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RESUMO

SILVA, Felipe Gomesla D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, setembro de. 2014
Avaliacdo genética da producéo de leite no dia do controle de caprinos de aptidao
leiteira utilizando modelos de regressao aleatéria multicaracteristico®rientador:

Robledo de Almeida Torres. Coorientador: Fabyano Fonseca e Silva.

O presente trabalho teve como objetivo principal realizar a avaliagdo genética da
producdo de leite no dia do controle utilizando modelos de regressdo aleatéria
multicaracteristicos (MRAM). Os objetivos especificos foram: Estudar as divergéncias
genéticas entre as quatro primeiras lactacbes de caprinos da raca Alpina, utilizando
modelos de regressdo aleatdria unicaracteristicos (MRAU) para cada lactacao;
demonstrar a aplicacdo do software de recodificacdo de pedigrees alfanuméricos
RENPED,; verificar diferentes alternativas nas estruturas de ponto de truncamento, efeitos
fixos e unidades de medidas da variavel resposta producdo de leite no dia do controle
sobre a classificacdo dos animais avaliados geneticamente; verificar o melhor modelo de
regressao aleatoria para avaliar a producao de leite no dia do controle de caprinos da raca
Saanen. Para tal, foram utilizados dados do rebanho de caprinos de aptiddo leiteira da
Universidade Federal de Vicosa. O software WOMBAT foi utilizado em todas as
avaliagbes genéticas, o software CALC da LibreOffice foi utilizado em edi¢bes dos
bancos de dados e o software RENPED foi utilizado nas recodificacbes de pedigrees e
bancos de dados e algumas analises descritivas. Diferencas entre a estrutura genética de
cada uma das lactacdes devem ser estudadas para delinear adequadamente estratégias c
sdecdo em rebanhos de aptidao leiteira. Futuras analises testando diferentes modelos para
a segunda, terceira e quarta lactacdo devem ser testados. Andlises utilizando os MRAM
foram viaveis, mas apresentam maior dificuldade de convergirem do que analises
segparadas de MRAU para cada lactacado. MRAM e MRAU apresentam estimativas
semelhantes para os componentes de variancia ao longo da curva de lactacdo. MRAM
podem trazer grandes vantagens em relacdo a MRAU por aproveitarem melhor os dados
de ao menos duas lacta¢des simultaneamente. O RENPED é uma alternativa para corrigir
erros e recodificar dados alfa numéricos, assim como para viabilizar os arquivos de
pedigree e dados para analises em diversos programas. Existe grande diferenca na
classificacdo dos animais quando o ponto de truncamento € muito baixo em relacdo a
pontos de truncamento médios a altos para a lactacdo. Melhores resultados sé&o obtidos
em modelos que utilizem o efeito fixo classificatério ano-estacdo do controle leiteiro ao
invés de ano-estacdo do parto. Melhores resultados também sdo obtidos através da

construcdo destes efeitos fixos agrupando estacées que comecem em um ano e terminem



em outro ao invés de apenas mesclar as variaveis ano e estacao. A utilizacao da producéo
de leite no dia do controle em litros como tradicionalmente utilizado n&do atrapalha as
avaliagbes genéticas através de problemas de erros numéricos, mas unidades de medidas
muito grandes ou muito pequenas podem ocasionar este tipo de problema. O modelo mais
parcimonioso para avaliagdo da PLDC para os caprinos da raca Saanen foi o que
considerava regressao fixa de ordem 3, genética aditiva de ordem 2 e permanente
individual de ordem 8, além de 5 classes de variancia residual. Também conclui-se que
combinacfes de mesma ordem para as curvas genética aditivas e permanente individuais
podem ndo encontrar o melhor modelo de acordo com os critérios de comparacao

tradicionais.



ABSTRACT

SILVA, Felipe Gomes da, D.Sc., Universidade Federal de Vigcosa, September of 2014.
Study of Milk Yield on the Control Day of Alpine Goats Using Multitrait Random
Regression Models. Adviser: Robledo de Almeida Torres. Co-adviser: Fabyano Fonseca
Silva.

The main objective of the present study was to conduct a genetic evaluation of test-day
milk yield (TDMY) using multi-trait random regression models (MRRM). The specific
objectives were: to study the genetic divergences between the first four lactations of
Alpine goats using single-trait random regression models (SRRM) for each lactation; to
demonstrate the application of the RENPED software to recode alphanumeric pedigrees;
to determine different alternatives in the structures of truncation point, fixed effects and
units of measurement of the TDMY response variable on the classification of animals
evaluated genetically; and to determine the best random regression model to evaluate
TDMY for Saanen goats. For this purpose, data from the dairy goat herd of Universidade
Federal de Vicosa were used. The WOMBAT software was employed in all genetic
evaluations; the CALC software from LibreOffice was used in datasets editions; and the
RENPED software was used in the recoding of pedigree and datasets and a few
descriptive analyses. Differences between the genetic structures of each one of the
lactations should be studied to properly design selection strategies in dairy herds. Future
analyses testing different models for the second, third and fourth lactations should be
carried out. Analyses using the MRRM were feasible, but showed greater difficulty to
converge than the separate SRRM analyses for each lactation. MRRM and SRRM show
similar estimates for the variance components over the lactation curve. MRRM can
provide greater advantages in relation to SRRM as they better utilize the data of at least
two lactations simultaneously. RENPED is an alternative to correct errors and recode
alphanumeric data as well as to make pedigree files and data available for analyses on
various programs. There is a large difference in the classification of animals when the
truncation point is too low in relation to medium and high truncation points for lactation.
Better results are obtained in models that utilize the fixed year-season classificatory effect
of the milk control through the construction of these fixed effects by clustering seasons
that start in one year and end in another instead of only mixing the year and season
variables. The use of TDMY in liters as traditionally adopted does not undermine the
genetic evaluations with problems of numerical errors, but too large or too small units of

measurement may generate this type of problem. The most parsimonious model to



evaluate TDMY for Saanen goats was the one which considered a fixed regression of
order 3, additive genetic effect of order 2, permanent individual effect of order 8, in

addition to five classes of residual variance. It is also concluded that same-order
combinations for the additive genetic and permanent individual curves may not find the

best model according to the traditional comparison criteria.
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INTRODUCAO GERAL

A caprinocultura de leite tem crescente importancia no cenario nacional, tendo
alcancado 22.000 litros de producéo diaria em 2009 segundo dados do IBGE. Sendo que
dentre as diferentes racas de caprinos de aptidao leiteira, as mais utilizadas no Brasil sdo
as racas Saanen e a Alpina. Segundo Brito (2011), o leite de cabra é um alimento rico
com caracteristicas Unicas. Além das vantagens nutricionais e terapéuticas, o leite de
cabra possui alta qualidade proteica e grande contetdo de minerais e vitaminas, melhor
digestibilidade da fracao lipidica e menor alergenicidade da fracdo proteica em relacao
ao leite de vaca.

Apesar de suas vantagens, seu mercado € muito aquém do esperado em relacao ao
leite de vaca. Possivelmente devido ao maior custo de producao ocasionado pelo déficit
em pesquisas com caprinos em relacdo a pesquisas com bovinos, principalmente na area
de melhoramento genético, além de um numero muito reduzido de programas de
melhoramento genético de cabras para producdo de leite. A partir destas caréncias
percebe-se a necessidade de se investir mais em pesquisas que aumentem a eficiéncia dz
producdo de leite de cabras. Melhorando a nutricdo, ambiéncia e principalmente o
melhoramento genético para otimizar o sistema de producao de leite.

Os métodos de escolha de individuos geneticamente superiores de uma populagéo
estdo em constante evolucdo. A selecdo que comecou de forma empirica, antes mesmo
do surgimento da Genética como uma ciéncia, alcancou importantes resultados para a
humanidade, principalmente no que diz respeito a domesticacao das espécies. Entretanto,
as técnicas de escolha empiricas possuem eficiéncia limitada dentro da biologia que
coordena a herancga dos caracteres.

Desta forma, diversas areas da ciéncia tém sido combinadas para escolher os
melhores individuos de uma populacdo, equilibrando a razdo do ganho genético
econdmico sobre a perda de variabilidade genética. A avaliacdo genética de caprinos de
aptidao leiteira tem passado por diversos avancos, tais como avaliacdo de caracteristicas
visuais, avaliacdo da Producao de Leite Acumulada (PLA) através do modelo reprodutor,
modelo animal, avaliacdo simultdnea de mais de uma lactagéo através de modelos de
Repetibilidade e modelos Multicaracteristicos. Mais recentemente, Modelos de
Regresséo Aleatdria (MRA) tem sido utilizados com a vantagem de se avaliar a Producao
de Leite no Dia do Controle (PLDC), ao invés da PLA.

De fato, MRA podem auxiliar a pratica de selecdo por aproveitarem melhor as

informacdes da PLDC, serem menos sensivel a dados perdidos, modelar as variacbes de
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producao dentro da lactacéo, trabalhar com niamero maior de dados, etc. Também espera-
se que os MRA permitam obter estimativas de parametros e predi¢éo de valores genéticos
mais precisa e acurada, permitindo obter melhores ganhos genéticos. Isso decorreria do
fato de ao invés de transformar as informac¢des da PLDC em uma Unica informacéo, a
producao de leite acumulada (PLA), os MRA permitem modelar todas as informacfes da
PLDC ao longo dos dias em lactacao (DEL).

Silva et al. (2013b) verificou os melhores Polindmios Ortogonais de Legendre para
avaliacdo da PLDC em caprinos da raca Alpina realizando 980 analises. Silva et al.
(2013c) demostrou que utilizando o melhor MRA Unicaracteristico (MRAU),
encontrados pelos autores anteiores para a primeira lactacao, era possivel aumentar
intervalo entre coletas da PLDC de 7 para 14 ou 21 dias, sem obter prejuizos nos
resultados das avaliacdes genéticas, o que ndo ocorreu quando o intervalo entre controles
era de 28 dias. Tal descoberta é fundamental para reduzir os custos com coletas de dados,
visto que o aumento do custo de mao de obra confiavel e qualificada € uma tendéncia
mundial.

Apesar dos avancos, MRA trazem consigo alguns problemas, como por exemplo,
como utilizar os resultados dos parametros da curva genética para praticar aSilacao.
(20119 resolve este problema utilizando o software RENPED que calcula o valor
genético para cada dia em lactacdo e soma os valores genéticos de todos os dias da
lactacdo para cada animal.

Um outro problema a ser considerado é que a avaliacdo da PLDC por meio de
modelos de regressao aleatoria ndo podia ser feita simultaneamente para mais de uma
lactacdo @ selecéo de animais apenas com base na primeira lactacdo pode acarretar em
um tipo de animal que produz muito na primeira lactacdo, mas ndo se recupera
adeguadamente para ter um intervalo entre partos economicamente favoravel nem a
segunda e a terceira lactacdo, produtivas. Problemas facilmente resolvidos se forem
realizadas uma analise para cada lactagao.

Uma desvantagem das avaliages de lactacdes de ordem mais alta utilizando MRA
€ que 0 numero de animais que apresentam medicdes nestas lactagbes reduz muito e o
namero de medigdes por animais também. Isso ocorre em funcéo dos descartes e desgaste
dos animais. Dessa forma lactacbes de ordem mais alta podem apresentar
comportamentos de estimativas de componentes de variancia distintas do esperado e
menor acuracia dos valores genéticos preditos.

Acredita-se que tal problema possa ser amenizado utilizando o software WOMBAT

(Meyer, 2007), o qual que traz recentemente a possibilidade de trabalhar com Modelos
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de Regressao Aleatdria Multicaracteristicos, aproveitando a estrutura de covariancia entre
parametros das diferentes lactacdes avaliadas simultanemente. Dessa forma espera-se que
a predicdo de valores genéticos para cada lactacdo seja feita de forma mais acurada,
principalmente para as lactacbes de ordem mais elevada que se beneficiam mais da
avaliacao simultanea, por conterem menor volume de dados.

Partindo desta hipoteses ques dVlodelos de Regressdo Aleatoria
Multicaracteristicos (MRAM) podem ser aplicados com maior eficiéncia do que MRA na
avaliacao da producéo de leite no dia do controle de caprinos da raca Alpina e o aumento
da acuracia seletiva e o tipo de animal mais completo que sera possivel selecionar através
da utilizacdo de MRAM compensard o0 aumento do custo computacional e da
complexidade dos modelos a serem testados.

O objetivo principal a ser alcancado com este trabalho foi o de verificar se os
MRAM podem ser aplicados adequadamente para avaliar a PLDC em caprinos da raca
Alpina para as trés primeiras lactagdes e avaliar a dificuldade de convergéncia e as
complicagbes para se utilizar MRAM e fornecer retorno destas informacfes a
comunidade cientifica.

Os objetivos secundarios foram de estudar divergéncias entre os comportamentos
da PLDC nas quatro primeiras lactacbes de caprinos da raca Alpina, verificar alteracdes
nas estruturas de efeitos fixos a serem corrigidos em andlises da PLDC, verificar
divergéncias entre andlises utilizando diferentes pontos de truncamento para o nimero de
dias em lactacao, verificar a ocorréncia de erros numéricos nas analises, verificar o melhor
MRAU utilizando Polinbmios Ortogonais de Legendre, para avaliar a primeira lactacao
de caprinos da raca Alpina, demonstrar um exemplo aplicado do software de renumeracgéo

e recodificacdo de pedigrees (RENPED).



REVISAO DE LITERATURA

A - Caprinos

Segundo Ribeiro (1997), os caprinos podem ser definidos como pequenos
ruminantes, possuindo capacidade de aproveitamento de forragens e subprodutos.
Segundo Ribeiro (1997) citado por Brito (2012), a cabra foi o primeiro animal capaz de
produzir alimentos, cuja domesticacdo pelo homem ocorreu ha cerca de dez mil anos,
sendo os caprinos de mesma origem dos bovinos, com o tronco ancestral dos antilopes e
a diferenciacéo ocorrendo no Plioceno.

De acordo com Silva (2011), as principais racas criadas no Brasil, de aptidao
leiteira, sdo Alpina, Saanen e Toggenburg. Embora existam outras ragcas que podem ser
encontradas em sistemas de producéo de caprinos, tais como: Anglo Nubiana, Boer, Bhuj
Brasileira, Marota, Canindé, Moxot6, Murciana e La Mancha. Mesmo que algumas destas
tenham maior aptiddo para producéo de carne. De acordo com Ribeiro (1997), citado por
Brito (2012), as racas domésticas atuais descendem provavelmente da Capra aegagrus,
da Pérsia e Asia Menor, Capra falconeri, do Himalaia, e da Capra prisca, da bacia do
Mediterraneo, sendo a cabra doméstica denominada Capra hircus.

A caprinocultura é uma atividade explorada em todos os continentes, estando
presente em areas que apresentam as mais diversas caracteristicas edafoclimaticas (Brito,
2012). De acordo com Araujo (2004) o Brasil possui o décimo rebanho mundial de
caprinos e o maior efetivo das Américas. Em sua revisao de tese Pires (2011) faz um
importante resumo da histéria da chegada dos caprinos ao Brasil e evolugdo de
populacdes destes animais.

No entanto, em alguns paises, esta atividade apresenta reduzida expresséo
econbmica, sendo, na maioria dos casos praticada de forma extensiva, adotando baixos
niveis de tecnologia e, conseqguentemente, apresentando baixa produtividade e
rentabilidade (Brito, 2012).

Cavalcanti e Silva (1988), também mostravam preocupacédo com este problema,
ressaltando que 30 anos passados da importacdo de material genético, em quase totalidade
do nordeste sO se encontravam animais sem raca definida, o qual os autores atribuem
uma falta de atencéo do setor publico.

Talvez uma abordagem interessante fosse o fortalecimento de incentivo a formacéao
de cooperativas para estabilizar a comercializacdo e fortalecer os produtores com

assisténcia técnica de qualidade. Além de incentivar e fomentar associa¢des de criadores
4



com avaliacdes genéticas realizadas por instituicdes brasileiras de ensino, pesquisa e
extensdo. Tais praticas aumentariam a qualidade genética dos rebanhos, aumentando os
lucros com a producédo, além da movimentacdo financeira ocasionada pela compra e
venda de animais.

A incerteza da atividade e a falta dos incentivos publicos necessarios também
favorece a falta de cuidados e investimentos necessarios. Mesmo praticas simples que
podem evitar a transmissdo de doencas nédo séo frequentemente adotadas. Santa Rosz¢
(1991) descreve algumas doencas que podem afetar rebanhos caprinos, tais como:
Linfadenite Caseosa, Broncopneumonias, Pododermatite, Mamite, Clostridioses,
Colibaciloses, Listerioses, Ceratoconjutivite, Micoplasmose, Chlasmidiose, etc. Outras
doencas comuns sao Verminoses, Pododermites, Raiva, Aftosa, fotossensibilizacao,
Brucelose, Kimeriose, Sarnas, Timpanismo, Actima, Mastites, etc.

Algumas doencas podem ser evitadas com medidas profilaticas simples, que na
maioria das vezes n&o sédo adotadas. Outras, como a Artrite Encefalite Caprina (CAE),
exigem um grande numero de medidas para evitar o contagio entre os animais, sendo
algumas mais simples e outras mais complicadas, por isso esta doenca afeta até rebanhos
com alto nivel de tecnificacdo. Franke (1998) tras ensinamentos que permitem montar um
plano de acdo contra esta doenca. Informacdes, mais recentes, sobre a CAE também
podem ser encontradas em Silva et al. (2006).

Oliveira e Gonzales (1992) descrevem a transferéncia de embribes como uma
alternativa para acelerar o melhoramento genético de caprinos. Mas a realidade dos
criadores e sistemas de criacdo, custo e cuidados exigidos, e o problema da interagéo
gendtipo-ambiente, indicam que esta técnica so alcancgaria resultados sustentaveis se fosse
auxiliar a rebanhos com maior nivel de tecnificacdo, exigindo mais uma vez politicas
publicas coordenadas por instituicdes Brasileira de Pesquisa, Ensino e Extensdo com
profissionais competentes nas areas de nutricdo, bioclimatologia, sanidade, forragicultura
e principalmente melhoramento genético.

Pimenta Filho e Sousa (1992) fazem uma critica interessante as tentativas
imediativas de melhoria do rebanho caprino no nordeste por meio de importacbes de
materiais genéticos de outros paises. Os autoresraglaae este processo reflete em
um progresso nao duradouro e até prejuizo em alguns casos. Isso por efeito da interacéo
genodtipo-ambiente em que 0s caprinos exdgenos nao tém uma genética adaptada ao
nordeste. Outro problema que pode ser percebido no texto € a respeito da falta de praticas
adequadas como pesagens e controles leiteiros, registros de genealogia e selecdo de

animais mais produtivos. Tais praticas possuem resultados pequenos, mas duradouros, e
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existe uma grande necessidade de selecionar os animais que ja possuem genes de
adaptabilidade para aumentar a producéo de leite ou carne.

Segundo Nogueira Filho e Kasprzykowski (2006), citados por Brito (2012) 94%
dos caprinos encontram-se em paises em desenvolvimento, sendo uma importante fonte
de alimento e renda para essas populacdes. Embora as pesquisas relacionadas a espéci
caprina estejam aumentando em numero e qualidade, também se nota, de forma
desproporcional, 0 pequeno avanco de investimentos de industrias e criagbes de grande
porte.

Mesmo que de acordo com Costa (1984) o problema seja atribuido a um suposto
preconceito em relagéo ao odor e peculiaridade do sabor. O que falta e muito a ser feito
sdo investimentos na area de processamento de produtos de origem caprina, de forma a
gerar produtos diferenciados. Também devem ser realizados muitos investimentos em
marketing para reverter a imagem negativa que os produtos de origem caprina carregam
até hoje.

