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RESUMO

TEIXEIRA, Bruno Bastos, D.Sc., Universidade Federal de \dgawio de 201%Avaliagao
genética do crescimento em bovinos da raca nelore por meio de ralm
multicaracteristicos e de regressdo aleatdriaOrientador: Robledo de Almeida Torres.
Coorientador: Antonio Policarpo Souza Carneiro.

Objetivou-se, com o presente trabalho estimar componeetgso)variancia e parametros
genéticos para pesos obtidos por modelos de regressao ialdMBA) via polinbmios
ortogonais de Legendre e compara-los a modelos multiegisicos;e comparar o MRA de
melhor ajuste (via polinbmio ortogonal de Legendre), camgdas ajustadas por modelos B-
spline com segmentos linegr quadraticos ou cubicoBoram avaliados registros de peso dos
60° 0 499° dias de idade de bovinos da raga Nelore nascido2@dtire 2012 Os dados para
as analises multicaracteristicas foram compostos gosgustados aos 1204, 210 (B10),

365 (Pss) e 450 (Rso) dias de idade, ja para os MRA continha os mesmo dados) péie
ajustados. A estimacdo dos componentes de (co)varianp@rametros genéticos foram
realizadas pelo método da maxima verossimilhanca re$REML). Foram testados 12
diferentes MRA, utilizando-se de polinbmios ortogonais de hexge de ordens dois (linear),
trés (quadratico) ou quatro (cubico). Da mesma forma, patmesSes B-spline, polinbmios
lineares (L), quadraticos (Q) e cubicos (C), foram testados, paammndo o nimero de noés.
Os critérios de informacédo de Akaike (Al@)formacéo bayesiano de Schwarz (BIC), valores
do logaritmo da funcéo de verossimilhanca L)@ teste da razdo de verossimilhanca (LRT)
foram utilizados para a escolha do melhor modelo. O mo6@leld_€g34444 com ordem 3 para
o efeito fixo e 4 para os efeitos aleatorios (aditivatdi materna e ambiente permanente direto
e materno) ajustado pelo polindmios de legendre apresentmenor nimero de parametros,
maior valor de Log- e menor de AIC e BICAs estimativas de variancia genética aditiva direta

do animal (rjad), variancia genética aditiva materag ), variancia de ambiente permanente
materno §;,,), variancia de ambiente permanente diretf)), variancia fenotipicaof) e

variancia residual composta?.) obtidas pelos modelos multicaracteristico e MRA (mmdel
6-ajustado por polindmios de Legendre), apresentaramneiadésemelhantes para o peso ao
longo da curva de crescimento. No entanto, as estimatia&s acuradas foram obtidas via
MRA. Em relacdo as estimativas de herdabilidades diretd, (@@ maneira geral, foram
semelhanteg variaram de 0,09 a 0,28 e 0,15 a 0,39 para os modelos nadt&astico e o
MRA. De mesmo modo, as herdabilidades materng) flottam similares, porém de baixa

magnitude, com estimativas que variaram de 0,01 a 0,03 e 0,08 aabPa os modelos
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multicaracteristico e 0 MRA. A func&o B-spline do miod&l- BSL33322 (CL4) sendo linear
ordem 3 para os coeficientes de regressao fixos, aleag@rnesico aditivo e materno e ordem
2 para os coeficiente de regresséo aleatéria de amipent@anente direto e materno, com
guatro classes de variancia residual{&27 parametros, propiciou melhor ajuste em relacéo
ao polinbmio de Legendre de modelo 6 - Leg34444 (CL4), que comarhad3 parametros.
As estimativas de (co)variancia e parametros genétgtonaglas tanto para MRA (ajustada
por polindbmios de Legendre) quanto para os modelos muéiisteco foram biologicamente
semelhantes. No entanto, 0 modelo com funcdo polinomialgkndee de ordem trés para os
efeitos fixos e quatro para os efeitos aleatérios tpi@apresenu as melhores acuracias para
0s parametros avaliados. O uso de uma fungéo B-Spline tineacoeficientes de regresséo
de ordem trés para os (efeitos fixos, aleatdrios genadiitivo e materno) com trés nés e ordem
dois para os (efeitos aleatorios de ambiente permadeete e materno) com dois n0s no
extremo da curva, proporcionaram um melhor ajuste no medelcomparacdo com o modelo

ajustado com polinémios ortogasae Legendre.
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ABSTRACT

TEIXEIRA, Bruno Bastos, D.Sc., Universidade Federal de 84¢canayof 2015 Genetic
evaluation of growth in Nellore beef cattle via multi-trait and randomregression models
Adviser: Robledo de Almeida TorreSo-adviser: Antonio Policarpo Souza Carneiro.

The objective of the present study was to estimate (dahee components and genetic
parameters for weight records (WR) using an orthogongkh@re polynomials random
regression model (MRA) and to compare with multi-trasidels adjusted for weight records at
120 (R20), 210 (R10) 365 (Res) and 450 (B days old, and to compare the MRA best-fitting
model with B-spline models fitted by different orders ajreent (linear, quadratic or cuhic)
We provided weight records from 60 to 499 days atthfNellore cattle born between 2005
and 2012WR for multi-trait analyses were adjusted at 1204210 (B10), 365 (Res) and
450 (Rso) days dd, whereas the original WR was used in the MRA. The esiim of
(co)variance and genetic parameters were performed by thé REd¢Ive (12) different MRA
using orthogonal Legendre polynomials were fitted (lingagdratic or cubicaswell as via
B-spline function, linear (L), quadratic (Q), and cubic (@)ynomials were fitted differing
from the number of nodes assumed in each model. Akaikemat@n criterion (AIC),
Bayesian information criterion of Schwarz (BIC), loifan values of the likelihood function
(Logel) and the likelihood ratio test (LRT) were used for modaice The model (6) -
Leg34444 with order 3 for the fixed effect and 4 for the randfiects (direct additive, maternal
and direct permanent environmental and maternal) adjbgtédue Legendre polynomials had
a small number of parameters, higher valueeLaand lower AIC and BIC vaks Estimates
of direct additive genetic variance of the animajag,), maternal direct additive genetic
variance §j,,), Maternal permanent environmental varianeg,§, direct permanent
environmental variancefgd), phenotypic varianceff) and composed residual varianeg.)
obtained bymulti-trait models and MRA (model-6 adjusted for Legendre polynomiaése
similar along the growth curve. However, MRA presenteddrigizccuracy compared to multi-
trait models The estimates of direct heritability hivere, in general, similar for both models
(range 0.09-0.28 and 0.15-0.39) for multi-trait and MRA, rebgedg. The maternal heritability
(h%m) were low magnitude and showed the same trend, with essimatging from (0.01 to
0.03) and (0.08 to 0.11) for multi-trait and MRA. The B-splinedel function A1-BSL33322
(CL4) being linear, order 3 for fixed regression coefficieraadom genetic and maternal and
order 2 for the random regression coefficient of dieexd maternal permanent environment

with four classes of residual varian€elL§) and 27 parameters, provided better fit compared to
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the Legendre polynomial model 6-Leg3444€Lf), which contained 43 parameters.
Covariance and genetic parameters estimates RA Nadjusted for Legendre polynomials)
and multitrait modelspresented the same behavior along the growth curve. Howéee
model assuming Legendre polynomials of order three foiixée and four for random effects
showed higher accuracies. The use of a B-Spline Lineatidurof order three for fixed effects,
random genetic animal and maternal with three nodes and twrddor direct and maternal
permanent environmental effects with two nodes besinficomparison with Legendre

polynomials orthogonal models



1.0 INTRODUCAO

Atualmente, o Brasil tem um rebanho bovinaesdio em 190 milhdes de cabecas e ocupa
uma posicdo de destaque na producéo e exportacdo de carne $avittap segundo maior
produtor, com producdo de 9,77 milhdes de toneladas de ear2014, atras apenas dos
Estados Unidos (ABIEC, 2015).

Cerca de 80% do rebanho é composto por animais dezedigdsas (Bos indicus), animais
de comprovada rusticidade e adaptacdo ao ambiente predomiwameasi. Dentre as
principais racas, podemos destacar a Nelore com 90% de fugaulacdo Zebuina no pais
(ABCZ, 2015). Nota-se, que para enfrentar a crescente cibimgatie dos mercados interno
e externo, o melhoramento genético tem exercido um pammental nos rebanhos na busca
por melhores indices zootécnicos e aprimoramento da quatidackrne, fator determinante
na deciséo de compra de um consumidor cada vez mais coesciexigente.

Os programas de avaliagdo genética de bovinos de moriBrasil, normalmente
contemplam, além de outras, caracteristicas de prestn (Alencar, 2002). Observa-se, que a
selecdo para pesos em animais jovens pode resultar emtautogamanho corporaendo
gue a eficacia de um programa de melhoramento depende deisadaravaliacdo genética a
gual os individuos sado submetidos. Dessa forma, € impresdiralidesenvolvimento de
modelos mais adequados para a obtencdo de estimativasradeefpas genéticos mais
confiaveis, com o objetivo de classificar os melhomgividuos (Boligon et al., 2010;
Goncalves, et al., 2011 e Laureano et al., 2011).

Segundo Perotto et /al. (2000), para se obter estiside componentes de (co)variancia
mais confiaveis e melhores respostas a selecéo étanfwiue se considere a producdo e a
genealogia das fémeas e que cada efeito seja devidamemedes(efeito genético aditivo
direto do animal, efeito genético aditivo materno at@fde ambiente permanente direto e
materno).

Em bovinos de corte, as caracteristicasrexinento podem ser mensuradas em um
mesmo animal repetidas vezes ao longo de sua vida. Olsseruee, tradicionalmente, nos
programas de melhoramento genético animal a estimac&ohpenentes de variancia é feita
utilizando modelos multicaracteristicas (Arango e28l02). Nessemodelos, normalmente os
pesos sao ajustados em determinadas idades padréo e sdodatassds arbitrarias de idades,
como por exemplo ao nascimento, desmame, ano e idade,aagsdumindo que 0S pesos
ajustadosem diferentes idades representam diferentes caraatasistNeste tipo de ajes

nenhuma pressuposicéo é feita sobre a estrutura dedscwiasi



Os modelos de regresséo aleatdria (MRA) sao alt@anativa para a modelagem de
caracteristicas que sdo mensuradas repetidas vezes da @denal, e que mudam gradual e
continuamente ao longo do tempo (Schaeffer, 2004). A ggalticdos MRA para caracteristicas
de crescimento em bovinos de corte permitem estimadaer@arametros e valores genéticos
para quaisquer idade desejada, mesmo para idades que naodemhansiurada no animal.

Com a utilizacdo desses modelos, ndo ha néadsesgile se criar classes de idades ou de
utilizar fatores de ajuste para idade, além disso, ess#éslos permitem utilizacéo eficiente de
toda a informacao disponivel de cada animal, j& que, todas &ameéld animal e de seus
parentes sdo utilizadas para a avaliacdo genética,potencial aumento da acuracia das
estimativas (Meyer, 2004

Observa-se, também, que a utilizacdo de MRA penoitsiderar mudancas na média e
variancias da caracteristica ao longo do tempo, assmo,cestimar a covariancia entre
gualquer par de pontos na trajetoria por meio das denominagégs$ude covariancia. Segundo
Silva et al. (2012), as fun¢des de covariancia séo furgi@guas que permitem estimar as
variancias e covariancias de uma caracteristica mediddiferentes pontos de uma trajetoria.
Os MRA podem ser considerados um caso especial das fudesoesariancia (Meyer, 2005a).

Dias et al. (2005), resumiram as vantagensuhg®és de covariancias relatando que as
mesmas permitem modelar, de forma acurada, a estrutw@vaeancias das caracteristicas
estudadas, predizer as estruturas de covariancias em quaigteide uma escala continua de
tempo, dar maior flexibilidade na utilizacao de medidas degeanimal tomadas em qualquer
momento ao longo da vida, sem necessidade de corrigi-lasiqades padrdo, e analisar
padrdes de covariancia associados a determinadas altedac@asacteristica ao longo da
trajetoria.

Segundo (Meyer, 2005a e Silva et al.,, 2013), os polr®mitogonais sdo 0S mais
adequados para estimar funcdes de covariancia em estudesamento, sendo que dentre
0s varios tipos de polinbmios o de Legendre é o mais m@mie utilizado, justificado pela
vantagem computacional de reduzir a correlacéo entreefisientes de regressao estimados.

Atualmente, o uso dos polindmios segmentadopdoB conhecidos também como
“fungdes B-Spline” tém surgido como fungbes alternativas em relacdo aos polo®mi
ortogonais de Legendre, para modelagem de algumas funcdégidais, como as de
crescimentoAs fungdes “Spline” podem ser modeladas de varias formas de acordo com os
“nos”, e dependendo da escolha, elas podem proporcionar unpadtaeéio biolégica simples.

No contexto dos MRAas fungdes “spline” tém sido utilizadas em programas de

melhoramento animal para ajustar a curva de lactagéccds lateiras (Verkamet al., 1999
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e Varona et al., 1997). Em gado de corte, foi aplicada para desereagiacdo genética do
crescimento, do nascimento até os 820 dias de itiégle(, 2005b), do nascimento até um ano
de idade (lwaisaki et al., 2005) e de um ano e meio atéeemsevacas da raca Angus (Meyer
2005c).

De acordo com Meyer (200Q4nediante o uso das fungdes “Spline” em MRA é possivel
ajustar polindémios de baixo grau em segmentos curtosagaagetoria de crescimento e com
isso, ser mais flexivel no ajuste das flutuacbes esi@sialo crescimento em bovinos. De
acordo com Schaeffer (2004), possivelmente, maior bémeféca obtido do emprego das
fungdes “spline” para modelar caracteristicas de crescimento em gado de corte em comparagao
a sua implementacao para modelar a curva de producacedentebovinos leiteiros.

Dessa forma, o objetivo desse estudo foi avdif@rentes ordens de efeitos fixos e
aleatériosem MRA, utilizando polinbmios ortogonais de Legendre, afinveeficar qual o
modelo de melhor ajuste para o peso ao longo da trajetOriaredeimento; estimar
componentes de (co)variancia e parametros genéticosppaos obtidos por MRA, via
polinbmios ortogonais de Legendre e compasa-via modelo multicaracteristicos com pesos
ajustados aos 120449, 210 (R10), 365 (Res) € 450 (Rs0) dias de idade; comparar o modelo
de regressao aleatéria, de melhor ajuste (via polinérioganal de Legendre), com funcdes

ajustadas por modelos B-spline com segmentos linear, guadra cubico.

