direto pode
ser explicado por m fatores comuns independentes (c) e k fatores especificos (s).

Assume-se que a matriz de (co)variancias para o efeito genético aditivo direto é

dada por Z ,=IT +¥, em que: I'é a matriz de cargas fatoriais (ordem k x m) e

Y € a matriz das variancias dos fatores especificos, sendo esta uma matriz
diagonal de ordem k. Em notacdo matricial, o modelo pode ser representado

como:
y=XB+Zi'c+Zis+Zm+Wp+e

em que: c representa o vetor de fatores comuns (de comprimento mN) e s

representa o vetor de fatores especificos (de comprimento km), sendo m o nimero
de fatores comuns considerado. Assim, tem-se: Zi =Z;(ly ®Ty,),
at =(Iy ®Tjy Jc+s, c:(IN ®Fm'2_l}a e s:(IN ®‘P2_1)a, com Var(c) =1, ® A
e Var(s)=Y®A (THOMPSON et al., 2003; MEYER, 2009). As equacdes dos

modelos mistos para AF podem ser representadas por:

X'R7IX X'R7z; X'R7z, X'R7z, X'RW Bl [ xRy
@RIX (2 )RZ + 1y @ AT )Rz YRz, @ )Rw ¢ @Ry
Z;'R7IX 7, R7zf ZRZz +pteat Z,'R77, (Z1)Rw §1=| z;'RYy
Z,'R7IX Z,'R7zf Z,'’R7z, Z, Rz, +3st @At Z,'R7w m| |z, Ry
W'RIX W'Rzf w'Rz, W'Rz, WRMW st @Iy ko) [ wrly
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Para todos os modelos (MC, CP e AF), as matrizes de (co)variancias
genética materna, de ambiente permanente materno e residual tinham posto
completo. Os componentes de (co)variancias e os parametros genéticos foram
estimados pelo método da maxima verossimilhanca restrita (REML), utilizando o
pacote Wombat (MEYER, 2006).

Os modelos foram comparados por critérios de informacéo de Akaike (AIC)
(AKAIKE, 1973) e Bayesiano de Schwarz (BIC) (SCHWARZ, 1998). Os testes de
AIC e BIC permitem uma comparacdo entre os modelos ndo aninhados e
penalizam agueles com maior nimero de parametros, sendo que o BIC atribui
uma penalidade mais rigorosa. Os critérios de informacdo podem ser

representados como:

AIC=-2logL+2p
BIC=-2 logL + p log(N -r)

em que: p = numero de parametros do modelo, N = nimero total de observacdes,
r = posto da matriz de incidéncia dos efeitos fixos no modelo e log L = logaritmo da
funcdo de méaxima verossimilhanca restrita. Menores valores para AIC e BIC

indicam melhor ajuste.

Resultados e Discussao

Nos modelos estudados, o logaritmo da funcdo de verossimilhanca (log L)
aumentou com o0 aumento no numero de componentes principais ou fatores,
sendo mais evidente em modelos ajustando até 3 componentes principais ou 2
fatores (Tabela 2). Ao comparar os modelos que contém o numero de
componentes principais igual ao numero de fatores, as AF mostram maior valor de
log L, principalmente para modelos com poucos fatores ou componentes
principais. De acordo com MEYER (2007), quando se utiliza um nimero reduzido

de componentes principais, uma pequena parte da variacdo genética ndo €
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particionada, sendo incluida no componente residual. Por outro lado, como os
modelos de fatores apresentam parametros extras (fatores especificos), grande
parte dessa variagdo € incorporada nas variancias especificas. No presente
estudo, tais variancias diminuiram com o aumento do numero de fatores no

modelo.

Tabela 2 - Modelos, nimero de parametros (np), funcdo de verossimilhanca (log
L), critérios de informacdo de Akaike (AIC) e Bayesiano de Schwarz
(BIC) e proporcdo da variancia genética aditiva direta (A, em %)
explicada pelos trés primeiros autovalores, nas diferentes analises. Os
valores de Log, AIC e BIC sdo mostrados como desvios em relacdo ao
modelo multi-caracteristicas de posto completo
Modelos® np logL  AIC BIC A (%) A2 (%) A3 (%)

CP1 60 -179,68 -287 36 100,00 0,00 0,00
CP2 68 -76,89 -97 154 91,52 8,48 0,00
CP3 75 -29,8 -17 171 85,13 13,63 1,24
CP4 81 -8,53 14 148 83,70 12,37 2,78
CP5 86 -4,59 12 107 82,19 11,10 3,68
MC 96 0,00 0,00 0,00 76,84 12,64 4,14
AF1 69 -70,89 -87 155 100,00 0,00 0,00
AF2 77 -22,94 -8 163 87,38 12,62 0,00
AF3 84 -7,02 10 118 85,32 13,45 1,23
AF4 90 -3,02 6 60 81,55 14,33 1,11
AF5 95 -1,59 -1 8 79,16 13,06 2,25

'CPn= modelo ajustando n componentes principais; MC= modelo multi-caracteristicas de
posto completo; AFn= modelo de analise de fatores com n fatores. Valores em negrito

indicam o melhor modelo com base em AIC e BIC.

De acordo com o critério de comparacao AIC, o melhor ajuste nas andlises

de CP foi obtido com a utilizacdo de quatro componentes principais (CP4) e, entre
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0s modelos de AF, o modelo com trés fatores (FA3) foi o melhor (Tabela 2). Por
outro lado, atribuindo uma penalidade mais rigorosa em relagdo ao numero de
parametros (BIC), o melhor ajuste foi obtido nos modelos com apenas trés
componentes principais (CP3) e dois fatores (FA2), envolvendo um total de 75 e
77 parametros, respectivamente.

Entre todos o0s modelos estudados, o modelo mais parcimonioso
(considerando os critérios AIC e BIC) para descrever a estrutura de (co)variancias
entre as nove caracteristicas de peso foi o CP3, sendo também o modelo que
apresentou convergéncia mais rapida. Ao comparar o modelo de posto completo
(MC), usualmente utilizado em analises genéticas com o modelo CP3, observa-se
uma expressiva reducado no numero de parametros a serem estimados (Tabela 2),
0 que pode diminuir a demanda computacional necessaria nas analises. Para
caracteristicas de carcaca, MEYER (2005) indicou que cinco componentes
principais foram suficientes para modelar a variacdo genética entre as oito
caracteristicas estudadas.

Os trés principais autovalores da matriz de (co)variancias genética aditiva
direta no modelo MC foram responsaveis por 93,62% da variacdo genética aditiva
total, sendo o primeiro autovalor responsavel por 76,84% dessa variacdo. No
modelo CP3 uma parte maior da variancia genética aditiva direta € explicada pelo
primeiro autovalor (85,13%) (Tabela 2). Utilizando dados simulados, MEYER
(2005) mostrou que a escolha do numero de componentes a serem considerados
nas andlises de posto reduzido depende das circunstancias, ou seja, para
pequenos conjuntos de dados pode-se utilizar um nimero menor de componentes
em relacdo a conjuntos de dados maiores, esperando reducdo nas variancias
amostrais visando compensar qualquer possivel viés. Dessa forma, a escolha do
namero ideal de componentes principais a ser considerado nas avaliagbes de
pesos obtidos em diferentes idades é muito dependende do numero de
informacdes e caracteristicas incluidas nas analises.

As variancias genética direta e materna, de ambiente permanente materno e

residual estimadas utilizando os modelos MC, CP3 e AF2 sdo apresentados na
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Figura 1. Nesses modelos, foram obtidas variancias genética direta semelhantes,
sugerindo que ao utilizar modelos de CP ou AF em avaliagcbes genéticas para
pesos obtidos em diferentes idades, poucos componentes principais ou fatores
seriam suficientes para estimar de forma adequada a variagcdo devido ao efeito
genético direto. Segundo MEYER (2005), as matrizes de (co)variancias genéticas
em modelos de posto reduzido podem ser construidas a partir das estimativas
obtidas em andlises convencionais (posto completo), ao utilizar conjunto de dados

razoavelmente grande, considerando os primeiros componentes principais dessas

estimativas.
1500 MC 1500 cP3
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900 900
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Figura 1 - Variancias estimadas com o modelo multi-caracteristicas (MC), modelo
ajustando trés primeiros componentes principais (CP3) e modelo
ajustando dois fatores (AF2), para pesos ao nascer (PN), 240 (P240),
365 (P365) e 550 (P550) dias de idade e aos 2 (P2A), 3 (P3A), 4
(P4A), 5 (P5A) e 6 (P6A) anos de idade.
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No presente estudo, a variancia total atribuida ao efeito genético direto
aumentou com o numero de componentes principais ou fatores ajustados,
alcancando um valor semelhante ao obtido na anélise de posto completo quando
a quantidade de componentes principais ou fatores incluidos nas analises
explicavam quase a totalidade da variacdo genética aditiva direta presente nos
dados (resultados ndo mostrados). Essa mesma tendéncia foi relatada por
MEYER (2007), para caracteristicas de carcaca de bovinos da raca Angus.

As variancias especificas obtidas com a utilizacdo de AF diminuiram com o
aumento no numero de fatores, sendo responsaveis por pequena parte da
variacdo genética aditiva direta total, principalmente quando ajustados dois fatores
ou mais (variando de 24,19% no modelo AF1 a 3,01% no modelo AF5). No
modelo AF2, as variancias especificas contribuiram com: 0,09; 0,01; 0,01; 0,02;
0,03; 0,01; 0,04; 0,05 e 0,05% da variancia genética direta total para o PN, P240,
P365, P550, P2A, P3A, P4A, P5A e P6A, respectivamente. Segundo MEYER
(2007), quando os fatores especificos sdo assumidos como ausentes, 0s modelos
de AF podem ser reduzidos & modelos de CP. Dessa forma, no presente estudo
provavelmente ndo haveria a necessidade de utilizar modelos de AF.

As variancias genética materna, de ambiente permanente materno e residual
também apresentaram valores semelhantes quando utilizados os modelos MC,
CP3 e AF2 (Figura 1). Em todos os modelos estudados, as matrizes de
(co)variancias genética materna, de ambiente permanente materno e residual
tinham posto completo, portanto, diferencas nas estimativas de variancia residual
poderiam ser obtidas somente se a variancia genética aditiva direta ndo tivesse
sido estimada ou particionada corretamente nos modelos CP3 e AF2, o que ndo
foi 0 caso nesse estudo.

As herdabilidades diretas estimadas para os pesos do nascimento a idade
adulta utilizando os modelos MC, CP3 e AF2 foram semelhantes e variaram de
0,21 (PN) a 0,45 (P6A) (Figura 2). A baixa herdabilidade estimada para o PN pode

ser atribuida ao menor nimero de observacdes disponiveis nessa idade, o que
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dificultou a estimacdo da variabilidade genética aditiva presente na populacdo

para esta caracteristica.

MC CP3
0,75 0,75
0,5 0,5
0 e o ..
PN P240 P365 P550 P2A P3A P4A P5A P6A PN P240 P365 P550 P2A P3A P4A P5A P6A
B Herbadilidade Direta  OHerdabilidade Materna B Herdabilidade Direta  OHerdabilidade Materna
1
AF2

0,75

0,5

0 _— _— _— _— - _— _— _— _—

PN P240 P365 P550 P2A P3A P4A P5A PG6A

[&)]

B Herdabilidade Direta O Herdabilidade Materna

Figura 2 — Estimativas de herdabilidade direta e materna obtidas usando o modelo
multi-caracteristicas (MC), modelo ajustando trés primeiros
componentes principais (CP3) e modelo ajustando dois fatores (AF2),
para pesos ao nascer (PN), 240 (P240), 365 (P365) e 550 (P550) dias
de idade e aos 2 (P2A), 3 (P3A), 4 (P4A), 5 (P5A) e 6 (P6A) anos de
idade.