Silva (1988) mostra dois graficos de pesquisas realizadas pelo mesmo autor, um
destes mostra uma pesquisa de opinido sobre qual o principal motivo do entrevistado que
compra leite caprino o fazer. Dentre Apresentacdo, Antialérgico, Qualidade, Nutritivo,
Sabor e Outros, 70% das escolhas recaem na menor alergenicidade deste produto. O que
mostra que nesta época o leite de cabra era basicamente visto como um remédio para
pessoas com problema de digestao de Alfa-Caseina-S1. O mesmo autor mostra em outro
grafico em que o consumo do queijo feito com leite de cabra, no estado da Bahia, cai
drasticamente a medida que a renda da populacdo aumenta. O que € um grande
contrassenso quando comparamos atualmente os precos e padrdes de queijos de cabras
importados da Franca.

De acordo com Brito (2012), com base em dados do IBGE em 2010, a populacdo
caprina no Brasil € de aproximadamente 9,3 milhdes de animais, com cerca de 90,8%
deste efetivo, concentrado na regido Nordeste. Dados do IBGE de 2011, ndo mostraram
grande alteracdo deste efetivo, apresentando estimativa de 9,370 milhées de cabecas,
sendo o estado da Bahia o de maior efetivo, 29,2% do total e a regido Nordeste
abrangendo 90,98% do efetivo, a Figura 1 serve de extrato dessa realidade.

Grandes barreiras a serem enfrentadas pela caprinocultura no Brasil sdo: Realizar
marketing que mostre as qualidades diferenciadas dos produtos de origem caprina aos
consumidores; Realizar politicas publicas que ajudem pequenos produtores a se
agregarem em cooperativas e que criem associacdes de criadores que facam avaliacdes

genéticas dos animais e fornecam assisténcia técnica; Vincular os 0rgaos anteriores a
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instituicées publicas de pesquisa, ensino e extensao, aproveitando as potencialidades dos
profissionais destas instituicdes para auxiliar o crescimento sustentadvel da producéo

caprina.
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Figura 1: Efetivo da populagdo de caprinos no Brasil, de 1974 ae20@por¢bes do efetivo em cada uma
das cinco regides brasileiras de acordo com dados do IBGE 2011.
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Duas ragas de caprinos de aptidao leiteira sdo mais exploradas no setor de
caprinocultura da Universidade Federal de Vicosa (UFV), as racas, Alpina e Saanen.
Neste trabalho utilizamos animais com grau de sangue maior do que cinquenta por cento
da raca Alpina nos capitulos de 1 até 4. O mesmo foi feito para a raga Saanen no capitulo
5.

A raca Alpina conhecida por muitos como “Parda Alpina” ¢ origindria dos Alpes
Suicos e é encontrada tanto em regi6es montanhosas como em regifes baixas. A raca
Saanen € originaria do Vale do Saanen, na Suica. As cabras Alpinas possuem pelagem
marrom com listra negra no dorso, enquanto as cabras Saanen possuem pelagem branca
uniforme. No capril da UFV a média de producao destas cabras € de 2 kg de leite por dia.
Mais detalhes podem ser encontrados em Brito (2012).

As racas Alpina e Saanen tem origem em regides de clima temperado, a criacdo
destes animais em climas tropicais embora haja trabalho de adaptacao, tém resultados
produtivos inferiores em relacdo a criacdo em clima temperado. Programas de
melhoramento desenvolvidos em regifes de clima tropical podem ser Uteis na reducéo
desta distancia, combinando os genes de maior producdo (importacdo de material
genético) com os de melhor adaptacdo ao clima local (processo de selecdo adaptativa).
Mais detalhes destas racas podem ser encontrados em Pereira (2004) e Ribeiro (1997).

Para o melhoramento genético de uma caracteristica, € de fundamental importancia
conhecer o sistema de criagdo dos animais, para delinear estratégias para a selecdo. O
sistema de producdo depende do sistema de criacdo, enquanto este depende da
caracteristica explorada, espécie, raca, clima, relevo, alimentacéo, etc. Em caprinos um

importante fator a se considerar é a sazonalidade reprodutiva.



Silva (2011) traz no Apéndice Ill, de sua dissertacdo, uma discussao detalhada
sobre os tipos de sistemas de criacdo de caprinos e o numero de dias em lactacéo (DEL)
a ser aferida a PLDC. Neste trabalho utilizamos uma DEL de 290 dias, pois permite

realizar avaliacbes de maior abrangéncia.

B - AvaliacBes Genéticas

= Escolha dos efeitos fixos

Durante uma avaliagdo genética € de grande importancia se definir efeitos fixos
classificatorios e covaridveis a serem incluidas no modelo de forma a corrigir variacdes
conhecidas. Tais variacfes, quando ndo corrigidas, podem reduzir a acuracia e a precisao
da avaliacdo genética, porque a variacdo nao atribuida ao efeito fixo classificatorio ou
covariavel inflaciona o residuo, além disso, uma parte dessa variacao nao controlada pode
ser atribuida & variaveis aleatérias, prejudicando a predicdo dos valores genéticos e
estimativa dos parametros genéticos.

Uma das formas de se escolher efeitos fixos previamente a uma avaliacao genética
é através do uso de uma andlise de variancia prévia. Santana Jr. et al. (2008) avaliaram a
influéncia dos efeitos ndo genéticos de ano-estacdo de parto, tipo de parto, ordem do
parto, més do controle, dias em lactacéo e idade da cabra ao parto, sobre a producéo de
leite e porcentagem de componentes no leite. Apenas o fator, tipo de parto, néo
influenciou (p<0,05) a produgéo de leite, indicando que os demais fatores deveriam ser
incluidos em modelos de avaliacdo da producao de leite no dia do controle.

A incluséo de efeitos fixos deve ser testada, e néo feita de forma equivocada,
acrescentando-se todos os efeitos possiveis. Isso ocorre porqgue a medida que se aumente
o numero de efeitos fixos, se perde em precisdo nas subclasses combinando todos os
efeitos fixos. A perda de precisdo esta ligada principalmente a reducdo do numero de
repeticbes dentro de uma subclasse, e tal perda pode ocasionar a atribuicdo de valores
errados as classes de efeitos fixos, fazendo com que o que era para ser uma correcao vire
uma alteracao prejudicial a analise (Silva, 2011).

Brito, et al. (2010) e Silva, et al. (2013a), avaliaram os Efeitos Fixos que afetam a
PLA e PLDC respectivamente. O primeiro demonstra o procedimento adequado para se
testar efeitos fixos a serem utilizados em Modelos Unicaracteristicos, Multicaracteristicos
(MM) e de Repetibilidade, enquanto o segundo demonstra a forma adequada de se testar

efeitos fixos a serem incluidos em MRA.



Silva, et al. (2013a) concluiram de forma interessante que independente dos
resultados das analises dos efeitos fixos que devem ser incluidos em avaliagBes genéticas
do rebanho utilizado em seu trabalho, todo e qualquer rebanho deve realizar o mesmo
procedimento para avaliar quais efeitos fixos devem ser utilizados na avaliacdo genética.
Ou seja, os efeitos fixos que influenciam uma populacéo pode nao ter efeito significativo

em outra.

= Modelos de Avaliacao

A selecdo de animais para a producdo de leite ja foi calcada em considerar-se a
informacdo individual da producéo total, ja foi praticada através do uso da informacéo de
parentes, e passou por grande avango ao introduzir o uso da metodologia de modelos
mistos e selecionar os animais utilizando a melhor predicao linear ndo-viesada (BLUP),
em gue o uso de todas as informacfes de parentesco permitiu aumentar a acuracia das
estimativas dos valores genéticos dos animais.

Neste trabalho n&o realizaremos a revisdo sobre modelos anteriores aos de
Regressao Aleatoria, tais como 0os modelos: Reprodutor e Animal Unicaracteristicos, de
Repetibilidade e Multicaracteristicos para avaliar a PLA. Silva (2011) contém uma
revisdo mais detalhada sobre métodos de avaliacdo da Producéo de Leite que pode ser
utilizados para entender a evolugdo dos programas de melhoramento de animais de
aptidao leiteira. Mais informacdes também podem ser encontradas em Silva et al. (2008).

Nos proximos tépicos abordaremos de forma sucinta os Modelos de Regressao
Aleatéria Unicaracteristicos (MRAU) utilizados por Silva et al. (2013a), Silva et al.
(2013b) e Brito (2012) e os Modelos de Regressdo Aleatéria Multicaracteristicos

(MRAM), que sé&o o foco principal deste trabalho.

» Modelos de Regresséao Aleatoria

Henderson Jr. em 1982, prop6s o uso de modelos de regressdo aleatoria para
analisar dados longitudinais, contornando o problema de Super Parametrizacdo das
Andlises Multicaracteristicas. Ao invés de estimar parametros e predizer valores
genéticos dos animais para cada caracteristica, coloca-se a caracterdisedaaem
funcdo do tempo, que pode ser, por exemplo, a idade dos individuos ou 0 nimero de dias
em lactacdo. Entdo o que se faz é estimar um polindmio que explique a variacdo da
caracteristica em fungc&o do tempo, com uma parte fixa, média e geral para a populacéo e
uma parte aleatdria permanente, contendo efeitos ambientais correlacionados, bem como

desvios de interacao intra-loco e entre locos distintos. E outra parte aleatoria e genética
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aditiva, com os desvios atribuidos aos efeitos genéticos aditivos dos animais. Sendo a
parte aleatdria desvios da producao dos animais em torno da curva fixa ajustada.

Desta forma os parametros estimados sdo dos regressores do polindmio ao inves de
considerar a producdo em cada idade, dia ou época como uma caracteristica diferente.
Tais modelos sdo muito convenientes, pois permitem predizer valores genéticos e estimar
componentes de variancia em qualquer idade dentro do intervalo analisado. Espera-se
melhores ganhos genéticos ao sairmos de uma avaliacdo utilizando o BLUP para uma
Unica caracteristica para MRAU, que utilizam diretamente todas as PLDC coletadas e
levam em consideracao a existéncia de uma estrutura de covariancia entre estas medidas
de PLDC (Silva, 2011).

Segundo Resende (2001), MRA podem ser considerados como modelos
multivariados simplificados ou reduzidos que permitem a obtencdo dos mesmos
parametros de interesse que podem ser obtidos pelos modelos multivariados, mas com
uma menor parametrizagdo. Para se ter ideia, vamos supor que iremos analisar oito
lactacdes sucessivas em caprinos. Por analise multicaracteristicas seriam necessérias a
estimacdo de 72 parametros, 8 variancias genéticas, 8 variancias residuais, 28
covariancias genéticas e 28 covariancias de ambiente permanente. Utilizando MRA ao
invés de modelos multicaracteristicos, teremos de estimar 7 parametros se considerarmos
que um polinémio linear e 13 se considerarmos um polindmio quadratico. Se passarmos
a considerar a producéo de leite no dia do controle como uma caracteristica, as vantagens
de se utilizar MRAs se tornam conclusivamente mais adequadas (Silva, 2011).

MEYER (2004), trabalhando com dados simulados de crescimento de bovinos,
encontrou acuracia, medidas pela correlacdo entre valores simulados e estimados, de 5,7
a 8,3% maior para MRA em relacdo a modelos multicaracteristicos. Segundo a autora a
vantagem se deve a melhor modelagem das variancias e outros parametros genéticos
fornecidos no modelo de regressao aleatéria. Entretanto, através da revisdo feita até o
presente momento € possivel também imaginar que a menor parametrizacdo dos MRA
em relacdo a MM tenha reduzido os problemas de convergéncia dos algoritmos e devido
a limitada capacidade dos computadores atuais para resolver analises
superparametrizadas, tornando mais acurados os resultados das analises que utilizam
MRA (Silva, 2011).

Outro fato importante a ser ressaltado, é que o uso de MRA néo exige alteracdes no
sistema de coleta, digitacédo e edicdo de dados, podendo-se usar as informagdes de banco:s
de dados ja existentes para realizar avaliagbes genéticas. Por aproveitar melhor as

informacdes, encontrar resultados mais acurados e as atividades de coleta de dados
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representarem aumento nos custos de producao, esta metodologia pode reduzir o custo
por litros de leite incrementado no valor genético dos animais.

O uso de MRA é muito desejavel em situagdes em que as caracteristicas estudadas
sdo exemplos de dados longitudinais, e a medicdo em periodos especificos da vida do
animal é dificil de ser cumprida. Isso ocorre muito nos sistemas de criagdo de bovinos e
caprinos, tanto quando se analisa a producéo de leite quanto se analisa 0 peso dos animais.
Pois, embora haja mecanismos para sincronizar o parto das fémeas, na pratica ndo possui
eficiéncia inquestionavel e na verdade isto ainda néo € praticado na maioria dos rebanhos,
e adaptando-se a logica de economia de escala, preparar a estrutura de medicdo para
poucos animais mais frequentemente € mais custoso do que fazer menos medi¢cdes em
todos os animais de uma so6 vez.

A teoria de utilizacdo de modelos de Regressao Aleatoria pode ser resumida de
forma superficial como modelos que avaliam os parametros de equacfes ao invés de
avaliar cada dia de produ¢do como uma caracteristica. Além disso, apresentam uma curva
fixa média para toda a populagéo e duas curvas aleatérias especificas para cada individuo,
uma que reflete em teoria 0 ambiente permanente que incide sobre o individuo e outra
gue dependera dos lacos genéticos e producdes dos parentes, denominada curva genétice
aditiva. Revisdes mais completas podem ser encontradas em Silva et al. (2008) e Silva et
al. (2011).

Silva (2011) agrupou diversas vantagens da utilizacdo de MRA na avaliacdo de
dados longitudinais, citadas por varios autores, tais como Van der Werf e Schaeffer
(1997), Kirkpatrick e Heckman (1989) e Albuquerque (2004). As principais sao:

1) Permite que os dados sejam desbalanceados, ou seja, que 0s animais sejam
pesados em épocas diferentes e que o nimero de medidas seja diferente, havendo solugde:
para os efeitos nas idades em que o animal ndo foi medido, embora estas solu¢des estejam
restritas ao periodo de tempo entre as medidas tomadas mais cedo e mais tardiamente
dentre todos os animais.

2) Quanto maior o numero de medidas repetidas melhor € a vantagem de se
utilizar MRA em detrimento de uma analise multicaracteristica, devido a redugdo no
namero de parametros a serem estimados e valores genéticos a serem preditos.

3) Aléem de utilizar as informacdes de covariancias entre as caracteristicas para
obter maior acuricia na estimativa de parametros genéticos e predicdo de valores
genéticos, o faz de forma estruturada.

4) Permite obter estimativas para componentes de variancia em todos os pontos

dentro da trajetoria, mesmo em periodos em que a caracteristica ndo foi medida.
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5) Evita erros ocasionados pela correcao de caracteristicas medidas em diferentes
periodos para idades padrdes.

6) Evita erros ocasionados pela estimacdo da producdo total com base em
producdes parciais com correcdes para 0s periodos parciais.

7) Permite estudar de forma mais profunda o comportamento produtivo dos
animais com respeitas caracteristicas de interesse e planejar a sele¢cdo de forma mais
adequada.

De acordo com Jamrozik et al. (1997), o uso de regressdes para analisar a producéo
de leite no dia do controle ndo é recente. Entretanto, conforme relatado por Ptak e
Schaeffer (1993), neste tipo de regressao o efeito de animal é utilizado apenas evidenciar
a diferenca entre os animais do rebanho. Schaeffer e Dekkers (1994) sugerem a
possibilidade da utilizacdo dos modelos de regressao aleatéria em modelos lineares
(Henderson, 1982) para analisar a PLDC. Dessa forma é possivel combinar as vantagens
de utilizar regressao e trabalhar com a PLDC com as vantagens de utilizar os efeitos
aleatorios relativos apenas ao proprio individuo (parte de ambiente permanente e genética
nao transmissivel) e relacionada ao parentesco (parte genética aditiva).

Utilizando MRAU, Silva et al. (2013b) demonstraram que intervalos entre controle
de 14 e 21 dias também podem ser utilizados em detrimento de intervalos semanais no
intuito de reduzir os custos com mao de obra gasta com a coleta, digitacao e edicdo de
dados. Entretanto intervalos entre controles de 28 dias apresentaram grandes alteracdes
com relacdo aos individuos selecionados.

Dessa forma, esta € uma grande ferramenta a ser aplicada em programas de
melhoramento praticados por empresas que queiram estabelecer grande competitividade,
para programas de melhoramento de instituicdes de pesquisa, este aumento no intervalo
pode nao ser interessante, isto, pois a qualidade de modelos e intervalos entre controles,
sempre serdo alvos de novas pesquisas a medida que novos modelos tedricos precisam
ser testados.

Mrode e Thompson (2005) ressaltam também a grande vantagem dos modelos de
regressdo aleatoria na avaliacdo genética de animais de aptidao leiteira ao permitirem a
selecdo para maior persisténcia da lactagcdo. Menezes et al. (2010) utilizou diferentes
formulas para avaliar a persisténcia da lactacdo de caprinos da raca Saanematrave
MRA, entretanto, os valores de herdabilidade encontrados para as medidas de persisténcia
no rebanho em questdo foram muito baixas, ndo sendo esperado grande ganho genético

se a selecéo fosse praticada com objetivo de aumentar a persisténcia.
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Apesar dos modelos de regressao aleatoria testados apresentarem grande vantagem
sobre a estimacao de valores genéticos para a PLDC ao invés da variavel estimada PLA.
Existe também uma grande desvantagem dos modelos propostos até agora que consiste
em nao considerar simultaneamente mais de uma lactacao. Para contornar este problema,
uma alternativa consiste na utilizacdo de Modelos de Regressdo Aleatoria
Multicaracteristicos, que permite estimar parametros para regressdes de cada uma das
lactacBes consideradas em uma mesma andlise, aproveitando melhor as informaces e

estrutura de correlacao entre as lactacoes.

» Modelos de Regresséo Aleatoria Multicaracteristicos

Kistemaker (1997) demostrou, utilizando estudos de simulacdo, que os modelos de
regressado aleatoria avaliando a PLDC geravam resultados significativamente melhores
que as analises tradicionais da PLA. Gerando incrementos de acuracia dos valores
genéticos dos touros de 2 a 3% e das vacas de 6 a 8%.

Jamrozik et al. (1997), testaram a utilizacdo de Modelos de Regressdo Aleatoria
Multicaracteristicos (MRAM) para analisar a PLDC, a Producdo de Gordura §PG),
Producdo de Proteina (PP) e o Escore de Células Somaticas (SCS), dentro de trés
lactacBes. Os autores chamaram esta tentativa de escolha légica de testasfrente
mudancas do sistema de coletas de dados produtivos do rebanho canadense. Espera-se
dos MRAM melhores resultados frente ao aumento de caracteristicas continuas de
interesse econdmico a serem avaliadas em um rebanho.

Na conclusdo apresentada por Jamrozik e seus colaboradores é possivel perceber
que a utilizacdo de MRAM é muito interessante, pois permite aproveitar melhor diversas
caracteristicas longitudinais com grande volume de dados perdidos, o que € muito
frequente quando rebanhos comecam a ser avaliados pela PG, PP, etc. ao invés de apena:
para a PLDC. Dessa forma se obtém predicbes muito mais acuradas para os valores
genéticos destas caracteristicas que estdo em ascensao.

Podemos estender o paragrafo anterior para vantagens esperadas na utilizacado de
MRAM na avaliacédo de multiplas lactacdes. Na pratica o que ocorre é que muitas fémeas
sdo descartadas sem a avaliacdo de todas as lactacdes, muitas vezes o descarte nem ¢
deve a baixa producéo e sim a incidéncia de doengas ndo genéticas.