2.0 REVISAO DE LITERATURA

2.1 Historia da raca Nelore e a producao de carne no Brasil

A histéria da raca Ongole, ou Nelore, como éecaida no Brasil, comeca mil anos antes
da era cristd, quando os arianos levaram os animais paraigente indiano. O seu home € de
um distrito da antiga Provincia de Madras, estado de Aritiragdla na costa oriental da india,
onde foram embarcados os primeiros animais para o Brasil.

A trajetdria que transformou o Ongole indiano nooMebrasileiro comeca na primeira
metade do século XIX, de quando datam os primeiros registrdesgenbarque no pais de
zebuinos originarios da india.

Na histéria, verifica-se, que a primeira aparicablelore no pais teria ocorrido em 1868
guando um navio, que se destinava a Inglaterra, ancor8algador com um casal de animais

da raca a bordo, aonde os animais teriam sido comeacia, permanecendo no pais.



Ja em outubro de 1878, Manoel Ubelhart Lembgrebehbusca de animais exoticos para
trazer ao Brasil, teve contato com a raga Ongole durarge/isita ao zool6gico de Hamburgo,
na Alemanha, e de la promoveu a importacdo de um casal deiadaraca. A raca foi entdo
se expandindo aos poucos, primeiro no Rio de Janeem seguida, em Sdo Paulo e Minas
Gerais. Em 1938, houve, entdo, a criacdo do Registro Germealdgie passou a definir as
caracteristicas raciais do Nelore.

Baldi et al. (2008) relatam que o total de bovinos importadosaca nelore até 1970
ultrapassavam 6 mil animais e ja no inicio da década de pfbdstores jA passavam a dar
importancia para o melhoramento genético no pais, sendo umfatdoss responsaveis por
alavancar o desenvolvimento da raca. Outra questéo relalardea, é a swhptabilidade e
resisténcia a climas quentes, justificado pela sua supecticporal muito bem irrigada por
vasos capilares sanguineos principalmente na regido luldbar

No Brasil, notae que durante o periodo setd.,grande indisponibilidade de forragem,
e as disponiveis se tornam altamente fibrosas. Com &sdas condi¢cdes precarias durante o
periodo seco, e o fato de a raca Nelore suportar bem estento critico, fez com que
produtores tivessem uma atencao especial com a ragagmodos anos.

Outro aspecto interessante, é que a pelagem dessass @&ndw coloracédo brancague
auxilia na eliminacéo do calor. Esse aspecto, aliado a ura baigl metabdlico fazem com
gue a raca apresente boa produtividade. Segundo Meneze$2&t14), a justificativa para tal
eficiéncia metabdlica é que quando comparado com animaigids racas, a nelore (zebuina)
se alimenta menos, acarretando em uma menor producaodeAdém disso, esses animais
possuem cerca de 1.300 glandulas sudoriparas por centimetro quaaitad 994 de alguns
taurinos.

Segundo a Associacao dos criadores de Nelore do BradNBARD15), estima-se, que o
Brasil possui hoje um rebanho com mais de 200 milhdes\dedsode corte e leite criados a
pasto, dos quais 81% do gado de corte é Nelore ou mesticoagda igge equivale a mais de
100 milhdes de cabecas. O Nelore brasileiro, além desgideoado hoje como um patrimdnio
legitimamente nacional, pode ser considerado como a gvdtoda da carne brasileira. A sua
carne é saudavel e natural, exportada para mais de 146 pedskes\e@z mais demandada por
consumidores esclarecidos do mundo todo.

Hoje o Brasil atende uma demanda interna de 40 Kgrde bovina por pessoa por ano,
totalizando 7,7 milhdes de toneladas. Além disso, obsesearavas perspectivas de ganhos
em mercados externos, justificada por uma alta demandaspe tipo de carne que cresce

juntamente com a populacédo mundial. De acordo com BIBAC015), projetase que até 2050
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serd necessério produzir no Brasil 49% a mais de caraeaparder a demanda interna e a

exportacdo sera em torno de 80% maior que a verificada atntalm

2.2 Avaliagdo de dados longitudinais

Segundo Pimenta et al. (2001), nos processosligcao genética e selecdo em bovinos
de corte, uma das caracteristicas mais importantesxéaadé crescimento na qual estudos
envolvendo a caracteristica peso corporal sdo basiegsuetidos na literatura. Entretanto,
dados de pesagens sao dificeis de serem padronizados a uminddte idade em algumas
espécies animais, dificultando o processo de avaliacaticgené

A caracteristica peso corporal € uma dasnEdes mais utilizadas em avaliacdes
genéticas e em processos de selecdo de bovinos deoddrdo ser mensurada em intervalos
regulares, permitindo que cada animal tenha varias medigbastarizando as chamadas
medidas repetidas ou dados longitudinais. De acordo comeB@rnet al. (2003), essa
terminologia tem sido utilizada para caracterizar umwunjde observagdes provenientes de
varias medicdes tomadas no mesmo individuo ao longo gmiewmo pesos corporais de um
animal medidos em varias idades.

De acordo com Arongo et al. (2004) o peso corporahdinsais pode ser representado
por um conjunto potencialmente infinito de pontos em difeentlades, altamente
correlacionados, que se modificam gradualmente até atimgplaté. O desafio € condensar
essas informacdes em um conjunto de dados manipulaveisrateep@s com significado
biolégico.

Ferraz et al. (2002a) comentaram em seus toabglie a andlise de dados longitudinais,
em geral, descrevem curvas de crescimento, lactacdalecfm Inicialmente essas funcdes
envolvem a utilizacdo de funcbes matematicas e fornecera interpretacdo bioldgica
adequada dos parametros para a descricdo da trajetoria esper@daal. Em seguida, tal
autor comenta que um submodelo € utilizado para descrevariagdes dos parametros
especificados inicialmente entre os individuos e que ususdntambém sdo incluidoss
efeitos genéticos e ambientais nesse submodelo.

De acordo com Ribeiro et al (2001), dados longifidipermitem incorporar uma estrutura
de dependéncia entre as mensuracdes de observacdedaseeseti uma mesma unidade
amostral, ndo se restringindo a dados balanceadosdal@ermitir que na analise possa ser

feita a inclusdo decO)variaveis.



Diversos modelos tém sido propostos para agéalide dados dessa natureza, nas quais
0s modelos genéticos permitem a obtencédo dos valoreScgsndos animais avaliados com
base nas equacdes de modelos mistos. Dentre os varadomée avaliacdo, destacam-se 0s
modelos de caracteristicas multiplas e mais recentemes modelos de regressao aleatdria
(Teixeira, 2011).

2.3 Modelos genéticos utilizados em melhoramento animal.

De inicio é valido lembrar que o modelo de repetibilidade podeossiderado a forma
mais simples para analisar os dados longitudinais e presgupdodas as mensuracdes feitas
sdo pertencentes a mesma caracteristica. Entresge, modelo pressupbe que todas as
variancias, genéticas e nao genéticas, ndo variawngo do tempo, ou seja, as correlacdes
entre as medidas sao iguais a unidade (Sarmenta). 2003

O modelo em notacdo matricial é descrito come: Xa + Z,b+ Z,c + ¢

em quey € o vetor das observagOese o vetor dos efeitos fixod, € o vetor dos valores
genéticos aditivos; € o vetor de efeitos de ambiente permanente dos animais querposs
observacgbeg é o vetor de erros, X,1Ze % séo as matrizes de incidéncia que associam
observacdes a niveis particulares dos efeitos fixtesagdaios genéticos aditivos e de ambiente
permanente de animal, respectivamente.

Nesse modelo, o valor genético aditivo do animal é cotestzara todas as idades, bem
como o valor do efeito permanente de ambiente, sendo modalo de repetibilidade permite
predizer ndo apenas o valor genético dos animais, mdsenanos efeitos ambientais
temporarios (Silveira et al., 20p4

Dentro desse contexto, surge o modelo de caracteristidt@sas(multicaracteristico) na
gual trata cada medida repetida como se fosse uma cataadediferente, permitindo a
avaliacdo do peso dos animais a uma determinada idade pdaleRorém, o nimero de
parametros a ser estimado cresce acentuadamente cemtawo nimero de caracteristicas.
Com isso, a tentativa de incorporar as informacfes dasviélades compreendidas numa
trajetdria torna 0 modelo excessivamente parametrizadenpo inviabilizar a analise devido
as limitac6es computacionais (Sarmento et al., 2003

De acordo com Pereira et al. (2001), um modelo sgymalde ser representado da seguinte

maneira, para uma caracteristica



y = Xjb; + Zja; + g
em quey € o vetor de observacods, vetor de efeitos fixosy, vetor de efeitos aleatérios
genéticos aditivos;, vetor de residuos;iX Z sdo matrizes de incidéncia dee a; cada um
deles atribuidos especificamente a caracteristical,.. ., t.

Nesse modelo, as covariancias entre as medidas fementks idades variam e as
correlagbes podem ser diferentes da unidade, ou sejapresacfes sdo levadas em
consideracdo na andlise, mas nédo € feita qualquer pressupseslp@o a estrutura de
covariancias (Sarmento et al., 2D06

Jaos modelos de regressao aleatéria (MRA) permitem acpedle coeficientes de
regressao que representam o comportamento do valor geadtio@m de cada animal na
caracteristica avaliada em funcéo do tempo (idade) ogugrabutra variavel continua. Dessa
forma, infinitos valores da variavel independente s@siderados dentro de um intervalo
definido. Por esse motivo, 0 modelo ndo exige utilizacafatbees de ajuste para idades
consideradas como padréo e permite uma melhor utilizacdtados disponiveis, ja que todas
as informacdes do animal e de seus parentes séo utilifatdaeg et al., 2005

Segundo Garneiro et al. (2010), o uso de MRA tempsinleosto como alternativa para
modelar caracteristicas de crescimento, que sdo medmglas na vida dos animais, sendo
consideradas como dados longitudinais. Os astambém comentam que nos modelos de
dimensao infinita as medidas sdo mais correlacioragdasimas entre si.

Um modelo basico de regressdo em notacéo rahtiéscrito por Laureano et al. (2011),
considerando que a relacdo entre uma dada caracteristicdade seja quadratica pode ser
ajustado da seguinte forma:

y=Xb+Za+ Z,p+7Z3d+¢
em quey é o vetor de pesos em diferentes idades para os difeliedividuos avaliado®;é o
vetor de coeficientes de regressao fixos do modeép vetor dos coeficientes de regressao
aleatérios atribuidos aos efeitos genéticos aditipas;p vetor dos coeficientes de regressao
aleatérios atribuidos aos efeitos genéticos aditivatkermg d o vetor dos coeficientes de
regressao aleatorios atribuidos aos efeitos ambigrgaisanentes do animaX € a matriz
contendo as covariaveis para os fatores fixos do model&. £ Z3z sdo as matres de
covariaveis relativas aos efeitos aleatériog; o vetor dos efeitos residuais para o modelo de
regressao geral.

Os MRA acomodam registros repetidos de caraitadsque mudam gradualmente ao
longo do tempo, ndo requerendo pressuposicdes sobre a ciandéwmariancia e correlacdes

(Meyer, 2005b), e tém sido utilizados no melhoramento dmara modelar registros diarios
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para a producéo de leite durante a lactacao de bovinoki{€osta et al, 2008 obuci et al.
2004), assim como no crescimento corporal de bovinos te (@deyer, 2003Martins et al.
2000) e ovinos (Sarmento et al., 2006), além de varios oestagos em outras espécies de
interesse zootécnico.

A eficiéncia dos MRA foi constatada por Meyer (2004) stados de avaliacdo genética
de bovinos de corte em crescimento pela implementacao déR#An quando a acuracia da
avaliacdo genética melhorou com a substituicdo do modetardeteristicas multiplas pelos
MRA. Nesse estudo, a autora ressalta que os modelos des#@egusatoria sdo uma alternativa
Obvia e preferencial, que ndo sé remove os limites atolbie s registros por animal como
também elimina a necessidade de correcdo para a idadeceodo estimativas do mérito
genético do animal para qualquer idade.

Sarmento et al. (2006em um trabalho sobre avaliacdo genética de caracasisie
crescimento de ovinos Santa Inés, utilizando MRAfaedan que os valores genéticos preditos
mostraram-se mais adequados que os estimados pelo modedwtgidstica, indicando que a
regressao aleatéria € uma metodologia poderosa para ideteormérito genético dos animais.
Nesse estudo, os autores rafata que o uso dos MRA para a estimacdo dos parametros
genéticos e predicdo do valor genético dos animais apraseator acuracia que os modelos
bicaracteristicas.

Dias et al.(2005) utilizaram MRA para estimar parametros genéticoa paso do
nascimento aos 550 dias de idade para bovinos da raca Tabalpsgreram que os MRA
mostraram-se adequados para descrever as mudancas naiaval@n pesos no periodo
estudado. Os autores relataram que os valores de herdabilmidesfeito aditivo direto
decresceram do nascimento (0,28) até préximo a desmama (P ¥plta dos 240 dias de
idade e, ap0s essa idade, apresentaram tendéncia de@uatiegindo 0,24 aos 550 dias de
idade, o que comprova as mudancgas na variancia ao longo dioerg® do animal.

Também utilizando regressao aleatoéria, Choy €2@02) encontraram baixos valores de
herdabilidade para peso ao nascimento (0,09) e observaranuigéoi nas estimativas de
herdabilidade direta dos 35 dias (0,44) aos 210 dias de idade (0)2®)dg a aumentar até os
378 dias de idade (0,40) para bovinos da raca Nelore.

Vérios trabalhos tém sido desenvolvidos por meiedeesséo utilizando os polinémios
de Legendre e os valores das idades padronizadas de -1 antiaHstlal. (2004) compararam
valores genéticos preditos para caracteristicas derosggo em bovinos Guzera, por modelos
de regresséao aleatéria sob polinbmios de Legendre e maldet@sacteristica Unica padréo, e

obtiveram correla¢des variando entre 0,25 e 0,48, sugetifeaienca na ordem de classificagao
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dos animais quando os dois modelos sdo comparados. Os aotaiesram que os melhores
animais escolhidos pelo MRA apresentaram classificacacedite daqueles destacados por
meio de analises multicaracteristicas.