Empregando modelos de regressdo aleatdria ajustando polinbmios de
Legendre em parte desse mesmo conjunto de dados, BOLIGON et al. (2010a)
estimaram herdabilidades diretas semelhantes as obtidas no presente estudo, as
guais aumentaram do nascimento (0,34) ao sobreano (0,42), permanecendo
praticamente constantes posteriormente (0,39). Para animais da raca Nelore, as

herdabilidades diretas obtidas com a utlizacgdo de andlises bi ou multi-



46

caracteristicas descritas na literatura variam de 0,26 a 0,34 (peso a desmama);
0,30 a 0,45 (peso ao ano); 0,34 a 0,49 (peso ao sobreano) e 0,29 a 0,46 (peso
adulto) (YOKOO et al.,, 2007; BOLIGON et al., 2008; BOLIGON et al., 2010b;
REGATIERI et al., 2011).

Nos trés modelos estudados (MC, CP3 e AF2) as herdabilidades materna
estimadas para PN e P240 apresentaram valores semelhantes e de baixas
magnitudes, sendo proximos aos descritos na literatura para animais da raca
Nelore (YOKOO et al.,, 2007; BOLIGON et al.,, 2008, BOLIGON et al., 2010a,
BOLIGON et al.,, 2010b). Dessa forma, espera-se que ndo haja mudancas
importantes, a curto prazo, no efeito genético materno decorrentes da selecéo
para pesos obtidos até a desmama.

As correlacbes genéticas e fenotipicas estimadas entre os pesos obtidos do
nascimento a idade adulta foram positivas e variaram de média a alta magnitudes
(Tabela 3). As correlacdes genéticas obtidas com o modelo CP3 foram iguais ou
levemente superiores as obtidas utilizando o modelo MC e, em ambos os
modelos, maiores valores de correlagdes genéticas foram obtidos entre os pesos
em idades adjacentes. As correlacdes fenotipicas tanto para o modelo MC quanto
para o CP3 apresentaram a mesma tendéncia das correlagbes genéticas,
entretanto, com valores inferiores. Em geral, a partir desses resultados, sugere-se
gue a selecao para maiores pesos em qualquer idade deve ser responsavel pelo
aumento do peso adulto das fémeas, principalmente quando realizada
considerando pesos a partir do sobreano.

Utilizando modelos de regressdo aleatoria, BOLIGON et al. (2010a)
reportaram resultados semelhantes, com valores de correlagbes genéticas acima
de 0,50 entre a maioria dos pesos estudados. Utilizando informagdes de animais
das racas Angus e Hereford, ARANGO et al. (2004) também reportaram forte
associacao genética entre pesos obtidos dos 840 aos 2.160 dias de idade
(proximo a 0,84) e entre 2.160 a 3.090 dias de idade (préximo a 0,90).



a7

Tabela 3 — Estimativas de correlacdes genéticas (acima da diagonal) e fenotipicas
(abaixo da diagonal) obtidas utilizando usando o modelo multi-
caracteristicas e modelo ajustando trés primeiros componentes

principais

Modelo Multi-caracteristicas

PN P240 P365 P550 P2A P3A P4A P5A  P6A

PN - 0,72 0,67 0,63 0,60 0,56 0,52 0,49 0,46
P240 0,48 - 0,86 0,79 0,71 0,63 0,59 0,54 0,51
P365 0,42 0,46 - 0,82 0,77 0,64 0,60 0,57 0,53
P550 0,39 0,41 0,45 - 0,79 0,67 0,65 0,62 0,59
P2A 0,34 0,38 0,40 0,47 - 0,80 0,75 0,68 0,60
P3A 0,31 0,33 0,41 0,45 0,50 - 0,76 0,74 0,67
P4A 0,28 0,30 0,37 0,39 0,44 0,53 - 0,83 0,77
PSA 0,26 0,27 0,32 0,36 0,42 0,50 0,57 - 0,84

P6A 0,27 0,26 0,30 0,36 0,43 0,51 0,53 0,61 -

Modelo Ajustando Trés Componentes Principais

PN P240 P365 P550 P2A P3A P4A PSA  PG6A

PN - 0,73 0,65 0,64 0,60 0,57 0,53 0,47 0,47
P240 0,49 - 0,87 0,78 0,70 0,66 0,58 0,54 0,52
P365 0,41 0,47 - 0,84 0,79 0,65 0,63 0,58 0,54
P550 0,38 0,43 0,46 - 0,80 0,66 0,65 0,61 0,59
P2A 0,34 0,39 0,40 0,48 - 0,81 0,75 0,68 0,61
P3A 0,33 0,34 0,42 0,46 0,50 - 0,77 0,73 0,66
P4A 0,29 0,33 0,37 0,38 0,44 0,54 - 0,82 0,78
PSA 0,25 0,29 0,33 0,36 0,41 0,50 0,58 - 0,85

P6A 0,25 0,27 0,31 0,35 0,43 0,52 0,52 0,60 -

PN= peso ao nascer; P240, P365 e P550 = peso obtido aos 240, 365 e 550 dias de idade,
respectivamente; P2A, P3A, P4A, P5A e P6A= peso obtido aos 2, 3, 4, 5 e 6 anos de

idade, respectivamente.
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Os estudos desenvolvidos com o peso adulto de bovinos de corte sugerem a
utilizacdo de modelos multi-caracteristicas, incluindo nas analises dados de pesos
obtidos antes da selecdo (MEYER, 1995; BOLIGON et al., 2009). Considerando a
importancia que o peso adulto das matrizes representa no desempenho produtivo
dos rebanhos de corte, pesagens anuais das fémeas em reproducdo poderiam ser
feitas na estacdo de monta ou na desmama, incluindo todas essas informacdes
nas avaliacbes do peso adulto. Entretanto, a medida que informa¢des de pesos
obtidos em outras idades sdo incorporadas nas analises, a utilizacdo de modelo
multi-caracteristicas pode tornar-se dificil devido a necessidade de maiores
demandas computacionais. Dessa forma, os modelos de posto reduzido podem
ser utilizados visando facilitar as analises que envolvem grande nuamero de

parametros, como avaliagcdes de pesos obtidos até a idade adulta.

Conclusdes

Foram obtidos resultados semelhantes com a utilizacdo do modelo
considerando trés componentes principais ou dois fatores para o efeito genético
aditivo direto. Os modelos utilizando componentes principais apresentaram
convergéncia mais rapida em relacdo aos modelos ajustando o0 mesmo numero de
fatores, sugerindo a utilizacdo de modelos de componentes principais em relagao
a modelos de fatores.

Trés componentes principais foram suficientes para modelar a estrutura de
(co)variancias genéticas entre os pesos do nascimento a idade adulta nesse
conjunto de dados.

O modelo de posto reduzido diminuiu consideravelmente o numero de

parametros a serem estimados, sem comprometer a qualidade de ajuste.
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CAPITULO 3 - MODELOS DE REGRESSAO ALEATORIA EMPREGANDO
FUNCOES B-SPLINES PARA MODELAR PESOS DO NASCIMENTO A
MATURIDADE DE BOVINOS DA RACA NELORE

RESUMO - Este trabalho foi realizado com objetivo de estimar componentes
de (co)variancia utilizando modelos de regressdes aleatérias sobre funcdes b-
splines para pesos obtidos do nascimento a idade adulta. Foram utilizadas 82.064
mensuracdes de pesos de 8.145 fémeas, provenientes do banco de dados do
Programa de Melhoramento Genético da Raca Nelore (PMGRN/Nelore Brasil). Os
modelos incluiram como aleatorios os efeitos genético aditivo direto e materno, de
ambiente permanente de animal e materno e, como fixos, os efeitos de grupo de
contemporaneos, idade da mae ao parto dentro de classe de idade do animal a
pesagem (efeitos linear e quadratico) e polinbmio ortogonal de Legendre da idade
do animal (regressao cubica). Os efeitos aleatorios foram modelados por funcdes
chamadas b-splines, considerando polinbmios lineares, quadréaticos e cubicos
para cada segmento individual. O residuo foi modelado considerando cinco
classes de variancias. Para modelar os efeitos genético aditivo direto e de
ambiente permanente do animal foram utilizados até sete nds (seis segmentos).
Para os efeitos genético materno e de ambiente permanente materno foi utilizado
um unico segmento, com dois nés nas extremidades da curva. Um total de 15
modelos foram estudados, com numeros de parametros variando de 17 a 81. Os
modelos empregando b-splines foram comparados com um modelo multi-
caracteristicas, considerando nove pesos e a um modelo de regresséo aleatoria
sobre polinbmios ortogonais de Legendre. O modelo que considerou fungdes b-
splines quadraticas com trés segmentos para os efeitos genético aditivo direto e
de ambiente permanente de animal e, 1 segmento para os efeitos genético
materno e ambiente permanente materno foi o mais adequado para modelar as
mudancas nas variancias de pesos do nascimento a idade adulta de fémeas. Os
modelos de regressdo aleatéria sobre funcdes b-splines propiciaram descricao

semelhante da trajetoria das variancias e herdabilidades em relacdo aos modelos
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de polindbmios de Legendre e analise multi-caracteristicas. A selecdo com base em
qualquer peso, como em idades jovens (da desmama ao sobreano), deve ser
realizada levando em conta que esses rebanhos estariam sujeitos a aumento no
peso ao nascer e no peso adulto das fémeas. Existe pouca possibilidade para
modificar a curva de crescimento em bovinos da raga Nelore, visando selecionar
animais de rapido crescimento em idades jovens, mantendo o peso adulto

constante.

Palavras-chave: curva de crescimento, funcdes de (co)variancia, polindbmios

segmentados, raca Nelore
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Introducéo

Os modelos de regressao aleatoria com base em polinbmios de Legendre
vém sendo empregados no estudo de parametros genéticos para caracteristicas
de crescimento de bovinos de corte, como pesos em diferentes idades
(ALBUQUERQUE & MEYER, 2001; NOBRE et al., 2003; ARANGO et al., 2004,
MEYER, 2004, NEPHAWE, 2004; BOLIGON et al.,, 2010). Esses modelos
apresentam as vantagens de utilizar todas as medidas do animal, eliminar a
necessidade de corrigir os pesos para idades padrdo, além de proporcionar
estimativas de valores genéticos para qualquer idade dentro do intervalo de
medidas consideradas, com maiores acuracias em relacdo aos modelos multi-
caracteristicas convencionais (TIER & MEYER, 2004).

Nos ultimos anos, varios autores tém destacado que a utilizacdo de modelos
de regressao aleatéria com base em polinbmios de Legendre para pesos de
bovinos de corte pode apresentar algumas propriedades indesejaveis, como a
necessidade de utilizacdo de polinbmios de alto grau e problemas de
inconsisténcias nas variancias e (co)variancias ao longo da curva (MEYER, 1999;
NOBRE et al., 2003; SAKAGUTI et al., 2003), principalmente nas idades em que
o numero de medidas de pesos é reduzido, como pesos em idades extremas.

Segundo MEYER (2005a), analises de pesos de bovinos de corte utilizando
modelos de regressdo aleatdria com polinbmios de ordem cubica, quartica ou
mesmo de ordens mais elevadas tém levado a estimativas de componentes de
variancia e parametros genéticos erraticos e implausiveis. Esses problemas
podem ocorrer principalmente quando existe um pequeno numero de registros de
pesos por animal nas idades extremas, como o peso adulto, e quando 0 numero
de registros de pesos por animal é menor em relagdo a ordem dos polindmios
ajustados. Utilizando polindbmios de Legendre para modelar mudancas nas
variancias com a idade para pesos do nascimento a idade adulta, BOLIGON et al.
(2010) reportaram problemas de convergéncia com o aumento da ordem dos

polinémios.
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Atualmente, os modelos de regressao aleatoria utilizando fungdes splines
podem ser uma opcéao para modelar pesos até a idade adulta, uma vez que, essas
funcbes sdo menos suscetiveis a problemas frequentemente observados com
polinbmios ortogonais de Legendre. Segundo MEYER (2000), com a utilizagdo
das funcdes splines é possivel ajustar polindbmios de menor grau em segmentos
curtos da trajetoria de crescimento, permitindo maior flexibilidade no ajuste das
flutuacOes estacionais do crescimento de bovinos.

Um particular tipo de funcdes splines sao as chamadas b-splines, que séo
preferidas devido as suas propriedades numeéricas 6timas (RUPPERT et al.,
2003). De acordo com RICE & WU (2001) a utilizacdo de b-splines é adequada
para modelar efeitos aleatorios em analises de modelos mistos e também é
eficiente na estimacé&o de funcdes de (co)variancia.