Konig et al. (2008) demonstraram uma interessante aplicagdo para os MRAM,
ligada a avaliacdo de incidéncia de doencas no decorrer da lactacao além da producdo. Os

autores expliaam que problemas de saude nos animais podem aumentar a necessidade
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de separacao e tratamento especial, aumentar o custo com veterinarios, e causar perdas
econdmicas na producdo podendo até ser necesséario o descarte do leite. Dois aspectos
interessantes deste trabalho sdo utilizacdo do modelo reprodutor, que pode facilitar a
confeccdo de catalogos de touro de qualidade em grandes rebanhos, principalmente se a
capacidade computacional for limitante. O segundo ponto interessante é que os dados de
herdabilidade ao longo da curva indicam maior relacdo do componente genético aditivo
com as doencgas e producdo, no final da curva de lactacdo. Podendo inclusive a
persisténcia estar relacionada a resisténcia as doencas estudadas, o que indicaria que &
selecéo traria resultados em reducéo do custo e aumento da producao.

O programa WOMBAT, realiza analises de Modelos de Regressdo Aleatéria
Multicaracteristicos, o exemplo 11 fornecido como suporte ao programa demonstra uma

analise de um modelo de regressao aleatéria bivariada.

= Critérios para escolha de um modelo

O critério basico para escolha de um modelo de regressao aleatéria € que este traga
resultados mais precisos e acurados sem aumentar significativamente a dificuldade para
0 pesquisador e a demanda computacional em relacdo aos modelos Unicaracteristicos e
Multicaracteristicos propostos anteriormente.

Quando se tem um namero razoavel de dados, ndo se espera grandes diferencas nas
estimativas de parametros genéticos entre as analises com cada um destes modelos.
Espera-se que o MRA apresente estimativas mais acuradas, mas sua analise € mais
complicada e computacionalmente mais dificil, desta forma grandes diferencas nas
estimativas dos parametros genéticos entre as analises destes modelos podem indicar
falhas no modelo, em rotinas de analises, na convergéncia dos algoritmos dentre outros
problemas.

Na escolha do melhor modelo, contrasta-se o uso de diferentes equacdes para
modelar a curva de producao de leite e consideram-se diferentes estruturas de variancia
residual. Entretanto sdo necessarios critérios para escolher o melhor modelo para a
situacéo analisada.

Ja foi dito anteriormente que o sucesso de um analise utilizando um modelo de
regressao aleatdria, seja com objetivo de se estimar parametros genéticos ou avaliar
geneticamente uma populacao, depende do polindmio ou fungéo utilizada no modelo para

descrever as variacOes da caracteristica estudada em funcéo do tempo. O modelo deve ser
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adequado para explicar o fendmeno, permitindo separar corretamente os efeitos em fixos,
aleatdrios genéticos e aleatorios de ambiente permanente.

Entretanto, comparar modelos e julgar suas eficacias nao é uma tarefa tao facil e
necessita seguir critérios para tornar a decisao correta. Na literatura sdo encontrados
alguns critérios muito Uteis para contrastar MRA, desde escolhas simples baseadas em
menor variacédo da estimativa dos pardmetros genéticos ao longo da curva de lactacédo até
a avaliagdo do tempo de analise cronometrado. Os critérios atualmente mais usados séo:
teste da razdo de verossimilhanca (LRT), critério do maximo do logaritmo da funcéao de
maxima verossimilhanca (logL), critério da informacdo de Akaike (AIC) e critério da
informagao Bayesiano de Schwarz (BIC).

O numero de parametros € também um critério, haja vista que modelos menos
parametrizados sao preferiveis devido ao menor tempo de analise e maior facilidade de
convergéncia, espera-se também, menores erros de predicbes causados por ineficiéncia
do conjunto software-hardwares utilizados na analise. Uma revisao mais completa sobre
todos os critérios supracitados, para comparacdo de modelos, pode ser encontrada em
Silva (2011).
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CAPITULO 1

Avaliacdo genética da producédo de leite de caprinos Alpinos para as quatro
primeiras lactagfes utilizando modelos de regressao aleatéria unicaracteristico

Resumo:A avaliacdo genética de caprinos de aptidao leiteira tem passado por diversos
avancos. Modelos de regressao aleatoria tem sido utilizados com a vantagem de se avaliar
a producéo de leite no dia do controle, ao invés da producao de leite acumulada, obtendo
estimativas mais acuradas dos valores genéticos dos animais. Todavia cuidado deve ser
tomado pois a avaliacdo dos melhores animais apenas com informacfes da primeira
lactacdo pode nao implicar na identificacdo dos melhores do rebanho do ponto de vista
economico. Outros fatores devem ser levados em consideracéo, principalmente as demais
lactacBes. Objetivamos com este trabalho estudar a divergéncia genética entre as quatro
primeiras lactac6es de caprinos da raca Algiharograma RENPED foi utilizado para
realizar a estatistica descritiva, a verificacdo de erros no pedigree, a recodificacdo dos
dados e as correlagbes de Pearson e Spearman entre os valores genéticos. O programe
WOMBAT foi utilizado para estimar componentes de varidncia e obter os valores
genéticos dos animais avaliados. O programa CALC da LibreOffice foi utilizado para
calcular a porcentagem de coincidéncia entre a ordem classificatoria dos animais e as
porcentagens de animais mantidos em comum na avaliacdo de cada lactacdo. Os
resultados mostraram que a selecédo apenas pela primeira lactagcdo em rebanhos pequenos
e com baixo grau de tecnificacdo pode ser utilizada como uma medida paliativa frente as
dificuldade de se avaliar todas as lactacdes. Mas a selecao de reprodutores e confeccao
de catdlogos ndo pode ser feita apenas considerando a primeira lactacdo, pois 0s
resultados demonstram inversées na classificagdo dos melhores reprodutores quando

outras lactacdes sao analisadas.

Palavras-chave descarte em comum, Legendre, valor genético.
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Introducao

Os métodos de identificacdo de individuos geneticamente superiores em uma
populacado estdo em constante mudanca ou processo de evolucéo. A selecao que comecgou
de forma empirica, antes mesmo do surgimento da Genética como uma ciéncia, alcancou
importantes resultados para a humanidade, principalmente no que diz respeito a
domesticacao das espécies.

As técnicas de escolha empiricas possuem eficiéncia limitada dentro da biologia
gue coordena a heranca dos caracteres, desta forma, diversas areas da ciéncia tém sidc
combinadas para escolher os melhores individuos de uma populacdo, maximizando o
ganho genético econébmico com pouca perda de variabilidade genética.

A avaliacdo genética de caprinos de aptidao leiteira tem passado por diversos
avancos, 0s quais ndés podemos enumerar evolutivamente, como: avaliacdo empirica,
avaliacdo de caracteristicas visuais correlacionadas a producao de leite, avaliacdo da
Producdo de Leite Acumulada (PLA) através do modelo reprodutor, modelo animal,
avaliacdo simultanea de mais de uma lactacdo através de modelos de Repetibilidade e
modelos Multicaracteristicos. Mais recentemente, Modelos de Regressdo Aleatéria
(MRA) tem sido utilizados com a vantagem de utilizar a Produgéo de Leite no Dia do
Controle (PLDC), ao invés da PLA que € uma medida estimada utilizando valores de
PLDC. Isso implica ndo s6 em um maior volume de dados, como também maior nivel de
detalhamento do fendtipo, o que pode permite obter estimativas dos valores genéticos
mais acuradas e coerentes a biologia dos animais.

Brito et al. (2010) e Silva et al. (2013a) avaliaram os efeitos fixos que afetam a
PLA e PLDC, respectivamente. O primeiro demonstra o procedimento adequado para se
testar efeitos fixos a serem utilizados em Modelos Unicaracteristicos, Multicaracteristicos
e de Repetibilidade, enquanto o segundo demonstra a forma adequada de se testar efeitos
fixos a serem incluidos em MRA.

Embora muitos trabalhos testando MRA em animais de aptidao leiteira optem
por funcdes paramétricas de Wilmink (FPW) em detrimento dos polindmios ortogonais
de Legendre (POL), Menezes et al. (2010), trabalhando com caprinos do rebanho da UFV,
obtiveram um POL como melhor modelo, superando as FPW testadas pelos autores. O
melhor modelo encontrado pelos autores foi o0 POL que continha ordem quatro para
variancia genética aditiva e seis para os efeitos permanentes individuais.

Silva (2011) avaliando 980 MRA utilizando POL, demostrou que os melhores

MRA podem néo ser os tradicionalmente testados. O modelo mais parcimonioso com
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resultados iguais ao modelo completo, pelo teste da razao de verossimilhanca (TRV) foi
0 que continha ordens quatro, dois e sete para as regressfes fixa, genética aditiva e
permanente individual respectivamente, além de cinco classes de heterogeneidade de
variancia.

Brito (2012) avaliou MRA utilizando funcfes do tipo B-Spline equidistantes,
que trazem melhorias nas predi¢cdes quando modelos muito parametrizados séo exigidos
na explicacdo do comportamento de dados longitudinais. Este tipo de modelo permite em
muitos casos reduzir problemas de multicolinearidade nas matrizes de componentes de
variancia. Entretanto, o autor ndo encontrou nenhum modelo que superasse o melhor POL
encontrado por Silva (2011), de acordo com os critérios AIC e BIC, para a mesma
populacdo. A eficiencia de fungbes do tipo B-Spline ndo equidistantes podem ser
melhores que 0s modelos testados.

Grandes melhorias foram alcancadas utilizando MRA, entretanto estes trazem
consigo dois problemas. Um consiste em como utilizar os resultados dos parametros da
curva para selecionar os animais e outro consiste na avaliagado apenas de uma lactacao por
vez, 0 que nao é adequado, pois 0s genes que influenciam cada lactacdo podem néo ser
0S Mesmos.

Silva (2011) sugere para o primeiro problema integrar a area abaixo da curva
genética de cada animal, utilizando o software RENPED, o autor ainda apresenta o
manual de utilizacdo e o cédigo fonte do programa. Lidauer et al. (2000) descrevem uma
solucédo matricial para este problema envolvendo uma matriz de autofuncdes.

O segundo problema poderia ser contornado utilizando um indice que seria a
soma dos valores genéticos acumulados encontrados para cada uma das lactacdes. Dest:
forma os animais de maiores valores resultantes, seriam aqueles que teriam a melhor
genética para producgéo de leite em toda a vida produtiva do animal.

Portanto, objetivou-se com este trabalho estudar a divergéncia genética entre as
quatro primeiras lactacdoes de caprinos da raca Alpina utilizando modelos de regressao

aleatdria unicaracteristicos.
Material e Métodos
Foram utilizados dados da PLDC de cabras do setor de caprinocultura da
Universidade Federal de Vigosa (Vigosa, MG). Os animais foram criados em sistema de

estabulacéo livre e receberam alimentacdo a base de silagem de milho e feno, como
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volumoso, e mistura concentrada, fornecida conforme a exigéncia nutricional dos
animais.

Os controles leiteiros foram realizados semanalmente em ordenha mecanica,
realizada duas vezes ao dia. A coleta na parte da manha teve inicio as seis lodets € a ¢
na parte da tarde teve inicés quatorze horas. A PLDC representa a soma do leite
coletado nestes dois periodos.

Apéds a analise critica dos dados restaram 50.405 registros de PLDC das quatro
primeras lactacbes de 851 cabras da raca Alpina no arquivo completo. Deste foram
gerados quatro novos arquivos a serem analisados, cada um contendo informacgfes de uma
das quatro primeiras lactacoes.

As analises descritivas para os valores amostrais da PLDC foram obtidos
utilizando o programa RENPED (Silva, 2011). O mesmo programa foi utilizado para
corrigir erros de pedigree e recodificar os dados alfanuméricos, procedimentos que
melhoram e viabilizam a analise dos dados, respectivamente.

O programa WOMBAT (Meyer, 2007), verséo atualizada de setembro de 2013,
foi utilizado em todas as analises genéticas, fornecendo as estimativas dos parametros e
predicdes dos valores genéticos para cada animal avaliado.

Os modelos utilizados nas avaliagdes da PLDC continham combinac¢des de ajuste
para os polindmios das curvas fixa, genética aleatéria e de ambiente permanente de ordem
4,2 e 7, além do numero de classes de variancias residuais igual a 5. Seguindo o modelo
recomendado por Silva et al. (2013b), para 0 mesmo rebanho. O modelo animal
unicaracteristico de regresséo aleatoria utilizado em cada uma das quatro lactacbes é
descrito de forma generalizada como:

4—-1 2—1 7—-1
yij = EF; + Z b @ (tij) + Z Aim®m (tij) + Z Yim®@m (ti}) + &;
m=0 m=0 m=0

em quey;; corresponde a producdo de leite no controle j da cabig consiste no
conjunto de efeitos fixos, sendo a parte classificatoria constituida da média, do
grupamento genético (Alpina >90% = 1; 80% < AlpirP0% = 2; 70% < Alpina < 80%

=3; 60% < Alpina < 70% = 4; 50% < Alpina < 60% = 5), do ano-estacao e tipo de parto.

A idade da cabra ao parto foi incluida como covariavel, com efeitos linear e quadratico;
b,, € o coeficiente de regressdo m da PLDC sobre o polinbmio de Legendre para modelar

a curva meédia da populacds;, ey, sdo osm coeficientes de regressdo genéticos
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aditivos e de ambiente permanente, respectivamente, para a cabra i; 4-1, 2-1 e 7-1 sdo 0s
graus dos polindmios ortogonais de Legendseg a variavel controle, semana de
lactagdo da cabra i padronizada para o intervalo de -1 a 1 conforme descrito por
Kirkpatrick et al. (1990)@,,,(t;;) é a funcéo polinomial de Legendre para o parametro m
avaliada para a idadg; e¢;; consiste nos efeitos especificos a cada observacédo nao
explicados pelos fatores de correcdo nem pelas regressdes do. modelo

Neste trabalho utilizamos os mesmos efeitos fixos encontrados em Silva et al.
(2013a), para avaliar a PLDC, por se tratar de dados do mesmo rebanho. Em rebanhos ou
caracteristicas distintas, os autores recomendam a realiza¢do de novos testes.

Para estudar e entender divergéncias genéticas entre diferentes lactacfes foram
realizadas todas as andlises utilizando o mesmo modelo, caso contrario poderia haver
confundimento entre a estrutura e o efeito de modelagem.

Critérios de comparacdo de modelos tais como logaritmo da funcdo de
verossimilhanca restrita (Log L) e critério da informacéao de Akaike (AIC, por Akaike,
1973) ndo podem ser utilizados para comparar diferentes bancos de dados, pois foram
propostos para comparar diferentes modelos sobre 0 mesmo conjunto de dados. Além
disso, a utilizacdo dos mesmos para contrastar diferentes lactacdes traria confundimento
de efeitos de amostragem e volume de dados, ndo servindo para indicar divergéncias ou
semelhancas nas estruturas genéticas que coordenam a producao de leite em cada lactaca

De acordo com Misztal (2008), em muitos modelos, a convergéncia utilizando o
algoritmo AI-REML (Average Information) é atingida em apenas algumas rodadas, no
entanto, valores de partida de baixa qualidade, podem inviabilizar a convergéncia, ou
encontrar estimativas incoerentes, inclusive fora do espaco paramétrico. De fato, temos
percebido que o algoritmo AI-REML € muito veloz e apresentam estimativas admissiveis.
Entretanto, quando os valores de partida sdo de baixa qualidade, torna-se comum que as
estimativas saiam do espaco paramétrico e ndo alcancem convergéncia. Neste caso
sugere-se utilizar outros algoritmos mais lentos, como o PX-EM, para obter valores de
partida melhores para repetir as analises com o AI-REML, se no final das analises a
conversdo por esse algoritmo for alcancada os resultados séo aceitos, caso contrario,
considera-se que os resultados de outros algoritmos foram ruins, pois hao serviram nem
como bons valores de partida para o AI-REML.

Os resultados dos valores genéticos para os parametros do modelo aditivo foram

integrados, utilizando o RENPED, para se obter o valor genético acumulado de cada
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animal em cada lactacdo. O mesmo programa também foi usado para calcular as
correlacdes de Pearson e Spearman entre os valores genéticos para cada lactacao.

A funcdo PROCYV do programa Calc, da LibreOffice foi utilizado para calcular a
porcentagem de coincidéncia da ordem classificatoria dos animais e a porcentagem de
animais mantidos em comum quando séo descartados 20, 30 e 40% dos animais. Estes
testes permitem verificar se os individuos selecionados na primeira lactacao também sao
os melhores nas demais. Este mesmo programa também foi utilizado para calcular a
correlacdo genética entre os diferentes dias em lactacdo (6 a 290) para cada lactacao,

utilizando processos matriciais.

Resultados e Discussao

A Figura 1 apresenta a flutuacdo dos componentes de variancia (fenotipico,
aditivo, permanente e residual) do modelo estudado em funcdo do nimero de dias em
lactacdo, para as quatro primeiras lactacoes.

Os resultados encontrados para as variancias genéticas aditivas, efeitos
permanentes e residuais ndo diferiram muito em comportamento, quando as quatro
lactacdes séo contrastadas. Embora a terceira lactagao fuja um pouco ao comportamento
das demais, principalmente por apresentar menor incremento da variancia genética
aditiva no final da curva, esperando-se um pouco de divergéncia quanto aos genes
associados a persisténcia desta em relacdo as demais lactacdes. Isto pode estar tambén
relacionado a alteragdes de manejo, alimentacao ou exigéncias que possam requerer genes
de adaptabilidade distintos nesta lactacdo em relacdo as demais ou mesmo a algum
problema com as estimativas encontradas. J4 para as lactacdes 1, 2 e 4, espera-se que 0
mesmos genes de producdo, adaptabilidade, resisténcia a doencas estejam se
manifestando de forma semelhante.

Em modelos de regressao aleatoria, a variancia fenotipica é ajustada no modelo
pelas equacdes de regressdo genética aditiva e de efeitos permanentes individuais. A
grande diferenca entre as duas equacdes € que a genética aditiva utiliza as informacdes
de parentesco enquanto a de efeitos permanentes utiliza apenas as informagdes do mesmc
animal sob uma estrutura de covariancia. A regressdo permanente € ainda por vezes
denominada ambiente permanente, podendo por vezes estar equivocada, pois esta
equacao busca ajustar também efeitos genéticos ndo transmissiveis como a maior parte

dos desvios de interacédo intra e entre loco.
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Figura 1: Estimativas das variancias fenotipica, genética aditiva, permanenteusddevidesidual
obtidos em fung¢éo do nimero de dias em lactacdo para as quatro primeiras laetegpaaab da raci

Alpina.

A Figura 2 apresenta as estimativas de herdabilidade ao longo dos dias em

lactacdo para as quatro primeiras lactacoes, identificadas respectivamente por: L1, L2, L3

e L4. E a porcentagem da variacao fenotipica explicada pelas regressées do modelo.
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As curvas de herdabilidade das quatro lactacdes divergiram muito, sendo um
pouco mais proximas as curvas da primeira e segunda lactacdo. Tais divergéncias podem
indicar alteragdes nas estruturas genéticas relacionada a producdo de leite em cada
lactacdo, ndo necessariamente os genes ligados diretamente a fisiologia da producédo, mas
principalmente genes de persisténcia e resisténcia a doencas, que afetam mais 0s animais
a partir da terceira lactagao.

A razéo pela qual o pico de lactagdo muitas vezes possui menores valores de
herdabilidade pode estar associada aos efeitos de escala da producdo, bem como as
alteracfes muito maiores as quais 0s animais no pico de lactacdo sofrem quando atingidos
por fatores ambientais desfavoraveis ou favoraveis. Por exemplo, cabras infectadas por
doencas, durante o pico da lactagao, terdo maior queda de produgcdo quando comparadas
a animais infectados no final da lacatacdo. Ja a melhoria do concentrado fornecido as
cabras no inicio da lactacao podera refletir em um grane almento na producao dos animais
no pico de lactacao, mas nao fard muita diferenca se o animal estiver proximo de encerrar

a lactacao.
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Figura 2: Herdabilidades (A) e porcentagem da variagdo fenotipica explicadas pelaSesgtdzada
no modelo (B) em fungao do ndmero de dias em lactacéo para as gimaicagriactagées, identificac
de L1 a L4.