Costa et al. (2008), ao estudarem funcdes ortogonaisigsarever a producéo de leite no
dia do controle por meio de MRA, encontraram herdabilidadesgiaram de 0,12 a 0,29. Os
autores destacam que o modelo de regressdo aleatéria que @tilizaior ordem para 0s
polinbmios de Legendre descreveu melhor a variacdo gem@tiproducdo de leite de acordo
com os critérios de Akaike (AIC). Nesse estudo, os autmasluiram ainda que o efeito
aleatério de ambiente permanente apresentou maiotbiidade no inicio e no final da
lactacdo, demonstrando que essa variancia nao € derstalongo da trajetoria de lactacdo.
Assim, ao ajustar uma funcdo de covariancia para es#®,eé possivel separar mais
eficientemente a variacdo de efeitos genéticos e néetiges, refletindo em estimativas de
herdabilidades mais acuradas.

Araujo et al. (2006), ao estimarem herdabilidadespaducéo de leite no dia do controle
de vacas da raca Holandesa via regressao aleatoria,raiilizsolindmios de Legendre de
ordens 3, 4 e 5 para modelar curvas fixas da regressadmedasaos efeitos genéticos aditivos
e permanentes de ambiente e encontraram valores déiheadi®es que variaram de 0,15 a
0,24 (ordem 3), 0,14 a 0,26 (ordem 4) e 0,11 a 0,27 (ordem 5). Os aatocesram que 0S
modelos de ordem 4 e 5 produziram estimativas de herdabildatinte semelhantes e com
menores variacbes ao longo da lactacdo do que os realizadavés de analises
multicaracteristica.

Ja Siqueira et al. (2003), ao estudarem funcdesvdeancia na descri¢cdo do crescimento
de bovinos Nelore, encontraram correlacdes genéticeassbantre os pesos nas idades iniciais
e 0 peso nas idades finais. Os autores salientam que o uswd@esfde covariancia por meio
de regressao aleatéria, utilizando-se polinbmios de Legefmirdgem adequado para a
descricdo dos componentes de variancia genética emaoelag uso de modelos
muticaracteristico, porém, deve-se ter cautela em seypasoainda ha duvidas quanto ao
correto grau de ajuste a ser aplicado ao polinémio.

Outro conceito importante, sempre mencionado quando seledtRA, diz respeito as
funcbes de covariancia. Segundo Meyer (2005c), as fungéesovariancia tém sido
reconhecidas como uma alternativa adequada ao convdnuinai@o misto de caracteristicas
multiplas para descrever variancias genéticas e fenaigecdados longitudinais. Souza et al.

(2011) definiram a fungBes de covariancias como sendo umadicontinua que fornece as



(co)variancias de caracteristicas medidas em diferpot@ss de uma trajetoria, descrevendo
a covariancia entre medidas tomadas em determinadas cdadesima funcdo dessas idades.

O grande interesse em relacdo as funcdesw@eiancia para a modelagem de dados
longitudinais & que elas permitem descrever mudancgas gradsi@svaaiancias com o passar
do tempo, e predizer variancias e covariancias para paottssigo de uma trajetéria, mesmo
gue haja pouca ou nenhuma informagéo entre os pontos rEKFAlbuquerque, 2003) e
podem ser obtidas por matrizes de (co)variancia entceefgientes de regressao estimados
por meio de modelos de regressdo aleatoria €M&p05a.

Segundo El Faro e Albuquerque (2003), os MRA, utilizaisdion¢cdes de covariancia,
também permitem considerar a heterogeneidade de vasémesiduais no dia controle. Essa
modelagem pode melhorar a particdo da variancia total, prgperciona aumento da acuracia
na estimacao de parametros e valores genéticos, manduizaresposta a selecéo.

Alguns autores tém demonstrado a necessidadeutiézse heterogeneidade de variancia
em modelos de regresséo aleatéria em bovinos leit@tdsaro & Albuquerque, 2003), em
bovinos da raca nelore (Dias et al., 2006), em Tabafagsguti et al., 2002) e em crescimento
de codornas de corte (Teixeira, 2011).

Em suma, as funcdes de covariancia sdoad#i para caracteristicas que apresentam
alteracdes ao longo tempo e podem ser mensuradas emajgt@ria, sendo chamadas de
dimensao infinita como, por exemplo, as caractedstpeso corporal, lactacdo, producao de
ovos e sobrevivéncia. Além disso, as funcdes de é@nm@a permitem a modelagem de
estruturas de variancia e covariancia para as caréicesidescritas, sdo capazes de predizer a
estrutura de covariancias em um ponto ao longo de umda eszatinua (tempo), dao
flexibilidade para mensuracfes ao longo da trajetdria sequearorrigir para uma idade padrao
e analisam padrdes de covariancia associados a detersnaitetacdes da caracteristica ao
longo da trajetoria (Silva et al., 2013

Ja Mello et al. (2006em estudo com fungdes B-spline, define matematicamelmessp
como sendo funcdes de regressdo segmentadas eminppdéem restricdes para que 0s pontos
de cada segmento se unam nos pontos chamados nés. gi#radarinome spline, encontrada
na literatura de Meyer (2005b) se baseia em uma findeimadeira usada na construcéo civil,
gue segundo a autora, isso nos da uma introspeccédo da defirdtgoatica de spline, pois
antigamente, desenhistas usavam longas e finas tiras deranalamadas splines para
desenhar uma curva suave entre pontos especificos.

Os pontos de unido na teoria matematica de sgimechamados ndés (lwaisaki et al.,

2005). Neste contexto, justifica-se o termo polinbmios seggwlos ser sinbnimo de splines ou
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funcdes splines na literatura cientifica. Neste trabalhteymo polindmios segmentados sera
utilizado em respeito a lingua portuguesa.

A terminologia “fungdo spline” foi introduzida, segundo Sakaguti et al. (2002), por
Schoenberg, em 1946, em conexao com 0 espaEo), espaco dos polindmios segmentados
de ordem m com nds simples nos pontgs.x %, 0 qual ele usou para resolver problemas de
ajuste de dados. Schoenberg afirmou que a motivacao paessaderminologia foi a conexao
de polindmios segmentados com um instrumento mecanicmaduaa spline, conforme
explicagéo apresentada anteriormente no texto.

De acordo com Scarpel et al. (2004), citado por SaK2600), polindmios segmentados
podem ser definidos como segmentos de polinbmios de grae estdo conectados de forma
a ter derivadas continuas de grau n-1, ja os pontos ondego¥entos se conectam sdo
chamados de nés. Os valores do polindmio e as primeiraenvadas devem coincidir no(s)
no(s), portanto o polinbmio segmentado é uma fungcdont@ntom n-1 derivadas continuas
(Tijanu et al., 1999).

Menezes et al. (2013), comentam que o uso de potisGsBgmentados é interessante
guando um modelo polinomial de pequeno grau ndo ajusta preaigarms dados e o
pesquisador ndo quer usar uma funcédo polinomial complexanpatalar os dados. Dessa
forma, em tais casos, os polindmios segmentados afaesse como excelente opgéao.

Ferraz et al. (2002a) em trabalho com polinbmiosmeatpdos comenta que o
comportamento da funcéo que descreve a relacdo das \v@davama regiao torna-se bastante
independente do comportamento em outras regifes com cistaas distintas, o que torna a
capacidade de aderéncia da funcéo spline aos pontos suparimepolinbmios ordinarios.
Dessa forma, a medida de qualidade do ajustamento, dadament&pela soma de quadrados
total devido a regresséo, sera bastante uniforme parsaaictigira do polinémio segmentado,
independentemente da uniformidade da distribuicdo das obserae8duncdes nao lineares
e polinbmios ordinarios de graus diferentes podem ser amadrs por polinbmios
segmentados que sao lineares nos parametros, de facdgsiim com propriedades 6timas
(Best Linear Unbiased Estimator8LUE).

A teoria de polinbmios segmentados e suas aplicacGesativamente recente, ha
pouquissimos trabalhos que mencior@assunto a bovinos de corte, e permanece como uma
area de pesquisa bastante ativa (Menezes et al.). ZDXfie demostra a importancia desse
assunto para o presente trabalho com bovinos da raga.nelo

O rapido desenvolvimento dos polindmios segmen&desido, principalmente, a sua

grande utilidade em situacdes aplicadas. Classes de fundiess gmpssuem excelentes
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propriedades estruturais assim como excelentes poderpsodaracdo. Como elas sao faceis
de armazenar, avaliar e manipular em um computador,sén® de aplicacdes na solucao
numérica de uma variedade de problemas em mateméticadaptiean sido desenvolvida
(Albuquerque et al., 2004

Existem diversas tipos de polinGmios segmestauo entanto, polindmios segmentados
do tipo B tém sido preferidos em estudos relacionados lagi@ genética animal, sendo
encontrados interessantes e promissores estudos cam$dei corte.

Meyer (2005a) apresentou algumas vantagens d@g$usgglines: o comportamento da
funcdo que descreve a relacdo das variaveis em uma tegia-se bastante independente do
comportamento em outras regides com caracteristististd$s, o que torna a capacidade de
aderéncia da funcdo splir®s pontos superiores a dos polindmios ordinarios; adeett
gualidade do ajustamento, dada normalmente pela soma de quadtaldievido a regressao,
sera bastante uniforme para a curva inteira do polinbagmentado, independentemente da
uniformidade da distribuicdo das observacgdes; funcdesméads e polindmios ordinarios de
graus diferentes podem ser aproximados por fungcdes sglieesio lineares nos parametros,
de facil estimacdo, com propriedades otimas (BLEH)e simples interpretacdo biologica;
aumentam o dominio da aproximacao, isto €, fornecémats/as em um campo mais amplo
de possiveis valores.

Menezes et al. (2013), trabalhando com funcbésespara um banco de dados
proveniente de rebanhos bovinos da raca Tabapua comasggistpeso do?lao 600 dia de
idade, relataram que as estimativas de componentes deaf@ojcia e parametros genéticos
estimados usando MRA com polindmios segmentados linearisodB sdo biologicamente
coerentes e semelhantes aqueles estimados por modeloaraateristico, especialmente
guando se utiliza todos os dados disponiveis.

Iwaisaki et al. (2005) avaliaram a curva de crescionde bovinos de corte utilizando
polinbmios segmentados do tipo B em MRA como uma altemats polinbmios ortogonais
de Legendre, no geral, as andlises utilizando polinbmios segmentdaldipo B mostraram-
se mais robustas contra os problemas de ajuste nomestods dados, comuns em analises
com polinbmios ortogonais de Legendre. Seguod@utoes um MRA com polindémios
segmentados quadraticos do tipo B, com nés nos dias 0, 2060900,821 e um total de 91
componentes de (co)variancia parece ser a melhor opgdo,oferece equilibrio entre
detalhamento do modelo, nimero de parametros a seramadss, plausibilidade dos

resultados e qualidade de ajuste, medido como o quadrado aoéaisiduo.
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Lobo et al. (2000) estimaram parametros parss@@smascimento, desmama e ano em
bovinos de corte usando modelo multicaracteristico e MB# polinbmios segmentados
lineares do tipo B. Houve, de maneira geral, uma boa commadéntre os componentes de
variancia estimados para peso ao nascer para ambos olsndelra os demais pesos,
estimativas para o MRA com polinbmio segmentado do tigor&n menores. Observou-se
também, que as estimacao dos parametros com MRA campals segmentados lineares do
tipo B foi tdo simples quanto com o modelo multicardstieo; entretanto, as estimativas foram
mais realisticas devido a melhor modelagem da idade pafeaitzs fixos e aleatérios.

Lira et al. (2008) realizaram estudo a fim de emama praticabilidade de se usar MRA
com polinémios segmentados lineares do tipo B no ajustardeteristicas de crescimento em
uma populagdo multirracial de bovinos de corte. Paraiatngbjetivo, os resultados foram
comparados com aqueles obtidos com um modelo animal madtiegistico tradicional. Os
autores concluiram que, os polinbmios segmentados Isndaripo B por evitar o descarte de
registros que estdo fora das usuais faixas de mensuracdete pele maiores acuracias sejam
alcancadas e, portanto maior progresso geneético poderigpeeadss

Meyer et al. (2005d) compararam avalia¢cdes gesé@ealados de crescimento em um
grande populacdo de bovinos de corte usando polindmios segioetineares do tipo B ou
polinbmios ortogonais de Legendre e modelo multicaratiteri@ fim de determinar a
praticidade de implementacdo de avaliac6es longitudinags quarjunto de dados nacionais.
Duas avaliacbes usando MRA foram realizadas usando patinGoriogonais de Legendre
cubico e polinbmios segmentados lineares do tipo B teéninés” sendo ao 1°, 205° e 365°
dias de idade. MRA com polinbmios ortogonais de Legendresaptaram problemas de
convergéncia, sendo esta atingida somente apés diaggaaliz
Os autores concluiram que modelos longitudinais podenficGeneemente implementados em
avaliacdes genéticas de bovinos de corte, sendo que devidplaidade e facilidade de
implementacdo do MRA usando polinbmios segmentados Imédarépo B, este se apresenta
como uma alternativa atraente para o0 modelo multieaiatico atual.

Nobre et al. (2003a) trabalhando com polinbmios eatados para ajuste de curvas de
crecimento em bovinos de corte estimaram os nos dangedoiima: primeiramente foi feita
uma inspecdo, utilizando um diagrama de pontos. Segundo os aessesprocedimento
auxilia a visualizacdo de quantos segmentos comp8em aléetaj@s provaveis pontos onde
ocorrem mudancas na curvatura. Em uma segunda etapasvaliciais obtidos através do
diagrama foram continuamente experimentados de maeae encontrou o ponto onde a

soma de quadrados do residuo foi minimizada.
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Cobuci et al. (2004c) analisaram registros de Hfdibteiras lactacoes de vacas da raca
holandesa Leiteiro sendo que as variaveis foram agrupaddeszeclasses mensais e analisadas
por modelos de regressao aleatéria, cujos efeitoddEatgenético aditivo e de ambiente
permanente, foram modelados utilizando-se funcdes B-spllanodelagem da variancia
residual foi feita por meio de uma, quatro, seis ou deseta Os autores concluiram que o
modelo considerando uma funcdo B-spline quadrética, coro cimeficientes de regressao
aleatéria para os efeitos aleatdrios genético aditile ambiente permanente e quatro classes
de variancias residuais é parcimonioso e ajusta-se gisga@e de producao de leite no dia do
controle de vacas Gir.