Em bovinos de corte, as fungdes splines estdo sendo utilizadas para
descrever a variagcdo genética do crescimento, utilizando pesos do nascimento
aos 820 dias de idade de animais da raca Angus (MEYER, 2005b), do nascimento
a um ano de idade de animais da raca Gelbvieh (IWAISAKI et al., 2005) e, de um
ano e meio aos sete anos de idade de matrizes da raca Polled Hereford (MEYER,
2005c). De modo semelhante, SANCHEZ et al. (2008) aplicaram modelos de
regressao aleatéria usando funcdes splines lineares para pesos do nascimento a
um ano de idade de animais cruzados e comprovaram que esses modelos
também podem ser utilizados em avaliacbes genéticas de populacdes
multirraciais.

No Brasil, BALDI et al. (2010) compararam estimativas de funcdes de
(co)variancia para pesos do nascimento a idade adulta de fémeas da raca
Canchim utilizando modelos de regressao aleatéria sob polindmios de Legendre e
fungbes b-splines. Os resultados mostraram que as fungdes b-splines propiciaram
melhor descricdo da trajetoria das variancias em relacdo aos polinbmios de
Legendre, principalmente em idades mais avancadas. Cabe ressaltar que néao
foram encontrados na literatura estudos aplicando funcdes b-splines para

estimativas de parametros genéticos em bovinos da raca Nelore.
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Os bovinos de corte criados no Brasil s&o mantidos, em grande parte, em
condi¢cOes adversas, caracterizadas por altas temperaturas e pastagens de baixa
gualidade. Nos ultimos anos, tém-se discutido as consequéncias da selecao para
maiores pesos em idades jovens sobre o tamanho das matrizes de corte, 0 que
poderia resultar em custos mais elevados para a manutencdo do rebanho de
vacas. Além disso, em ambientes com restricdes alimentares, vacas de tamanho
médio devem ser preferidas (JENKINS & FERRELL, 1994). Neste contexto, para
manter o tamanho adulto desejavel é necessario considerar o peso adulto nos
indices de selecdo desenvolvidos para bovinos de corte. No entanto, existem
dificuldades para incluir os pesos adultos em avaliacbes genéticas devido a
escassez de registros de peso em idades avancadas e a falta de modelos
adequados para estimar componentes de (co)variancia para essas caracteristicas.
Aparentemente, os modelos de regressado aleatéria ajustando funcdes b-spline
oferecem vantagens sobre polinbmios de Legendre e os tradicionais modelos de
dimenséao finita (TIER & MEYER, 2004) e poderiam ser usados para avaliacdo
genética de caracteristicas de crescimento.

Esse estudo foi desenvolvido com o objetivo de estimar funcdes de
(co)variancia para o efeito genético aditivo direto e materno, de ambiente
permanente de animal e materno e, posteriormente, estimar 0s parametros
genéticos para caracteristicas de crescimento em bovinos Nelore, do nascimento
a idade adulta, utilizando modelos de regresséo aleatéria ajustando funcdes b-
splines, visando obter modelos adequados e parcimoniosos para estimar

parametros genéticos.

Material e Métodos

Dados
Os dados utilizados neste estudo s&o provenientes de oito rebanhos
localizados no estado de Sao Paulo, participantes do Programa de Melhoramento

Genético da Raca Nelore (PMGRN/Nelore Brasil), programa de avaliacdo genética
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gue teve inicio em 1987. Os animais participantes sdo submetidos a pesagens a
cada 90 dias, do nascimento ao sobreano e, agueles que permanecem nos
rebanhos como reprodutores continuam sendo pesados rotineiramente nesse
intervalo. Neste conjunto de dados, 0os nascimentos ocorreram durante o ano todo,
com maior concentracdo na primavera (setembro a novembro) e no verdo
(dezembro a fevereiro). Os animais foram desmamados, em média, aos 240 dias
de idade. Somente medidas de pesos de animais criados em pastagem sem
suplementacdo e amamentados por suas maes bioldgicas foram considerados nas
analises.

A idade da mé&e ao parto variou entre 2 e 24 anos, sendo consideradas 13
classes de idade da mé&e ao parto nas analises, uma vez que, na ultima classe
foram agrupadas as mées com idade ao parto maior ou igual a 15 anos.

Para os pesos do nascimento aos 3 anos de idade, os grupos de
contemporaneos foram formados por animais nascidos na mesma fazenda, ano e
estacdo e classe de idade a pesagem (nascimento e a cada 45 dias de idade).
Como resultado, a variagcdo de idade dentro de grupo de contemporaneos foi
inferior a 45 dias. A partir de 3 anos de idade, o grupo de contemporaneos foi
constituido por fazenda, ano e estacdo de nascimento, ano e estacao da
pesagem. Foram excluidos registros de pesos fora dos intervalos dados pela
média do grupo de contemporaneos mais ou menos trés desvios-padrao. Grupos
de contemporaneos com menos de oito animais foram excluidos, totalizando
2.693 grupos de contemporaneos.

Animais com menos de cinco medidas de peso foram descartados do
conjunto de dados. A média foi de 10,07 medidas por animal, com o maximo de
43. Existiam 813, 2.133, 1.243, 1.138, 528, 282 e 2.008 animais com 5, 6, 7, 8, 9,
10 e 11-43 medidas de peso, respectivamente. Isto resultou em 63,83%, 48,57% e
34,60% de animais com, no minimo, 7, 8 e 9 medidas, respectivamente.

O conjunto de dados analisado consistiu de 81.712 mensuragdes de pesos

do nascimento aos oito anos de idade de 8.144 fémeas, filhas de 470 touros e
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5.185 vacas. A matriz de parentesco foi constituida com informacdes de todas as

geracoes disponiveis e continha 12.596 animais.

Analises

Para todos os modelos foram incluidos os efeitos aleatorios genético aditivo
direto e materno e de ambiente permanente de animal e materno, além do
residuo. Os efeitos aleatérios foram modelados por meio de fun¢des chamadas b-
splines (MARX & EILERS, 1998). Foram considerados os efeitos fixos de GC e
idade do animal dentro de classes de idade da mae ao parto como covariavel
(efeitos linear e quadrético), uma vez que o peso do animal varia de acordo com a
idade da mée ao parto. Para este efeito, foram utilizadas cinco classes de idade
da vaca: 2-3, 4-5, 6-8, 9-11, 12-24 anos de idade.

Para modelar a trajetéria da média populacional foi utilizado polinémio
ortogonal de Legendre de quarta ordem. As variancias residuais foram modeladas
considerando 5 classes de idade (1, 2-240, 241-550, 551-730, 731-2889 dias). De

forma matricial o modelo pode ser representado como:

y =Xb + Z;a + Zom + Wipe + Wompe + e

onde y é o vetor das observacoes, b é o vetor dos efeitos fixos, a € o vetor dos
coeficientes aleatérios para o efeito genético aditivo direto, m é o vetor dos
coeficientes aleatérios para o efeito genético materno, pe é o vetor dos
coeficientes aleatorios para o efeito de ambiente permanente de animal, mpe é o
vetor dos coeficientes aleatérios para o efeito de ambiente permanente materno, e
€ o vetor dos efeitos residuais, X, Z;, Z,, W; e W, sédo as matrizes de incidéncia. O

modelo é baseado nas seguintes pressuposicoes:
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y ] [Xb [ a ] [K,®A 0 0 0 0|
a 0 m 0 K,®A 0 0 0
E =10 |Vipe |F| O 0 Ko ®ly, 0 0
pe 0 mpe 0 0 0 Kipe @1y, 0
mpe| |0 | | e | | O 0 0 0 R

onde Ka, Km, Kpe € Kmpe S80 as matrizes de (co)variancia entre os coeficientes de
regressao aleatoria dos efeitos genético aditivo direto, genético materno, de
ambiente permanente de animal e materno, respectivamente, A é a matriz de
parentesco, | € uma matriz identidade, Na € 0 nimero de animais com registros de
peso, Ny € o numero de mées com medidas de progénie,®é o produto direto
entre as matrizes e R € uma matriz de bloco diagonal contendo as variancias
residuais. As (co)variancias entre os coeficientes de regressao aleatoria para
diferentes efeitos foram considerados como zero.

A fungéo b-splines pode ser definida recursivamente (MEYER, 2005b) com
funcbes bases de grau p=0 assumindo valores iguais a unidade para todos os
pontos em um dado intervalo (t) e, caso contrario, o valor é zero.

Para k" intervalo dado por nés Ty € Tk < Ti41,

1seTest< Ty,
Bro () =

caso contrario 0.
Funcgbes bases de alto grau, Bxp para p > 0 sdo entdo determinadas por
funcbes bases de baixo grau, ja avaliadas, e uma gama de intervalos adjacentes
entre os nos (MEYER, 2005b). Dessa forma, a funcdo pode ser representada

como:

B (t)+ Tk+p+1_t B (1)

k,p—1 k+1, p—1
T Tk+1

t-T
B () =

k+p+l
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Foram considerados polindbmios linear (L), quadratico (Q) e cubico (C) para
cada segmento individual, com funcdes bases, respectivamente, de graus p = 1,
2 e 3. Polindbmios de mesmo grau foram considerados no modelo para todos 0s
efeitos aleatorios. Os m nés foram escolhidos para dividir as idades a pesagem
em m-1 intervalos equidistantes, sendo 0s nds extremos localizados nas idades 1
e 2.889 para todos os modelos. Até sete nos (seis segmentos) igualmente
espacados foram utilizados para os efeitos genético aditivo direto e de ambiente
permanente de animal, com o mesmo numero de noés ajustados para ambos 0s
efeitos. Para o efeito genético materno e de ambiente permanente materno foi
utilizado um Unico segmento com dois NnOGs nos extremos da curva.

O numero de coeficientes de regressao aleatdria para modelar a trajetoria
das funcdes bases lineares, quadratica e cubica, sdo dados, respectivamente,
por m, m+1 e m+2. A nomenclatura dos modelos de regressao aleatoria segue 0
padréo: “BSX Kka, Km, Kpe, Kmpe”, €m que X=L, Q ou C sé&o os graus do segmento
polinomial, Ka, Km, Kpe € kmpe €Specifica 0 numero de coeficientes de regressao
aleatéria para os efeitos genético aditivo direto, materno, de ambiente
permanente de animal e materno, respectivamente. Portanto, um modelo
BSL3232 constara de uma funcao b-spline linear, com nimero de coeficientes de
regressao aleatoria igual 3 para os efeitos genético aditivo direto e de ambiente
permanente de animal e 2 coeficientes de regressao aleatéria para os efeitos
genético materno e de ambiente permanente materno.

Os componentes de (co)varidncias e 0s parametros genéticos dos
modelos foram estimados pelo método da Maxima Verossimilhangca Restrita
(REML), utilizando o programa estatistico Wombat (MEYER, 2006). A
comparacdo entre os modelos foi efetuada pelo critério de informacdo Bayesiana
de Schwarz (BIC) (SCHWARZ, 1978) e pelo exame das variancias e correlagdes
estimadas entre 0s pesos obtidos nas diferentes idades consideradas. O critério
BIC considera a falta de ajuste e 0 nimero de parametros estimados no modelo,

podendo ser empregado para comparar modelos com os mesmos efeitos fixos,
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mas diferentes estruturas de variancia. O critério de informacdo € calculado

como:

BIC= -2logL + plog(N-r),

em que: p € o numero de parametros do modelo, N é o numero total de
observacdes, r € o posto da matriz de incidéncia dos efeitos fixos no modelo e log
L é o logaritmo da funcao de verossimilhanca. Menores valores para BIC indicam
melhor ajuste.

Os resultados obtidos pelas fung¢des b-splines foram comparados com 0s
obtidos utilizando um modelo de regresséo aleatoria sobre polinbmios ortogonais
de Legendre, de quarta e sexta ordens respectivamente para os efeitos genético
aditivo direto e de ambiente permanente de animal, e de terceira ordem para o0s
efeitos genético materno e ambiente permanente materno (BOLIGON et al.,
2010).