As alteracdes das estimativas também podem estar relacionadas a outros fatores
como baixa qualidade das estimativas a medida que aumenta o numero da lactacdo, o que
pode ocorrer devido ao numero cada vez mais reduzido de observacdes.

As correlacdes genéticas entre os diferentes dias em lactagéo (de 6 a 290) foram
todas altas, indicando pouca alteracdo na estrutura genética que influéncia a producéo de
leite ao longo da lactacdo, embora a estrutura média da populacdo tenha seu formato
caracteristico. Os resultados ndo foram apresentados graficamente pois a baixa variacao
tornaria tal representacédo nao informativa, visto que nenhuma correlagéo, entre dias em

lactacdo, para qualquer das lactagdes foi inferior a 95%.
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Através da Figura 2 é possivel perceber que a primeira lactacdo € a que apresenta
menor porcentagem de variacdo explicada pelas regress6es do modelo ao longo dos dias,
mesmo sendo o0 modelo escolhido para a mesma dentre 980 modelos testados por Silva et
al. (2013b), isso provavelmente se deve ao fato da primeira lactacdo termos cabras com
diferentes idades ao primeiro parto, e esta covariavel com efeitos linear e quadratico nédo
ser o suficiente para corrigir as variagdes causadas quando a fémea pari muito cedo,
podendo neste caso muitos genes de precocidade produtiva e reprodutiva estarem
envolvidos no processo. Ja para idade ao segundo, terceiro e quarto parto, espera-se
menor divergéncia da producdao de leite no inicio da lactacdo em funcéo da idade da cabra
ao parto, pois todos animais jA desenvolveram o suficiente para passar pelas fases
reprodutivas e produtivas.

Também é possivel que a dificuldade de modelar os dados no inicio de todas as
lactacdes seja devido a um efeito de escala em que valores mais altos produzirdo maiores
dispersbes. Além disso, é perceptivel que os estresses causados no inicio da lactacédo
podem provocar alteragdes maiores ndo s6 em quantidade, mas também em proporc¢ao,
enguanto o final da lactacdo tem alterac6es de menor magnitude.

Em rebanhos bovinos, as taxas de reposicéo utilizadas sdo de aproximadamente
20%, em caprinos, taxas de reposicdo maiores sdo permissiveis devido a maior
prolificidade média destes animais, mas isso exigird também um manejo reprodutivo bem
feito, além de um bom trabalho na fase de cria alcancando baixa mortalidade. As taxas de
reposicado podem aumentar ainda mais se a sazonalidade reprodutiva ndo for empecilho
no rebanho, o que pode ocorrer em latitudes menores do que 20° ou no caso de outras
latitudes, utilizando-se programas de luz artificial e aplicacdo de hormonios para se obter
trés partos em dois anos.

A Tabela 1 apresenta as estatisticas descritivas para os valores amostrais da
PLDC nas quatro lactagdes. E os valores de LogL, NCA e NCP utilizados como critérios
de avaliagdo do modelo nas diferentes lactagdes.

Tabela 1: Estatistica descritiva para os valores amostrais da PLDC, contendo@deiobservacgdes (I
e N%), o menor valor encontrado (min), o valor médio (média), o weaimo (max) e o desvio padi
(std). E critérios de comparacgdo de modelos nas diferentes lacta¢des (loglireevo de condigdo p.
a regressfes genética aditiva e permanente individual, denominados NCAredpEBtivamente).
OoP NO N% min média max Std LogL NCA NCP
1 21.610 42,89 0,1 2,20 6,9 10,9888 4351,303 13,43 182,44
2 14.738 29,24 0,1 2,05 75 1,0736 2841,662 199,00 134,78
3 8.776 17,41 0,1 1,96 6,5 1,1063 1626,664 Ind. 362,40
4 5.274 10,46 0,1 1,97 7,2 1,1002 1428,146 231,56 Ind.
O termo Ind. significa uma indeterminacdo, que ocorre quando o raatealor estimado € mui
préximo de zero, pois 0 menor autovalor encontrado é utilizand@mmminador do célculo do nami
de condicao.
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Os valores muito altos ou indeterminados para NCA e NCP podem indicar que
o modelo apresenta parametros redundantes para a regressdo genética aditiva e
permanente individual, respectivamente, para a lactacdo em questdo. Conforme
apresentado na Tabela 1, isso ocorreu para NCA na terceira lactacdo e NCP na quarta
lactacéo.

Os valores do LogL cairam muito de uma lactagdo para outra, o que pode ter
sido influenciado pela reducdo no volume de dados. A reducdo dos dados ocorreu néo
apenas no numero de animais analisados, mas principalmente da menor proporcao de
registros por animais, o que compromete diretamente a qualidade de ajustamento de
modelos de regressdo. Mas ndo servira neste caso para contrastar as lactacoes.

A Tabela 2 apresenta as porcentagens de coincidéncia, as correlacdes de Pearson
e Spearman e as porcentagens de animais mantidos em comum, apos o descarte de 20%

30% e 40% dos animais de piores valores genéticos.

Tabela 2: Porcentagem de coincidéncia entre o ordenamento dos valores genéficherflV/&mo &
correlagbes de Pearson e Spearman para os VG, além das porcentagens de amiigdassem comu
apos o descarte de 20%, 30% e 40% dos piores valores genéticos.

Porcentagem de Individuos mantid
em comum quando sdo descartadc

Ordens Porcentagem d¢ Correlacdo de Correlagédo de

de Parto Coincidéncia Spearman (%) Pearson (%) 20% 30% 20%
1 2 00,37 49,10 51,56 88,26 81,53 75,00
1 3 00,51 35,59 36,23 85,22 78,68 69,43
1 4 00,34 41,16 41,77 84,95 77,42 72,38
2 3 00,50 46,68 53,08 87,58 79,17 71,43
2 4 00,25 57,93 52,76 86,33 82,08 78,66
3 4 01,00 31,52 30,18 84,33 76,70 68,20

Em sistemas com alto grau de tecnologia, maiores descartes podem ser
almejados, o que aumenta a intensidade de selecdo podendo gerar aumento do ganho
genético. Em rebanhos com menor nivel tecnoldgico, menores niveis de descarte poderdo
ser realizados.

Os resultados expostos na Tabela 2 demonstram que em menores taxas de
descarte a porcentagem de animais mantidos em comum para as quatro lactacdes
estudadas € maior, o que deve ser visto com muito entusiasmo, pois indica que convencer
0 produtor a realizar o controle leiteiro e avaliacdo genética a0 menos da primeira
lactacdo, podera permitir a selecdo de animais de melhor genética para todas as lactacdes.

A medida anterior pode ajudar os responsaveis técnicos do melhoramento de
rebanhos de pequenos produtores a convencer 0S mesmos a iniciar a atividade do controle
leiteiro ao menos da primeira lactacdo, podendo obter também ganho nas demais
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lactacdes. Entretanto, em sistemas com maior nivel de tecnificacdo € recomendavel
investir recursos para se avaliar todas as lactacdes possiveis obtendo respostas de maior
retorno econdémico.

Os resultados obtidos por Silva et al. (2013b) de que para sistemas pouco
tecnificados poderiam obter boa resposta na selecdo se praticassem controles leiteiros
com intervalos de no méaximo 21 dias também podem ajudar a convencer os produtores,
vistos que controles semanais, como é o caso dos realizados no rebanho em estudo, podem
ser vistos como grande empecilho por parte dos produtores devido a tendéncia mundial
de aumento do custo de mao de obra qualificada.

De acordo com as correlacbes de Pearson e Spearman encontradas e
principalmente para a porcentagem de coincidéncia entre a ordem dos individuos
classificados pelos valores genéticos obtidas da avaliacdo de cada lactacdo, ndo seria
adequado recomendar que a confeccao de catalogos de reprodutores em hipotese alguma
seja feita utilizando apenas informacdes da primeira lactacdo. Isto por que a divulgacao
nos catalogos, dos animais melhor avaliados influéncia a utilizagdo dos mesmos. E no
caso de se utilizar informacdes apenas da primeira lactacdo percebe-se que os melhores
reprodutores ndo serdo agueles que em média produzirdo as filhas que promoveréo
melhor retorno econémico em todas as lactacoes.

Os resultados mostraram diferencas entre o comportamento das regressoes
aditivas para cada lactacdo, sugere-se que também sejam realizados estudos buscando c
melhor modelo para cada lactacao se o intuito for a realizacdo de avaliacGes genéticas.

O alto grau de importancia e aplicabilidade do assunto deste trabalho nos permite
sugerir que futuramente sejam realizados estudos de modelos de regressédo aleatéria
multicaracteristicos (MRAM), que trazem consigo vantagens de considerar a estrutura de
covariancia existente entre as lactagbes aproveitando melhor os dados e reduzindo
problemas de falta de informacdes em lactacbes mais avancadas.

Entretanto, muito cuidado deve ser tomado durante estes estudos, visto que
MRAM também trazem consigo grandes desvantagens, tais como grande aumento do
namero de parametros a serem estimados pelo modelo e grande dificuldade de
convergéncia. Desta forma estes modelos e rotinas, S&0 muito recentes e pouco testados
e podem levar a estimativas parametros e predicdes de valores genéticos ndo coerentes

com a realidade, oque pode ocasionar equivocos no processo de selecao.
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Concluséao

Diferencas entre a estrutura genética de cada uma das lactagcbes devem ser
estudadas para delinear adequadamente estratégias de selecdo em rebanhos de aptida
leiteira.

O tamanho do rebanho e o nivel de recursos financeiros e tecnolégicos devem ser
combinados com os resultados dos estudos genéticos para prover resultados
socioeconGmicos mais eficazes.

Futuras analises testando diferentes modelos para a segunda, terceira e quarta
lactacdo e a avaliacdo da utilizacdo de modelos multicaracteristicos de regresséo aleatoria
envolvendo todas as lactacdes podem agregar mais informacgfes Uteis a discussdo dos

assuntos tratados neste trabalho.
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CAPITULO 2

Avaliacdo genética da producéo de leite de caprinos da raca Alpina para as trés
primeiras lactag6es utilizando modelos de regressao aleatéria multicaracteristicos

Resumo: Acredita-se que modelos de regressdo aleatdria multicaracteristicos
(MRAM) apresentem a vantagem de aproveitar melhor as informagdes de mais de uma
lactacdo simultanemente, predizendo valores genéticos mais acurados através da estrutura
de covariancia entre os parametros de diferentes lactacdes. Objetivamos com este trabalho
estudar a aplicacdo de MRAM na avaliacdo da PLDC das trés primeiras lactagbes de
caprinos da raca Alpin@® programa RENPED foi utilizado para realizar a estatistica
descritiva, a verificacdo de erros no pedigree, a recodificacdo dos dados e as correlacfes
de Pearson e Spearman entre os valores genéticos. O programa WOMBAT foi utilizado
para estimar componentes de variancia e realizar as avaliagdes genéticas dos modelos de
regressdo aleatdria unicaracteristicos (MRAU) e multicaracteisticos. Os MRAM e
MRAU apresentam estimativas semelhantes para os componentes de variancia ao longo
da curva de lactacdo. Entretanto a classificacdo dos melhores animais muda
consideravelmente comparando MRAU e MRAM, principalmente para os valores
genéticos associados a lactagbes com menos dados fenotipicos. Acredita-se que a
diferenca se deva a vantagem de MRAM poderem aproveitar melhor os dados de ao
menos duas lactacdes simultaneamente. Entretanto, a execu¢cdo dos MRAM é muito mais
exigente com relacdo ao conjunto softwaréardware, além de apresentar maior
dificuldade para convergir. Mais estudos, inclusive de simulagdo de dados sdo necessarios

para aumentar a relevancia desta discussao.

Palavras-chave curva de lactacdo, Legendre, valor genético acumuldado
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Introducao

Segundo Resende (2001), modelos de regressédo aleatéria (MRA) podem ser
considerados como modelos multivariados simplificados ou reduzidos que permitem a
obtencdo dos mesmos parametros de interesse que podem ser obtidos pelos modelos
multivariados, mas com uma menor parametrizacdo. De fato, se correta a modelagem, os
MRA atenderdo adequadamente a este propésito. Silva et al. (2013b) avaliaram 980 MRA
utilizando um Polinémio Ortogonal de Legendre (POL), os autores descreveram um
polindmio de regressdes fixa, genética aditiva e permanente individual de ordens quatro,
dois e sete, respectivamente, além de cinco classes da variancia residual.

Kistemaker (1997) demostrou, utilizando estudos de simulag¢do, que os modelos de
regressao aleatoéria avaliando a Producéo de Leite no Dia do Controle (PLDC) geravam
resultados significativamente melhores que as andlises tradicionais da Producéo de Leite
Acumulada (PLA). Gerando incrementos de acuracia dos valores genéticos dos touros de
2 a 3% e das vacas de 6 a 8%.

Nas avaliacdes da producéo de leite, apesar dos MRA trazerem grandes vantagens
através da viabilizacdo da avaliacdo da PLDC em detrimento da PLA, também existem
algumas desvantagens, uma delas é a ndo possibilidade de aproveitar simultaneamente as
informacgdes de mais de uma lactagéo e a estrutura de covariancia entre estas.

Tal problema pode ser resolvido através da utilizacdo de Modelos de Regresséo
Aleatéria Multicaracteristicos (MRAM), dos quais acredita-se que uma das principais
vantagens em detrimento de MRA seja a possibilidade de predizer com maior acuracia os
valores genéticos para lactacdes em que alguns animais nao tenham informacdes, o que é
frequente por perda de dados e remocéao de animais, definitiva ou temporaria do plantel.

Jamrozik et al. (1997), testaram a utilizacdo MRAM para analisar a PLDC, a
producdo de gordura.producéo de proteina e o escore de células somaticas, dentro de
trés lactacdes. Os autores chamaram esta tentativa de escolha logica de teste frente as
mudancas do sistema de coletas de dados produtivos do rebanho canadense. Espera-se
dos MRAM melhores resultados frente ao aumento de caracteristicas continuas de
interesse econdmico a serem avaliadas em um rebanho.

Objetivou-se com este estudo verificar a aplicacdo adequada de MRAM para
avaliar a PLDC de caprinos para as trés primeiras lactagcbes, bem como avaliar as

dificuldades de convergéncia e as complica¢gOes para se utilizar os MRAM.
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Material e Métodos

Foram utilizados dados da PLDC de cabras do setor de caprinocultura da
Universidade Federal de Vicosa (Vigosa, MG). Os animais foram criados em sistema de
estabulacéo livre e receberam alimentacdo a base de silagem de milho e feno, como
volumoso, e mistura concentrada, fornecida conforme a exigéncia nutricional dos
animais.

Os controles leiteiros foram realizados semanalmente em ordenha mecanica,
realizada duas vezes ao dia. A coleta na parte da manha teve inicio as seis lodets e a ¢
na parte da tarde teve inicio as quatorze horas. A PLDC representa a soma do leite
coletado nestes dois periodos. Apds a andlise critica dos dados restaram 45.131 registros
de PLDC de 835 cabras da raca Alpina no arquivo completo.

O software RENPED (Silva, 2011) foi utilizado para corrigir erros de pedigree e
recodificar os dados alfanuméricos, procedimentos que melhoram e viabilizam a andlise
dos dados, respectivamente. O software WOMBAT (Meyer, 2007) foi utilizado em todas
as analises genéticas, fornecendo as estimativas dos parametros e predi¢cdes dos valores
genéticos para cada animal avaliado.

O modelo utilizado nas avaliagcbes da PLDC continham combinac¢fes de ajuste
para os polinbmios das curvas, fixa, genética aleatoria e de ambiente permanente de
ordem 4, 2 e 7, além do numero de classes de variancias residuais igual a 5. Seguindo o
melhor modelo encontrado por Silva et al. (2013b), para o mesmo rebanho.

O modelo animal unicaracteristico de regresséo aleatoria utilizado para avaliar as

trés primeiras lactacdes separadamente é descrito de forma generalizada como:

2-1

4-1 7-1
yij = EF; + Z b @ (ti) + Z im P (ti) + Z Yim®m(ti;) + &
m=0 m=0 m=0

, ém quey;; corresponde a producdo de leite no controle j da cabia consiste no
conjunto de efeitos fixos, sendo a parte classificatéria constituida da média, do
grupamento genético (Alpina > 90% = 1; 80% < Alpina < 90% = 2; 70% < Alpina < 80%
= 3; 60% < Alpina < 70% = 4; 50% < Alpina < 60% = 5), do ano-estag&o e tipo de parto.
A idade da cabra ao parto foi incluida como covariavel, com efeitos linear e quadratico;
b,, € o coeficiente de regressdo m da PLDC sobre o polinbmio de Legendre para modelar
a curva meédia da populacds;, ey, sdo osm coeficientes de regressdo genéticos
aditivos e de ambiente permanente, respectivamente, para a cabra i; 4-1, 2-1 e 7-1 sdo o0s
graus dos polindmios ortogonais de Legendseg a variavel controle, semana de
lactagé@o da cabra i padronizada para o intervalo de -@,a(t;;) € a fungdo polinomial
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de Legendre para o parametro avaliada para a idadg; e¢;; consiste nos efeitos

especificos a cada observacdo nado explicados pelos fatores de correcdo nem pelas
regressdes do modelo

Neste trabalho utilizamos os mesmos efeitos fixos encontrados em Silva et al.
(2013a), para avaliar a PLDC, por se tratar de dados do mesmo rebanho. Em rebanhos ou
caracteristicas distintas, os autores recomendam a realizacao de novos testes. Para estuda
e entender melhor divergéncias nos resultados de analises de MRAM em detrimento de
MRA ser& adotado sempre o mesmo, caso contrario poderia haver confundimento entre
a estrutura genética e o efeito de modelagem.

O modelo animal multicaracteristico de regressédo aleatoria utilizado nas
avaliacdes simultaneas de mais de uma lactacdo € uma extensdo dos MRA anteriormente
apresentados, as diferéncas basicas na estrutura das equacdes de modelos mistos sera
apresentadas a seguir de forma simplificada.

o

b [X'R-ly]
XR'X XR'Z XR'W - |, _1~|
ZR'X ZR'Z+A'®G;? ze'w [ ° |=|ZlR Y|, em que
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1 1 a ~ ~1y ~
Z W = ~ 1 = 1 =
1o Xz] [Q) Zz] [Q) Wz] a| ~ B~ |
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Goy = Goy 1 1 1 00 0 5 |%
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000 1 1 1 1851y
7a18512,

Critérios de comparagdo de modelos tais como logaritmo da funcdo de
verossimilhanca restrita (LogL) e critério da informacdo de Akaike (AIC, por Akaike,
1973) ndo podem ser utilizados para comparar os tipos de analises, principalmente por
gue o uso de conjuntos de dados completos ou repartidos altera os resultados.

A apresentacdo do numero de condicdo (NC) sera utilizado para verificar
ploblemas de multicolinearidade nos parametros de estimacdo do modelo. O teste da
razdo de verossimilhanca ndo sera utilizado, pois ndo faz sentido contrastar o MRAM,
separadamente, com os quatro MRA com bancos de dados repartidos.

Os resultados dos valores genéticos para os parametros do modelo aditivo foram

integrados, utilizando o software RENPED, para obter o valor genético acumulado de
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cada animal em cada lactacdo e nas quatro lactacdes utilizando MRAU e MRAM. O
software Cald da LibreOffice foi usado para calcular as correlagbes de Pearson e
Spearman entre os valores genéticos acumulados para cada lactacao.