Figueiredo et al. (2004) estimaram parametrogigea@ara pesos do nascimento aos 820
dias de idade em bovinos de corte, aplicando funcfesifesplara descrever as trajetorias
para os efeitos aleatorios de um modelo de regressddriale@s autoesreportaram que este
método é menos susceptivel a problemas frequentementeaaloseem analises com regressao
polinomial devido ao fato do modelo conter segmentosicheivs de polindmios de menores
graus e um melhor controle da influéncia global das vhsées individuais.

Meyer et al. (2005a), estudando dados de producaibedgdedura e proteina no dia do
controle e também de escores de células somaticagcds da raca Holandesa no Canada,
compararam quatro modelos de regresséao aleatoria, emrggesssoes fixas e aleatorias eram
ambas ajustadas por polinbmios de Legendre de ordem 4 ¢iefusplines lineares com
guatro, cinco ou seis nés. Foram consideradas 12 cldsseariancias residisa Os autores
concluiram que o modelo que utilizava funcfes splines linearasseis nos foi superior aos
demais modelos, devendo ser preferido para as avaliacodacaema raca Holandés no
Canada.

Cobuci et al. (2004) estudaram funcdes B-sppaes ajuste de dados de producédo de
leite no dia do controle de primeiras lactacdes de \@eaaca Holandés no Brasil. Os efeitos
aleatérios genético aditivo e de ambiente permanent@ fim@delados por meio de funcdes B-
splines lineares, quadraticas ou cubicas, com até setsemd®, que o residuo foi considerado
heterogéneo contendo seis classes. O modelo empregandongém B-spline cubica com o
namero de coeficientes de regressao aleatéria igual taatb para o efeito aleatdrio genético
aditivo como de ambiente permanente foi 0 mais adequadoapestar os dados. Para tal
modelo, os valores de herdabilidade variaram de 0,20 a 0,4@gmwda lactacéo.

Dessa forma, podemos verificar que inUmerassidiepolindmios podem ser assumidas
para 0os segmentos que conjuntamente representardo o modegpededo aleatéria para uma

funcdo ajustada por polinbmios de Legendre e funcdesiespl necessidade de escolha das
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ordens dos polinbmios, o posicionamento e quantidade dgertdsnam os principais fatores

para estimacao adequada das (co)variancias entre ageste dos polindbmios.

3.0 MATERIAL E METODOS

O conjunto de dados analisado nesse trabalho foi forneclddpsociacido Nacional de
Criadores e Pesquisadores (ANCBcalizada no municipio de Ribeirdo Preb@o Paulo. A
caracteristica estudada foi peso corporal de bovinos d@aNafpre, proveniente de 308
fazendas, coletados pelo centro de controle de desenvolgirpenteral (CCDP). Foram
utilizados registros de peso dos&D499 dias de idade de animais nascidos entre 2005 e 2012,
criados exclusivamente a pasto. Dois conjunto de dados iguais foreparados para as
analises estatisticas: o primeiro conjunto ajusta@inedelos multicaracteristis® o segundo
via modelos de regressao aleatoria.

Para ambas as analises, considseau-grupo de contemporaneos (G@gfinido por
animais de mesmo sexo, ano, fazenda de nascimento e ekiagéw (Janeiro a Marco, Abril
aJunho, Julho a Setembro e Outubro a Dezembro) como feit e GC composto por menos
de trés observacdes foram removidos do conjunto de .dados

O conjunto de dados para as analises multteaistecas foi composto por pesos ajustados
para idades aos 120:6), 210 (B10), 365(Psss5) € 450(Pas0) dias, sendo que foraaproveitadas
para o céalculo deib, P10, Psss € Piso respectivamente, as pesagens realizadas entre 60 a 149;
150 a 299; 300 a 419 e 420 a 499 dias de idade.

Os pesos foram ajustados pela expressao:

PPi=R + [(P — Py / (D))] (Li), em que:

PPi = peso padronizado para a idade pagirao

Po = peso ao nascimento;

P, = peso reabbservado;

Di = idade real em dias, quando da observacao de Pi.
Li = idade padréo, f1 (120 dias),..,4 (450 dias);

Além disso, foram excluidos registros de pesos forantevalos dados pela média do
GC, formados por trés desvios-padrdo abaixo ou acima. Apas esstricdes o conjunto de
dados para as analises multicaracteristicas ficou compmrsi®@.541 observacoes referentes

a 49.138 animais, filhos de 1.812 touros e 29.191 vacas. A orgamizaa analise de

15



consisténcia do conjunto de dados foram realizadasamilp-se o programa Software SAS 9.4
(2013). A estatistica descritiva dos arquivos de dados palisesndulticaracteristicas esta

apresentada na (Tabela 1)

Tabela 1- Numero de observacdes (N), de grupos de contemporaneqstii&ii) ), desvio-
padrdo §¢)e coeficiente de variagdo (CV) do conjunto de dados usadosindlises
multicaracteristias

PesoSidades) N GC X (kg) o (kg) CV (%)
P120 80.323 3.043 131,6 30,6 23,25
P210 57.996 2.883 221,6 61,4 25,41
Pses 34.202 2.435 313,9 81,2 25,86
Paso 24.020 2.102 3806 89,1 23,41

Pi2o, Po1o, Psss € Riso -pesos ajustados para 120, 210, 365 e 450 dias de idade.

Ja o conjunto de dados para as analises do MRArfgposto pelos mesmos registros de
pesos dos animais usados nas analises multicaractsripicam ndo ajustados. Novamente, a
organizacdo e a analise de consisténcia dos dados fesdimadas pelo programa SAS 9.4
(2013). Sao apresentados(fiabela 2) respectivamente, as estatisticas descreta/astrutura

dos dados dos animais utilizados nas arsilise

Tabela 2- Estrutura do arquivo para analise de regresséo aleatamisetacdo ao numero de
registros por animal.

NUmero de registros NuUmero de animais (%)
1 2.002,0 4,07
2 2.300,0 4,7
3 10.321,0 21,0
4 25.406,0 51,7
5 1.334,0 2,72
6 3743,0 7,62
7 4032,0 8,2
Total 49.138 100,00

% = porcentagem.

A estimacdo dos componentes de (co)variéam@arametros genéticos tanto para as
analises com modelos multicaracteristicos quanto par@dslos de regresséo aleatoria, foram

realizadas pelo método da méaxima verossimilhanca regREML) desenvolvido po
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Patterson & Thompson (1971) e obtidos pela utilizacdar@rama “Wombat”, desenvolvido
por Meyer (2007), que utiliza os algoritmés, DF, Al, e PX-EM.

Segundo Meyer (2007) o software Wombat € um progeamautiliza um particular
algoritmo para encontrar o maximo de uma funcdo de verosaima e por padréo o inicio
das analises comeca pel@lgoritmo AP’ que propbe um aumento no logaritmo de
verossimilhanca, a cada iteracdo, podendo utilizar algieragbes com o algoritmo PX-EM,
para facilitar a convergéncia. Nota-se, também, que o pnagséerece opc¢des de se utilizar os

algoritmos de diferentes maneiras.

3.2 Modelagem estatistica

3.2.1 Modelo multicaracteristico

Foram realizadas analises unicaracteristicaguadocaracteristicas estudadas0PP10,
Psss € Riso) em trés diferentes model(B:, B2 e Bs), que diferiram quanto a incliisdeefeitos
aleatorios: sendo o modgB:1) com efeito genético aditivo direto do anin(@y) para efeitos
genético aditivo direto do animalgenético aditivo materndBs) para os efeitos genético
aditivo direto do animal, genético aditivo materno é@fde efeito de ambiente permanente
materno.

Foi empregado o teste da razédo de verossimilhanca (LRTygrdfiear a diferenca entre
0s modelos. Através desse teste, € possivel verifisggn#icancia da inclusdo dos efeitos
aleatdrios e identificar o modelo mais adequado na qeiabmse ajusta aos dados com o menor
namero de parametros. A estatistica LRT foi obtida peguinte expressao:

LRTj = 2LoglL; - 2LoglL;, em que:
LogeLi € o maximo da funcéo de verossimilhanca, para o modelo donple
LogeL; € o maximo da funcéo de verossimilhanga, para o modelo requzido

A estimativa LRT foi comparada com o valor do-quadrado x?) tabelado, com “n”
graus de liberdade e significandial %, em que “n” € a diferenga entre o nimero de parametros
estimados pelos modelos completo e reduzido. A hipéteselidade testada foi a de que os
modelos n&o diferiram entre si. Se LR¥%tb (n0,01) O teste € significativo e o modelo completo
fornece melhor ajuste em comparacao ao modelo reduzido.

Posteriormente, foram realizadas analises dutaristicas, utilizando-se a seguinte
formula:b = p(p—1)/2, em queb” € o nUmero de analises a serem realizagéds o numero

de caracteristicas. Utilizou-se, para estimacdo dos cwenpes de (co)variancia e parametros
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genéticos o valor de p = 4, para representar as cdstices (P20, P10, Psss€ Piso), 0 que
totaliza 6 analises, para as seguintes combinacé®sid®Pi20365, Pi20450, Po1036s, Po10450 €
P365.450),

O modelo, de forma geral, continha o efeito ieGC e os efeitos aleatdrios, genético
aditivo direto do animal, genético aditivo maternejtefde ambiente permanente matermo e

efeito residual, podendo ser descrito, matricialmentegglairge forma:

Y =Xa+ Rb+Rx+R4f +e.
em que:
Y = vetor de observacoes;
X = matriz de incidéncia de efeito fixo;
Ri, R e R = matrizes de incidéncia dos efeitos aleatoriosd@eiR: matriz de
incidéncia de efeito aleatério genético aditivo diretoashima) R.: efeito aleatorio
genético aditivo materno,sRefeito aleatorio de ambiente permanente materno;
a = vetor de efeitos fixos (grupos contemporaneos);
b = vetor de efeitos aleatérios genéticos aditivostals do animal;
¢ = vetor de efeitos aleatorios genéticos aditivoemat
f = vetor de efeitos aleatorios de ambiente permanertermoa

e = vetor de efeitos aleatérios residuais.

O modelo pode ser escrito matricialmente da seguinte forma:

m I[)i)a]l bl [G®A O 0
G.®A
Elc|=lole v|¢|=| O G
fl 1ol f 0 0 G®L; 0
Lol Ll Lo o 0 RO,

Gp = matriz de (co)variancias de efeitos aleatorios gemeaditivos direto do animal,
Gc = matriz de (co)variancias de efeitos aleatorios geyeaditivos maternos;

Gr = matriz de (co)variancias de efeitos aleatérios daente permanente materno;
R = matriz de (co)variancias de efeitos aleatériosluass;

A = matriz dos numeradores dos coeficientes de parentesé/right;

lq= matriz identidade, cuja ordem é o numero de maes;

lo = matriz identidade, cuja ordem € o niumero de registro;

® = operador produto de Kronecker.
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Assumiu-se que os efeitos aleatérios do models@d correlacionados entre si e 0 arquivo
com as informacdes de genealogia dos animais, para a iemggao da matriz dos
numeradores dos coeficientes de parentesco entre ig&liuud (A), foi caracterizado pela
inclusdode um arquivo de “pedigree” contendo identificagcdo do animal, pai e made, com um
total de 247.818 animais.

3.2.2 Modelos de regresséao aleatoria (MRA)

Polinbmios de Legendre

O modelo proposto incluiu os efeitos fixos de grufmsontemporane@(C), a trajetoria
média do peso (trajetoria fixa =l além dos efeitos aleatérios genético aditivo direto do
animal (Ky), genético aditivo materno (K ambiente permanente direto ¢fK ambiente
permanente materno ke residua(E).

Para modelar a trajetéria fixagfKoram utilizados os polindmios de Legendre de ordem
trés (quadratico) ou quatro (cubico). Ja as trajetOriadcalas, foram modeladas utilizando
polinbmios ortogonais de Legendre, variando-se os ajustes He Kq e Ke, com ordens que
variaram de dois (linear) a quatro (cubico). Essas ordenfusiesaforam escolhidas para
obtencdo de um modelo mais parcimonioso, pois modelagemalis graus polinomiais para
um conjuntos de dados desbalancepdde gerar estimativas erraticas, em razao do fer@men
de Runge, descrito por de Boligon (2010).

Segundo Teixeira et al. (2013) no campo da analissmaata numéricay fendbmeno de
Runge é um problema de oscilacao nas bordas de um deterimiesdalo, que ocorre quando
se utiliza a interpolacéo polinomial com polinbmios de ordEmwada ao longo de um conjunto
de pontos de interpolacdo equidistantes. Esse fenbmededobberto por Runge (1928) ao
explorar o comportamento de erros ao usar interpolggiimomial, que harmoniza
determinadas funcdes. Essa descoberta foi importante poogiea que graus mais elevados

nem sempre melhoram a precisdo. O modelo de regressdorial foi assim descrito:

kq—1 kp—1 ke—1 kg—1 Ke—1

Y,i=F;+ Z A D (S;) + Z bim ®m(sij) + Z CimPm(Sij) + Z i Om(Si) + Z Cim®Pm(sij) + Eyj
m=0 m=0 m=0 m=0 m=0

em que:

Yij = peso nof™mdia do f$™M°animal;
Fij = conjunto de efeitos fixos, constituido pelo grupo deéeroporaneo (sexo, rebanho, ano e

estacdo de nascimento);
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am = sdo os coeficiente de regressao para modelar a céadia de crescimento dos animais;
dm(s;) = € a funcdo da regressédo de ordemue descreve a curva média da populacdo de
acordo com a idade do anintaj); bim, Cim, dim, @m = S80 0s coeficientes de regresséo aleatoria,
referentes aos efeitos genético aditivo direto do alhigenético aditivo materno, de ambiente
permanente direto e ambiente permanente materno, eapestte, para cada animal;

$m(sij) = s@o as funcdes de regressdo que descrevem as tajetércada individup de
acordo com a idades) para os efeitos aleatorios genético aditivo direto dmalnigenético
aditivo materno, de ambiente permanente direto e amipentgnente materno.

Ko, ke, ka €ke = s80 as ordens dos polinémios utilizados para descreveitos efenético aditivo
direto do animal, genético aditivo materno, ambiente geemte direto e ambiente permanente
materng Ej; = é o erro associado a cada idade animal.

