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RESUMO

BARBOSA, Leandro, D. Sc., Universidade Federal de Vicosa, julho de 2007.
Avaliagdo genética de suinos utilizando abordagens frequentistas e bayesianas.
Orientador: Paulo Savio Lopes. Co-orientadores: Adair Jose Regazzi e Robledo de
Almeida Torres.

Objetivou-se, neste estudo, estimar componentes de (co)variancia e parametros
genéticos em caracteristicas de importancia econémica em uma populacao de suinos da
raca Large White. As caracteristicas avaliadas foram idade para atingir 100 kg de peso
vivo (IDA) e espessura de toucinho ajustada para 100 kg de peso vivo (ET) como
caracteristicas de desempenho e nimero de leitdes nascidos (NLT) como caracteristica
reprodutiva. Para obtencdo dos componentes de (co)variancia foi utilizado o método da
Maxima Verossimilhanca Restrita, com o algoritmo Livre de Derivadas, por meio dos
programas DFREML e MTDFREML, e o algoritmo Amostrador de Gibbs, por meio do
programa MTGSAM. Este estudo foi organizado em quatro capitulos, em que os dois
primeiros trataram das caracteristicas IDA e ET e os dois Gltimos da caracteristica NLT.
No primeiro capitulo, foram utilizados quatro diferentes modelos mistos. Para a escolha
do modelo que melhor se ajustou aos dados, foram utilizados o teste da razdo de
verossimilhanca (LRT) e o critério de informacdo de Akaike (AIC). O modelo que
incluiu os efeitos genético aditivo materno e comum de leitegada, além do genético
aditivo direto, foi o que melhor se ajustou aos dados. As estimativas de herdabilidades
aditiva direta foram médias (em torno de 0,28 e 0,45) e as herdabilidade aditiva materna

foram baixas (em torno de 0,06 e 0,05) para IDA e ET, respectivamente. As correlacoes



entre os efeitos genéticos aditivo direto e aditivo materno foram negativas, evidenciando
antagonismo entre esses efeitos. As estimativas para efeito comum de leitegada foram
em torno de 0,11 e 0,03 para IDA e ET, respectivamente. No segundo capitulo foi
utilizado o algoritmo do Amostrador de Gibbs. O modelo misto utilizado continha
efeito fixo de grupo contemporaneo e os seguintes efeitos aleatorios: efeito genético
aditivo direto, efeito genético aditivo materno, efeito comum de leitegada e efeito
residual. As médias das estimativas de herdabilidade aditiva direta foram de 0,33 e 0,44
para IDA e ET, respectivamente. As médias das estimativas do efeito comum de
leitegada foram de 0,09 e 0,02 para IDA e ET, respectivamente. A estimativa de
correlacdo genética aditiva entre as caracteristicas foi proxima de zero (-0,015). No
terceiro capitulo foram avaliados dois modelos mistos (modelo aditivo e modelo de
repetibilidade) para a caracteristica de tamanho de leitegada. O modelo aditivo foi
utilizado para a primeira ordem de parto e continha efeito fixo de grupo contemporaneo
e 0s seguintes efeitos aleatorios: efeito genético aditivo direto e efeito residual. O
modelo de repetibilidade foi utilizado para a segunda, terceira e quarta ordens de parto e
continha os mesmos efeitos do modelo aditivo mais o efeito fixo de ordem de parto e o
efeito aleatorio ndo correlacionado de ambiente permanente do animal. As estimativas
de herdabilidades aditivas diretas foram de 0,15 e 0,20 para NLT nos modelos aditivo e
de repetibilidade, respectivamente. A estimativa do efeito permanente de ambiente da
porca (c?) foi de 0,09. As estimativas de tendéncias genéticas anuais obtidas nos
modelos aditivos e de repetibilidade apresentaram comportamentos similares (em torno
de 0,02 leitdo/fémea/ano). No quarto capitulo, 0 modelo misto continha o efeito fixo de
grupo contemporaneo e os seguintes efeitos aleatorios: efeito genético aditivo direto e
efeito residual. Dados das primeiras quatro paricdes foram usados para NLT em duas
analises, unicaracteristicas e multicaracteristicas separadas em séries de analises
bicaracteristicas, com cada paricdo tratada como caracteristica diferente. As estimativas
de herdabilidades aditivas diretas para as diferentes pari¢6es variaram de 0,14 a 0,20 nas
analises unicaracteristicas. As estimativas de herdabilidade aditiva direta nas analises
multicaracteristicas entre as paricdes foram consistentes com as estimativas obtidas nas
analises unicaracteristicas. Estimativas de correlag@es fenotipicas foram muito menores
comparadas as correlagfes genéticas. As correlagdes genéticas foram menores que 0,75
em todas as paricdes, exceto entre a terceira e a quarta paricdo, que apresentou
correlagdo alta (0,91). A menor correlacdo genética foi observada entre a primeira e a

segunda ordem de parto (0,60).
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ABSTRACT

BARBOSA, Leandro, D. Sc., Universidade Federal de Vigosa, July 2007. Genetic
evaluation of swine using frequentist and bayesian approaches. Adviser: Paulo
Séavio Lopes. Co-advisers: Adair José Regazzi and Robledo de Almeida Torres.