Uma analise multi-caracteristicas (MC) também foi feita utilizando modelo de
dimenséo finita para os pesos ao nascer (PN), desmama (P240), ano (P365),
sobreano (P550) e 2 (P2A), 3 (P3A), 4 (P4A), 5 (P5A) e 6 (P6A) anos de idade. O
modelo para todas as caracteristicas incluiu os efeitos genético aditivo direto e
materno, de ambiente permanente materno e residual como aleatérios. Foram
considerados os efeitos fixos de grupo de contemporaneos (fazenda, ano e
estacdo de nascimento) e efeitos linear e quadratico da idade do animal a
pesagem (com excecdo do PN) e idade da mée ao parto. Devido a dificuldade de
obter estimativas acuradas para as (co)variancias entre os efeitos genético aditivo
direto e materno, essas (co)variancias foram consideradas como zero
(ALBUQUERQUE & MEYER, 2001; MEYER, 2005b).
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Resultados e Discussao

Os pesos aumentaram com a idade, com decréscimo na taxa crescimento
apos a desmama e, aparentemente, com taxa de crescimento praticamente linear
a partir dos 800 dias de idade (Figura 1). Houve um decréscimo acentuado no
namero de animais a partir dos 600 dias de idade, sugerindo que grande parte das

fazendas s6 pesaram fémeas até a entrada da primeira monta.
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Figura 1 - Numero de observacdes e média de pesos por idade

Na Tabela 1 estd descrito o resumo das analises com logaritmo da fungéo
de verossimilhanca (log) e do critério de informacdo Bayesiano (BIC) para os
diferentes modelos estudados. Foram ajustados modelos b-splines, com
segmentos lineares, quadraticos e cubicos, considerando polinbmios de mesma
ordem para os efeitos genético aditivo direto e de ambiente permanente direto e,
da mesma forma, para os efeitos genético materno e de ambiente permanente
materno. Os modelos estudados apresentaram o numero de parametros variando
de 17 a 81.
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Tabela 1 - Modelos, nimero de parametros (n) do modelo, posi¢cdo dos nés (dias),
nameros de segmentos (s), funcdo de verossimilhanca (Log) e critério
de informacdo Bayesiano de Schwarz (BIC), para os modelos de

regressao aleatoria empregando b-splines e polindbmios de Legendre

Modelos® n Nés (efeito genético aditivo direto) s Log BIC

b-splines linear (BSL)

BSL2222 17 1, 2889 1 -259921 520034

BSL3232 23 1, 1445, 2889 2 -254460 509179

BSL4242 31 1, 964, 1927, 2889 3 -245791 491932

BSL5252 41 1, 723, 1445, 2172, 2889 4 -231487 463437

BSL6262 53 1,578, 1156, 1734, 2314, 2889 5 -224011 448620
6

BSL7272 67 1,483, 964, 1445, 1927, 2409, 2889 -219917 440590

b-splines quadratica (BSQ)

BSQ3333 29 1, 2889 1 -249946 500219
BSQ4343 37 1, 1444, 2889 2 -234460 469337
BSQ5353 47 1,963, 1926, 2889 3 -228741 458012
BSQ6363 59 1,723, 1445,2172, 2889 4 -220934 442534
BSQ7373 73 1,579, 1156, 1734, 2311, 2889 5 -218714 438252
b-splines cubica (BSC)
BSC4444 45 1, 2889 1 -225146 450800
BSC5454 55 1, 1425, 2889 2 -222349 445319
BSC6464 67 1,950, 1914, 2889 3 -219045 438846
BSC7474 81 1,713, 1435, 2157, 2889 4 -215107 431128

Polinbmios de Legendre (Leg)

Leg4363 48 -221382 443305

! Numero de coeficientes de regressdo aleatéria para os efeitos genético aditivo direto,
genético materno, de ambiente permanente de animal e ambiente permanente materno,

respectivamente.

Os valores do logaritmo da funcdo de verossimilhanca (log) melhoraram

com o aumento no numero de parametros dos modelos, ndo importando o grau da
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funcédo b-spline. Resultados semelhantes foram relatados por MEYER (2005b) e
BALDI et al. (2010) utilizando fungBes b-splines (linear, quadréatica e cubica) para
modelar a trajetoria de crescimento do nascimento aos 821 dias de idade em
bovinos da raca Angus e do nascimento aos 8 anos de idade de animais da raca
Canchim, respectivamente.

Nenhum dos modelos de regressdo aleatoria utilizando funcfes b-splines
com um numero semelhante ou menor de parametros em relacdo ao modelo
Leg4363, com 48 parametros, promoveu um melhor ajuste de acordo com o BIC.
Assim, um maior nimero de parametros nos modelos b-splines foi necessério
para chegar a um ajuste similar ao obtido com Leg4363 (Tabela 1). De acordo
com MEYER (2005a), mesmo considerando relativamente poucos nds, 0s
modelos de regressdo aleatdria ajustando fungbes b-splines tendem a envolver
um maior numero de coeficientes em relagdo as analises considerando outras
funcdes polinomiais.

O valor do logaritmo da funcdo de verossimilhanca e os resultados do
critério estatistico BIC indicam que o modelo BSC7474, com 81 parametros, foi o
melhor. Entretanto, esse modelo apresentou variancias fenotipicas implausiveis
nas idades extremas, quando comparado ao modelo multi-caracteristicas e
Leg4363 (Figura 2). Alternativamente, o modelo BSQ5353, com um total de 47
parametros, apresentou componentes de variancias com magnitudes e tendéncias
semelhantes as obtidas no modelo de regresséao aleatdria empregando polinémios
de Legendre (Leg4363) e na andlise multi-caracteristicas considerando nove
pesos em diferentes idades. O aumento no numero de ndés ou na ordem dos
polinbmios melhorou o BIC, entretanto, as estimativas de variancia mostraram
valores inesperados para pesos obtidos em idades mais avancadas (resultados

nao mostrados).
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Figura 2 - Estimativas de componentes de variancia aditiva genetica direta (2),
genética materna (gs?2), ambiente permanente de animal (gf)e),
ambiente permanente materno (g;pe), residual (o) e fenotipica (as),

obtidas com os modelos BSC7474 ( - ), BSQ5353 (m), Leg4363 (o) e

por analise multi-caracteristicas ()

Semelhante ao observado nesse estudo, MEYER (2005b) relatou variancias
residuais e fenotipicas altas e implausiveis nas idades mais avan¢cadas quando 0s

pesos foram ajustados utilizando funcdo b-splines cubica. Segundo o autor, esse
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resultado indica que foram estimadas variancias super estimadas em modelos que
utilizam polinémios clbicos para ajustar os segmentos individuais. E importante
ressaltar que, quando se utiliza fungdes b-splines, um bom ajuste dos dados
depende, além da ordem considerada nos segmentos individuais, da estrutura dos
dados, podendo ocorrer problemas principalmente quando 0s mesmos estao
distribuidos irregularmente.

As variancias genéticas aditivas diretas obtidas utilizando os modelos
BSC7474, BSQ5353, Leg4363 e multi-caracteristicas foram semelhantes até
proximo aos 5 anos de idade (Figura 2). No final da trajetéria de crescimento, foi
observado aumento na variancia genética aditiva direta com a utilizacdo do
modelo BSC7474, quando comparado com os demais modelos. Utilizando pesos
do nascimento a idade adulta de bovinos da raca Canchim, BALDI et al. (2010)
relataram que, para pesos obtidos apds os 6 anos de idade, a utilizacdo de
funcBes b-spline cubicas mostraram menores estimativas de variancia genética
aditiva direta em relacdo as obtidas ajustando modelos de regressédo aleatoria
com func¢des b-spline quadréticas ou utilizando polinémios de Legendre.

Utilizando pesos do nascimento aos 365 dias de idade de bovinos da raca
Gelbvieh, IWAISAKI et al. (2005) relataram estimativas de variancias genéticas
aditivas diretas semelhantes, tanto utilizando modelo de regressao aleatéria sobre
funcbes splines linear como andlise multi-caracteristicas (pesos ao nascer, a
desmama e ao ano). Segundo MEYER (2005b), em idades que apresentam um
namero suficiente de medidas de peso, ndo se espera encontrar diferencas
importantes nas estimativas obtidas quando s&o utilizados modelos de regressao
aleatoria sobre fungdes b-splines ou polinémio de Legendre.

As estimativas de ambiente permanente de animal obtidas utilizando modelos
de regressédo aleatodria foram semelhantes até proximo aos cinco anos de idade.
Apbés essa idade, o BSQ5353 mostrou menores variacdes no efeito de ambiente
permanente de animal em relacdo as obtidas com o modelo BSC7474 (Figura 2).
Semelhante ao descrito por MEYER (2005b) e BALDI et al. (2010), o uso de

funcéo b-spline quadrética permitiu um melhor controle das variacbes do ambiente
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permanente de animal em relacdo aos ajustes obtidos com fungdes b-spline
cubicas e polinbmios de Legendre.

As estimativas de variancia genética materna e de ambiente permanente
materno obtidas com os modelos BSC7474, BSQ5353 e empregando polinbmios
de Legendre (Leg4363) ou analise multi-caracteristicas mostraram tendéncia
semelhante (Figura 2). Para esses modelos, maiores variancias foram estimadas
para pesos proximos aos 240 dias de idade, mostrando reducédo a partir dessa
idade e tornando-se nulas em idades avancadas. Semelhante ao obtido no
presente estudo, ALBUQUERQUE & MEYER (2001) observaram, em animais da
raca Nelore, que as estimativas de variancia genética materna aumentaram até os
150 dias de idade, mantendo-se praticamente constantes até os 240 dias e
diminuindo apés esta idade.

Com excecdo do inicio do periodo estudado (primeiros 60 dias), as
herdabilidades estimadas para o efeito genético aditivo direto utilizando os
modelos BSC7474, BSQ5353, Leg4363 e analise multi-caracteristicas mostraram
a mesma tendéncia (Figura 3). Entretanto, para todos os pesos, as herdabilidades
diretas obtidas com o modelo BSC7474 foram ligeiramente inferiores em relacéo a
utilizacdo dos demais modelos. As herdabilidades do efeito direto estimadas
usando modelo multi-caracteristicas variaram de 0,23 (para peso ao nascer) a
0,35 (para peso aos 5 e 6 anos de idade). Ja4 as obtidas utilizando o modelo
BSQ5353 mostram um acréscimo do nascimento (0,28) ao sobreano (0,38),
mantendo-se praticamente constante até os 8 anos de idade (0,35). No Brasil,
utilizando modelo de regressao aleatoria sobre funcbes b-splines para pesos do
nascimento aos oito anos de idade de fémeas da raca Canchim, BALDI et al.
(2010) observaram aumento nas estimativas de herdabilidade direta do
nascimento aos 450 dias de idade; posteriormente, essas estimativas mostraram
um pequeno decréscimo e, tornaram-se praticamente constantes a partir dos 3
anos de idade.

No presente estudo, as herdabilidades diretas estimadas em todas as idades

apresentaram valores superiores com a utlizacdo do modelo BSQ5353 em
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relacdo ao modelo multi-caracteristicas. Utilizando modelos de regresséo aleatoria
sobre fungbes b-splines, MEYER (2005b) descreveu herdabilidades direta
superiores as obtidas em analises uni-caracteristica, principalmente para pesos
obtidos da desmama aos 365 dias de idade. Por outro lado, IWAISAKI et al.
(2005) relataram estimativas de herdabilidade direta superiores em analise multi-
caracteristicas para pesos ao nascer, desmama e ao ano (0,52; 0,36 e 0,59,
respectivamente), em relacao a utilizacdo de funcao splines linear, as quais foram

de 0,51 (peso ao nascer); 0,28 (peso a desmama) e 0,48 (peso ao ano).
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Figura 3 - Estimativas de herdabilidade direta (h.?), herdabilidade materna (hn?),
estimativa da variancia de ambiente permanente de animal (pe?) e
materno (mpe®) como proporcdo da variancia fenotipica total obtidas
com os modelos BSC7474 ( - ), BSQ5353 (m), Leg4363 (o) e por

analise multi-caracteristicas (k)

Com excecao do final do periodo estudado, as estimativas de variancias de

ambiente permanente de animal como propor¢do das variancias fenotipicas totais
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foram semelhantes quando foi utilizado o modelo de regressdo aleatéria sobre
funcdes b-splines (BSC7474 e BSQ5353) e considerando polinémios de Legendre
(Leg4363) (Figura 3). Para pesos obtidos a partir dos cinco anos de idade, o
modelo BSC7474 mostrou um pequeno aumento nas variancias de ambiente
permanente de animal como propor¢cdo das variancias fenotipicas. Com a
utilizacdo do modelo BSQ5353, as variancias de ambiente permanente de animal
como proporgdo das variancias fenotipicas aumentaram do nascimento (0,39) até
proximo aos 120 dias de idade (0,50), apresentando pequena reducdo até em
torno dos 300 dias de idade e posteriormente, tenderam a aumentar levemente
até o final. De modo semelhante, BALDI et al. (2010) relataram incremento na
variancia de ambiente permanente de animal como propor¢cdo da variancia
fenotipica no final do periodo estudado. Entretanto, diferente do observado no
presente estudo, maiores oscilacdbes no inicio do periodo estudado foram
descritas pelo autor. De acordo com MEYER (2005b), para modelar a trajetoria do
crescimento em gado de corte, as fungbes b-splines sdo menos susceptiveis a
problemas de estimagdo de componentes de variancia nos extremos da curva,
sobretudo para o efeito de ambiente permanente de animal, em relacdo ao uso de
polinbmios ortogonais.