Novamente, assumiu-se que os efeitos aleatdoi modelo ndo séo correlacionados entre
si e a matriz dos numeradores dos coeficientes detpacende Wright utilizada nas analises
conteve 247.818 animais.

Doze (12) diferentes MRA foram testados, utiliitase de polinbmios ortogonais de
Legendre, de ordens dois (linear), trés (quadratico) ou quaibad), com intuito de modelar
as trajetoriagixasou aleatdrias (Tabela) 3De posse do modelo mais adequado, considerando
homogeneidade de variancia residual{)Cavaliouse também a heterogeneidade de variancia
considerando trés classes, denominadas; (ClLs; CL4). A CL: foi formada por duas idades:
variando de 60-149 e 150-499 diasafalLs em trés idades: 60-149, 150-299 e 300-499 dias e
por ultimo a Cly agrupada em quatro idades: 60-149, 150-299, 300-419 e 420-49€ dias.
importante destacar, que de acordo com Costa et al. (260Bsses de variancias residuais

nao precisam ser separadas em intervalos iguais.
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Tabela 3. Modelos de regressdo aleatdria com suas respectivassaidse polinbmios de
Legendre para o ajuste da trajetoria fika) e das trajetérias aleat&®itKy,, Kc Ka e Ke) e
classes de heterogeneidade de variancia.

Ordens dos polinébmios

Modelos < < < < -
1 3 3 2 2 2
2 3 3 3 3 2
3 3 2 4 3 3
4 3 2 3 4 3
5 3 2 4 4 4
6 3 4 4 4 4
7 4 3 2 2 2
8 4 2 2 3 2
9 4 2 2 3 3
10 4 3 3 4 3
11 4 2 4 4 4
12 4 4 4 4 4
Classes de Variancias Residuais Idades (dias)

CLs - - - -

CL:2 60-149 150-499 - -

CLs 60-149 150-299 300-499 -

CLa4 60-149 150-299 300-419 420-499

CL= classes de variancias residuais=Krdem de ajuste para o efeito fixg; € ordem de ajuste para o efeito
aleatério genético aditivo direto do animal;®ordem de ajuste para o efeito aleatdrio genéticoraditaterno;
Kq = ordem de ajuste para o efeito aleatério de ambiente penteadireto; K = ordem de ajuste para aleatério
de ambiente permanente materno.

Para testar a diferenca entre os modelos estudadaine easolher o melhor modelo de
ajuste, foram feitas comparacdes pelo Critério denmgéo de Akaike (AIC) (Akaike, 1974),
critério de informacédo bayesiano de Schwarz (BIC), peddsres de logaritmo da funcéo de
verossimilhanca (Lafy) e pelo teste da razdo de verossimilhanca (LRT), a 1% de

probabilidade.
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AIC, BIC e Log. foram obtidos pelo programa Wombat (Meyer, 2007). AIBIE
impdem penalidades de acordo com o nimero de parametresreestimados e sdo definidos
como segueAlC=—-2InL +2peBIC=-"2InL+pIn[N-r (X)] emque InL =¢é o maximo
do logaritmo da funcéo de verossimilhanca;mimero de parametros estimados; N = nimero
de observacgdes; r(X) = posto da matriz de incidéncia @as®fixos do modelo.

A estatistica LRT foi obtida pela seguinterezpdo: LRT = 2Logel - 2Logl, em que:
LogeLi é logaritmo da funcdo de verossimilhanca para o modelo completd.ogl; é o
logaritmo da funcéo de verossimilhanca para o modelo redyzioestimativa LRT foi
comparada com o valor do gguadrado x2) tabelado, com “n” graus de liberdade e
significanciade 1%, em que “n” é a diferenca entre o nUmero de parametros estimadis pel
modelos completo e reduzido. A hipétese de nulidade testealddagque os modelos completo
e reduzido nao diferiram entre si. Se LRTy%ab (no.a) O teste é significativo e o modelo

completo fornece melhor ajuste em comparacdo ao moethhzido.

Polinbmios SegmentadofB-splines)

Os modelos propostos incluiram os efeitos fixos de grupmiEemporaneo e trajetoria
média do peso, além dos efeitos aleatorios genéticoaditieto do animal, genético aditivo
materno, ambiente permanente direto, ambiente permamatezno e residual. O modelo
geral, com suas pressuposicdes, pode ser descrito na faimeiahda seguinte maneira:
y=Xa+T;b+Toc+T3d+Tse+E

Xa
58 by Ke®A 0 0 0 0]
ollol fe|l | o k®A o 0 o
Elgl=l o l&V]df=] © 0 Ki®L, 0 0
el |, el Lo o 0 0 R

em que:
y = vetor de observacgdes; a = vetor de efeitos fixatufndo Fij e am);

b = vetor dos coeficientes de regressao aleatoria pdeaamgenético aditivo direto do animal;

¢ = vetor dos coeficientes de regressao aleatora@afeito genético materno; d = vetor dos
coeficientes de regressao aleatéria para o efeito deamlmermanente direto;

e = vetor dos coeficientes de regressao aleatéria deit@de ambiente permanente materno;
E = vetor aleatorio residual; X1,TT2, Tz e T4 = sdo as matrizes de incidéncia correspondentes;

Kb, K¢, Kd € Ke = s80 as matrizes de (co)variancias entre os eaehis de regressdo aleatorios
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genético aditivo direto, genético aditivo materno, antbiggermanente direto e ambiente
permanente materno; A = matriz dos numeradores dogienéds de parentesco entre 0s
individuos, ko = matriz identidade de dimensdo o (niUmero de animaisregistro); hm =
matriz identidade de dimensdo m (numero de vacas coas fdbm registro); R = matriz
diagonal de variancias residuai;= operador produto de Kronecker.

Mais uma vez, assumiu-se que os efeitos alestda modelo ndo sao correlacionados
entre si e uma observacdo importante, é que a matrinwtosradores dos coeficientes de
parentesco de Wright utilizada nas andlises continha 247.81&isanifara modelar a
trajetorias fixas e aleatérias foram ajustados funcde3plBies com segmentos (linear,
guadratico e cubico) com 0s respectivos nos.

De acordo com (Meyer2005ce Menezes et al., 2013) as funcdes B-spline podem ser
definida recursivamente, sendo que as funcdes deagau p= 0 tém valores iguais a “um”
para todos 0s poni¢t) em um dado intervalo, e “zero” caso contrario. Para o k-€simo segmento

dado por nosde Tk+1l com k< Tit+1:

1, S€ ka t< Tk+1
0, caso contrario

By o (D= {

Ja as funcdesi, para p > 0, podem ser representadas por:

t'Tk Tk+p+1 -t

By ()= ——
O T,

By (D+ Byr1,p-1(1)

Tipr1-Tie

Para os polinémios linear (L), quadratico (Q) eaulC), foram considerados para cada
segmento individual, as funcdes bases de grad, 2 e 3, unidos em pontos determinados por
nés, o que permite que a funcédo se torne continua, senads guéndmios de mesmo grau,
foram considerados no modelo para a curva fixa e pateibss aleatorios.

Os “m” nds foram escolhidos para dividir as classes de idadeaggrm em determinados
intervalos estabelecidos, sendo que os nds externas flocalizados no 0° e 499° dia de
pesagem para todos os modelos. No presente trabalho optoudsiéizar 2, 3, 4 e 5 segmentos
(para a trajetdria fixa, aleatéria genética aditivatdile materna), com seus respectivos (3 4, 5
e 6) nés, sendo posicionados sobre 200- 499); (0- 120- 210- 499); (0- 120- 210- 365
—499) e (0- 100- 200- 300- 400- 499) dias de idade, basenado-se na literatléagara as
trajetérias aleatorias (de ambiente permanente diretdezmoa optou-se, por utilizar 1 Unico
segmento com dois nés localizados nas extremidades da Benacordo com Meyer et al.,

(2004) o numero de coeficientes de regressédo aleatérianpalelar a trajetéria das funcoes
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bases linear, quadrética e cubica, sdmgaeéspectivamente, pon, m+1 e m+2, sendom=
nés. Portanto, se temos uma funcaspBae (quadratica), usaremos o “m+1” para calcular o
namero de coeficientes de regressao a serem utilizados.

Esta reportado na (Tabela 4) os modeloadest sendo queenotacdo dos MRA seguira
0 seguintepadrao: “BSXkikoksHv”, BS= fungdo de regressdo aleatoria do tipo B-spline, em
que X=L, Q e C sédo os graus do segmento polinomial lineagigdratico (Q) e cubico (C),
respectivamenteO “ki” corresponde ao nimero de coeficientes de regressdo fixo, ja “k2”
especifica o nimero de coeficientes de regressdo adepada 0s efeitos genético aditivo direto
e genético aditivo materno e é&specifica 0 nimero de coeficientes de regressao ridejpaba
o ambiente permanente direto e ambiente permanente materno. Ja “H” corresponde a classe de
variancia residual e “v” ao nimero de classes de variancias residuais, podendo variar de uma
classe homogénea (QLaté trés classes heterogéneas, (@lz e CLy).

Inicialmente, as funcdes B-splinéam avaliadas, considerando homogeneidade de
variancias residuais (G e de posse do modelo mais adequado, avaliou-se, também a
heterogeneidade de variancia considerando trés cl@sesCLsz e ClLs). A CL> foi agrupada
em duas classes de idades: 60-149 e 150-499 dias, ja f@iG@grupada em trés classes de
idade: 60-149, 150-299 e 300-499 dias e por ultimo af@llagrupada em quatro classes de
idade: 60-149, 150-299, 300-419 e 420-499 dias.
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Tabela 4 Modelos, funcdo de regressao polinomial B-spline (BSX lou C), coeficientes
de regresséao aleatoriai(lk2 e k), nGs e numero de segmentos (N) para modelar a curva de
crescimento de bovinos da raca Nelore.

Modelos BSX (L,QouC) ki ko ks Nos N

B-Spline (Linear)

1 BSL 3 33 22 (0— 210- 499) 2
2 BSL 4 4-4 22 (0— 120- 210- 499) 3
3 BSL 5 55 22 (0—120- 210- 365 499) 4
4 BSL 6 6-6 2-2 (0-100-200-300-400-499) 5
B-Spline (quadratico)
1 BSQ 4 4-4 3-3 (0— 210- 499) 2
2 BSQ 5 55 3-3 (0—120- 210-499) 3
3 BSQ 6 6-6 3-3 (0—120- 210- 365- 499) 4
4 BSQ 7 7-7 3-3 (0-100-200-300-400-499) 5
B-Spline (cubico)
1 BSC 5 55 44 (0—210-499) 2
2 BSC 6 6-6 4-4 (0—120- 210-499) 3
3 BSC 6 6-6 4-4 (0—120- 210- 365- 499) 4
4 BSC 7 7-7 4-4 (0-100-200-300-400-499) 5
Classes de variancias Residuai Idade (dias)
CL: - - - -
CL:2 60-149  150-499 - -
CLs 60-149 150-299 300-499 -
CLa4 60-149  150-299 300-419 420-499

CL= classes de variancias residuais.

Para verificar as diferencas entre os nosdestudados e, assim escolher o de melhor
ajuste, foram feitas comparacdes pelo Critério denmdgéo de Akaike (AIC) (Akaike, 1974),
critério de informacéo bayesiano de Schwarz (BIC), peddsres de logaritmo da funcao de

verossimilhanca (Lady).
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AIC, BIC e Log- foram obtidos pelo programa Wombat (Meyer, 2007). AlBI€E
impdem penalidades de acordo com o nimero de parametresreestimados e sdo definidos
como segueAlIC=-2InL +2peBIC=-2InL+pIn[N-r (X)] emque InL =¢é o maximo
do logaritmo da fungéo de verossimilhanca; p = numero de padestimados; N = nUmero
de observacgdes; r(X) = posto da matriz de incidéncia @ds®fixos do modelo.

Os resultados obtidos pelos MRA ajustados pob&sB-splinesforam comparados com

o melhor modelo (1 a 12) obtido utilizando polinbmios ortogoda Legendre.

4.0 RESULTADOS E DISCUSSAO

A estatistica descritiva sobaenédia de pesaX(), desvio padrio de pesad (coeficiente

de variacdo (CV) e o erro padrado da media (EP) consideradoestudos séo apresentados na
(Tabela 5). Observa-se, que houveaumento nas médias dos pesos, entre as classes de idade
ajustadas para as idades padrao estabelecidas, sendccemiisa@o esse reajuste entre as
idades de Bo a P1g que correspondem o periodo compreendido entre a pré-dessmama
desmama. O que pode ser justificado, pelo periodo de maiocinteeso dos animais aliado ao
consumo de leite materno e alimento concentrado.

As médias de peso nas respectivas idades foram dektB(B 20, 221,6 kg (Pw), 313,9
kg (Psss5) € 3806 kg (Pss0) indicando uma variagao conforme o aumento da idade.dEso®s-
padrdo apresentaram um aumento com a idade, acompanhandonboadon@eso medio.
Constabu-se, também, que2B foi o que apresentou um maior coeficiente de variagéo,
justificado pela fase (periodo de desmame) que esses asgngagisontram, na qual passam por
um momento muito estressante, o que acarreta emenaiscilacdes de pesos. Ja o erro padréo
da média tendeu a aumentar ao longo da idade dos animampaadt@mndo também os desvios

padrées conforme comentado.

Tabela 5.Média de pesosX(, desvio-padréoo(), coeficiente de variacdo (CV) e erro padréo
da média (EP) para pesos ajustaaldgerentes idades padréo.

PesoSidades) X (kg) o (kg) CV (%) EP (kg)
P120 131,6 30,6 23,25 0,11
P210 221,6 61,4 25,81 0,25
P36s 3139 81,2 25,44 0,43
Paso 380,6 89,1 23,41 0,57

R0, Po1o, Pass € Riso -pesos ajustados para 120, 210, 365 e 450 dias de idade.
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As informacdes sobre as analises unicaraiitad$ara as quatro caracteristicas estudadas
e o resultado do teste de LRT para o modelasB: Bs), sédo apresentados na Tabela 6
Verificou-se que o modelo B quando comparado com o modelg, Bi estatisticamente
significativo (p<0,01) em todas as caracteristicas estudadaseja, a presenca do efeito
aleatério genético aditivo materno no modelo propicimuntelhor ajuste.