Resultados e Discussao

Um dos grandes problemas na execuc¢ao deste trabalho esta relacionado ao alto
grau de parametrizacdo dos MRAM, que apresentam dificuldades em convergir, e sao
muito exigentes quanto ao conjunto software e hardware. Em particular a este estudo
destaca-se os altos graus da curva de ambiente permanente definidos por Silva et al.
(2013a), os quais inclusive inviabilizaram que mais do que duas lactacdes fossem
analisadas simultanemente. Dessa forma, sugerimos que esta questao seja revista, ndo dc
ponto de vista estatistico, mas funcional.

A Tabela 1 apresenta os resultados das correlacbes de Pearson e Spearman, acima
e abaixo da diagonal principal, respectivamente, entre os valores genéticos preditos
acumulados para a primeira lactacdo. De acordo com os resultados os valores genéticos
preditos acumulados para a primeira lactacado nao variaram muito quando obtidos de uma
avaliacdo da PLDC apenas para a primeira lactacéo utilizando MRAU (1del) ou quando
foi realizada uma anadlise da PLDC para duas lactacdes simultdnemante ou a primeira e a
segunda (1dele2) ou a primeira e a terceira (1dele3).

Tabela 1: Coorelagbes de Pearson, acima da diagonal
principal e Spearman, abaixo da diagonal principal, para os
valores genéticos preditos acumulados da PLDC da primeira

lactagdo.
1del ldele2 1ldele3
ldel - 94,93/ 97,47/
ldele2 94,39/ - 93,11/
ldele3 97,44/ 92,87/ -

Andlise da primeira lacta¢do utilizando dados da: Primeira
lactacdo (1del); primeira e segunda lactacbes (1dele2);
primeira e terceira lactacdes (1dele3).

As Figuras 1, 2 e 3 apresentam as estimativas das variancias fenotipica, genética
aditiva, permanente individual e residual para a PLDC da primeira lactacao de caprinos
da raca Alpina. A Figura 1 apresenta estes resultados com base na analise de um MRAU
avaliando apenas a primeira lactacdo, enquanto a Figura 2 apresenta resultados
provenientes da avaliacao simultanea das duas primeiras lactacdes utilizando MRAM, e
por fim a Figura 3 o faz considerando a avaliagao simultanea das lactacoes lan8aitiliz
também um MRAM.
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Figure 1: Variancias fenotipica, genética aditiva, de ambiente permanente e remidwaPhDC para a
primeira lactacdo. Resultados obtidos a partir da avaliacdo apenas da primeira lacizepddoutiRAU.
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Figure 2: Variancias fenotipica, genética aditiva, de ambiente permanente e remidwaPhDC para a
primeira lactagdo. Resultados obtidos a partir da avaliagdo simultinea da primeada sagtacdes
utilizando MRAM.
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Figure 3: Varidncias fenotipica, genética aditiva, de ambiente permanente e pesial@alPLLDC
para a primeira lactagdo. Resultados obtidos a partir da avaliagdo simultaneaula pitenceira lactagtes
utilizando MRAM.

A Tabela 2 apresenta os resultados das correlacdes de Pearson e Spearman, acima
e abaixo da diagonal principal, respectivamente, entre os valores genéticos preditos
acumulados para a segunda lactacdo. De acordo com os resultados os valores genéticos
preditos acumulados para a segunda lactacdo variarma muito quando obtidos de uma

avaliacdo da PLDC apenas para a segunda lactacdo utilizando MRAU ou quando foi
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realizada uma analise da PLDC para duas lactagbes simultanemante, a primeira e a

segunda, variando menos quando comparado a segunda e terceira.

Tabela 2: Coorelagdes de Pearson, acima da diagonal
principal e Spearman, abaixo da diagonal principal, para os
valores genéticos preditos acumulados da PLDC da segunda

lactagdo.
2de2 2dele2 2de2e3
2de2 - 20,60/ 72,57/
2dele2 88,12/ - 30,02/
2de2e3 96,76/ 99,65/ -

Analise da segunda lactagdo utilizando dados da: Segunda
lactagdo (2de2); primeira e segunda lactagbes (2dele2);
segunda e terceira lactagOes (2de2e3).
As Figuras 4, 5 e 6 apresentam as estimativas das variancias fenotipica, genética

aditiva, permanente individual e residual para a PLDC da segunda lactagéo de caprinos
da raca Alpina. A Figura 4 apresenta estes resultados com base na analise de um MRAU
avaliando apenas a segunda lactacdo, enquanto a Figura 5 apresenta resultados
provenientes da avaliacao simultanea das duas primeiras lactacdes utilizando MRAM, e
por fim a Figura 6 o faz considerando a avaliacdo simultanea das lactacdes 2an8aitiliz
também um MRAM.
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Figure 4: Variancias fenotipica, genética aditiva, de ambiente permanente e remid@waPhDC para a
segunda lactacd@o. Resultados obtidos a partir da avaliagdo apenas da segundatibizsanginMRAU.
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Figure 5: Variancias fenotipica, genética aditiva, de ambiente permanente e remidwaPhDC para a
segunda lactacao. Resultados obtidos a partir da avaliacdo simultinea da prisegjuada lactacbes
utilizando MRAM.
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Figure 6: Variancias fenotipica, genética aditiva, de ambiente permanente e remidwaPRDC para a
segunda lactacdo. Resultados obtidos a partir da avaliacdo simultdnea da setguodma lactacBes
utilizando MRAM.

A Tabela 3 apresenta os resultados das correlacfes de Pearson e Spearman, acima
e abaixo da diagonal principal, respectivamente, entre os valores genéticos preditos
acumulados para a terceira lactagdo. De acordo com os resultados os valores genéticos
preditos acumulados para a terceira lactagdo variam muito quando obtidos de uma
avaliacdo da PLDC apenas para a terceira lactacao utilizando MRAU em com@araca
avaliacdes simultaneas para duas, por exemplo a segunda e a terceira, variando menos
quando comparado a primeira e terceira.

Tabela 3: Coorela¢gdes de Pearson, acima da diagonal
principal e Spearman, abaixo da diagonal principal, para os
valores genéticos preditos acumulados da PLDC da terceira

lactagao.
3de3 3dele3 3de2e3
3de3 - 70,55/ 12,88/
3dele3 64,62/ - 10,38/
3de2e3 62,86/ 99,65/ -

Anadlise da terceira lactagdo utilizando dados da: Terceira
lactagdo (3de3); primeira e terceira lactaces (3dele3);
segunda e terceira lacta¢des (3de2e3).

As Figuras 7, 8 e 9 apresentam as estimativas das variancias fenotipica, genética
aditiva, permanente individual e residual para a PLDC da terceira lactacao de caprinos da
raca Alpina. A Figura 7 apresenta estes resultados com base na anélise de um MRAU
avaliando apenas a terceira lactacdo, enquanto a Figura 8 apresenta resultados
provenientes da avaliacdo simultanea das lactacfes 1 e 3, utilizando MRAM, e por fim a
Figura 9 o faz considerando a avaliacdo simultanea das lactacdes 2 e 3, utilizando também
um MRAM.
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Figure 7: Variancias fenotipica, genética aditiva, de ambiente permanente e remid@waPhDC para a

terceira lactacdo. Resultados obtidos a partir da avaliagdo apenas da terceira lactacdo Mit2ahdo
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Figure 8: Variancias fenotipica, genética aditiva, de ambiente permanente e gsidw@PLDC para a
terceira lactagdo. Resultados obtidos a partir da avaliacdo simultdnea da primeir&ree laeteebes
utilizando MRAM.
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Figure 9: Variancias fenotipica, genética aditiva, de ambiente permanente e emsidwaPLDC para a
terceira lactacdo. Resultados obtidos a partir da avaliagdo simultdnea da seguondmaelaetacdes
utilizando MRAM.

Os resultados das Figuras 1 até 9 mostraram que as variancias fenotipicas,

genética aditivas, permanente individuais e residuais nao se alteraram muito conforme a
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utilizacdo de MRAM em detrimento de MRAU. As maiores diferencas foram encontradas
como uma distingdo da estrutura de variancia entre diferentes lactacgoes.

De certo modo estes resultados podem ser vistos de forma positiva, pois nao
encontrou-se nenhum efeito que pudesse levantar a questdo de MRAU ou MRAM
poderem estar sendo aplicados de forma errada por levarem a uma modelagem diferente.
Os MRAM apresentam maior dificuldade para alcancar convergéncia e para encontrar
valores de partida rasoaveis para as analises.

Por outro lado, aliada a informacdo de algumas correlacbes de Pearson e
Spearman baixas nas Tabelas 2 e 3, estes resultados podem indicar que o baixo volume
de dados nas lactagfes 2 e 3 podem estar influenciando predi¢cdes de valores genéticos de
baixa qualidade, tornando vantajosa a utilizacgdo de mais estudos visando a
implementacdo de MRAM nas avaliagdes genéticas de caprinos de aptidao leiteira.

Uma vez ampliada a qualidade das avaliacdes de mais de uma lactacao, através da
avaliacdo simultanea utilizando MRAM, acredita-se que isso possa permitir a selecao
mais eficiente de individuos mais equilibrados e produtivos ao longo de toda vida.

Conclusodes

MRAM e MRAU apresentam estimativas semelhantes para os componentes de
variancia ao longo da curva de lactacdo. Mas ocorreram grandes mudancas na
classificagcBes dos animais com relacdo as analises de cada modelo. O MRAM também
apresentaram maior dificuldade de convergéncia e de obtencao de bons valores de partida
para as analises.

Acredita-se que a diferenca maior entre os valores genéticos preditos utilizando
MRAM e MRAU em lactagdes com menor volume de dados deve-se a vantagem dos
MRAM aproveitarem melhor os dados de ao menos duas lactagbes simultanemente.
Sugere-se mais estudos, inclusive de simulagdo de dados, para aumentar a relevancia

desta discussao.
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CAPITULO 3

RENPED - Uma ferramenta de auxilio a avaliacfes genéticas e estimacéo de
componentes de variancia

Resumo:A maior parte dos softwares utilizados para avaliacdes genética de animais ou
para a estimacao de parametros genéticos utilizando a metodologia de modelos mistos de
Henderson exige que o arquivo de pedigree contenha apenas dados ndo alfa numérico,
que os animais estejam ordenados e que o numero de identificacdo do animal seja sempre
maior que o dos pais. Objetivou-se com este trabalho apresentar o software RENPED e
suas utilidades a comunidade cientifica da area de genética e melhoramento animal
através de exemplos aplicados. Foram utilizados 50.398 registros de producao de leite no
dia do controle (PLDC) de 2.946 lactacdes de 1.093 cabras da raca Alpina, e um arquivo
de pedigree contendo 7.800 animais. Primeiramente, o arquivo de pedigree foi submetido
a verificacdo de erros e recodificacdo das informacdes individuais. Em seguida, o banco
de dados foi submetido a recodificacdo com base nos cédigos criados na recodificacéo do
pedigree. O programa WOMBAT foi utilizado para estimar componentes de variancia
para PLDC e valores genéticos para os animais utilizando modelos de regressao aleatoria.
As predicdes encontradas para os parametros das curvas genética aditivas dos animais
avaliados foram submetidas ao RENPED para integrar a area abaixo da curea genéti

cada animal predizendo o valor genético acumulado para a lactacdo. Os resultados foram
posteriormente inseridos no programa RENPED para descodificacdo e associacdo dos

valores genéticos encontrados as identificacées originais dos animais.

Palavras-chave:C++, correspondéncia, programacéao, renumeracao, relatorio de erros
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Introducao

Para avaliacdes da endogamia e programas de direcionamento de acasalamento é
necessaria a obtencéo do parentesco entre os animais. Para tal, geralmente s&o utilizados
algoritmos recursivos que permitam obter a matriz dos numeradores dos coeficientes de
parentesco de Wright (1922lNRM). O primeiro método recursivo criado para esse
proposito foi desenvolvido por Emik e Terril (1949), denominado método tabular.

A avaliacdo genética de animais ou estimagdo de parametros genéticos na maior
parte das vezes é realizada utilizando-se a metodologia de modelos mistos de Henderson
adaptada a diversos modelos por meio de algoritmos computacionais cada vez mais
eficientes. Uma caracteristica presente em tais algoritmos é a obtencédo direta da inversa
da NRM. Henderson (1976) desenvolveu um algoritmo que funcionava de forma eficiente
em pedigrees sem individuos endogamicos. Quaas (1976) desenvolveu um artificio para
gue o algoritmo desenvolvido por Henderson fosse mais eficiente no caso de pedigrees
com animais endogamicos.

Ambas as atividades denotadas anteriormente exigem prévia organizacao do
arquivo de pedigree, demandando néo sé o ordenamento crescente dos dados pela variavel
identificacdo do animal, como também exigem que a numeracéao dos filhos seja sempre
superior a dos pais.

Alguns softwares, como o MTDFREML (Boldman et al., 1993), o DFREML
(Meyer, 1998) e 0o WOMBAT (Meyer, 2007), conseguem realizar estas recodificagdes e
reordenacdes previamente as etapas de calculo da matriz de parentesco ou sua inversa.
Entretanto estes softwares ndo trabalham com dados alfa numéricos, que sdo dados que
possuem nao sO numeros como também letras ou simbolos, situacdo frequente ao se
trabalhar com animais de médio e grande porte, que muitas vezes recebem nomes ao invés
de nameros.

Outra questdo comum em softwares que realizem renumeracao é corrigirem a maior
parte dos erros automaticamente contendo rotinas que dao preferéncia a um determinado
tipo de correcdo, o0 que pode levar a uma escolha inadequada, ou entdo podem excluir
informacgdes indesejadas, 0 que pode reduzir as informacdes de parentesco, prejudicando
ligacBes entre familias. Desta forma, é interessante que para alguns tipos de erros a
correcdo nao seja automatica, e sim que o software indique o local e o tipo derarros pa
que o usuario decida como corrigi-los, de forma a acelerar o processo de correcdo. Neste

caso 0 usuério poderia optar por excluir uma linha de dados, corrigir uma informagéo
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digitada incorretamente, dentre alternativas que exigem o senso critico do pesquisador e
seu conhecimento do banco de dados e suas peculiaridades.

A maioria dos softwares que recodificam pedigrees tem outro problema que é
trabalhar apenas com o arquivo de pedigree, exigindo que o pesquisador utilize seus
arquivos de saida para recodificar o arquivo de dados utilizando programas de edicéao de
dados, o que aumenta a dificuldade de uso e o tempo de trabalho dos usuarios.

Outro uso de pedigrees recodificados é para andlises de endogamia. O programa
ENDOG (Gutiérrez & Goyache, 2005), por exemplo, exige que os dados estejam
recodificados e reordenados, ou ao menos recodificados e com a informacédo de data de
nascimento para todos os animais, 0 que nem sempre é possivel.

Uma alternativa para esses problemas é a utilizacdo do software RENPED, que
recodifica e renumera dados do pedigree, aceita trabalhar com dados alfa numéricos,
corrige apenas o0 que ndo necessita do aval do usuério, realiza a localizagd® gieee
devem ser corrigidos pelo usuério, facilitando a corre¢do. O RENPED também é pratico
e facil de utilizar e esta disponivel em quatro idiomas: Inglés, portugués, espanhol e
francés.

Outra vantagem das recodificac6es que ndo pode ser desconsiderada € a vantagem
de viabilizarem avaliagbes genéticas sigilosas, e evitarem direcionamento de sémem em
testes de progénie, e 0 RENPED também pode ser usado com o propésito de gerar esta
recodificacdo e descodificar quando necessario.

Objetivou-se com este trabalho apresentar o software RENPED e suas utilidades a
comunidade cientifica da area de genética e melhoramento animal através de exemplos

aplicados.

Caracterizacéo

Interface do usuéario

A interface do programa RENPED esta em ambiente DOS, podendo ser acessado
de dentro do sistema operacional Windows. O programa fornece sequéncias de menus e
perguntas para o usuario. Os questionarios séo simples e as informacgdes requisitadas sao
faceis de responder.

O programa gera arquivos de resposta na mesma pasta em que o executavel foi
acionado, sempre em formato ‘.txt’, desta forma os arquivos de correspondéncia, erros,

dentre outros, podem ser lidos utilizando o bloco de notas.
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Aplicacbes

O RENPED pode ser utilizado para verificar erros e recodificar pedigrees,
inclusive contendo dados alfa-numéricos. O programa também permite recodificar os
dados para viabilizar avaliagdes genéticas ou de endogamia, sendo vantagem 0 Seu uso
por ser uma ferramenta que permite retornar os dados de resultados de avaliacdes
genéticas ou de endogamia para os dados originais, facilitando a pratica de selegéo.

O RENPED soluciona ainda um dos maiores problemas da utilizagdo de modelos
de regressao aleatdria na avaliacdo de dados longitudinais discretos, que consiste em
como selecionar os animais com base nos valores encontrados para as curvas genéticas
aditivas. O RENPED calcular rapidamente a soma de todos os valores genéticos preditos

para cada dia do controle por animal, e usar este valor como o critério de selecéo.

Arquivos de Entrada

O usuério pode escolher o nome e extensao dos arquivos de pedigree, dados e
respostas. Entretanto, todos os arquivos devem estar na mesma pasta do executavel do
programa. Os arquivos devem conter cabecalho e serem formatados com dados
colunados, sendo as colunas de dados separadas por espaco. O RENPED aceita arquivos
de entrada nos formatos ‘.txt’, *.prn’ ou ‘.dat’. O arquivo CORRESP.txt ¢ um arquivo de
saida e entrada, pois 0 programa gera 0 mesmo na primeira opcao de execucdo e o
reutiliza, obrigatoriamente, na segunda e terceira opcoes.

Nos arquivos de entrada, dados perdidos ndo podem ser deixados em branco, pois
neste caso seriam lidos na coluna seguinte, 0 que acarretaria problema na sequéncia de
leitura. O RENPED permite que dados perdidos sejam representados por ndameros,
caracteres ou sequéncias de caracteres sem espaco. Entretanto uma Unica escolha dev
ser tomada para todo o arquivo e deve ser informada ao programa pelo usuario quando
Ihe for feita a pergunta: Qual o valor para dados perdidos? Nos arquivos de saida o
RENPED padroniza zero para informacgdes de animal, pai ou mée perdidas.

O arquivo de pedigree pode conter, além das informacdes de animal, pai e mée,
as informacdes de sexo e data de nascimento, o que contribui para a verificacdo de erros.
Outras colunas de dados podem ser adicionadas ao pedigree, inclusive as informacdes do
pedigree e banco de dados podem ser incluidas em um anico arquivo. Embora isso reduza
a eficiéencia do programa, podendo inclusive limitar o seu uso por insuficiéncia de
memoéria RAM disponivel no computador.

O arquivo de respostas pode conter ou ndo as informacdes de pai e mae, mas

obrigatoriamente deve conter a informacéo de animal. Caso contenha, é importante que
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estas sejam declaradas para que as informacfes dos pais também sejam recodificadas.
Espera-se que tal arquivo seja fornecido em formato de texto, proveniente da execugao
de algum software de avaliacdo genética o qual se deseja descodificar os ananais par

atribuir o valor genético ao individuo correto na populacgéo.

Opcodes de Configuragéo

O RENPED possui duas op¢oes de configuragédo (SETUP OPTIONS), sendo que a
primeira op¢ao permite que o usuario modifique o idioma, existindo quatro alternativas:
Inglés, portugués, espanhol e francés. A segunda opcéo fornece oito tipos de combinacdes
de cor de fundo e texto diferentes do padréo (preto/branco), conforme informado na
Tabela 1.