This study aimed to estimate (co)variance components and genetic parameters
for economically important traits of a Large White swine population. The following
traits were evaluated: days to 100 kg (DAYS) and backfat thickness adjusted to 100 kg
(BF) as performance traits, and total number of born piglets (TNPB) as reproductive
trait. (Co)variance components and genetic parameters were estimated by restricted
maximum likelihood, with a derivative-free algorithm using the DFREML and
MTDFREML software, and by Gibbs Sampling algorithm using MTGSAM software.
This study was structured in four chapters, first and second for performance traits and
third and fourth for reproductive traits. In the first chapter, four different mixed models
were used and Akaike’s information criterion (AIC) was used to choose the model that
better fits to data. The inclusion of additive maternal genetic and common litter effects,
in addition to the additive direct genetic effect, was recommended. The estimative of
additive direct heritability were medium (around 0.28 and 0.45) and the maternal
heritability were low (around 0.07 and 0.05) for DAYS and BT, respectively.
Correlations between additive direct and maternal genetic effects were negative,
showing an antagonism between these effects. The estimates of common litter effects
were around 0.03 and 0.11 for BF and DAYS, respectively. In the second chapter, the
(co)variance components and genetic parameters were estimated by Gibbs Sampling

using the MTGSAM software. A mixed model with contemporary group was used as a
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fixed effect, while additive direct genetic, additive maternal genetic, common litter and
residual as random effects. The additive direct heritabilities for DAYS and BF were
0.33 and 0.44, respectively. The mean estimates of common litter effects for DAY'S and
BF were 0.09 and 0.02, respectively. The estimate of additive genetic correlation
between DAY'S and BF was very close to zero (-0.015). In the third chapter, two mixed
models (additive and repeatability model) were used to evaluate TNPB using the
MTDFREML software. In the additive model, contemporary group was used as a fixed
effect, while additive direct genetic and residual as random effects. In the repeatability
model, parity order and permanent environment were included as fixed and random
effect, respectively. The estimates of additive direct heritabilities were 0.15 and 0.20,
for additive and repeatability models, respectively. The fraction of variance due to
permanent environmental effects (c?) was 0.09. The estimates of genetic trends for
additive and repeatability models were similar (around of 0.02 piglets/sow/year). In the
fourth chapter, a mixed model with contemporary group was used as fixed effects, while
additive direct genetic and residual as random effects. Data of the first four parities for
TNPB were used in single trait and multitrait analyses, using TNPB in each parity as a
different trait. Heritabilities of TNPB in different parities in single trait analyses ranged
from 0.14 to 0.20. Estimates of additive direct heritabilities in multitrait analyses were
similar to the estimates of single trait analyses. Estimates of phenotypic correlations
were lower than genetics correlations. The estimates of genetics correlations were lower
than 0.75 for all parities, except between third and fourth parities, which showed high
genetic correlation (0.91). The smallest genetic correlation was observed between first

and second parities (0.60).
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1 - INTRODUCAO GERAL

No setor agropecuario, a eficiéncia do sistema de producdo é primordial para a
permanéncia do produtor na atividade; na suinocultura a situagdo ndo é diferente, visto
que exige o méaximo das diversas &reas que englobam o setor suinicula. O
melhoramento genético € um dos fatores responsaveis pelos avangos ja alcancados,
como também é um dos meios mais promissores para 0 aumento da eficiéncia na
atividade.

O progresso genético obtido esta diretamente relacionado com a eficiéncia de se
selecionarem os melhores animais para reproducdo. Eficiéncia esta que se baseia na
utilizacdo de critérios adequados de avaliagdo para tentar identificar os verdadeiros
valores genéticos dos animais.

O conhecimento das propriedades genéticas das populacbes € de extrema
importancia no melhoramento animal. Assim, é necessario obter o valor genético do
animal com o objetivo de classificar os melhores individuos, que serdo os pais da
proxima geracdo, e quantificar a contribuicdo destes para o ganho genético. A aplicacao
da estatistica, aliada a programas computacionais, torna-se de fundamental importancia
no isolamento do componente genético dos demais componentes referentes as diferentes
causas que participam do valor fenotipico de cada individuo.

E evidente a necessidade ndo s6 de implementar bons programas de selecéo,
como também avaliar os progressos obtidos pela sua implementacdo. Torna-se
importante proceder ao acompanhamento dos progressos genéticos acumulados ao
longo do tempo em projetos de sele¢do, ndo s6 como forma de quantificar a mudanca
genética que vem se processando, mas, principalmente, no sentido de se avaliarem o0s
beneficios e proceder aos ajustes quando necessarios (Euclides Filho et al., 1997).