Jé& os resultados do modelp(Bodelo mais completo) quando comparado com o modelo
B, foram estatisticamente significativos (p<0,01) em todasaeacteristicas analisadas pelo
teste LRT. Esses aspectos indicam que a decomposi¢@ordponente materfie@m genético
aditivo materno e de ambiente permanente materno aesuait melhorias no ajuste das
caracteristicas estudadas. Esses resultados sugerem tamb&mos a fase de aleitamento dos
animais, ou seja, no periodo superior ao desmame),(®s efeitos maternais continuam
afetando o peso, demonstrandag importancia no modelo.

Mota et al. (2013) trabalhando com modelos simitai@se B e Bs) para peso ajustados
aos Roo, Poos, Psss, Paso € Rso dias em bovinos da raga Simental, encontraram rdsslta
significativos (P<0,01) para os efeitos aleatorios, utittcaum modelo completo gBcom
excecao para a caracteristica&oPOs autores verificaram também, de modo geral, aque
influéncia dos efeitos maternos continua mesmo api@seade aleitamento dos animais, e que
a inclusdo desses efeitos no modelo € importante. Metyat. (2004), afirmaram que o
ambiente materno pode influenciar o bezerro tanto nadtapeé-desmame como no sobreano
onde inclusive, o efeito pode ser alterado devido ao mamejporcionado aos animais.
Menezes et al. (2013), ao trabalvarcom bovinos da raca Tabapudmbém relataram
importancia e a sua influéncia desde o nascimento até os 8Gfed@dade.

De acordo com Meyer (2005a), modelos que ndaonlera consideracdo os efeitos
maternos conduzem a super-estimativas da herdabilidade dietsa forma, com o0s
resultados encontrados nesse trabalho, sugere-serugizfeitos maternasos modelos de
avaliacdo genética para obtencdo de parametros genéa@acurados para pesos durante o

crescimento, inclusive apds a desmama.
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Tabela 6. Resultadado teste de razdo de verossimilhanca (LRT) de acordo conodsbs

(B1, B2 e Bs) para as respectivas caracteristicas em analises wbérésticas.

LRT = 2Logel ¢ - 2LOQGeL ¢
(Modelo B2 com By) (Modelo Bs com B) (Modelo Bz com By)

PesoSidades)
B2 X B1 Bz x B2 B3z x B
P120 10,37 6,76" 13,45"
P210 9,43" 5,38" 17,47
P3es 7,15" 6,46" 5,22"
Paso 1,98" 6,12" 2,11

P120, P216, Psss € Piso =pesos ajustados aos 120, 210, 365 e 450 dias de idade; ¢ etopmplreduzido; Logd = logaritmo da
fungdo de verossimilhanga;:8Bmodelo contento somente o efeito aleatério genéticivadireto do animal; B= modelo
contendo efeito genético aditivo direto do animadfeito genético aditivo maternoz B modelo contento efeito aleatério
genético aditivo direto do animakfeito genético aditivo materno + efeito de ambieatenpnente maternt* = significativo

a 1% de probabilidade; ns = n&o significativo.

No estudo das ordens dos modelos de regressédo aleat®tm) (dara estimar qual
melhor polindmio que se ajusta a curva de crescimento eimolsada raca Neloreverificou-
se gue os modelos de maiores ordens propiciaram maioresvdie Log- e menores de AIC
e BIC, o que indica que esses apresentam melhoressdjliatela Y.

Com base nos resultados de HgAIC e BIC constatase que o modelo (6) e o modelo (12)
com Ka = 3e Ka = 4 para os efeitos fixospk 4 para efeitos genético aditivo direto do animal,
Kc = 4 para efeitos genético aditivo mater K¢ = 4 para efeito de ambiente permanente de
animal, k.= para efeito de ambue permanente materno propiciaram meds@justes para
modelar o peso ao longo trajetéria de crescimento. Nm&ntnota-se, que esse modelo € o
mais parametrizado.

Mota el al. (2013), em trabalho com MRA com hosi de corte da raca Simental
verificaram resultados semelhantes com relacdo amesale Log- que de modo geral, foram
altos para modelos mais parametrizados, no entanto, aigoasios com altas ordens com
maior nimero de parametros, apresentaram valores readmi®gl. Em relacdo, aos Al@
BIC, tais autores verificaram uma tendéncia de meneedsres em modelos mais
parametrizados e com maiores ordens, contudo, hem samprenento no numero de
parametros promoveu modelos mais adequados.

Jamrozik & Schaeffer (2002), ao avaliarem difme@rMRA para estimar funcbes de

covariancia para producdo de leite no dia do controle evind® da raca Holandesa
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constataram que diferentes critérios podem ser utilizad@s ghassificar um determinado
modelo ou seja ainda é pouco claro qual critério estatistionais adequado.

De acordo, também, com a Tabela 7, o teste LRT indicmuos modelos avaliados
diferiram estatisticamente entre si e 0 modelo cetoplapresentou melhor ajuste em
comparacao ao modelo reduzido, ou seja, 0 mg@gtocom 40 parametros e o modelo (22)
com 41 parametros, diferiram dos demais.

Alguns autores como Lobo et al. (20@Albuquerque et al. (2004) estudando a
modelagem da curva de crescimento em bovinos de cortesatta polindmios ortogonais de
Legendre, afirmaram que os modelos parcimoniosos sédo @esiyeef ou seja, deve-se dar
preferéncia a modelos que envolvam o minimo de paramaieséveis a serem estimados e
gue expliquem bem o comportamento da variavel resposta. @spierto, positivo é que,
segundo Meyer (2005b), haveria menor demanda computacionalvidavnas analises
consequente menor susceptibilidade a erros numeéricos.

Dessa forma, como o modelo (6) apresentou @normumero de parametros em relagéo
ao modelo (12), aliado, também, a um maior valor delLegmenor de AIC e BIC como ja

citado inicialmente, optoge pela escolha desse modelo no presente estudo.
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Tabela 7. Ordem do polinémio (OP) para os efeitos fixos)(l§enético aditivo direto do animal
(Kb), genético aditivo direto materno {iKde ambiente permanente dirgkq), de ambiente
permanente materno &K numero de parametros (NP); Logariimo da funcdo de
verossimilhanca (Lady); Critério de Informagédo de Akaike (AIC); Critério digformacao
Bayesiano (BIC) e Teste da Razdo de Verossimilhanca (ljfa diferentes modelos
considerandsehomogeneidade de variancias residuais em bovinos da edgpa N

©)
3

X R K KK NP Logel AIC BIC LRT Comp.®
1 3 3 2 2 2 27 -134.2359 134.899,3 134.810,1 475,2* (1-6)
2 3 3 3 3 2 29 -134.404,5 134.743,2 134.287,2 812,4* (2-6)
3 3 2 4 3 3 28 -134.931,3 133.697,1 134.241,8 1866,0*  (3-6)
4 3 2 3 4 3 32 -134526,2 134.099,3 134.010,6 1055,8**  (4-6)
5 3 2 4 4 4 33 -134.404,2 134.043,4 134.087,0 811,8* (5-6)
6 3 4 4 4 4 40 -133.998,3 133.338,4 133.716,8 - -

7 4 3 2 2 2 27 -134.456,7 134.594,9 134.902,6 897,2**  (7-12)
8 4 2 2 3 2 28 -134.236,5 134.299,7 134.510,2 456,8*  (812)
9 4 2 2 3 3 29 -134.104,6 134.143,8 134.287,1 193,0*  (9-12)
10 4 3 3 4 3 30 -134.091,9 134.097,5 134.040,1 167,6**  (10-12)
11 4 2 4 4 4 33 -134.089,1 134.194,1 134.058,2 162,0*  (11-12)
12 4 4 4 4 4 41 -134.008,1 134.038,3 134.0014 - -

**Significativo a 1% de probabilidadé? Comp. = Comparacées entre os modelos (entre paréntesegspelo
LRT; X = modelos utilizados.

Observa-se, que nos 12 modelos estudados até o presenémto, se considerou a
homogeneidade de variancias residuais. Todavia, € imporéamliar a necessidade de se
considerar a heterogeneidade de variancias residuaisigo d@a idade, pois a sua inclusédo
podera promover melhorias na particdo da variancia totahdsso, estimativas mais pontuais
dos componentes de (co) variancia e parametros gen@imosia 8).

Verificousg que o modelo que considera homogeneidade de variandéthsaregCL)
obteve o pior ajuste dentre todos os modelos avaliadbsainto que a variancia residual tem
comportamento diferente no decorrer da trajetéria de ioresto. Esses resultados sao
semelhantes aos encontrados por (Meyer et al., 2005d gviata2013 e Menezes et al., 2D13
em trabalhos com bovinos de corte da raca Nelireental e Tabapud na qual os autores

comentam que ao assumir homogeneidade de variancias i®siduiongo da curva de

30



crescimento pode criar distor¢fes consideraveis nggada variancia total, uma vez que a
variancia residual é influenciada por muitos fatores querpaiferir ao longo do crescimento.

Observa-se, também, que a medida se aumemiomearo de classes de residuos houve
uma melhora no ajuste do modelo (6) de acordo com ésiasitutilizados. O modelo Glque
agrupou quatro classes de idade: 60-149, 150-299, 300-419 e 420-499 diagifoimlicado
nesse estudo, pois, foi 0 que apresentou maior valor dé,Lmenores de AIC e BI@
significancia (P<0,0lpara o teste LRT. Dessa forma, a inclusédo de classeardaoras
residuais, podera promover um incremento na variancia igengditiva direta, gerando
estimativas mais acuradas das herdabilidades.

Tabela 8 Classes de variancias residuais para o modeldeg34444 considerando Lady,

AIC, BIC e LRT para os polindmios ortogonais de Legewrdnebovinos de corte.

Classe de variancia

(Modelo 6) NP Logel AIC BIC LRT Comp.®
Cly 40 -133.998,3 133.338,4 133.716,8 436.88**  (1-4)
CL: 41  -133.739,3 133.270,2 133.699,3 843,1* (2-4)
CLs 42 -133.682,4 133.2223 133.512,6 729,4* (3-4)
CLs4 43 -133.317,7 133.118,7 133.477,9 - -

Nas Figuras (1, 23, 4 e 5), estdo apresentadas as estimativas de vamgmgtca aditiva
direta do animal o(;ad), variancia genética aditiva materng,), variancia de ambiente
permanente materne},), variancia fenotipicas) e variancia residual compost@?) para
os modelos multicaracteristicdMRA (modelo 6), sendo quea®, do MRA foi calculada da
seguinte formaoy,.= agd + 02 e a para o modelo multicaracteristice;a= ¢, sendos?=
Variancia residual, conforme sugerido por (Menezes et al., 20@@cordo com esses autores
o célculo das?. é importante, pois, equivale em um MRAgA estimada para o modelo
multicaracteristico.

Observa-se, que astimativas des;,, em bovinos de corte para 0 MRA e o modelo
multicaracteristico foram crescentes e similares pasbs dos 120 aos 450 dias de idade
(Figura ). Esses resultados foram semelhantes aos encontradogmpat al. (2005) e Silva
et al. (2000), que encontraram estimativa&rﬁgi para pesos semelhantes e crescentes do

nascimento aos 450 dias de idade, em trabalho com bovinosrtde avalianda curva de
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crescimento usando modelos multicaracteristicos e MjR#tados por polindmios ortogonais
de Legendre.

Mota et al. (2013) e Boligon et al. (2D0&m estudo sobra curva de crescimento de
bovinos de corte da raca Simental e nelore, respeciv@ypara pesos nas idades g Poos,
Pses, Paso € Rso dias de idade, usando MRA ajustados por polinbmios or&agydie Legendre
e modelos multicaracteristicos, também relataraimastas des;,, crescentes dos 100 aos
550 dias de idad®e acordo com os auteso efeito de escala é um dos fatores que contribuem
para esses valores déad crescentes de peso ao longo da curva de crescimenjoepem
idades mais elevadas os pesos normalmente sdo de maiciuchagmjue pode ser evidenciado
nesse trabalho também.

Ja Menezes et al. (20)3e Sakaguti et al. (2002em trabalho com MRAe
multicaracteristico com bovinos da raca Tabapua vardim valores semelhantes a esse
trabalho, no entanto, uma queda acentuada;g@apés os 365 dias de idade foi obseryada
sendo justificada pelo menor niamero de registros de pksosniveisno banco de dados
partir dessa faixa de idade estudada, o que pode ter comprometgtonacdo correta da

variancia genética direta do animal
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Figura 1 - Estimativas de variancia genética aditivaaid® animal ofgzad) em modelos de

regressao aleatoria e multicaracteristico em bovine®e da raca Nelore.

As estimativas de,, encontradas nesse trabalho foram divergentes nos EIRA
multicaracteristico (Figura 2). Dos 120 aos 210 diasddde, houve um leve aumento na

variancia para o modelo multicaracteristico e uma pequeriaud¢do para o MRA. Meyer et
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al. (2010), em trabalho com bovinos de corte da raca®&aom modelos multicaracteristicos
e de regressdo aleatoria, verificaram resultados cmstrdesse estudo para esse mesmo
periodg observando um aumento dg,,, para ambos os modelos. Tais autores justificaram
esse aumento em virtude de uma maior influéncia maternxigte resse periodo de vida do
animal afetando de forma direta ambos os modalesse trabalho, o pequeno decréscimo da
variancia para o MRA pode ser justificado, em virtude dBAMpresentarem problemas no
ajuste da funcéo polinomial em extremidades da curva (Ex2A@ dias de idade), podendo
nao estimar componentes de variancias genéticas eoteizcom a realidade biologica.

(Alencar et 812004 Arango et al., 2004 Mota et al, 2013) em estudo com bovinos de
corte, tanto da raca Nelore quanto Simental, verificaesoitados semelhantes a esse trabalho,
sendo que os autores, encontraram uma diminuic@g,gapara o MRA na pré-desmama e
desmama, periodos esses compreendidos pela faixa de (100 aafGfe ddade). Sendo
justificadas pela particAo dos efeitos maternais entogfgenéticos e ambientais, que
apresentaram dificuldadesm analises unicaracteristicasoncluindose portanto, que esse
problema pode ter sido incrementado nos MRA, aliado ao ndedajuste (polinbmios
ortogonais de legendre com*4).