Tabela 1: Relacéo das op¢des de combinacéo de cor de fundo/texto no program® RENPE
Opcéo 1 2 3 4 5 6 7 8 Padréo

Fundo Branco Branco Branco Preto Roxo Verde agua Preto Preto Preto

Texto Azul Preto Verde Vermelho Verde Amarelo Azul Rosa Branco

Opcodes de Execucédo

Discutiremos neste trabalho quatro opc¢bes principais de execucdo, a primeira
(PEDIGREE RECODER) recodifica pedigrees, a segunda (DATA RECODER)
recodifica os dados utilizando o arquivo de correspondéncias gerado apés a execugao da
primeira opcao, a terceira (RESULT DECODER) descodifica arquivos de resultados de
analises de endogamia ou avaliacdo genética de forma a se atribuir o resultado ao codigo
original do animal e também utiliza o arquivo de correspondéncias gerado apés a
execucao da primeira opcdo. A quarta opcéo (RR APLICATIONS), calcula a area abaixo
da curva genética aditiva predita para cada animal, permitindo obter um valor genético
acumulado para todo o periodo de producéo.

Ao escolher a opgéo um sera exigido do usuario a informag¢ao do nome e extensao
do arquivo de pedigree, além da posicao das colunas de animal, pai, mae, sexo e data de
nascimento. Entretanto, apenas a coluna com a identificagdo do animal € obrigatéria. Na
auséncia de qualquer uma das demais colunas o usuério pode utilizar o valor zero no lugar
do nimero da coluna para indicar ao programa que tal informacao ndo esta presente no
banco de dados.

O programa exige também que o usuério informe o nimero total de colunas no
arquivo de pedigree, ndo apenas para otimizar o programa reduzindo o espaco alocado na

memoria durante a execucao, assim como para organizar a sequéncia de leitura do arquivo

48



de dados. A ultima informacéo requisitada pelo programa é o numero, caractere ou
sequéncia de caracteres, sem espaco, que identifica dados perdidos.

Ao escolher a opcao dois sera exigido do usuario a informagédo do nome e extenséo
do arquivo de dados, além da posicéo das colunas de animal, pai e mée. Entretanto, apenas
a coluna com a informacao de animal € obrigatoria e na auséncia das colunas de pais o
usuério pode fornecer o valor zero no lugar do nimero da coluna. Nesta opcdo também é
necessario que o usuario informe o numero total de colunas no arquivo de dados.

Ao escolher a opc¢éao trés sera exigido do usuario a informacdo do nome e extensao
do arquivo de resultados, além da posicédo das colunas de animal, pai e mde. Entretanto,
apenas a coluna com a informacéo de animal € obrigatéria. Na auséncia das colunas de
pais o usuario deve fornecer o valor zero. Além disso, € necessario que o usuario informe
0 numero total de colunas no arquivo de dados.

Apoés fornecer as informagBes o usuario podera acompanhar o andamento da
execucao através da barra de loading. O programa também emite um relatério informando
se a execucdo ocorreu com sucesso e informa o nimero de animais e o numero de linhas
e colunas no arquivo de dados. Além disso, ele mostra o nome dos arquivos de saida
gerados e a utilidade de cada um.

Atualmente modelos de regresséao aleatdria estdo sendo amplamente utilizados para
avaliacdo genética de dados longitudinais, tais modelos fornecem as herdabilidades em
cada ponto da curva e permitem aproveitar melhor as informacdes de producéo, néo
exigindo ajuste ou estimacédo dos valores previamente as analises.

Para curvas de crescimento, permite a sele¢do de individuos em qualquer ponto
dentro do intervalo analisado. Entretanto, para caracteristicas ndo cumulativas como
PLDC, a selegcdo em um unico ponto da curva de lactacdo pode acarretar em problemas
de perda de resposta correlacionada dos demais periodos ao longo das geracoes.

Existe uma alternativa para contornar tal problema, que consiste em se obter os
valores genéticos de todas PLDC dentro do intervalo avaliado e somar os resultados,
assim passa-se a ter um valor em unidades de medida que equivale a vantagem genética
do animal em relacdo a populacdo analisada, ndo mais quanto a um dia espesifico, ma
em relacdo ao periodo analisado que pode compreender toda a lactacao, sendo que metade
deste valor correspondera a diferenca esperada na progénie (DEP). Isso pode ser
calculado através da opc¢ao quatro do RENPED.

O usuario precisa fornecer um arquivo com cabecalho, contendo as informagdes
de identificacdo do animal, parametro da curva (1, 2, ..., ordem) e valor genético para o

parametro da curva ou pode simplesmente colocar o arquivo de saida do WOMBAT
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(RnSoln_animal.dat) e informar ao RENPED a sub opc¢ao numero dois. Posteriormente o
programa pedira ao usuério que informe os valores maximo e minimo para a variavel
controle (por exemplo: 305 e 5 para lactagcéo de bovinos, considerando a PLDC ou 52 e
6 considerando a producao de ovos semanais). Por fim o programa alerta o usuario para

abrir o arquivo INTEGRATED.dat para visualizar os resultados.

Arquivos de Saida

No RENPED a opcédo de execucdo um gera trés arquivos de saida, sendo estes o
arquivo de relatério de erros (REPORT), o arquivo de correspondéncias entre o pedigree
original e o recodificado (CORRESP) e o arquivo de pedigree recodificado (PED-
RECOD). A opc¢éo dois gera apenas um arquivo de saida, o arquivo de dados recodificado
(DATA-RECOD). A opcéao trés também gera apenas um arquivo de saida e o arquivo de
resultados descodificado (RES-DECOD). Todos os arquivos de saida possuem extensao
“txt’ e sdo gerados na mesma pasta do executavel do programa.

O relat6rio de erros nao sé indica os tipos de erros como também informa a
localizacdo dos mesmos para que estes possam ser corrigidos pelo usuario, embora alguns
sejam corrigidos automaticamente pelo programa.

O primeiro erro relatado consiste em animais que aparecem tanto na coluna de pai
quanto na coluna de mée. O programa informara o ‘nome’ do individuo, a linha que este
aparece como pai e a linha que aparece como mée, cabendo ao usuario conferir o tipo de
erro ocorrido.

O segundo tipo consiste em machos que aparecem na coluna de mae, neste caso 0
relatorio indicara a linha onde o animal foi declarado como macho e a linha onde o animal
aparece como mée. O terceiro tipo € o contrario do segundo, e funciona de forma anéaloga.

O quarto tipo de erro é quando um animal aparecer como pai ou méae dele mesmo,
o programa indicard o ‘nome’ do animal e linha em que o erro se encontra.

O quinto tipo de erro consiste de animais sem informacdes de sexo, 0 que pode ser
fundamental quando se utiliza tal caracteristica como efeito fixo em uma analise ou
deseja-se analisar os dados no programa ENDOG, que exige tal informagé&o para todos os
animais. Caso o0 usuario ndo possua a informacdo de sexo no pedigree, ou por algum
motivo, ndo queira utiliza-la, tais erros simplesmente ndo serdo corrigidos.

O sexto tipo de erro consiste de animais sem informacao de data de nascimento, 0
gue pode ser fundamental no calculo de covariaveis como idade ao parto, idade ao abate,
dentre outras. Nestes casos deve-se atentar a estes erros, pois valores nulos para

covariaveis causam erros em programas de avaliacao genética.
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O sétimo erro confere animais que aparecem com numero inferior ao dos pais apés
recodificacdo executada pelo programa, estes erros sao corrigidos automaticamente pelo
programa e o numero de corregdes € informado.

O oitavo e ultimo tipo de erro informa os animais e linhas que aparecem mais de
uma vez no pedigree, caso 0 USUArio possua um arquivo pequeno e queira recodificar o
pedigree direto do banco de dados. Este tipo de erro deve ser desconsiderado em modelos
de repetibilidade, andlises multicaracteristicas ou modelos de regresséo aleatoria.

O arquivo de correspondéncia (CORRESP) é gerado pelo programa RENPED
durante a execucédo da op¢do um e apresenta uma coluna com o valor codificado do animal
seguido da coluna com a identificacdo real do animal. Este arquivo é utilizado nas op¢des
dois e trés do programa RENPED para recodificar os dados e descodificar resultados,
respectivamente.

O arquivo de pedigree recodificado (PED-RECOD) é reordenado pela variavel
animal e reposiciona as colunas animal, pai e mée, como primeira, segunda e terceira
colunas respectivamente, seguindo a ordem original nas demais colunas.

O arquivo de dados recodificados (DATA-RECOD) é semelhante ao arquivo de
dados fornecido, entretanto as informacdes de animal, pai e mae séo recodificadas. O
arquivo de resultados descodificado (RES-DECOD) é semelhante ao arquivo de
resultados fornecido, entretanto as informagdes de animal, pai e mée sao as originais.

O arquivo de valores genéticos integrados (INTEGRATED) contém as informacdes
de animal e valor genético para o periodo integrado, ou seja, para a area abaixo da curva
dos valores genéticos de cada animal, integrada para o periodo solicitado pelo usuario.
Este arquivo é fornecido ao executar corretamente a op¢do quatro do REDPED.
resultado deste arquivo € muito importante para auxiliar a selecdo de animais para
caracteristicas produtivas longitudinais, tais como producao de leite no dia do controle e

producdo semanal de ovos.

Exemplo Aplicado

Para realizar o exemplo foram utilizados 50.398 registros da producéo de leite no
dia do controle de 2.946 lactagcOes de 1.093 cabras da raca Alpina do Setor de
Caprinocultura da Universidade Federal de Vigosa, com informagdes, provenientes de

um rebanho com um pedigree de 7.800 animais.
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O software foi executado utilizando um ultrabook, com processador Intel i7
1.90GHz e 3,71 GB de memdria RAM utilizavel. O sistema operacional utilizado foi o
Windows 8.

O arquivo de pedigree foi submetido a verificacdo de erros e recodificacdo das
informacdes individuais. Apos serem fornecidas todas as informacdes o exemplo levou
6.5 segundos para ser processado e informar finalizagdo do processo na tela do
computador (0 mesmo valor em trés repeticdes realizadas). A Figura 1 apresenta a visao
do software executando o exemplo supracitado, opcdo de execucdo um do software.

Quanto a verificacdo de erros o pedigree ndo continha nenhum erro que
inviabilizasse a andlise dos dados. ApOs inicio das recodificacbes ocorreram 161
inversbes de posicdo entre animais para viabilizar as andlises que utilizam algoritmos
recursivos para criacdo da NRM ou sua inversa direta.

FORMAT THE FILE WITH HEADER AND DELETE BLAMK LIMNES*t
EETER WITH THE FILE NAME <Example: PED.txt>
ped.txt

Jhat is the individwo column number? 1

Jhat is the father column numbher? <zero, if it doesn’t exist) 2
Jhat is the mother column numbher? €(zero, if it doesn’t exist) 3
Jhat is the sex column number? <zero,. if it doesn’t exist> B

Jhat is the birth date column number? <zero, if it doesn’t exist> B
Jhat is the total column numbher of data file? <prevent excess> 3
Jhat is the simbol to missing values? @

Please, wait some minuts for the resultst
LR naa20222222222110180:: 1

The program was successfully executed?

— Were found 808 different animals;

There are 7626 rows and 3 columns of data;

Open the REPORT file to accesz pedigree’s errors;

Open the CORRESP file to access the correspondences;
Open the PED-RECOD file to access the recoded pedigree;
Thank vou, until next time?

Prezzione gqualguer tecla para continuar. . . _

Figura 1: Visdo do exemplo de utilizacdo da opgdalo software RENPED.

Apoés realizar a recodificacdo do arquivo de pedigree, além do arquivo de relatério
de erros (REPORT.txt) e do arquivo do pedigree recodificado (PED-RECOD.txt), o
programa também gerou um arquivo de correspondéncia (CORRESP.txt). Este arquivo
permite que bancos de dados contendo animais presentes no mesmo arquivo de pedigree
original possam posteriormente ser codificados de forma correspondente. Além disso,

este arquivo também pode ser utilizado para descodificar arquivos de resultados de
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avaliacdes genéticas para se vincular o valor genético predito a identificacao original do
animal.

A Figura 2 mostra a op¢ao dois do RENPED sendo executada. Tal opg¢ao permite
recodificar um banco de dados utilizando o arquivo de correspondéncia gerado na
primeira opcao. Este exemplo foi realizado trés vezes, exigindo tempos de 6.7, 6.6 € 6.5
segundos, para cada uma das execucdes, considerando o maior dos arquivos de dados
referentes a primeira lactacao de caprinos da raca Alpina, totalizando 21.610 registros de

producao de leite.

FORMAT THE FILE WITH HEADER AND DELETE BLAWMK LIHWES*®
ENTER WITH YOUR FILE HAME <Examplo: data.txt>
alprecodl . txt

iz the animal column number? 1

iz the szire column number? <zero sze nao howver> @

iz the dam column number? <zero se nao houver> A

iz the column number of data file? <prevent exceszss) 9

Pleaze, Wait some minuts for the results?t
-3 -3of—Jaf—JaF—JaE I -3F -3af—3f—3af e Jaf -3 -Jaf -3 -3ar-3oF—Jaf o Jaf 3 -3aF —Jefefef oI -3E -3 —3nf—3aF—3af e -Jaf-Jaf -3af -3r-Jaf—Jef-Jef—Jef—Jaf —JaF—3afef—af—ef e —JaF-JaF -3af 3 —3ar-Jef e Jef-3af Jar-Jar-ef-Jef-efe-

C222222233222222101008x ]

The program was successfully executed?

— Qpen the DATA-RECOD file to access the recoded datas
— Thank you, wuntil next time?

Prezzione gqualguer tecla para continuar. . .

Figura 2: Visdo do exemplo de utilizacdo da op¢ao dois do software RENPE

O software WOMBAT (Meyer, 2007) foi utilizado nas avaliacbes genéticas,
provendo estimativas dos parametros e predi¢do dos valores genéticos. O modelo adotado
para realizar as avaliacdes da PLDC seguia as recomendag0des fornecidas em Silva et al
(2013b), que trabalho com o0 mesmo rebanho. Dessa forma, utilizou-se um modelo de
regressao aleatéria com regressao fixa de ordem quarto, genética aleatéria de ordem dois
e ambiente permanente de ordem sete, além de cinco classes de variancia residual,

conforem descrito a sequir:

4-1 2—-1 7—-1
yij = EF; + Z b @ (tif) + Z Aim P (ti) + 2 Yim®m (ti}) + &;
m=0 m=0 m=0

onde y;; corresponde a PLDC para a cabra i no teste j; EF corresponde ao efeito fixo

incidente sobre a cabra i com relacdo ao grupamento genético (Alpina > 90% = 1; 80% <
Alpina <£90% = 2; 70% < Alpina < 80% = 3; 60% < Alpina < 70% = 4; 50% < Alpina <

60% = 5), ao ano-estacao e tipo do parto, além de incluir a covariavel linear e quadratica

da idade da cabra ao parbg; € o coeficiente de regress@ala PLDC sob o polinbmio
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ortogonal de legendre para a regressdo meédia da poputagdendy;, S&o 0s
coeficientes m das regressdes genética aditivas e de ambiente permanente,
respectivamente, para a cabra i; 4-1, 2-11es@o os graus do polinbmio ortogonal de

Legendret;; € a avariavel controle, referente ao dia do controle da caladronizado

entre os intervalos de -1 até 1, de acordo com Kirkpatrick et al. (¥890);) € a funcéo
polynomial de Legendre para o parametro m avaliado para o contreje gogsiste no

efeito especifico de cada observacdo ndo explicado pelos fatores de correcdo ou
regressoes consideradas no modelo.

Os resultados dos valores preditos para os parametros das regressdes genética
aditivas de cada animal gerados pelo WOMBAT no arquivo de solucfes foram utilizados
para executar a op¢ao quatro do RENPED, opc¢éo esta que calcula a &rea abaixo da curva
genética aditiva de cada individuo da populacéo. Neste exemplo o RENPED gastou cerca
de meio segundo para calcular e mostrar o resultado do valor integrado abaixo da curva
levando em conta os valores genéticos preditos dos 6 a 290 dias de lactacdo de 1046
animais. Parte da agilidade do processo pode estar relacionada ao polindmio ortogonal de
Legendre considerado nesta andlise para a parte genética aditiva, visto que o polinbmio
era de ordem dois.

CALCULATE THE AREA BELOW OF THE GENETIC CURUE <RREM-LEGEMDRED
OPTIONS :

1-0RGANIZED FILE;

2-BnSoln of WOMBAT.2

hat is the maximum value for the control variable? 298
What iz the minimum value for the control variable? 6

Open the file INTEGRATED.txt to ohtain the results?
Preszione gualgquer tecla para continuar. . .

Figura 3: Visdo do exemplo de utilizacdo da opcao cinco do software RENPED.

Posteriormente a realizacdo da integral dos valores genéticos os dados foram
submetidos a opcéao trés do RENPED, opcao de descodificacdo dos dados para associar
os valores genéticos aos nomes ou codigos originais dos animais. A operagao para 1.046
animais com valor genético, em relacdo a um total de 7.800 codificados no pedigree,
gastou aproximadamente um segundo para ser realizada apos registrar as informacdes do

arquivo a ser avaliado no programa e acionar seu funcionamento.
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Consideracdes finais

O RENPED é uma alternativa para corrigir erros e recodificar dados alfa numéricos,
assim como para viabilizar os arquivos de pedigree e dados para analises em diversos
programas, tais como ENDOG, WOMBAT, MTDFREML, DFREML, REMLF90.

O programa RENPED foi testado apresentando resultados confiaveis e rapidos de
recodificacao e descodificacdo de arquivos de pedigree, bancos de dados e de resultados
de avaliacoes.

O RENPED foi desenvolvido para funcionar nos sistemas operacionais da
Microsoft Windows, entretanto, o programa foi registrado como software livre e seu
codigo pode ser encontrado em Silva (2011), podendo ser modificado e compilado,

inclusive para funcionar em outros sistemas operacionais.
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CAPITULO 4

Consideracdes na avaliagdo genética da producéo de leite no dia do controle

Resumo:N&o existe um consenso atual sobre o ponto de truncamento mais adequado a
ser utilizado para a duracdo da lactacado em avaliagcdes genéticas da producao de leite, ne
estudos que comparem se diferentes pontos de truncamento podem ocasionar alteragdes
na estrutura genética de populacdes. Nas avaliacdes da producdo de leite no dia do
controle, faltam estudos que demostrem vantagens na utilizacdo do efeito fixo ano-
estacdo do controle ao invés do parto, além disso, falta maior discussdo quanto a melhor
forma de compor este efeito. A utilizagdo de varidveis com muitas casas decimais ou com
valores muito altos pode em alguns softwares ocasionar problemas de erros numéricos.
Para testar as diferentes consideracdes supracitadas na avaliacao genética da producao de
leite no dia do controle foram utilizados 21.610 registros da PLDC de 1.043 cabras da
raca Alpina do setor de caprinocultura da Universidade Federal de Vigosa. O software
RENPED foi utilizado para corrigir erros de pedigree e recodificar os dados
alfanuméricos. O programa WOMBAT foi utilizado nas avaliacdes genéticas, fornecendo
predicdes dos valores genéticos e critérios de comparacao de modelos LogL, AICm e
BICm. Foi encontrada diferenca nos valores genéticos e classificacdes dos animais
conforme alteracBes no ponto de truncamento da lactacéo, existindo grande diferenca
entre a avaliacdo considerando pontos de truncamento curtos em comparacao a médios e
longos. Melhores resultados séo obtidos em modelos que utilizem o efeito fixo ano-
estacdo do controle leiteiro ao invés do parto. Também € vantajosa a construcao destes
efeitos fixos agrupando estacdes que comecem em um ano e terminam em outro ao inves
de apenas mesclar ano e estacéo. A utilizacao da produgéo de leite no dia do controle em
litros ndo atrapalha as avaliacdes genéticas através de erros numeéricos, mas unidades de

medidas muito grandes ou muito pequenas podem ocasionar este tipo de problema.