Para o peso ao nascimento, as herdabilidades materna estimadas por meio
de modelos de regressédo aleatoria empregando funcbes b-splines ou polinémios
de Legendre foram inferiores a obtida pela analise multi-caracteristicas (Figura 3).
Apdés o nascimento, as herdabilidades maternas obtidas por meio de modelos de
regressao aleatoria sobre funcdes b-splines (BSC7474 e BSQ5353) aumentaram
até proximo a desmama (240 dias de idade), diminuindo posteriormente, atingindo
valores praticamente nulos a partir dos 365 dias de idade. Diferente do observado
nesse estudo, MEYER (2005b) e IWAISAKI et al. (2005) relataram valores de
herdabilidade genética materna inferiores com a utilizagdo de fungdes splines em
relacdo as obtidas utilizando modelo de dimensédo finita (analises uni e multi-

caracteristicas).
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As estimativas da variancia de ambiente permanente materna como
proporcdo da variancia fenotipica estimadas com modelos de regresséo aleatoria
sobre funcgdes b-splines seguiram a mesma tendéncia das obtidas na analise
multi-caracteristicas (Figura 3). J& as estimativas obtidas utilizando modelos de
regressao aleatéria sobre polinbmios de Legendre foram, no geral, inferiores e
proximas a zero. Usando modelos de regressdo aleatoria ajustando funcdes b-
spline, MEYER (2005b) reportou menores estimativas de variancia de ambiente
permanente materno como proporcdo da variancia fenotipica em relacdo as
obtidas com modelos de dimensao finita.

As estimativas de correlagbes genéticas direta e materna entre pesos do
nascimento a idade adulta obtidas com ambos os modelos ajustando fungdes b-
spline foram semelhantes. Assim, apenas as correlagcbes genéticas direta e
materna obtidas com o modelo BSQ5353 sao apresentadas na Tabela 2. As
estimativas de correlacdo genética decresceram com 0 aumento da distancia
entre os pesos. As correlacdes genéticas diretas obtidas foram superiores a 0,5 na
maior parte das idades. Esses resultados sugerem que, a selecdo para pesos em
qualquer idade deve alterar o peso adulto de fémeas na mesma direcdo. Dessa
forma, o peso adulto estaria sujeito a aumentos acentuados, como resposta a
selecdo para maiores pesos em idades mais jovens, como a desmama e ao
sobreano, pois essas caracteristicas geralmente recebem maior peso nos indices
de selecao utilizados para bovinos de corte no Brasil.

Utilizando informacbes de pesos do nascimento aos 365 dias de idade de
animais da raca Gelbvieh, IWAISAKI et al. (2005) relataram correlagcbes genéticas
diretas semelhantes quando utilizada analise multi-caracteristicas e de regressao
aleatdria sobre func¢des splines. Entretanto, as correlagbes estimadas entre todos
os pesos foram inferiores as obtidas no presente estudo. No Brasil, utilizando
funcbes b-splines, BALDI et al. (2010) também relataram maiores correlactes
genéticas diretas entre pesos adjacentes e, no geral, as correlacdes estimadas
entre os pesos do nascimento aos 8 anos de idade de fémeas foram semelhantes

aos valores relatados nesse estudo.
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Utilizando funcdes b-splines para pesos do nascimento aos 820 dias de
idade, MEYER (2005b) relatou pequenas oscila¢cdes nos valores das correlacfes
genética direta e de ambiente permanente direto nas idades em que foram
inseridos os nos. Segundo IWAISAKI et al. (2005), os modelos de regressao
aleatoria sobre fungBes splines permitem obter estimativas de parametros
genéticos com trajetdrias mais suaves, em razdo do melhor ajuste, principalmente
em idades com menor niumero de observacoes.

As estimativas de correlacdo genética materna foram altas entre pesos do
nascimento aos 365 dias de idade, variando de 0,61 a 0,84. As estimativas obtidas
entre pesos apos os 365 dias de idade até o final do periodo estudado também
apresentaram de moderada a alta magnitudes (Tabela 2).

Em geral, os valores de correlagbes genética materna sugerem que efeitos
maternos nas idades iniciais sejam controlados pelos mesmos genes. Usando
funcdes b-splines, BALDI et al. (2010) relataram maiores correlacdes genéticas
maternas, principalmente entre pesos obtidos a partir da desmama, as quais
foram 0,99. Por outro lado, ALBUQUERQUE & MEYER (2001), utilizando modelo
de regressdo aleatdria ajustando polinbmios de Legendre, estimaram baixas
estimativas de correlacdes genética materna entre peso ao nascer com pesos
obtidos da desmama aos 550 dias de idade, porém, estimativas altas entre essas
outras idades padréo (de 240 aos 550 dias).

Para ambos os modelos de regresséo aleatéria ajustando funcdes b-spline
(BSC7474 e BSQ5353), as correlagcdes de ambiente permanente de animal
decresceram quanto maior a distancia em tempo entre 0s pesos, sendo menores
entre os pesos ao nascer e a partir dos 730 dias de idade (resultados né&o
mostrados). Altas estimativas de correlagcdes de ambiente permanente direto
foram obtidas entre pesos do nascimento aos 540 dias de idade e dos 730 dias de
idade até o final do periodo estudado. As correlacbes de ambiente permanente
materno obtidas entre o peso ao nascer e demais pesos variaram de média a alta

magnitude, sendo maiores entre as idades finais.



Tabela 2 - Estimativas de correla¢cdes genética aditiva direta (acima da diagonal) e materna (abaixo

da diagonal) para pesos do nascimento a idade adulta, para o modelo BSQ5353

Pesos PN P120 P240 P365 P540 P730 P1095 P1460 P1825 P2190 P2555 P2920

PN - 078 0,70 069 056 056 043 048 043 0,38 032 034
P120 0,79 - 083 060 056 062 054 050 052 0,53 0,49 0,43
P240 0,72 0,73 - 082 062 060 061 057 0,55 0,52 0,45 0,47
P365 0,61 0,74 0,84 - 0,87 0,76 0,70 0,61 0,62 0,63 050 0,52
P540 050 054 0,66 0,78 - 089 074 060 065 060 064 0,63
pP730 0,40 050 054 0,71 0,79 - 080 060 061 0,63 0,67 0,57
P1095 0,41 048 044 058 0,69 0,82 - 0,81 0,76 0,77 0,67 0,60
P1460 0,34 031 033 049 057 057 0,81 - 0,80 0,78 0,69 0,62
pP1825 0,29 0,24 032 050 055 049 0,79 0,83 - 0,77 0,87 0,89
P2190 0,21 0,26 029 054 057 055 0,77 0,71 0,82 - 095 0,90
pP2555 0,20 0,22 020 039 052 057 067 0,74 072 0,93 - 0,92

p2920 0,21 0,18 0,20 035 050 050 069 063 088 094 097 -

peso ao nascer (PN), aos 120 (P120), 240 (P240), 365 (P365), 540 (P540), 730 (P730), 1095 (P1095), 1460
(P1460), 1825 (P1825), 2190 (P2190), 2555 (P2555) e aos 2920 (P2920) dias de idade
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As trés principais autofuncfes para o efeito genético aditivo direto obtidas
com o modelo BSQ5353 sdo apresentadas na Figura 4. Os trés autovalores
principais da matriz de coeficientes para o efeito genético aditivo direto foram
responsaveis por 98,7% da variacdo genética aditiva direta total, sendo o primeiro
e segundo autovalor responsavel por 59,22% dessa variacdo. A primeira e a
segunda autofuncao foram positivas em toda a trajetoria, indicando que a selecdo
com base nessas autofuncdes ird afetar, na mesma dire¢do, os pesos em todas
as idades. A terceira autofuncao foi negativa dos 60 aos 300 dias de idade, sendo
positiva no restante do periodo. A mudanca de sinal indica que a selecédo sobre
este componente tera efeitos contrarios no inicio e final da trajetéria. Entretanto, a
possibilidade de mudanca genética por selecdo sobre 0 mesmo é pequena, uma
vez que este foi responsavel por apenas 5,38% da variancia genética aditiva.
Esses resultados assemelham-se aos descritos por BALDI et al. (2010) para

pesos do nascimento aos 8 anos de idade de fémeas da raca Canchim.
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Figura 4 - Autofuncdes (1, 2 e 3) estimadas para o efeito genético aditivo direto e
seus respectivos autovalores (1575,26; 941,33 e 143,26), obtidas com
0 modelo BSQ5353 (ordens de ajuste 5 para o efeito genético direto e
de ambiente permanente do animal e 3 para os efeitos genético
materno e de ambiente permanente materno, com 5 classes de

variancias residuais).
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Utilizando pesos de fémeas da raca Angus a partir dos 365 dias de idade,
MEYER (2005c) relatou maior flutuagcdo na trajetéria das duas primeiras
autofuncbes em modelos com maior nimero de segmentos ou nés. Segundo
MEYER (2005b), as autofuncdes para os efeitos genético aditivo direto e de
ambiente permanente direto obtidas por modelos de regressao aleatdria sobre
funcbes b-splines foram mais consistentes ou regulares em relacdo aquelas
obtidas sobre polinbmios de Legendre, em razdo do melhor ajuste das funcdes b-
splines.

Os modelos de regressao aleatdria ajustando func&o b-spline quadratica
como funcao base ajustou os dados de forma similar a utilizacdo de polinémios de
Legendre, porém foi necessario um maior numero de parametros. Entretanto, a
convergéncia foi atingida de forma mais rapida com a utilizacdo de funcbes b-
splines em relacdo ao modelo com polindmio de Legendre.

Em avaliacdes genéticas com grandes conjuntos de dados e considerando
um amplo periodo, quando os registros de peso séo distribuidos aleatoriamente
ao longo das idades e a maioria dos animais apresentam poucas informacdes de
peso, a utilizacdo de modelos de regresséao aleatéria utilizando fungdes b-splines
pode ser ainda mais vantajosa em comparagdo com a utilizacdo de polindbmios de
Legendre. Com as fungbes b-splines, as equagfes dos modelos mistos sao
esparsas e assim, 0s requisitos computacionais sdo menores e a convergéncia é
alcancada de forma mais rapida. Um modelo ajustando fun¢des b-splines
guadréticas, com quatro nos e trés segmentos para os efeitos genético aditivo
direto e de ambiente permanente de animal e dois n0s para o efeito genético
materno e de ambiente permanente materno foi mais parcimonioso, sendo capaz
de descrever a estrutura de (co)variancias do conjunto de dados de forma

adequada.
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Conclusdes

Os modelos de regressdo aleatoria sobre funcbes b-splines atingiram a
convergéncia de forma mais rapida em relacdo a utilizacdo de polindbmios de
Legendre e propiciaram descricdo da trajetdria das variancias e herdabilidades
levemente superiores em relagdo aos polinbmios de Legendre e andlise multi-
caracteristicas.

A selecdo com base em qualquer peso, mesmo em idades jovens como a
desmama e ao sobreano deve ser realizada levando em conta que esses
rebanhos estariam sujeitos a um aumento no peso ao nascer e adulto das fémeas.