A partir dos 210 dias de idade, foi observado unseioné em ambos os modelos, no
entanto, uma tendéncia de constancia foi observadaia3& dias de idade, para o MRA.
Resultados semelhantes foram relatados por Laureano(20Hl), na qual em trabalho com
modelos multicaracteristicos em bovinos de corte reéiseEm um crescimento leve e constante
a partir dos 210 dias de idade decorrer da curva de crescimento. Ja Nobre et al. (R@08a
trabalho com MRA em bovinos de corte da raca Neloeefisaram estimativas deZ,,
semelhantes a esse trabalho, com crescimento aduet#10 dias de idade e tendendo a uma

constancia a partir dos 365 dias.
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Figura 2- Estimativas de variancia genética aditiva mat@rfya,) em modelos de regresséo

aleatoria e multicaracteristico em bovinos de cortexda Nelore.

Com relagdo a),, as estimativas foram semelhantes em ambos os @spd=im
crescimento mais acentuado para o MRA principalmentec®85 dias de idad@-igura 3).
Nota-se, que os resultados acentuados apos 365 dias néend@sntes com uma realidade
biolégica, que pode ser justificado provavelmente pelo baikmero de registros nesse
periodo, aliado também a um menor némmeédio de filhos por mée nascidos na idade adulta,
gue nesse trabalho foi de 1,32. Menezes et al (2013) eathivatmm curva de crescimento em
bovino da raca Tabapué obtiveram um aumento acentuadetitaativas des;,, a partir dos
360 dias de idade, sendo justificadas pela baixo nimerdads fibr vaca (média de 1,55).

Ja Mota et al. (2013) e Rosa et al. (2000), aaltratem com bovinos da raca Simental
e Guzerd com MRA e modelo multicaracterdigttom dados que continham nimero médio de
filhos por vaca de (1,3 e 1,6) do nascimento a idade adaltficaram que as estimativas d
efeito de ambiente permanente materno, foi praticamgotl a zero. Talhari et al. (2003) e
Shaeffer et al. (2004), também encontraram estimatsadendo a zero para o efeito de
ambiente permanente materno, em animais da raca GugZaachim, ao trabalharem com
namero médio de filhos, por vaca, inferior a 2.

Portanto, esses resultados sugerem se trabalhar com werontaior de filhos por méae
para que haja estimativas mais acuradas das varianciefeitte de ambiente permanente

materno.
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Figura 3- Estimativas de variancia de ambiente permaneaterno 4;,,) em modelos de

regresséo aleatéria e multicaracteristico em bovinesude da raga Nelore.

Como pode ser observado na Figura 4, houve aumantariancia fenotl'picarf) ao
longo da trajetéria de crescimento, tanto para as andiségaracteristicas quanto para o
MRA. Esse aumento foi atribuido, principalmente, devido grpssdo da variancia genética
aditiva direta (rgzad), ao longo da curva de crescimento e também, pelo fajoelem idades
mais elevadas os pesos normalmente sdo de maior magmiawity ao efeito escala, ja
comentado anteriormente nesse trabalho. Resultashethsmtes foram encontrados por Meyer
(2009, Mota et al. (2013) e Nobre et al. (2003), que ao trabalharenbowvinos da raca Nelore,
Simental e Guzera, respectivamente, via modelos maltitisticos e MRA, observaram
estimativas crescentes para ambos 0s modelos cormténdéais acentuada a partir dos 210
dias.

Mello et al. (2006), ao trabalharem com bovinosaga Canchim, observaram resultados
semelhantes ao desse trabalho, com aumento das esimtmqw]?) de mesma magnitude a
longo da curva de crescimento para pesos avaliados nastirespédades estudadas. Tais
autores observaram também um incremento mais acentuadoéseigaa partir dos 460 dias

de idade e de mesma magnitude, tanto em modelos multic@stiaderquanto MRA.
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Figura 4- Estimativas de variancia fenotipﬂoﬁ) em modelos de regressédo aleatoria e

multicaracteristico em bovinos de corte da raca Nelore.

As estimativas de?. para ambos os modelos estudados, de modo geral, tiveram
tendéncias semelhantes a partir dos 365 dias (Figura 5).shlotpe para o modelo
multicaracteristico, as variancias residuais comp@stagntaram até os 210 dias, quando um
leve decréscimo ocorreu até os 365 dias, sendo que a pssér griodo um novo aumento
acentuado se estabelecBara o MRA observag uma queda entre o periodo da pré-desmama
e desmana (Ro), sendo que posteriormente estimativas crescentes agnitodes foram
encontradas, que pode ser justificada pelo maior nUmeregdtros de peso no periodo de
P210.

Figueiredo et al. (2004lwasaki et al. (2005eMartins et al, (2000 em trabalho com bovinos
de corte também encontraram, de modo geral, estimalvag. crescentes ao longo da
trajetdria de crescimento. Tais autores encontraramavaajueda na variancia para o periodo
inicial justificada pela divergéncia do nimero de regssproximos a idade estudada (205 dias),
em relacéo ao periodo inicial de (100 dias), acarretando, poriamiocqueda no valor residual
como observada também nesse trabalho

Com relacdo ao MRA, resultados ndo comprdesdientro de uma realidade biologica
foram diagnosticados a partir dos 365 dias de idade, sendavpl@ue tenham acontecido

pelo pequeno nimero de registros disponiveis nesse perioaojacommentado anteriormente.
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Figura 5 - Estimativas de variancia residual comp@stg em modelos de regresséo aleatoria

e multicaracteristico em bovinos de corte da raca Nelore.

Comrelacao as estimativas de herdabilidades (hte), para R2o, P10, Psss € Riso, Notou-
se que de maneira geral, foram semelhagteambos os modelos, com estimativas variando
de (0,09 a 0,28) e (0,15 a 0,39) (Tabela 9). Esses resulsédosle acordo com os encontradas
por Silva et al. (2013) que em trabalho com bovinos da relgaenencontraram valores que
variaram de 0,10 a 0,11 e aumentaram até chegar ao vadonande 0,35 a 0,36 na idade
adulta (sobreano) utilizando MRA e modelos multicaréstieos.

Para b, 0s modelos estudados apresentaram estimative% de (0,09 e 0,15). Esses
valores estéo dentro do intervalo mencionado por Laaregal. (2011), de (0,05 a 0,58) para
peso aos 120 dias, em um trabalho de revisdo para asdatmets de crescimento na espécie
zebuina. Ja parad{d asestimativas dén? foram de 0,13 para o modelo multicaracterisdco
0,16 para MRAEssas estimativas deqléstdo dentro do intervalo de valores relatados por
Souza et al. (2011) e Araughal. (2006), que variaram de (0,12 a 0,73).

Foram encontrados, parasd valores de k2 de (0,23 e 0,31) para os modelos
multicaracteristico e MRA, respectivamente, sendo gsesegalores de hestdo coerentes
com os citados na literatura por (Mello et al., 20B86@rneiro et al., 2010 e Laureano et al.,
2011), que variaram de 0,21 a 0,31.

Rumph et al. (2002) em trabalho com bovinos da tégreford utilizando modelos
multicaracteristicos encontraram estimativas semedsapara os valores d& para R2o, P1o,

Pses € Rso respectivamente iguais a 0,08, 0,12, 0,20 e 0,24. Em re&gmdMRA, as
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estimativas de% encontradas foram, de modo geral, superiores as repop@d@sbuci et al.
(2004) que em trabalho com bovinos da raga Holandés, aangith um polinGnaide terceira
ordem (grau dois) para o efeitos fixos e aleatpeocontraram valores d&; iguais a 0,07,
0,15, 0,12 e 0,07 em intervalos que compreendem, respectiearaendades aos 100, 205,
365 e 450 dias.

De acordo com a Figura 6, podemos observar, tanthéno MRA promoveu as ma@s
estimativas déh%y na fase adulta do animal. Esses resultados encositnedse trabalho,
sugerem que maiores ganhos genéticos anuais podem ser gidsangao a selecdo seja
realizada considerando pesos tomados mais tardiamevittardo animal.

Os valores de herdabilidades mat€hAa) encontradas paradd P Psss € Riso neste
estudo, foram de baixa magnitude e apresentaram uma mesdé&ndia, com estimativas
variando de (0,01 a 0,03) e (0,08 a 0,11) como pode sercaddfina Tabela 9. De maneira
geral, para ambos 0os modelos estudados houve um compudacnescete desde a fase do
pré-desmaméPi20) até a desmama {f) com queda ligeira partir dos 365 dias até a idade
adulta (Figura 7). Resultados semelhantes ao do presstote foram encontrados por Souza
et al. (2011) e Silva et al. (2013) que encontraram estiasathaximas do desmame até a fase
adulta em torno dos 400 dias de idade e nova queda graduafinatiéda trajetoria estudada
respectivamente, em bovinos de corte.

Observa-se, também, que da mesma forma comteeeonrpara as estimativas dg h?
aguelas estimadas via MRA, foram em tese, superioreezderet al(2013), e Mota et al.
(2013) ao trabalharem com bovinos corte encontraramatstas de herdabilidades materna
em geral, superiores para MRA quando comparados aos moddtasaracteristicos Esses
resultados de h2encontrados no presente estudo destacam a importansa efego na
bovinocultura de corte, principalmente na fase de itnesto.

Sakaguti et al. (2002) também confirmaram a impoiéadesses efeitos oriundos das
maes principalmente na fase de crescimento, justificado f[fmio desses efeitos
proporcionarem um ambiente ideal a suas proles para sewaleseento. Além disso, esses
efeitos podem proporcionas maes uma variacdo em relacdo a sua producdo de leite,
capacidade de defesa ou busca por alimentos.

Em relagdoas variancias de ambiente permanente mateerfy,)( estimadas como
proporcdes da variancia fenotipin;%\ notase de forma geral, que as magnitudes foram baixas,

variando de (0,07 a 0,11) e (0,02 a 0,08) conforme a (Tabel¥bS¢rva-sena Figura 8 para

ambos os modelos, uma mesma tendéncia dos 210 dias 266 d&s, o0 que indica que o
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efeitos causado pelo ambiente maternal entre a pre-desendesmama nao se diluiram para
esse intervalo. Meyer et al. (2005a) encontraram estgsatemelhantes ao esse trabalho, com
opm crescentes ao longo da vida do animal para o0 MRA.

J& para as variancias residuais composgas €stimadas como proporg¢des da variancia
fenotl’pica(afz) observou-se, valores préximos, de médias magnitudes, dqaewade (0,60 a
0,79) e (0,39 a 0,68) para modelos multicaracteristicos e MRABela 9. Notou-se conforme
a Figura 9 que modelos multicaracteristicos apresentovegaduperiores ao MRA em toda a
trajetoria de crescimento. Esse aspecto, indica umalgdalsuperior de ajuste do MRA sendo
justificada em virtude das menores propor¢desge que foram observadas ao longo da curva
de crescimento. Araujo et al. (20@8)aureano et al. (20)®Em trabalho com bovinos de corte
também encontraram estimativas semelhantes a essadrabmo;,,, superiores para modelo

multicaracteristicos

Tabela 9 Estimativas de herdabilidade diretagfhherdabilidade materna (f)2e proporc¢des
das variancias de efeito de ambiente permanente méRerfyp) e variancia residual composta

(Poz.), em relacdo a variancia fenotipica totrﬁ)( obtidas para os modelos multicaracteristico

e de regresséao aleatoria (entre parénteses) para osgossb20, 210, 365 e 450 dias de idade
em bovinos da raca Nelore.

Pesos *h2g *h2m *Posm *Pasc
P120 0,09 (0,15) 0,02 (0,08) 0,08 (0,02) 0,79 (0,68)
P210 0,13 (0,16) 0,03 (0,11) 0,07 (0,05) 0,74 (0,65)
P3ss 0,23 (0,31) 0,01 (0,09) 0,08 (0,07) 0,68 (0,43)
Paso 0,28 (0,39) 0,01 (0,08) 0,11 (0,08) 0,60 (0,39)

Pi20, Po1o, Pass € Riso-pesos ajustados aos 120, 210, 365 e 450 dias de idade; * pbdiamalises bicaracteristicas
para o modelo multicaracteristico
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Figura 6- Estimativas d@& para o modelo multicaracteristieanodelos de regresséo aleatoria
e em bovinos de corte da raca Nelore.
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Figura 7- Estimativas db?, para o modelo multicaracteristieode regressdo aleatéria em

bovinos de corte da raca Nelore.
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Figura 8- Estimativas dasy,, como propor¢des da variancia fenotl'piaé)(para 0 modelo

multicaracteristice de regressao aleatéria em bovinos de corte da raca Nelore
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Figura 9- Estimativas dass. como proporcées da variancia fenotl'pioﬁ)( para o modelo

multicaracteristice de regressao aleatéria em bovinos de corte da raca Nelore

Conforme a Tabela 10 as estimativas de codegagenéticas aditivas diretagd de R2o
x 210, P120 x 365 P120 x 4500btidas via MRA foram negativas e de média magnitude cdones
variando de (-0,42 a -0,33). Resultados semelhantes fdosan®por Meyer et al. (2005d) em
trabalhos com bovinos de corte, na qual encontraramatstas negativas dgaf para pesos

entre idades semelhantes a esse estudo. Tais autoresjastifesses valores negativos devido
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a problemas oriundos da fungéo polinomial, uma vez quelagdes entre essas medidas sao
predominantemente positivas, ja que 0 peso dos animaisstiitado da soma acumulada do
ganho ao longo da vida, criando uma dependéncia estrutueabsntresmo.

JAessas mesmas correlagdes obtidas via modelos mudterdstico foram positivas e com
alta magnitude com valores variando de 0,71 a 0,94\, também, que as estimativas de
rqadObtidas para o x 365 Po10 x 4502 P36ss x asoforam positivas e com alta magnitude com valores
variando de (0,79 a 0,93) para o MRA e de (0,91 a 0,95) parageadelticaracteristico

Os resultados encontrados para g frtanto para MRA quanto modelos
multicaracteristico estdo dentro da faixa de valoresrgrados na literatura (Silva et,&00Q
Sakaguiti et al., 2008iqueira et al., 20Q3/ello et al., 2006Souza et al., 2030 estimarem
correlagbes genéticasm bovinos de corte, encontraram, em geral, estimafesitivas
variando demélia a alta, indicando que parte dos genes de acao aditivaflgeaciam uma
caracteristica, também influenciam as outras.

Em relagcédo as correlacdes fenotip{cgsconforme a Tabela 10, observeg-que para o
MRA as estimativas foram de baixa a média magnitude edones variando de (0,11 a 0,82),
ja para modelos multicaracteristico esses valorasifale média a alta magnitude com valores
variando de (0,40 a 0,93), sendo quepasbtidas nos modelos multicaracteristico foram de
maior magnitude em relacdo a MRA.