Palavras-chave:efeito de ano-estagéo, erros numéricos, ponto de truncamento
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Introducao

A caracteristica mais trabalhada nos programas de melhoramento genético de
animais de aptidao leiteira € a producao de leite acumulada. Mais recentemente, com o
surgimento dos modelos de regresséo aleatoria, a producédo de leite no dia do controle
(PLDC) também tem passado a ganhar destaque em avaliagdes genéticas. Em ambos os
casos, diferentes pontos de truncamento vem sendo utilizados para determinar o nimero
de dias maximos a ser considerado na avaliagdo genética da producéo destst80Be
dias, valor padronizado para bovinos até pontos ligados a média da duracdo da lactacao
do rebanho caprino em avaliagéo.

Sarmento et al. (2006) consideraram a producdo de leite até os 305 dias de
lactacdo, enquanto Pereira et al. (2008), trabalhando com cabras da raca Alpina,
utilizaram ponto de truncamento de 270 dias, Sarmento et al. (2008) trabalhando com
modelos de regressao aleatéria considerou valores da producéo de leite entre a segunda e
392 semanas (7 a 273 dias), e Menezes et al. (2008), trabalhando com cabras da raca
Saanen, consideraram producéo até os 268 dias de lactacédo, condizente com a média de
duracao da lactacao do rebanho.

A escolha de um ponto de truncamento de 305 dias de lactacdo pode nao ser
adequada para o estudo da producéo de leite acumulada de caprinos por ndo condizer com
a fisiologia destes animais. Assim como considerar a média de dias em lactacdo como
limite superior do calculo da PLAC pode desfavorecer os animais com maior persisténcia
de lactacéao.

Menezes et al. (2007) compararam producdes acumuladas até diferentes dias de
lactacdo (200, 220, 240, 260, 280, 305, 340 e 365), e encontraram maior herdabilidade
para producdo acumulada até os 240 dias. Este € um critério mais interessante do que os
anteriores para se definir o ponto de truncamento, pois traz a vantagem de selecionar o
periodo que apresenta maior propor¢cao da variacdo genética sobre a variacao total, no
qual se espera maiores ganhos genéticos. Entretanto, esta escolha também néo leva em
consideracdo a analise prévia do sistema de producdo, o qual pode exigir animais de
menor duracdo de lactagdo, com maiores picos de producdo. Também pode ocorrer o
contrario, um sistema que necessite de animais mais equilibrados com maior duracéo da
lactacdo. Neste caso, considerar apenas 240 dias seria como selecionar pelo periodo
parcial, o qual necessitaria de acompanhamento continuo da produ¢cdo complementar.

Silva (2011) ressalta que nos casos supracitados, foram escolhidos pontos de

truncamento que influenciaram o sistema produtivo, enquanto a pratica mais adequada
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seria analisar a fisiologia reprodutiva e produtiva das cabras a fim de se determinar um
sistema de producédo a partir do qual seja possivel definir o ponto de truncamento.

Essa prética deveria ser realizada ndo s6 para determinacéo da durasfaqata la
para avaliacdes da producédo de leite acumulada, mas também para definir os limites da
variavel controle dias em lactacdo em modelos de regressao aleatdria. Mas ainda sao
necessarios estudos que demonstrem os reais impactos e diferengas em se praticar a
selecdo utilizando diferentes duragdes da lactagao, e se isto pode impactar no perfil
genético do animal selecionado.

Silva et al. (2013a), na definicdo de fatores que afetam a PLDC, encontraram
efeito significativo da interacdo entre ano e estagéo, para caprinos das ragas Alpina e
Saanen. Como solucao para esse efeito comum de ser encontrado, normalmente tem sido
recomendado a composicdo de uma variavel Gnica ano-estacéo, mas ndo sao encontrados
trabalhos na literatura que demostrem que a composicao desta variavel através da mescla
de ano e estacao traz o inconveniente de agrupar a estacao chuvosa do inicio do ano com
a do final do ano, quando seria mais adequado agrupa-la com o final do ano passado, e a
estacao do final do ano atual com a estacédo do inicio do ano seguinte.

Ou seja, janeiro de 2012 é mais parecido com dezembro de 2011 do que com
dezembro de 2012, enquanto este Ultimo é mais parecido com janeiro de 2013. Isto pode
ser realizado utilizando um sistema de condi¢Ges e tarefas ao invés de simplesmente
mesclar varidveis, mas estudos sdo necessarios para comprovar a vantagem desta
modificacao.

Outro questionamento com relacao a utilizacdo da variavel ano-estagcédo do parto
como efeito fixo na avaliagéo da PLDC consiste na falta de conhecimento a respeito da
possiveis vantagens de se utilizar o ano-estacdo do controle leiteiro, 0 que poderia estar
relacionado a uma corre¢ao mais eficaz.

Na avaliacdo de caprinos de aptidao leiteira € muito comum utilizar a producao
de leite em litros, mas ndo sdo encontrados estudos que demostrem que oscilacbes na
escala de medida poderiam trazer resultados diferentes, e se o padrédo utilizado traz
alguma desvantagem, como problema no armazenamento de informacdes ocasionando
resultados ruins nas analises, influenciados pela ocorréncia de erros numericos.

Objetivou-se com estre trabalho testar e comparar as rotinas supracitadas
utilizadas na avaliacdo genética da PLDC com diferentes alternativas que possam vir a
ser consideradas na melhoria da qualidade das avaliagdes.
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Material e Métodos

Foram utilizados dados da PLDC de cabras do setor de caprinocultura da
Universidade Federal de Vigosa (Vigosa, MG). Os controles leiteiros foram realizados
semanalmente em ordenha mecanica, realizada duas vezes ao dia. A coleta na parte da
manha teve inicio as seis horas e a coleta na parte da tarde tevasigimtorze horas.

A PLDC representa a soma do leite coletado nestes dois periodos.

Apébs a andlise critica dos dados restaram 21.610 registros de PLDC da primeira
lactacdo de 1.043 cabras da raca Alpina. O software RENPED (Silva, 2011) foi utilizado
para corrigir erros de pedigree e recodificar os dados alfanuméricos. O programa
WOMBAT (Meyer, 2007), verséo atualizada de setembro de 2013, foi utilizado em todas
as andlises genéticas, fornecendo as estimativas dos parametros e predicdes dos valores
genéticos para cada animal avaliado. O mesmo programa também forneceu os critérios
de comparacdo de modelos LogL, AICm (-1/2 AIC) e BICm (-1/2 BIC) para as
comparacdes em que se fizeram pertinentes.

Os modelos utilizados nas avaliagdes da PLDC continham combinac¢des de ajuste
para os polinbmios das regressoes fixa, genética aleatéria e de ambiente permanente de
ordem 4, 2 e 7, além do numero de classes de variancias residuais igual a 5. Seguindo o
melhor modelo encontrado por Silva et al. (2013b), para 0 mesmo rebanho. O modelo
animal unicaracteristico de regressao aleatéria utilizado em cada uma das analises é

descrito de forma generalizada a seguir:

4—-1 2—1 7—1
yij = EF; + Z b @ (tij) + Z Aim®m (tij) + Z Yim®@m(ti) + &;
m=0 m=0 m=0

, em quey;; corresponde a producao de leite no controle j da cabfa consiste no
conjunto de efeitos fixos, sendo a parte classificatoria constituida da média, do
grupamento genético (Alpina > 90% = 1; 80% < Alpina < 90% = 2; 70% < Alpina < 80%

=3; 60% < Alpina < 70% = 4; 50% < Alpina < 60% = 5), do ano-estagao e tipo de parto.

A idade da cabra ao parto foi incluida como covariavel, com efeitos linear e quadrético;
b,, € o coeficiente de regressdo m da PLDC sobre o polinbmio de Legendre para modelar
a curva meédia da populacéan;, ey, sdo osm coeficientes de regressdo genéticos
aditivos e de ambiente permanente, respectivamente, para a cabra i; 4-1, 2-1 e 7-1 sdo 0s

graus dos polindmios ortogonais de Legendieg a variavel controle, semana de
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lactacdo da cabra i padronizada para o intervalo de;-@,a(%;;) €a funcéo polinomial

de Legendre para o parametro avaliada para a idadg; e¢;; consiste nos efeitos
especificos a cada observacdo nado explicados pelos fatores de correcdo nem pelas
regressdes do modelo

Para estudar e entender divergéncias entre os diferentes efeitos fixos, duracdes das
lactacBes e unidades de medidas foram realizadas andlises, de todos 0s arquivos que serac
mencionados adiante, utilizando o mesmo modelo, caso contrario poderia haver
confundimento entre as divergéncias testadas e o efeito de modelagem.

Para discutir sobre a composicéo da variavel ano-estacao foram utilizadas quatro
andlises, cada uma com um arquivo de dados com diferente composicdo do efeito fixo
ano-estacao. O arquivo AEPM.txt, continha o efeito fixo AEPM que consiste em uma
variavel que mescla os valores de ano e estac¢édo do parto, o arquivo AECM.txt continha
o efeito fixo AECM gue consiste em uma variavel que mescla os valores de ano e estacao
do controle leiteiro. Os arquivos AEPI.txt e AECI.txt, sdo respectivamente semelhantes
aos anteriores, a diferenca esta na criacdo das suas variaveis que agrupa a estacao dc
inicio do ano atual com a estacéao do final do ano anterior, e a do final do ano atual com
a estacao do inicio do ano seguinte.

Para discutir sobre utilizacdo de diferentes duracdes de lactagcdo foram criados
nove arquivos, do PL210.txt ao PL290.txt, variando de dez em dez. Cada arquivo foi
modificado em relacédo ao banco de dados original para conter apenas producdes de leite
dos seis dias de lactacédo até o numero de dias especificado no arquivo.

Para discutir sobre a utilizacdo de diferentes unidades de medida e possiveis
problemas de erros numéricos associadas as mesmas, foram utilizados os arquivos:
mililitro.txt, centilitro.txt, decilitro.txt, litratxt, decalitro.txt, hectolitro.txt, kilolitro.txt,
decakilolitro.txt e hectokilolitro.txt. Unidades de medidas superiores ou inferiores a estas
nao permitiram convergéncia do software de avaliacdo genética.

Os resultados dos valores genéticos para os parametros do modelo aditivo foram
integrados, utilizando o RENPED, para se obter o valor genético acumulado de cada
animal em cada lactacdo. O mesmo programa também foi usado para calcular as
correlacbes de Pearson e Spearman entre os valores genéticos preditos acumulados pare
a lactacdo de cada cabra, comparando as diferentes consideracdes durante o processo dk

anélise.
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Resultados e Discussao

Segundo Ribeiro (1997), no hemisfério sul, animais criados em locais com
latitudes menores que -20° apresentam sazonalidade reprodutiva influenciada pelo
fotoperiodo, enquanto animais criados em latitudes maiores que -20° ndo apresentam este
problema, ocorrendo cio durante todo ano, o quenipera utilizagdo do sistema de
criacao alternativo, com dois partos ao ano sem a utilizagdo de programas de iluminacéo
artificial complementar, e sem a necessidade de se aplicar hormdnios que regulam o cio.

Silva (2011) descreve dois sistemas hipotéticos de producdo de caprinos de
aptidao leiteira, um que respeita a sazonalidade reprodutiva destes animais, buscando um
parto por ano, chamado de sistema tradicional (ST). O outro sistema, denominado
alternativo (SA), abordado pelo autor considera a possibilidade de realizar trés partos em
dois anos, contornando o problema de sazonalidade reprodutiva destes animais atraves da
utilizagdo de programas de luz artificial complementar e aplicagdo de hormdénios
indutores de cio.

Animais criados nas condicfes do sistema tradicional devem apresentar boa
genética associada a persisténcia da lactacdo, enquanto no sistema alternativo, maiores
picos de producdo sdo importantes em detrimento da persisténcia, buscando-se maior
producao em trés picos de lactacdo em torno de dois anos.

Apesar da pertinente descricao feita pelo autor, a respeito de possiveis alteracfes
genéticas em populacdes sob selecdo, este ndo realiza nenhum tipo de analise que
comprove que a selecao da populacéo considerando maiores lactagdes, com um parto por
ano, possa levar resultados distintos da selecao considerando lactagbes mais curtas, com
aproximadamente trés partos em dois anos.

A Tabela 1 apresenta os resultados das correlacoes de Pearson (acima da diagonal
principal) e Spearman (abaixo da diagonal principal) para os valores genéticos preditos
acumulados para os animais fenotipados.

Os resultados encontrados demonstram que quando se utiliza modelos de
regressao aleatéria utilizando POL de baixa ordem para a curva genética aditiva, na
avaliacao da producéo de leite no dia do controle, existe uma inversdo muito grande no
resultado da avaliacdo de acordo com o numero de dias em lactacao.

Estes resultados corroboram com a sugestdo de se considerar a biologia dos
animais e definir qual o sistema de producao sera utilizado antes de comecar a praticar a
selecdo dos animais, possivelmente selecionar animais para producéo de leite até os 290

dias exigem muito mais genes de persisténcia em relacéo a selecdo de animais de lactacao
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mais curtas e maiores picos de producédo, a qual espera-se que esteja associada a outros
genes.

Se selecionar animais de curta duragcao da lactagéo traz alteracdes muito distintas
em relacdo a animais de longa duracéo da lactacdo, por outro lado a selecéo a partir de
240 dias de lactacdo até 290 nado trara grandes alteracfes na estrutura genética da
populacdo sob selecdo. O que indica que a maioria dos critérios mencionados
anteriormente, para escolher o melhor ponto de truncamento da duragcédo da lactagéo,

produziriam resultados semelhantes no processo de selecdo genética.

Tabela 1: Correlagbes de Pearson, acima da diagonal principal, e Speaaandaliiagon:
principal, para os valores genéticos preditos acumulados para as cabras, realizarid;
avaliacbes genéticas considerando pontos de truncamento de 210 a 290 diaseas andli

210 220 230 240 250 260 270 280 290

210 - 0,9861 1,0000 0,0934 0,0884 0,0821 0,0841 0,0858 0,0847
220 10,9832 - 0,9861 0,0911 0,0866 0,0812 0,0842 0,0851 0,0826
230 11,0000 0,9832 - 0,0934 0,0884 0,0821 0,0841 0,0858 0,0847
240 0,1217 0,1169 0,1217 - 0,9952 0,9891 0,9852 0,9721 0,9661
250 0,1146 0,1100 0,1146 0,9946 - 0,9946 0,9901 0,9766 0,9708
260 0,1082 0,1050 0,1082 0,9884 0,9938 - 0,9964 0,982 0,9768
270 0,1074 0,1058 0,1074 0,9819 0,9873 0,9948 - 0,9889 0,9838
280 0,1058 0,1033 0,1058 0,9651 0,9714 0,9782 0,9875 - 0,9930

290 0,1014 0,0978 0,1014 0,9591 0,9658 0,9736 0,9827 0,9933 -

Os valores obtidos para critérios de comparacao de modelos, tais como Log L e
AIC, aumentaram em fun¢é@o do nimero de dias em lactacdo considerados na avaliacao
genética, o que ocorre possivelmente pelo aumento no volume de dados. Dessa forma,
tais critérios ndo permitem neste caso comparar 0s pontos de truncamento pois sao
diferentes conjusntos de dados, e por isso ndo serdo apresentados.

A Tabela 2 apresenta os resultados das correlagdes de Pearson, acima da diagonal
principal, e Spearman, abaixo da diagonal principal, entre os valores genéticos preditos
utilizando quatro diferentes efeitos fixos (AECI, AECM, AEPI e ABPM

Tabela 2: Correlacdes de Pearson e Spearman, acima e abaixo da diagoipal,
respectivamente, entre os valores genéticos aditivos estimados para AEPMAEPEI

e AEPM
AECI AECM AEPI AEPM
AECI - 97,27% 87,12% 61,22%
AECM 97,18% - 86,71% 61,31%
AEPI 87,05% 85,85% - 61,54%
AEPM 67,55% 67,89% 70,79% -

AECI agrupa a estac¢éo do controle do inicio do ano atual com o final dantarir
AECM mescla os valores de ano e estacdo do contorle; AEPI agrupa a estacaa
do inicio do ano atual com o final do ano anterior; AEPM mescla os valore® @
estacdo de parto.
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Os resultados demonstram que a utilizagdo de avaliagdes considerando a variavel
ano-estacao como a mesclagem das variaveis ano e estacéo encontram resultados distintos
de quando é considerado o padrdo de proximidade entre as estacdes de diferentes anos.
Os resultados mostram divergéncias ainda maiores quando ao invés de se utilizar o efeito
de ano-estacao do parto isso é feito em relacdo ao dia do controle leiteiro.

A tabela 3 apresenta os resultados dos critérios de comparacao de modelos LogL,
AICm, AlICcm e BICm para os quatro modelos testados considerando os quatro tipos de
efeitos fixos para corrigir para o efeito de ano-estacéao.

De acordo com os resultados existe vantagem em agrupar os anos e estacdes
levando em consideragéo quais sédo os periodos mais proximos ao invés de desconsiderar
e simplesmente agrupara as variaveis. Outro resultado interessante € que se o efeito fixo
for criado para a combinacéo ano-estacao incidente sobre o controle leiteiro ao invés do

parto, isto também trara vantagens na avaliacdo da PLDC.

Tabela 3: Critérios de comparag¢es LogL, AICm, AlICcm e BICm pg
guatro modelos testados.

Modelo LogL AICm AlCcm BICm
AECI 4439,74 4403,74  4403,68 4259,72
AECM 4427,17 4391,17 439111 4247,14
AEPI 4432,73 4396,73  4396,67 4252,70
AEPM 4156,60 4120,60 4120,54 3976,57

AECI agrupa a estagdo do controle do inicio do ano atual com o dirzaic
anterior; AECM mescla os valores de ano e estacdo do contorle; AEPI
a estacao do parto do inicio do ano atual com o final do ano anterior;
mescla os valores de ano e estacao de parto.

A Tabela 4 apresenta os resultados das correlacdes entre os valores genéticos dos
individuos preditos utilizando diferentes unidades de medidas, acima da diagonal
principal estdo expostos valores das correla¢cdes de Pearson enquanto abaixo séo expostos
valores das correlacdes de Spearman. Os resultados para componentes de variancia e
critérios de comparacao de modelos ndo foram informados, pois néo faz sentido contrasta-
los uma vez que séo sensiveis a quaisquer alteracdes nas unidades de medidas.

Os resultados encontrados indicam que nao ocorrem erros de predicdo
influenciados por erros numéricos ocasionados por problemas de armazenamento de
valores nas variaveis, quando a PLDC é expressa em litros. Entretanto se utilizarmos
mililitros, centilitros, decahedi&ros ou decakilolitros, obteremos resultados com
oscilacdes prejudiciais nas estimativas dos valores genéticos e ordenacdo dos melhores

animais com base no valor genético predito.