Existe pouca possibilidade para modificar a curva de crescimento em bovinos
da raca Nelore, visando selecionar animais de rapido crescimento em idades

jovens, mantendo o peso adulto constante.
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CAPITULO 4 - ACURACIA DOS VALORES GENETICOS PREDITOS DE PESOS
DO NASCIMENTO A IDADE ADULTA DE FEMEAS DA RACA NELORE
UTILIZANDO DIFERENTES MODELOS

RESUMO- O presente estudo foi desenvolvido com o objetivo de predizer
valores genéticos e acuracias de pesos do nascimento a idade adulta, preditos
com modelo multi-caracteristicas considerando nove pesos (MC), modelos de
regressao aleatoria sobre polindémios de Legendre (MRA-PL) e ajustando funcbes
b-splines (MRA-Spline). Inicialmente, as andlises de regressédo aleatéria foram
realizadas considerando todos os pesos de fémeas disponiveis do nascimento aos
oito anos de idade. A partir desse arquivo de dados (arquivo I), um segundo
arquivo foi obtido, contendo informacdes de pesos de fémeas em idades-padréo
(peso ao nascer, desmama, ano, sobreano e aos 2, 3, 4, 5 e 6 anos de idade).
Nesse segundo arquivo (arquivo Il) foram realizadas anélises utilizando MC, MRA-
PL e MRA-Spline. Foram utilizados 81.712 pesos de 8.144 fémeas da raca Nelore,
obtidos do nascimento aos oito anos de idade. Todos os modelos incluiram o
efeito de grupo contemporaneo como fixo e a idade da mée (efeitos linear e
guadratico) como covariavel. As analises de regresséao aleatéria foram realizadas
utilizando polinbmio ortogonal de Legendre de quarta ordem para modelar as
tendéncias da média populacional e cinco classes de variancias residuais. Na
analise de MRA-PL foram utilizados polinbmios de quarta e sexta ordens para 0s
efeitos genético aditivo direto e de ambiente permanente de animal,
respectivamente, e de terceira ordem para os efeitos genético materno e ambiente
permanente materno. No modelo MRA-Spline, foram considerados trés segmentos
ou cinco coeficientes para os efeitos genético aditivo direto e de ambiente
permanente de animal e, um segmento ou trés coeficientes para os efeitos
genético materno e ambiente permanente materno. Comparacdes dos valores
genéticos preditos considerando todas as informacdes de pesos disponiveis
(arquivo 1) e utilizando apenas pesos em idades-padrdo (arquivo II) mostram

diferencas importantes na classificacdo dos animais. Ganhos médios em acuréacia
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associados aos valores genéticos obtidos com MRA em relacdo a analises MC
variaram de 22 a 33% (arquivo |) e de 4 a 14% (arquivo Il), sendo maiores para
pesos com um menor numero de medidas. As acuracias associadas aos valores
genéticos obtidas utilizando MRA-Spline foram ligeiramente superiores as obtidas
no MRA-PL, sugerindo que as fungbes b-spline podem ser utilizadas como
alternativa aos polindbmios de Legendre para modelar fungbes de (co)variancia

para pesos do nascimento a maturidade de fémeas da raca Nelore.

Palavras-chave: correlacdo de posto, funcbes b-spline, modelo multi-
caracteristicas, polinébmios de Legendre, modelos de

regressao aleatoria, parametros genéticos
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Introducéo

Em bovinos de corte, os valores genéticos preditos para as caracteristicas de
crescimento geralmente sdo obtidos utilizando modelos de dimenséo finita por
meio de analises multi-caracteristicas (MC). Com esses modelos, as medidas de
pesos sdo ajustadas as idades-padrao, excluindo das analises os pesos que se
encontram fora do intervalo de idades pré-estabelecidas. Atualmente, os modelos
de regressao aleatéria (MRA) podem ser utilizados para a obtencdo de estimativas
de pardmetros genéticos de caracteristicas de crescimento em bovinos de corte.
Com a utilizacdo de MRA € possivel predizer valores genéticos para pesos em
qualquer idade disponivel, diferente da utilizagdo de modelos de dimenséo finita,
com os quais é possivel predizer valores genéticos somente de pesos obtidos em
idades pontuais, as quais os pesos foram ajustados (MEYER, 2004).

Recentemente, as funcdes splines tém sido propostas como funcdes
alternativas aos polinbmios ortogonais para modelagem da trajetéria de
crescimento de bovinos de corte. MEYER (2005) reportou que os MRA ajustando
funcbes b-splines foram menos susceptiveis a problemas frequentemente
observados com polinbmios ortogonais. Além disso, aplicando fun¢des b-splines
menores requerimentos computacionais sdo necessarios em relagédo a utilizacao
de andlises correspondentes com 0 mesmo numero de coeficientes, porém
usando polindbmios de Legendre (MEYER, 2005; MISZTAL, 2006).

As acurécias associadas aos valores genéticos sdo preditas visando
determinar o risco associado as decisdes de selecdo. As acuracias sao baseadas
na quantidade e qualidade dos dados usados para predizer o valor genético dos
animais. Utilizando medidas de peso adulto de fémeas da raca Nelore, BOLIGON
et al. (2008) relataram que maiores valores de acuracias associadas aos valores
genéticos foram obtidos com a utilizacdo de modelos de repetibilidade. Existem
evidéncias que os MRA promovem predicdes de valores genéticos com maiores
acuracias em relacdo aos modelos de dimenséao finita convencionais, uma vez

gue, com os MRA todas as medidas disponiveis de cada animal podem ser
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utilizadas na avaliacdo genética (MEYER, 2004; BOHMANOVA et al.,, 2005).
Entretanto, ndo foram encontrados na literatura estudos comparando acuracias
associadas aos valores genéticos preditos com MRA e modelos de dimensao finita
utilizando dados reais. Com a utilizacdo de dados reais, principalmente em
situacdes em que as medidas de peso apresentam-se em intervalos irregulares,
esperam-se maiores diferengcas nos resultados obtidos utilizando os diferentes
modelos (MRA e MC).

A selecdo considerando caracteristicas de interesse econdémico tem sido
responsavel por mudancas importantes na producdo de bovinos de corte no
Brasil. A taxa de crescimento e o tamanho adulto dos animais tém aumentado nos
ultimos anos como resultado da selecéo para caracteristicas de crescimentos em
idades jovens (MERCADANTE et al.,, 2003). Criadores e pesquisadores tém
debatido se o peso adulto das fémeas ja atingiu valores extremos. Um consenso
sobre esse fato € que a energia de mantenca das vacas € 0 maior custo no
sistema de producdo de bovinos de corte (FERRELL & JENKINS, 1985). Dessa
forma, torna-se importante adequar o peso adulto dos animais em relacdo as
condicbes ambientais, de manejo e alimentacdo. Esse fato é de fundamental
importancia principalmente em sistemas de producdo desenvolvidos no Brasil,
onde o rebanho de vacas € mantido a pasto.

A selecdo para manter ou diminuir o peso adulto das fémeas e para
aumentar o peso dos animais a desmama e ao abate, requer valores genéticos
precisos e acurados para os pesos em diferentes idades. Entretanto, existem
algumas dificuldades em incorporar as medidas de peso adulto em avaliacdes
genéticas, principalmente devido a escassez de medidas obtidas a partir dos dois
anos de idades. Além disso, ndo existe um consenso sobre qual a melhor idade
para se avaliar o peso adulto.

Como os MRA oferecem muitas vantagens em relacdo aos modelos de
dimensao finita tradicionais, torna-se crucial estudos visando implementa-los em

programas de avaliacdes genéticas. Até o momento, pouco se sabe se os valores
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genéticos preditos com a utilizacdo de MRA ajustando funcdes b-splines sdo mais
precisos em relac&o a utilizacdo de polinbmios de Legendre.

Esse estudo foi desenvolvido com o objetivo de quantificar o potencial
aumento em acuracia associada aos valores genéticos para pesos de animais da
raca Nelore, obtidos do nascimento a idade adulta, empregando-se modelos multi-
caracteristicas, de regressao aleatéria sobre polindmios de Legendre e ajustando

funcdes b-spline.

Material e Métodos

Dados

Os dados utilizados neste trabalho pertencem a oito fazendas participantes
do Programa de Melhoramento Genético da Raca Nelore (PMGRN). Do conjunto
original de pesos, foram mantidos dados de fémeas criadas a pasto, sem
suplementacédo alimentar e que foram amamentadas por suas maes bioldgicas. As
fémeas nasceram apés 1976 e eram filhas de vacas com idade entre 2 e 24 anos.
Os nascimentos ocorreram durante o ano todo, com maior concentracdo na
primavera e no verdo. Os animais eram submetidos a pesagens a cada 90 dias,
do nascimento ao sobreano e, aqueles que permaneceram nos rebanhos como
reprodutores continuaram sendo pesados rotineiramente nesse intervalo.

As analises de regressao aleatéria (MRA-PL e MRA-Spline) foram realizadas
considerando todos os pesos de fémeas disponiveis do nascimento aos oito anos
de idade. A partir desse arquivo de dados (arquivo 1), um segundo arquivo foi
obtido, contendo informacfes de pesos de fémeas em idades-padréo (peso ao
nascer, desmama, ano, sobreano e aos 2, 3, 4, 5 e 6 anos de idade). Nesse
segundo arquivo (arquivo Il), foram realizadas analises utilizando modelos multi-
caracteristicas (MC) e de regressédo aleatéria (MRA-PL e MRA-Spline). Em todas
as andlises, foi utilizado um arquivo de genealogia contendo identificacdo do
animal, pai e méae, totalizando 12.596 animais na matriz de parentesco. O resumo

da estrutura dos arquivos utilizados nas analises € apresentado na Tabela 1.
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Tabela 1 - Resumo da estrutura dos dados no arquivo considerando todas as
informacdes de pesos disponiveis (Arquivo ) e considerando apenas

medidas de pesos em idades-padao (Arquivo Il)

Analises Arquivo | Arquivo 1l
NuUmero total de animais 12.596
Numero de touros 530
Numero de vacas 2.978
Numero de animais com medidas 8.144 8.026
Numero de animais com até 4 medidas 0 5.744
Numero de animais com 5 medidas 813 1.389
NuUmero de animais com 6 medidas 2.133 577
NUmero de animais com mais de 6 medidas 5.198 416

A distribuicdo das medidas de pesos obtidos em diferentes idades nos
arquivos | e Il é mostrada na Figura 1. Observa-se decréscimo acentuado no
namero de animais a partir dos 600 dias de idade, sugerindo haver selecdo dos

animais em idades jovens.

200 -

160 -
120 -
80 1
40 1
o | ! !

1 301

NUmero de Medidas

601 o1

1 1232 1546 1921 2445

Idade (dias)

Figura 1 — Numero de medidas de pesos de acordo com a idade. Arquivo | (cinza)

e arquivo Il (preto). Pesos ao nascer ndo mostrados.
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Analises

Os valores genéticos e suas respectivas acuracias foram preditos
considerando os seguintes modelos: MC: modelo multi-caracteristicas utilizando
nove pesos; MRA-PL: modelo de regressdo aleatéria sobre polinbmios de
Legendre; MRA-Spline: modelo de regresséao aleatoéria ajustando fungbes b-spline.
No modelo MC foram utilizados os pesos ao nascer, desmama, ano, sobreano e
aos 2, 3, 4,5 e 6 anos de idade. Para todos os pesos foram considerados, como
aleatérios, os efeitos genético aditivo direto e materno, de ambiente permanente
materno e residual. Foram considerados os efeitos fixos de grupo de
contemporaneo - GC (rebanho, ano e estacdo de nascimento) e, os efeitos linear
e quadratico da idade do animal na pesagem (exceto para peso ao nascer) e
idade da méae ao parto, como covariaveis. As (co)variancias entre os efeitos
genético aditivo direto e materno foram consideradas como zero.