Nobuse, também, que as estudadas tenderam, de maneira geral, a serem maiores em
idades mais proximas. Meyer, (20D5Boligon et al. (2010) e Gongalvez et al. (2011) ao
estimarem correlacdes fenotipicas para peso em badnogrte, verificaram um aumento na
magnitude das correlacées a medida que as idades se aproxirRaram, esse aspecto ndo
foi notado para aspide Razo x 216 Pi20 x 365 Pi20 x 45¢ 0 que pode ser justificado pelo

comportamento dag ja mencionados anteriormente nesse estudo.

Tabela 1Q Estimativas de correlagbes genéticas aditivas dirgteisna da diagonal) e
fenotipicas (abaixo da diagonal) obtidas via modeffticaracteristicos e de regressao
aleatéria (entre parénteses), para pesos aos 120, 210436%las de idade.

Pesos P120 P210 Ps6s5 Paso
P120 - 0,91 (-0,33) 0,94 (-0,39) 0.71 (-0,42)
Pa10 0,73 (0,32) i 0,94 (0,79) 0,95 (0,80)
Psss 0,40 (0,22) 0,57 (0,60) i 0,91 (0,93)
Paso 0,49 (0,11) 0,55 (0,61) 0,93 (0,82) i

Pi2o, Pr1o, Piss € Riso = pesos ajustados aos 120, 210, 365 e 450 dias de idade; () = estimiatimodelos de
regresséo aleatorioMRA — modelo 6.
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As correlagBes genéticas aditivas matefnas apresentaram estimativas semelhantes
para as idades avaliadas, com magnitudes de média aratalvade (0,76 a 0,93) para 0 MRA
e (0,74 a 0,93) para modelos multicaracteristico (TaldglaEssas estimativas estdo dentro da
faixa dos valores citados por Silva et al. (20@0aujo et al. (2006e Silva et al. (2018 na
qual em trabalho com modelos multicaracteristico e MRé&ontraram valores de (0,63 a 0,97).

Foi observado também, em ambos 0os modelawmegatie yam acima de 0,90 para (3 x
210; P120 x365, P210x 365) cOnsiderados altassemelhantes aos resultados obtidos por Menezes et
al. (2010), que em trabalho com bovinos de corte encongsamara R20240, Pi20360, € Paoaso
acima de 0,92. Esses autores exphitaqueos efeitos genéticos aditivos maternos para essas
idades podem estar sob influéncia dos mesmos genes, odpisgrgustificado também, no
presente estudo.

Obserwu-se, ainda, que de maneira geral, apesar dos resultadelbaet®s entre ambos
0s modelosp MRA apresentou maiores valores o que pode ser justifigaldcfato da auséncia
de um pré-ajustamento dos pesos as idades padréo reswtandon potencial ganho em
acuracia. Golcalvez et al. (2011) verificou resultados bemies em trabalho com dados
simulados para bovinos de corte em programas de avaliag&ticgeutilizando modelos
multicaracteristico e MRA, concluiu que os MRA sao snacurados que os modelos
multicaracteristico devido a melhor modelagem dos conmpesale variancia e parametros
genéticos, além da eliminacdo de idades pré ajustadas.

Ainda na Tabela 11 estdo apresentadas as estimativas rétag@ms de ambiente
permanente maternoagh) para Rzo, P10, Psss € Riso em ambos os modelos. Foi observado,
tanto para o MRA quanto para modelos multicaracteristibmatsvas semelhantesde altas
magnitudes variando de (0,80 a 0,93) e (0,86 a 0,96) e respectieampara MRA e MMC
sendo menores a medida que as idades se distanciaram.

Talhari et al. (2018 Meyer (2005f, Garneiro et al. (2010 Mota et al. (2013)
encontraram estimativas bem similares as encontragse rirabalho com bovinos de corte,
sendo de maneira geral, estimativas de alta magnitudandgarde (0,82 a 0,94). Tais autores
justificaram que esses valores altos gg, indicam que os efeitos gerados p&mbiente”
proporcionado pela mée durante a fase de pré-desmama passarapapel importante ao
longo de toda a vida do animal, o que reafirma a importanciecks com boa habilidade

materna para o sucesso de um sistema de producédo de gado.de corte
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Tabela 11 Estimativas de correlagcdes genéticas aditivas nastefacima da diagonal) e
correlagbes de ambiente permanente materno (abaixoadandl) obtidas via modelos
multicaracteristicos e de regresséo aleatoria, parasos p@s 120, 210, 365 e 450 dias de
idade.

Pesos P120 P210 P365 Paso
P120 - 0,93 (0,91) 0,89 (0,86) 0,74 (0,76)
P210 0,95 (0,91) - 0,91 (0,93) 0,79 (0,80)
Pses 0,94 (0,92) 0,96 (0,93) - 0,80 (0,89)
Paso 0,86 (0,80) 0,93 (0,91) 0,94 (0,90) -

Pi2o, Po1o, Pses € Riso =pesos ajustados aos 120, 210, 365 e 450 dias de idade; () tiestimia MRA— modelo
6.

O resumo das andlises dos modelos (A), fungdo dességrpolinomial B-spline (BSX L,
Q ou C), coeficientes de regressao aleatoriakke k), niumero de parametros (NP), nos,
namero de segmentos (N), Logaritmo da funcdo de verossigalhdogl); Critério de
Informacéo de Akaike (AIC); Critério de Informacéo BayrsiéBIC) para diferentes modelos
considerando homogeneidade de variancias residuais enofaldnraca nelore é apresentado
na (Tabela 12)

De forma geral, o valores do logaritmo dac&aon de verossimilhanca (ledg
melhoraram a medida em que o0 numero de segmentos aumesgsando de 2 até 5
acompanhando também o aumento da ordens das funcdes B-sploeds, para (funcédo B-
spline linear) que apresentou melhor resultado com um ménwaro de segmentos utilizados,
conforme observado. Aliado a esse aspectmusd, que nas funces B-spline (quadratica e
cubica) as magnitudes de suas melhoras foram indsrquando as ordens das funcdes
utilizadas foram mai@sou seja, a influéncia do nimero de nés foi maior quandmilgz®u
funcdes coeficiente de regressao de baixa ordem (popé&xagual a dois ou trés).

Nesse sentido Meyer et al. (2005c) e Menezes et al. (28thBram resultados semelhantes
aos obtidos nesse trabalho, quando se utilizou func@gsir® (linear, quadratica e cubica)
para modelar as trajetéria de crescimento em bovinosrtie até em média 600 dias de idade.

Verificou-se, que independente da funcdo B-splineregada (quadratica ou cubica),

aumento do numero de segmentos (2 a 5), acompanhadosupsdoonde noés (3 a &
parametros (35 a 52) e (50 a 70) acarretou em valores supgeiorenddulos, para os critérios
de AIC e BIC, indicando, portanto, um pior ajuste. Porola#tdo, 0 aumento do nimero de
segmentos para a fungdo B-Spline linear, demonstrou agssltcontraditorios para o BIC

podendo ser justificado pelo menor nimero de parametras 32
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De acordo com alguns autores como por exemda &al. (20009 Meyer et al. (2005d
estudando a modelagem da curva de crescimento em bovinodeleatravés de polindmios
B-spline, afirmaram que os modelos parcimoniosos sdoederipeis, ou seja deve-se dar
preferéncia a modelos que envolvam o minimo de paranpetssé/eis a serem estimados, pois
explicam melhor o comportamento da variavel resposta.

Dessa forma, conforme os critérios ja& menclosaoptouse nesse trabalho escolher
modelo A1- BSL33322 (Tabela 12), como sendo o de melhor ajuste, vistapgasentou os
melhores resultados com relacdo n@enor nimero de parametros (24), maior valor de AIC e
aliado ainda ao menor valor de Lkbglsso demonstra a importancia de se utilizar dois
segmentos com seus respectivos n6sZ00- 499) no estudo do modelagem de crescimento
do peso em funcéo da idade em bovinos de corte.
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Tabela 12 Modelos (A), funcdo de regressédo polinomial B-spline (BSXQ ou C),
coeficientes de regresséo aleatérig ke e k), nimero de pardmetros (NP), nés, nimero de
segmentos (N), Logaritmo da funcdo de verossimilhancgd(),oCritério de Informacdo de
Akaike (AIC) e Critério de Informagao Bayesiano (Bf#2ya diferentes modelos considerando
homogeneidade de variancias residuais em bovinos daaiaca.n

BSX k1 k2 k3 NP Noés

Logel AIC BIC
B-Spline (Llinear)
BSL 3 3-3 2-2 24 (0-210-499) 2 -132035,9 134.599,3 134.810,1
BSL 4 44 2-2 27 (0-120-210- 3 -133.014,5 134.743,2 134.287,2
499)
BSL 5 55 22 35 (0-120-210-365 4 -133631,3 134.697,1 134.241,8
— 499)
BSL 6 6-6 2-2 39 (0-100-200-300 5 -133926,2 134.659,3 134.010,6
—400- 499)
B-Spline (quadratico)
BSQ 4 4-4 3-3 35 (0-210-499) 2 -133.524,3 134.399,3 134.410,1
BSQ 5 5-5 3-3 43 (0-120-210- 3 -133.4015 134.443,2 134.487,2
499)
BSQ 6 6-6 3-3 46 (0-120-210-365 4 -133301,3 133.497,1 134.5108
—499)
BSQ 7 7-7 3-3 52 (0-100-200-300 5 -1332992 134.5103 134.5606
— 400- 499)
B-Spline (cubico)
BSC 5 55 4-4 50 (0-210-499) 2 -1359329 133.533,1 133.220,1
BSC 6 6-6 4-4 57 (0-120-210- 3 -135806,2 133.5802 133.2512
499)
BSC 6 6-6 44 63 (0-120-210-365 4 -135.7831 133.607,1 133.30Q7
— 499)
BSC 7 7-7 44 70 (0-100-200-300 5 -135.781,2 133.632,5 133.320,8
— 400- 499)

BSX (L, Q ou C) = funcéo polinomial B-spline (linear, quaidge cubica).

Verificou-se, que o modelo A1BSL33322(CL) que considerou homogeneidade de
variancias residuais (GL.e o modelo com heretogeneidade de variancia com Quak qu
trés classeddLs) obtiveram os pig@sajustes dentre todos criterios avaliados, indicando que a

variancia residual tem comportamento diferente no decata trajetéria de crescimento
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(Tabela 13). Esses resultados sao semelhantes aosradosmpor Meyer et al. (2005a), Mota
et al. (2013), Silva et al. (2013) e Menezes et al. (2013)adralhos com bovinos de corte.

O modelo AL BSL33322(CL) que agrupou quatro classes de idade: 60-149, 150-299
300-419 e 420-499 digi 0 mais indicado nesse estudo, pois, foi 0 que aprasemoores
valores de AIC e BIC. Dessa forma, a inclusdo da cldeseariancia residuallLs podera
promover um incremento nas estimativas de varianciamesso, obter parametros genéticos

mais acurados.

Tabela 13 Classes de variancias residuais para o modele BSL33322-CL,, CLp, CLs e
CL4) considerando Lag, AIC, BIC para a fungdes B-spline linear para a curverdscimento
em bovinos de corte.

Classe de variancias Residuais

(Modelo A1—BSL33322CL.y)  N© LOgel AIC BIC
CL. 24 -132035,9  134.599,3  134.810,1
CL» 25  -132.0203  134.670,2 134.857,2
ClLs 26 -131.0014  134.6927  134.8916
ClLs 27  .132.2182  132.198,8  132.488,2

Na Tabela 14, encontram-se os edp Logaritmo da funcdo de verossimilhanca
(Logel), critério de informacdo de Akaike (AIC) e o critéde informagdo Bayesiano
(BIC), na qual indicam que a funcéo B-spline com o modeldelo Al- BSL33322(CL)
com 27 parametros foi a que propiciomn melhor ajuste, quando comparaawobtido
nesse estudo, através do ajuste do polinbmios de Legermraquizlo 6 - Leg34444 (G
na qual continha com 43 parametros.

Dessa forma, o modelo o B-spline - BSL33322) pode ser indicado para estudar
futuramente parametros genéticos de forma mais acurdo,d® evitar uma série de
dificuldades, que se verificou nesse trabalho com o usopdbnémios ortogonais de
Legendre, como problemas de inconsisténcias nas estisde variancias e covariancias
em idades extrema&problemas com polinbmios de alto grau, principalmentempackelar
os efeitos aleatérios genéticos matemds ambiente permanente materno. Isto levou a um
aumento do numero de parametros a serem estimadosnabsdieo e consequentemente

nas exigéncias da capacidade computacional e possivelmerte aas estimativas.
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Tabela 14 Comparacédo de modelos de regressao aleatoriaB8L33322(CL) e Leg34444
(CL4) ajustados por polinomial ortogonal de Legendre e polm®segmentados do tipo B-
spline, namero de parametros (NP), Logaritmo da funcaemssimilhanca (Lady), Critério
de Informacdo de Akaike (AIC) e Critério de Informacéo é€#no (BIC) considerando

heterogeneidade de variancias residuais estudados paraaewmnescimento em bovinos da
raca Nelore.

Polinbmio de Legendre de melhor ajuste

NP Logel AIC BIC

Leg34444 (ClL) 43 -133.317,7 133.118,7 133.477,9

Funcédo B-Spline de melhor ajuste

BSL33322 (Cl) 27 -132.218,2 132198,8 132488,2

Leg = polindmios ortogonais de legendre; BSL: polinbmiog e linear.

5.0 Conclusbdes

As estimativas de (co)variancia e parametrogtges tanto por modelo de regressao
aleatéria (ajustada por polinbmios ortogonais de Legenduanto para os modelos
multicaracteristico apresentaram comportamento bmmégemelhantes. No entanto, o modelo
com funcao polinomial de Legendre de ordem trés parteibssfixos e quatro para os efeitos
aleatérios apresentaram melhores acuracias coma@seatimativas de parametros avaliadas.

O uso de uma funcéo B-Spline Linear com coeficiadgeggressao de ordem trés para 0s
(efeitos fixos, aleatorios genético do animal e matecom trés nos e ordem dois para 0s
(efeitos aleatérios de ambiente permanente diretdexrnag com dois n0s no extremo da curva,

proporcionaram um melhor ajuste em relacéo ao polinonagonal de Legendre.
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