Tabela 4: CorrelagBes de Pearson e Spearman, acima e abaixo da diagopal prspectivamente, en
os valores genéticos preditos para os animais, com rela¢éo a caracteristiczéhpetando diferent
unidades de medida utilizadas na avaliagdo genética.
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mL cL dL Litro daL hL kL dahL dakL

mL - 0,8014 10,7420 0,7418 0,7416 0,7424 0,7354 0,5637 0,4857
cL 0,7952 - 0,6628 0,6626 0,6624 0,6636 0,6571 0,6646 0,5656
dL 0,7359 0,6540 - 1,0000 1,0000 1,0000 0,9999 0,8209 0,8025
Litro 0,7357 0,6539 1,0000 - 1,0000 1,0000 0,9999 0,8209 0,8024
daL 0,7356 0,6537 1,0000 1,0000 - 1,0000 0,9999 0,8208 0,8024
hL 0,7363 0,6549 1,0000 1,0000 1,0000 - 0,9999 10,8219 0,8029
kL 0,7294 0,6484 0,9999 0,9999 10,9999 0,9998 - 0,8197 0,8024
dahL 05509 0,6506 0,8184 0,8183 0,8182 0,8195 0,8168 - 0,8263

dakL  0,4611 10,5332 0,7738 0,7738 0,7744 10,7744 0,7737 0,8337 -

Conclusodes

A definicdo do numero de dias em lactacéo a ser utilizado em avaliagdes genéticas
deve ser realizada no inicio de um programa de melhoramento. Existindo grande
diferenca na classificagdo dos animais quando o ponto de truncamento € muito baixo em
relacdo a pontos de truncamento médios a altos.

Melhores resultados s&@o obtidos em modelos que utilizem o efeito fixo
classificatorio ano-estagéo do controle leiteiro ao invés de ano-estagéo do parto. Melhores
resultados também sdo obtidos através da construcdo destes efeitos fixos agrupando
estacdes que comecem em um ano e terminem em outro ao invés de apenas mesclar as
variaveis ano e estacao.

A utilizagdo da produgédo de leite no dia do controle em litros como
tradicionalmente utilizado ndo atrapalha as avaliac6es genéticas através de problemas de
erros numéricos, mas unidades de medidas muito grandes ou muito pequenas podem

ocasionar este tipo de problema.
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CAPITULO 5

Modelos de regresséo aleatoria utilizando polinbmios ortogonais de Legendre na
avaliagdo da producao de leite no dia do controle de cabras da raca Saanen

Resumo: Objetivou-se com este trabalho, comparar modelos de regressédo aleatoria
(MRA), utilizando polinbmios ortogonais de Legendre (POL), para avaliagcdo de
producgédo de leite no dia do controle. Foram utilizados 14.511 registros de produgao de
leite provenientes de 512 cabras da raca Saanen. Os principais critérios de comparacao
foram maximo para o logaritmo da funcdo de verossimilhanca e teste da razédo de
verossimilhanca. Os modelos submetidos a avaliagdo continham diferentes combinacdes
nas ordens dos polindmios fixo (trés até cinco), genético aditivo (dois até oito) e
permanente individual (dois até oito) e o numero de classes de variancia residual foi
alterado de (um até seis). O software WOMBAT foi utilizado para todas as avaliagdes. O
modelo de regresséao aleatéria que continha regressao fixa de ordem trés, genética aditiva
de ordem dois, permanente individual de ordem oito e cinco classes de variancia residual
foi considerado o modelo mais parcimonioso dentre os estatisticamente equivalentes ao
completo. Modelos utilizando ordens menores e combinaces mais proximas da regressao
genética aditiva e permanente individual sdo amplamente testados. Os resultados
encontrados mostram que modelos parcimoniosos que utilizem altos graus na parte
genética aditiva ou permanente individual apresentam resultados muito semelhantes aos

gue utilizam altas ordens para ambas.

Palavras-chavescomparacdo de modelos, curva de lactacéo, valor genético
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Introducao

Modelos de Regresséo Aleatéria (MRA), associados a metodologia de modelos
mistos, foram inicialmente propostos por Henderson Jr. (1982). De acordo com Araujo et
al. (2006), Ptack e Schaeffer (1993) foram os primeiros a utilizarem estes modelos em
avaliacdes da producéo de leite no dia do controle, utilizando dados do Quebec Dairy
Herd Analysis Service. Tais modelos trazem consigo a vantagem de permitir avaliar
animais com poucas medicdes em controles leiteiros, permitem predizer o efeito
permanente individual, permitem selecionar para aumento de producéo e persisténcia,
predicdo de valores genéticos mais acurados, etc. Mais vantagens com relacdo ao uso de
MRA podem ser encontradas em Meyer et al. (1989) e Ptak & Schaeffer (1993).

Muitos estudos tém sido realizados para comparar e selecionar modelos de
regressao aleatoria para avaliar geneticamente animais com caracteristicas produtivas do
tipo longitudinal, principalmente em rebanhos de aptiddo e foco em produgé&o de leite.
Em caprinos de aptidéo leiteira da raca Saanen, Menezes et al. (2008) testaram diferentes
modificacdes de modelos de Wilmink, destas, as duas melhores foram comparadas por
Menezes et al. (2010) com quatro modelos utilizando polinbmios ortogonais de Legendre
(POL), sendo encontrado melhor resultado para um POL, o qual continha ordem trés para
aregressao fixa e quatro para as regressfes genética aditiva e permanente individual, além
de considerar seis classes de variancia residual.

MRA utilizando POL sdo comumente testados em combinagdes iguais das curvas
genética aditiva e permanente individual. Entretanto, Silva et al. (2013b) compararam
distintas combinacfes para as regressoes fixas de ordem dois até cinco, genética aditiva
de um a sete, permanente individual de um a sete e utilizando de uma a seis classes de
variancia residual (exceto trés), totalizando 980 analises. Os resultados encontrados pelos
autores contradizem os procedimentos geralmente realizados para selecdo do melhor
modelo. Os modelos mais parcimoniosos que utilizaram altos graus na parte genética
aditiva ou permanente individual apresentam resultados muito semelhantes aos que
utilizam altas ordens para as duas partes simultaneamente.

Objetivou-se com este estudo comparar e selecionar MRA utilizando diferentes
ordens de POL para as regressoes fixa, genética aditiva e de ambiente permanente, além
de diferentes ordens de variancia residual para avaliar geneticamente caprinos da raca

Saanen.
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Material e Métodos

Os dados foram obtidos no setor de caprinocultura da Universidade Federal de
Vicosa (Vigosa, MG). Apos edicdo e verificacdo de erros o arquivo de dados continha
14.511 registros da producao de leite no dia do controle de 512 primeiras lactacdes de
caprinos da raga Saanen. Os animais foram criados em sistema de estabulacao semi-livre
e alimentados com mistura de volumoso e concentrado conforme suas exigéncias
nutricionais. A producéo de leite foi obtida a partir da soma das produc¢des dos controles
leiteiros da manha e da tarde, que tinham inicio as 6:00 e as 14:00, respectivamente.

Os modelos testados possuiam combinacdes de distintas ordens para o0s
polinémios fixo (F3 até F5), genético aditivo (A2 até A8), e permanente individual (P2
até P8), além de classes de variancia residual (H1 até H6). O modelo animal

unicaracteristico de regresséao aleatoéria é descrito de forma geral a seguir:

kp—1 kq—1 ky—1

yij = EF; + Z b @m(ti;) + Z Aim Dm (i) + Z Yim@m (i) + &;
m=0 m=0 m=0

Em que:y;; representa a producéo de leite no dia de controle j, da célffeéio efeito

fixo ajustado, o qual considera o grupamento genético (Saanen > 90 % = 1; 90 % > Saanen
>80 % = 2; 80 % > Saanen > 70 % = 3; 70 % > Saanen > 60 % = 4; 60 % > Saanen > 50

% = 5), ano-estacdo do parto e tipo de parto (simples, duplo ou triplo). A idade da cabra
ao primeiro parto foi incluida como uma covariavel de efeito linear e quadiatiép
coeficiente de regresséo m da PLDC no polinbmio ortogonal de Legendre para
modelagem da curva media da populagdg;e v, sdo oan coeficiente de regressao
geneético aditivo e permanente individual, respectivamente para a cepra j; k, séo

as ordens dos LOP utilizadas; € a variavel controle, dia da lactagdo da cabra i
padronizado entre os valores de -1 e &; especifica o efeito para cada observagao que
nao é explicado pelos fatores de corre¢éo e regressdes do modelo.

Os seguintes critérios foram utilizados para contrastar os modelos estudados:
Logaritmo do maximo da funcéo de verossimilhanca (LogL), Critério de Informacédo de
Akaike e Bayesiano modificados (AICm e BICm, respectivamente), teste da razdo de
verossimilhanca (TRV), convergéncia utilizando o algoritmo AI-REML e numero de
condicdo (NC). Mais detalhes sobre estes critérios de selecdo de modelos podem ser

encontrados em Silva et al. (2013b).
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O software WOMBAT (Meyer, 2009), foi utilizado em todas as avaliacbes
genéticas, fornecendo estimativas dos parametros e valores necessarios para calcular os

critérios de comparacdo de modelos.

Resultados e Discussao

Os resultados para o critério de comparacédo de modelos LogL estdo apresentados
na Figura 1, os resultados do AICm e BICm n&o foram apresentados na forma de figura,
pois possuem comportamento muito semelhante, ndo fornecendo informagdes que
possam auxiliar a discusséo. Note que na Figura 1, o LogL esta organizado em funcéo da
ordem das regressoes fixa, genética aditiva e permanente individual, além do nimero de

classes de variancia residual.
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Figura 1: Resultados do logaritmo do maximo da funcao de vemtismica em relacdo ao ndmero de
classes de variancia residual (H) e ordens dos polinbmios genético aditivosr@anente individus(P)

e fixos (F), utilizados nas analises.

Os resultados do Teste da Razéo de Verossimilhanga (P<0.01) séo apresentados na
Figura 2, o modelo mais parcimonioso estatisticamente igual ao modelo completo
(A8P8F5HG6). Os resultados do TRV indicaram que 31 modelos dos 882 testados foram
estatisticamentguais ao modelo completo.
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Figura 2: Resultado do teste da razdo de verossimilhangca, mostrando o coodegleto e os modelos
estatisticamente equivalentes.

De acordo com TRV, o modelo mais parcimonioso indicado para ser utilizado em
avaliacdes genéticas do rebanho analisado foi o que considerava regressao fixa de ordem
3, genética aditiva de ordem 2, permanente individual de ordem 8, além de 5 classes de
variancia residual.

Silva et al. (2013b) recomendam que o melhor modelo de avaliacdo seja testado
para cada rebanho a ser submetido a avaliagbes genéticas. Neste trabalho foram
encontrados resultados semelhantes para o melhor modelo, utilizando o TRV, mas nao
idéntico ao descritos pelos autores supracitados, que trabalharam com caprinos da raca
Alpina. Isso indica que a raca considerada no estudo pode também influenciar o melhor
modelo.

Através da Figura 1 é possivel perceber que as alteracbes na ordem da regressao
permanente individual e genética aditiva resultam em maior incremento do critério LogL
em relacdo a aumentos da ordem da regressao fixa ou do nimero de classes de variancia
residual. Entretanto, a medida que a ordem das regressdes genética aditiva e/ou
permanente individual ficam mais altas, novos incrementos refletem cada vez menos em
aumentos dos critérios utilizados, o que aumenta comparativamente a importancia das
alteracdes nas curvas fixas e numero de classes de variancia residual, ndo devendo estas
serem desconsideradas.

Deste raciocinio também é possivel deduzir que futuras comparacdes de modelos
podem ser menos laboriosas se primeiro forem analisadas variacdes das regressoes
genética aditiva e permanente individual fixando-se as demais, regressao fixa e as classes
de variancia residual. Entretanto, apds encontrar a melhor combinacéo das primeiras, ndo
basta considerar variagdes das segundas, deve-se buscar também variacbes proximas ac
modelo mais parcimonioso encontrado.

Os resultados expressos na Figura 3 mostram variancia de ambiente permanente
muito alta e varidncia genética aditiva muito baixa durante toda a lactacao, resultados que
discordam dos encontrados por Menezes et al. (2010), também trabalhando com a raca

Saanen, gque encontrou variancias genética aditivas mais altas no inicio da lactacéo e
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menores no final, e variancias de ambiente permanente muito maiores no final da
lactacdo. Estes autores testaram alguns MRA utilizando POL e func¢des paramétricas de
Wilmink, obtiveram como melhor modelo um POL com ordem para regressao genética

aditiva igual a quatro e ambiente permanente igual a seis.

Os resultados obtidos neste trabalho também discordaram dos obtidos por Silva et
al. (2013) trabalhando com caprinos da raca alpina e utilizando o modelo F4A2P7H5, os
quais por sua vez discordaram dos obtidos por Menezes et al. (2010). Estes autore
observaram maior variancia genética aditiva no final da lactacéo e variancia de ambiente
permanente maior no inicio da lactacdo. O que segundo os autores pode estar associado
a uma maior variabilidade genética associada a persisténcia da lactacdo nesta raca. As
diferencas entre os trés trabalhos também podem estar associadas a um problema de
superparamentrizacdo de alguns modelos e ou grande diferenca entre os graus dos
polindbmios das regressdes genética aditiva e de ambiente permanente. Mais estudos a

respeito desta possibilidade ainda sédo necessarios.
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Figure 3: Variancias fenotipica, genética aditiva, permanente individual e residual panacapuleite
no dia do controle utilizando o MRA F3A2P8H5.

Os autovalores encontrados para o determinante das matrizes de covariancia e
nameros de condicéo de 9,25 e 270,91, para os efeitos genéticos aditivos e permanentes
individuais, respectivamente, indicam nao haver fortes problemas de multicolinearidade
entre os parametros do modelo escolhido.

Outra consideracao importante que pode ser observada na Figura 1 se refere as
variacOes da regresséo genética aditiva ou permanente individual produzirem melhorias
nos critérios de comparacao tdo boas quanto aumentos simultaneos da ordem das duas
regressoes. Estes resultados corroboram com os encontrados por Silva et al. (2013b),

trabalhando com caprinos da raca Alpina. Tais resultados a principio podem indicar que
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modelos de regressao aleatoria, apesar de eficientes em explicar variagcdes nos dados, tem
dificuldades de separar quais variacdes seriam de causa permanente individual ou
genética aditiva.

Quanto aos algoritmos de estimacéo de componentes de variancia, Misztal (2008)
descreve que a convergéncia utilizandoR&EML € alcancada em apenas algumas
rodadas. Entretanto, modelos superparametrizados ou com poucas informagdes
disponiveis para avaliar algum dos componentes de variancia podem fazer com que a
convergéncia ndo seja atingida, ou que estimativas incoerentes ou fora do espaco
paramétrico sejam encontradas.

Os resultados encontrados neste trabalho corroboram com a descrigédo anterior, 0
Al-REML se mostrou um algoritmo rapido e forneceu estimativas admissiveis.
Entretanto, quando os valores de partida utilizados eram de baixa qualidade, comumente
o algoritmo caminhava para estimativas fora do espaco paramétrico e ndo chegava a uma
convergéncia. Este problema era agravado quando modelos com altas ordens para as
regressbes genética aditiva e de efeito permanente individual eram avaliados. Para
alcancar a convergéncia pelo AI-REML nestes casos, nés utilizamos algoritmos mais
lentos como o PX-EM para obter melhores valores de partida e repetimos as analises
conseguindo alcangar a convergéncia utilizando o AI-REML. A maior dificuldade de
convergéncia dentro do espaco paramétrico em alguns modelos mais parametrizados
serviu de certa forma como medida da qualidade de convergéncia das analises.

De fato, a informacéo mais importante e em média mais precisa sobre a genética
de um individuo € a que provem do mesmo, e ndo a que depende de uma informacédo de
parentesco médio. Os baixos valores de herdabilidade ao longo da curva de lactacéo
apresentados na Figura 3 reforcam a teoria de que o confundimento e dificuldade de
separacao da variacdo fenotipica em permanente individual e genética aditiva podem ser
0s responsaveis pelo comportamento grafico ressaltado a respeito da Figura 1.

Uma critica também pode ser feita com relacéo a utilizacdo de ordens distintas
paras as curvas genética aditiva e de efeito permanente individual, as quais podem
fornecer possibilidades de modelagem diferentes a cada um dos efeitos possibilitando
vantagens na captacao de variacao pelo modelo que receba maior ordem. Tal variagao nas
ordens neste caso de efeitos tao dificilmente separaveis pode causar grande variagcdo em
estimativas de componentes de variancia e também na predi¢cao de valores genéticos.

Para selecionar animais utilizando resultados das avalia¢gdes genéticas de MRA é
possivel utilizar alguns de seus parametros que possam estar relacionados ao pico ou

persisténcia da lactacdo, também €& possivel escolher dias especificos de producéo para
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avaliar geneticamente os animais. Outra forma é proposta por Silva et al. (2013c) que
consiste em utilizar o software RENPED (SILVA, 2011) para calcular a area abaixo da
curva genética aditiva de cada animal, utilizando arquivos organizados ou o préprio
arquivo de saida (RnSoln_Animal.dat) do software WOMBAT (MEYER, R007

De acordo com Silva et al. (2013b), modelos com ordens maiores para as
regressdes genética aditivas em relagédo aos efeitos permanentes individuais apresentam
maiores estimativas de herdabilidade ao longo da curva de producéo. Segundo os autores,
isso ndo significa que estes modelos devem receber maior ordem de ajuste, por que as
estimativas podem também estar erradas, e variacbes de efeito permanente individual
podem estar sendo atribuidas a causas genéticas.

Por outro lado, também pode ocorrer o contrario quando maiores ordens de ajuste
sao fornecidas para o efeito permanente individual, 0 que pode ser ainda mais grave na
modelagem dos dados e ndo da biologia a ser considerada, pois de forma geral, o efeito
permanente individual tem muito menos pontos e informagdes por ponto a serem
modeladas, sendo mais facil que este esteja explicando variagdes nos dados. Ou seja, se
a regressao genética aditiva leva também em conta as relacdes de parentesco e o efeito
permanente individual, entdo possivelmente ordens maiores na modelagem da curva de
efeito permanente individual em relacdo a genética aditiva podem estar captando
oscilagbes nos dados, que deveriam compor a variancia residual ou a parte genética
aditiva.

Uma versao mais conservadora poderia restringir também que os efeitos genéticos
aditivos recebessem ordem superior a curva fixa média da populacdo, uma vez que
valores mais altos podem indicar uma né&o explicacdo de fenbmeno, mas sim do banco de
dados que é por amostragem menor quando associado a genética de uma familia. Neste
caso cuidado deve ser tomado, pois a curva fixa contempla desvios de ordem genética e
de efeito permanente individual, isso implica que modelos de ordem maior podem nao
trazer vantagem. Ja para as regressdes genética aditiva ou de efeito permanente
individual, 0o aumento da ordem pode trazer vantagens ou em alguns casos também podem
ser apenas uma explicagao dos dados.

Mais estudos, inclusive utilizando simulacdo de dados devem ser realizados para
reforcar a compreensao sobre as vantagens e problemas na escolha de melhores MRA e
avaliacdo genética de animais utilizando os mesmos. A grande dificuldade para viabilizar
estudos de simulacéo de caracteristicas quantitativas e longitudinais sera entender toda a
biologia que coordena a heranca e expresséao deste tipo de caracteristica. Podendo alguns

genes estar mais associados ao pico da lactacéo, outros a persisténcia, outros a resisténciz
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a doencas, outros a plasticidade com relagéo a vantagens nutricionais, etc. Sao tantas as
caracteristicas que podem influenciar o comportamento de dados longitudinais, que a
narrativa de auséncia de explicacao biolégica para modelos muito parametrizados pode

nao ser valida.

Conclusodes

O modelo mais parcimonioso indicado para avaliacdes genéticas do rebanho
analisado foi 0 que considerava regressao fixa de ordem 3, genética aditiva de ordem 2,
permanente individual de ordem 8, além de 5 classes de variancia residual.

Os resultados encontrados indicam que a avaliacdo de modelos apenas com
combinacGes de mesma ordem para a curva fixa e genética aditiva podem nao encontrar
o melhor modelo de acordo com os critérios de comparacao tradicionais.

Mais estudos, inclusive de simulacdo de dados sdo necessarios para aumentar a
relevancia desta discussdo. A genética que influencia dados longitudinais de

caracteristicas quantitativas pode ser mais complexa que as demais.
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