As analises de regressao aleatéria foram realizadas utilizando polinémio
ortogonal de Legendre de quarta ordem para modelar as tendéncias da média
populacional e cinco classes de variancias residuais, agrupadas da seguinte
forma: 0, 1-216, 217-660, 661-960, 961-2.889 dias de idade, respectivamente. Os
GC foram constituidos por fazenda, ano e estacdo de nascimento e classes de
idade a pesagem, garantindo que medidas de pesos obtidas com diferenca
superior a 45 dias nao pertencessem ao mesmo GC. A partir de 3 anos de idade,
os GC foram constituidos por fazenda, ano e estacdo de nascimento, ano e
estacdo da pesagem. Foram considerados os efeitos fixos de GC e idade do
animal dentro de classes de idade da mée ao parto como covariavel (efeitos linear
e quadratico), uma vez que o peso do animal varia de acordo com a idade da méae
ao parto. Para este efeito, foram utilizadas cinco classes de idade da vaca: 2-3, 4-
5, 6-8, 9-11, 12-24 anos de idade.

Na andlise de MRA-PL foram utilizados polinbmios Legendre de quarta e
sexta ordens para os efeitos genético aditivo direto e de ambiente permanente de
animal, respectivamente, e de terceira ordem para os efeitos genético materno e

ambiente permanente materno. No modelo MRA-Spline, os efeitos aleatorios
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foram modelados aplicando funcbes b-spline quadraticas. Os efeitos genético
aditivo direto e de ambiente permanente de animal foram modelados
considerando-se 4 nos (2 internos e 2 externos), dividindo a amplitude de idade
dentro de intervalos equidistantes de 963 dias, ou seja, com 3 segmentos
guadraticos. Os efeitos genético materno e ambiente permanente materno foram
modelados com 2 nés externos (apenas um segmento). Para maiores detalhes
veja BOLIGON et al. (2010).

Os componentes de (co)variancia foram estimados pelo método de maxima
verossimilhanca restrita, utilizando o programa WOMBAT (MEYER, 2006). Para
comparar as predicbes obtidas nas diferentes analises, foram estimadas as
correlagbes de Spearman entre os valores genéticos preditos para 0s pesos
obtidos do nascimento a idade adulta nos modelos estudados (MC, MRA-PL e
MRA-Spline).

Acuracia Estimada

No modelo MC, as acuréacias associadas aos valores genéticos de pesos do
nascimento a maturidade foram calculadas utilizando as variancias do erro de
predicdo, obtidas a partir dos elementos da diagonal da inversa da matriz do efeito
genético aditivo direto, nas equacdes dos modelos mistos. Para os MRA, o bloco
diagonal de cada conjunto de coeficientes de regressao aleatéria proporciona a
estimativa das variancias e (co)variancias do erro de predicdo entre o0s
coeficientes para cada animal (MEYER, 2004). Uma vez obtidas as variancias e
(co)variancias do erro de predicdo para os coeficientes de regressao aleatoria do
efeito genético aditivo direto, os valores genéticos e a variancia do erro de
predicdo dos valores genéticos para cada idade foram obtidas por meio da
utilizacdo das fungdes polinomiais de idade usando os coeficientes de regressao
aleatéria preditos e as variancias e (co)variancias do erro de predi¢ao. Finalmente,
para MC e ambos os MRA, as acuracias associadas aos valores genéticos de

pesos do nascimento a maturidade foram obtidas utilizando a seguinte formula

(MEYER, 2004): \/(1—PEVi /Varj) , em que a PEV, corresponde a variancia do
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erro de predi¢cdo dos valores genéticos na idade i e a Var, € a variancia genética

de medidas de pesos na idade i. Isso foi realizado para cada animal presente na

matriz de parentesco.

Resultados e Discussao

No arquivo |, as estimativas de herdabilidade obtidas utilizando ambos os
MRA foram semelhantes. Em geral, utilizando o arquivo I, as herdabilidades
estimadas para pesos obtidos da desmama aos 2 anos de idade, obtidas com
modelos MC, MRA-PL e MRA-Spline foram similares. Entretanto, as
herdabilidades estimadas para peso ao nascer e pesos obtidos a partir dos 3 anos
de idade obtidas utilizando o modelo MC foram ligeiramente inferiores em relacéo
as obtidas em ambos os MRA. Para todos 0s pesos, as herdabilidades estimadas
no arquivo | foram levemente superiores em relacdo as estimadas no arquivo Il
(resultados ndo mostrados).

Nos dois arquivos estudados, as médias dos valores genéticos preditos com
os modelos MRA-PL e MRA-Spline para pesos da desmama a idade adulta foram
maiores em relagdo ao modelo MC (Tabela 2). Essas diferencas provavelmente
ocorreram devido a maior herdabilidade estimada e melhor ajuste dos dados
guando se utiliza MRA. Utilizando medidas de pesos compreendidos entre o
nascimento e o sobreano de animais da raca Nelore, ALBUQUERQUE & EL
FARO (2008) relataram maiores médias de valores genéticos preditos para 0s

modelos bi-caracteristicas em relagdo ao MRA.
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Tabela 2 - Médias e respectivos desvios-padrdo (DP), minimos (Min.) e maximos (Méax.) dos valores genéticos preditos

para pesos do nascimento a maturidade de fémeas da raca Nelore usando diferentes modelos

Arquivo |

Caracteristicas® MRA-PL MRA-Spline

Médias+DP Min. Max. Médias+DP Min. Max.
PN 0,38 + 1,09 -4,15 5,21 0,36 +1,12 -4,18 5,30
P240 1,39+2,04 -7,84 14,97 1,41+2,09 -7,67 15,01
P365 2,17+2,57 -8,58 22,54 2,1142 42 -8,33 21,89
P550 3,98+3,02 -8,22 33,56 3,77+2,94 -7,97 32,90
P2A 5,28+6,81 -12,27 41,68 5,19+6,64 -12,08 41,05
P3A 4,34+5,99 -10,18 39,87 4,5745,63 -9,37 39,24
P4A 7,08+12,24 -22,57 43,09 6,88+11,45 -20,87 44,17
P5A 6,14+10,26 -20,09 44,28 6,24+10,31 -20,19 44,55
PBA 6,57+9,87 -23,01 43,69 6,99+10,02 -23,26 43,57

Arquivo Il

Caracteristicas’ MC MRA-PL MRA-Spline

MédiastDP  Min. Max. Médias+tDP  Min. Max. Médias+DP Min. Max.
PN 0,24+1,09  -4,74 5,37 0,37+1,24  -4,21 5,45 0,35+1,10 -4,11 5,34
P240 1,0442,19 -8,01 15,22 1,33+2,05 -7,98 15,03 1,36+2,11 -1,72 14,89
P365 1,98+2,82  -8,87 23,19 2,09+2,37 -8,21 22,71 2,01+2,39 -8,41 21,09
P550 3,08+3,27  -8,36 34,07 3,43+2,78  -7,09 32,07 3,03+2,65 -7,19 33,04
P2A 3,99+7,25 -1155 42,09 5,2616,89 -12,21 42,24 5,2946,33  -12,32 40,34
P3A 4,20+6,11  -10,58 41,32 4,37+5,61 -10,22 38,12 4,30+5,04  -10,01 37,38
P4A 5,85+13,08 -24,06 43,51 6,39+10,87 -20,46 40,81 6,04+10,70  -19,09 43,98
P5A 4,78+12,07 -24,74 46,24 5,46+09,72 -19,33 40,19 5,98+10,08 -20,39 40,23
P6A 5,04+11,25 -2541 45,03 6,0849,22 -2243 41,07 6,51+09,76 -22,54 42,69

1 PN: peso ao nascer; P240: peso & desmama; P365: peso ao ano; P550: peso ao sobreano; P2A, P3A, P4A, P5A e P6A: peso aos
dois, trés, quatro, cinco e seis anos de idade, respectivamente. MC: modelo multi-caracteristicas utilizando nove pesos; MRA-PL:
modelo de regressao aleatdria sobre polindbmios de Legendre; MRA-Spline: modelo de regressdo aleatéria ajustando fungbes b-

spline



87

No arquivo considerando todas as informacgdes de peso disponiveis (arquivo
1), as estimativas de correlacdo entre a classificacdo dos touros em ambos os
MRA foram ligeiramente superiores (variando de 0,90 a 0,98) as obtidas com os
mesmos modelos no arquivo Il (variando de 0,87 a 0,96) (Tabela 3). No arquivo II,
as correlagbes estimadas entre a classificacdo dos touros em fungéo dos valores
genéticos provenientes do modelo MC e de MRA variaram de 0,53 a 0,76. Por
outro lado, para todos os pesos considerados, correlagdes de posto acima de 0,87
foram observadas entre os valores genéticos preditos utilizando MRA-PL e MRA-
Spline. Esses resultados indicam que praticamente oS mesmos touros seriam
selecionados, independente do MRA utilizado nas avaliagbes genéticas.

Os resultados obtidos no presente estudo sugerem que a utilizacdo do
modelo MC levaria a selecdo de animais diferentes em relacao a utilizacao de
MRA. Maiores diferencas na classificacdo dos animais em anélises MC e de
regressao aleatdria sdo esperadas, uma vez que, com os modelos MC os pesos
precisam ser ajustados para idades-padréao, o que ndo se faz necessario em MRA,
pois a idade do animal esta incluida na matriz de delineamentos (NOBRE et al.,
2003). Além disso, os efeitos aleatdrios podem ser melhor modelados com MRA
(MEYER, 1998), o que pode ter contribuido para as diferencas observadas.

No presente estudo, as diferencas obtidas na classificagcdo dos touros
utilizando diferentes modelos foram mais evidentes para o peso ao nascer e pesos
obtidos a partir dos trés anos de idade, o que também pode ser decorrente de um
menor numero de observacdes disponiveis nessas idades. Para animais da raca
Nelore, ALBUQUERQUE & EL FARO (2008) relataram correlagbes de posto para
pesos do nascimento aos 550 dias de idade em analises MC e MRA-PL variando
de 0,64 a 0,87 (considerando todos os animais) e 0,59 a 0,87 (considerando
somente touros). Em pesquisa com um grande conjunto de dados de animais da
raca Nelore (pesos do nascimento aos 733 dias de idade), NOBRE et al. (2003)
relataram correlacdes entre os valores genéticos preditos em analises MC e MRA-
PL superiores as encontradas no presente estudo, com valores variando de 0,80 a
0,89. Trabalhando com dados de animais da raca Gelbvieh, SANCHEZ et al.
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(2008a) compararam valores genéticos preditos por analises multi-caracteristicas
(incluindo peso ao nascer, a desmana e ao ano) ou por MRA que ajustaram
funcdes spline linear e indicaram pequenas mudancas na classificacdo dos touros
com a inclusdo de medidas extras de peso fora da amplitude de idades-padréo

considerada.

Tabela 3 - Correlacdes de posto (Spearman) entre os valores genéticos preditos
para o efeito genético aditivo direto de touros estimadas por analises
multi-caracteristicas (MC), modelos de regresséo aleatéria ajustando

polinbmios de Legendre (MRA-PL) e fungbes b-spline (MRA-Spline)

Arquivo | (530 touros) Arquivo 1l (530 touros)
Caracteristicas® MRAPL Mc Mc MRA-PL
X X X X
MRA-Spline MRA-PL MRA-Spline MRA-Spline
PN 0,93 0,69 0,67 0,90
P240 0,94 0,72 0,71 0,91
P365 0,96 0,70 0,74 0,93
P550 0,98 0,74 0,76 0,96
P2A 0,96 0,69 0,70 0,94
P3A 0,95 0,62 0,63 0,92
P4A 0,94 0,64 0,62 0,90
P5A 0,91 0,55 0,56 0,89
PG6A 0,90 0,53 0,50 0,87

! PN: peso ao nascer; P240: peso & desmama; P365: peso ao ano; P550: peso ao
sobreano; P2A, P3A, P4A, P5A e P6A: peso aos dois, trés, quatro, cinco e seis anos de

idade, respectivamente.

Na Tabela 4 sdao mostradas as acuracias médias associadas aos valores
genéticos preditos dos touros para pesos do nascimento a maturidade nos dois

arquivos estudados. No arquivo considerando pesos em idades-padréo (arquivo Il)
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observam-se maiores acuracias associadas aos valores genéticos preditos para
pesos na utilizacdo de MRA ajustando diferentes funcdes em relacdo ao modelo
MC. Esses resultados podem ser atribuidos a um melhor ajuste das variancias e
parametros genéticos para os pesos do nascimento a maturidade com a utilizacéo
de MRA (BOLIGON et al., 2010).

Quando foram incluidas todas as medidas de pesos disponiveis (arquivo 1),
consideravelmente maiores valores de acuracia foram obtidos nos MRA em
relacdo ao modelo MC, sendo essas diferencas ainda maiores para pesos com um
menor numero de medidas (até 67%), tais como peso ao nascimento e pesos
obtidos em idades mais avancadas. Dessa forma, os MRA resultaram em valores
genéticos mais acurados devido a possibilidades de inclusédo de todos as medidas
de pesos disponiveis e a melhor modelagem da estrutura de (co)variancia dos
dados.

Utilizando dados simulados de pesos em quatro arquivos diferentes,
BOHMANOVA et al. (2005) mostraram que as acuracias medias preditas
utiizando modelo MC, MRA-PL e MRA-Spline foram semelhantes no arquivo
considerando trés pesos em idades-padréo (peso ao nascer, aos 205 e 365 dias
de idade). Quando foram consideradas trés medidas de pesos distribuidos em
diferentes idades, as acuracias médias obtidas nos modelos de regressdo
aleatéria (MRA-PL e MRA-Spline) foram praticamente as mesmas, entretanto,
como esperado, menores valores médios de acuracias foram relatados no modelo
MC. Além disso, os autores mostraram que com a utilizacdo de cinco pesos em
idades-padrdao e cinco pesos distribuidos aleatoriamente, as acuracias
aumentaram em relacdo aos arquivos considerando trés medidas de pesos,
comprovando ganhos em acuracias devido a inclusdo de medidas adicionais nas
andlises.

Utilizando dados simulados e pesos de animais da raca Wokalup (peso ao
nascer, peso aos 200, 400 e 600 dias de idade), MEYER (2004) relatou resultados

semelhantes aos obtidos no presente estudo. Entretanto, comparando modelos
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MRA e MC, o autor relatou acuracias medias associadas aos valores genéticos

levemente superiores (até 8,3%) com o MRA.

Tabela 4 - Valores médios, minimos (Min.) e maximos (Max.) de acuracia

associada aos valores genéticos de touros em analise multi-

caracteristicas (MC) e de regressao aleatdria sobre polindmios de
Legendre (MRA-PL) e funcdes b-spline (MRA-Spline)

Arquivo | (530 touros)

MRA-LP MRA-Spline
Média Min. Max. Média Min. Max.
PN 0,75 0,67 0,89 0,79 0,68 0,89
P240 0,82 0,72 0,96 0,84 0,74 0,94
P365 0,80 0,69 0,91 0,82 0,71 0,93
P550 0,76 0,65 0,93 0,78 0,67 0,92
P2A 0,72 0,67 0,92 0,73 0,66 0,94
P3A 0,71 0,64 0,94 0,72 0,67 0,95
P4A 0,80 0,73 0,95 0,82 0,72 0,94
P5A 0,80 0,68 0,92 0,83 0,70 0,99
P6A 0,78 0,64 0,90 0,81 0,68 0,96
Arquivo Il (530 touros)
MC MRA-PL MRA-Spline
Média Min. Max. Média Min. Max. Média Min. Max.
PN 051 0,30 0,71 0,57 0,44 0,70 0,61 0,50 0,78
P240 059 0,37 0,81 0,64 054 0,81 0,67 0,56 0,79
P365 0,58 0,35 0,76 0,62 0,53 0,76 0,64 0,56 0,78
P550 054 0,38 0,78 0,58 048 0,77 059 0,48 0,79
P2A 0,49 0,27 0,76 053 046 0,72 0,54 047 0,75
P3A 0,47 0,24 0,74 052 044 0,71 0,53 0,49 0,70
P4A 0,54 0,22 0,76 0,60 0,51 0,77 0,62 0,53 0,78
P5A 0,52 0,27 0,79 0,60 0,50 0,79 0,62 0,53 0,81
P6A 0,48 0,25 0,75 059 046 0,74 0,62 0,46 0,76

PN: peso ao nascer; P240: peso a desmama; P365: peso ao ano; P550: peso ao

sobreano; P2A, P3A, P4A, P5A e P6A: peso aos dois, trés, quatro, cinco e seis anos de

idade, respectivamente.

Em ambos os arquivos estudados, as acuracias meédias associadas aos

valores genéticos preditos para pesos do nascimento a maturidade utilizando

MRA-Spline foram iguais ou superiores aos preditos no MRA-PL (Tabela 4),
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particularmente em idades extremas em que o0 MRA-Spline proporcionou
acuracias variando de 5 a 15% maiores, sugerindo que MRA-Spline promoveu um
melhor ajuste dos dados em relacdo ao MRA-LP, principalmente em idades que
apresentavam um menor niumero de medidas de peso.

Segundo MEYER (2005), funcdes b-spline sdo menos susceptiveis a
problemas de estimacdo obtidos geralmente em idades extremas, devido a
possibilidade de utilizar polinbmios de menores graus para ajustar os segmentos
individuais. Esses resultados discordam dos obtidos por BOHMANOVA et al.
(2005) e SANCHEZ et al. (2008b). Os primeiros autores usaram dados simulados
de pesos do nascimento aos 410 dias de idade e relataram valores genéticos
ligeiramente mais acurados com MRA-PL em relagéo a utilizacdo do MRA-Spline.
SANCHEZ et al. (2008b), trabalhando com pesos (ao nascer, & desmama e ao
ano) de animais da raca Gelbvieh reportaram valores semelhantes de acuracia
associada aos valores genéticos com a utilizacdo de MRA ajustando polinémios
de Legendre ou funcdes spline.

O ganho genético é dependente, entre outros fatores, da disponibilidade de
valores genéticos acurados para animais jovens candidatos a selecgéo.
Normalmente, os valores genéticos obtidos para caracteristicas de crescimento de
animais nenhuma informacdo de progénies apresentam baixas acuracias. No
presente estudo, as acuracias associadas aos valores genéticos de animais
jovens, sem informacg&o de progénies, variaram de 0,76 a 0,79 com MRA (arquivo
I) e de 0,61 a 0,66 com a utilizacdo do modelo MC (arquivo Il). Os resultados
obtidos no presente estudo sdo ainda mais importantes para touros jovens com
nenhuma ou pouca informacgéo de progénie. Portanto, utilizando MRA, incluindo
todas as informacdes de pesos disponiveis, pode-se mudar o nivel de acuracia
das predicdes dos valores genéticos de animais jovens em relacdo ao modelo MC,
melhorando sensivelmente a acuracia de selecdo e, consequentemente,
aumentando o ganho genético. Semelhante ao obtido no presente estudo,
considerando diferentes formas de incluir o peso adulto em avaliagdes genéticas,

BOLIGON et al. (2008) mostraram que para jovens candidatos a touros (sem



92

informacdes de progénie), acuracias associadas aos valores genéticos preditos
para o peso adulto da vaca variaram de 0,39 a 0,44 (considerando medida Unica
de peso) e de 0,64 a 0,76 (considerando medidas repetidas de peso).

No Brasil, nos ultimos anos tém se observado maior preocupacao em relagéo
ao aumento do tamanho adulto das fémeas de corte. Dessa forma, visando
selecionar animais para maiores pesos em idades jovens, mantendo constante o
peso adulto, os valores genéticos preditos para pesos obtidos em idades mais
avancadas poderiam ser incluidos nos indices de selecdo. Como demonstrado
nesse estudo, diferencas consideraveis nos valores genéticos e nos ganhos em
acuracia de pesos de fémeas em idades avancadas foram verificadas quando se
utiizam MRA em relagdo ao modelo MC, indicando que a utilizagdo de MRA em
avaliacdo genética de bovinos de corte tende a ser mais vantajosa para pesos que
geralmente apresentam um menor niumero de medidas, como é o caso do peso
adulto.

Segundo BOHMANOVA et al. (2005), a implementacdo de modelos de
regressao aleatéria para pesos requer estudos para assegurar que problemas
numeéricos ou parametros imprecisos nao diminuam a acuricia dos valores
genéticos. No presente estudo, as acuracias associadas aos valores genéticos
preditos utilizando modelos MC tradicionais e MRA apresentaram valores
proximos quando existe numero suficiente de medidas de pesos nas idades-
padrédo (Tabela 4). Caso contrario, ou seja, quando grande parte dos pesos nao
esta distribuida em idades especificas, as acuracias associadas aos valores
genéticos preditos utilizando modelos MC pode ser reduzida, o que ndo acontece
com a utilizacdo de modelos de regressao aleatéria. Com a utilizacdo desse
altimo, a acuracia tende a aumentar a medida que pesos adicionais sao
incorporados nas analises, independente da idade em que 0S mesmos Sao
medidos.

As acurécias associadas aos valores genéticos obtidos utilizando MRA-
Spline foram iguais ou superiores as estimadas com MRA-PL. Segundo MEYER

(2005), as funcbes b-spline sdo mais adequadas para descrever a estrutura de
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(co)variancia principalmente na extremidade dos dados em relacdo ao ajuste
realizado com polinémios de Legendre. Provavelmente, as melhores propriedades
das funcdes b-spline explicam as diferencas obtidas entre os dois modelos de

regressao aleatoria.

Conclusdes

Sao esperadas diferencas de classificacdo dos animais quando os modelos
de regressdo aleatdria sdo comparados ao método usual empregado em
avaliacOes genéticas de bovinos de corte.

Maiores ganhos em acuracia associada aos valores genéticos devem ser
obtidos com a utilizacdo de modelos de regressao aleatéria quando comparados
as analises multi-caracteristicas, principalmente para pesos com um menor
namero de medidas.

As funcgdes b-spline podem ser utilizadas como alternativa aos polindémios de
Legendre para modelar funcdes de (co)variancia para pesos do nascimento a

maturidade de fémeas.
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CAPITULO 5- CONSIDERACOES FINAIS

A selecdo de animais considerando pesos obtidos em idades jovens € uma
pratica comum adotada pelos programas de melhoramento genético de bovinos
de corte. Entretanto, nos dudltimos anos tém se questionado sobre as
consequéncias desse tipo de selecdo em relagdo ao aumento do peso adulto das
matrizes de corte. Dessa forma, em rebanhos que se deseja monitorar o tamanho
adulto dos animais, medidas de pesos obtidas em idades mais avancadas, como o
peso adulto, devem ser incluidas nos indices de selecéo.

As estimativas de parametros genéticos para pesos do nascimento a idade
adulta podem ser obtidas com a utilizacdo de diferentes modelos, como multi-
caracteristicas e de regressao aleatdria. Além desses, analises de fatores e de
componentes principais também podem ser utilizadas visando reduzir o niamero
de parametros a serem estimados. Foram obtidas estimativas de (co)variancias
semelhantes para pesos do nascimento a idade adulta utilizando modelos multi-
caracteristicas padrao e ao considerar somente trés componentes principais para
o efeito genético aditivo direto, indicando que a estrutura das (co)variancias
genéticas entre pesos do nascimento a idade adulta pode ser modelada
considerando apenas trés componentes principais, com a vantagem de reduzir o
namero de parametros nas analises.

Modelos de regressdo aleatéria ajustando fungbes b-splines podem ser
utilizados visando reduzir os requerimentos computacionais necessarios para as
estimativas de (co)variancias de pesos obtidos em diferentes idades. No presente
estudo, os modelos de regressao aleatdria sobre funcdes b-splines propiciaram
descricdo semelhante da trajetoria das (co)variancias e herdabilidades em relagcdo
a utilizacao de polindbmios de Legendre e analise multi-caracteristicas.

Até o momento, ndo existiam estudos comparando as acuracias associadas
aos valores genéticos preditos para pesos do nascimento a idade adulta utilizando
modelos multi-caracteristicas e de regressao aleatéria. Os resultados mostraram

maiores acurécias associadas aos valores genéticos com a utilizacdo de modelos
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de regresséao aleatéria em relacdo ao modelo multi-caracteristicas, principalmente
para pesos com um menor niumero de observacgoes.

Assim, o presente trabalho pode proporcionar subsidios importantes n&o
apenas na analise dos dados e na adocdo de modelos para pesos obtidos em
diferentes idades, mas também, na indicacdo de alternativas para incluir pesos
obtidos em idades mais avancadas em programas de melhoramento genético de

gado de corte.
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