Para planejar e orientar um programa de melhoramento genético é necessario
estimar parametros genéticos, utilizando-se dados desbalanceados, sujeitos as grandes
influéncias ambientais e de manejo.

A precisdo dos estimadores de parametros genéticos € dependente de um
conjunto de fatores, destacando-se 0 método de estimacdo. Ha varios métodos para
estimacdo desses componentes genéticos e ndo-genéticos; todavia, 0 método da Maxima
Verossimilhanca Restrita — REML (Restricted Maximum Likelihood), desenvolvido por
Patterson & Thompson (1971), é o mais usado atualmente. O REML baseia-se no

principio de maximiza¢do do logaritmo da funcdo densidade de probabilidade das

1



observac0es, que considera a perda de graus de liberdade na estimacéo dos efeitos fixos.
Outro método que vem sendo usado para obtencdo dos componentes de (co)variancia e
para avaliacdo genética baseia-se na teoria bayesiana, iniciada no século XVIII. A
inferéncia bayesiana utiliza métodos probabilisticos para descrever a incerteza sobre o
verdadeiro valor de algum parédmetro (Blasco, 2001), considerando-se a existéncia de
conhecimento, ou desconhecimento, inicial a respeito deste.

Objetivou-se, neste estudo, estimar componentes de (co)variancia e parametros
genéticos utilizando abordagens freqlientistas e bayesianas em caracteristicas de
importancia econdmica de uma populacdo de suinos da raca Large White.



2 - REVISAO DE LITERATURA

2.1. Metodo da Méaxima Verossimilhanca Restrita — REML

Na interpretacdo de dados experimentais é de grande importancia considerar a
natureza do modelo que fundamenta as observagdes. O modelo é uma representacdo
matematica da medida de uma caracteristica qualquer e, por defini¢do, jamais é perfeito.
Conforme os efeitos presentes no modelo, este pode ser considerado como fixo,
aleat6rio ou misto. A rigor, todo modelo que contenha a média e o0 erro associado as
observacdes é considerado misto, porem tal denominacdo é reservada somente a
modelos lineares que contenham outros efeitos fixos e aleatdrios, alem destes (Searle,
1971). Os modelos mistos sdo de grande utilidade nas aplicacfes de melhoramento, por
fornecerem, em muitos casos, explicacbes mais adequadas as observagdes. Entretanto,
muitos pesquisadores optavam por modelos fixos ou aleatorios, sob situagdes contrarias,
quando se deparavam com dificuldades estatisticas oferecidas pelos primeiros (Silva,
1982).

Henderson (1953, 1963, 1973) apresentou o método denominado melhor
predicdo linear ndo-viesada (Best Linear Unbiased Prediction - BLUP), que consiste na
predicdo dos valores genéticos, tomados como aleatérios, ajustando-se os dados,
concomitantemente, aos efeitos fixos e ao numero desigual de informacgdes nas
subclasses. A obtencdo do BLUP via metodologia de modelos mistos de Henderson tem
sido empregada e recomendada por varios pesquisadores para avaliacdo genética de
suinos (Sorensen & Kennedy, 1986; Keele et al., 1988; Lopes, 1994; Torres Junior,
1996).

O conhecimento prévio dos componentes de (co)variancia € necessario na
predicdo dos valores genéticos, quando sdo usados métodos de predi¢cdo como o BLUP.
Entretanto, esses componentes geralmente ndo sdo conhecidos e podem ser estimados
por varios métodos, entre eles 0 REML, que tem sido recomendado para modelos
lineares mistos e dados desbalanceados (Meyer, 1986). Este método consiste em dividir
cada observacdo em duas partes independentes: uma referente aos efeitos fixos e outra
aos aleatdrios, de maneira que a funcdo densidade de probabilidade das observacdes é
dada pela soma das fungdes densidade de probabilidade de cada parte. A maximizacao

da funcdo densidade de probabilidade da parte referente aos efeitos aleatdrios, em



relacdo aos componentes de variancia, elimina o viés resultante da perda de graus de
liberdade na estimacdo dos efeitos fixos do modelo (Patterson & Thompson, 1971).

A justificativa para o uso do REML, na estimagdo desses componentes, é de que
as solucdes das equacbes do REML coincidem com os estimadores da analise de
variancia para dados balanceados, com a vantagem de considerar a perda de graus de
liberdade, resultante da estimacdo dos efeitos fixos do modelo (Anderson, 1984).
Contudo, se os dados nédo sdo balanceados, os estimadores sdo divergentes, conforme
atestam Corbeil & Searle (1976). Henderson (1986) acrescenta que esses estimadores
sdo capazes de produzir varidncias amostrais e erros quadraticos médios menores que
outros métodos que fornecem estimadores nao-viesados.

De acordo com Meyer (1986), o REML é o mais recomendado para dados
desbalanceados. A mesma autora considera o método REML mais adequado para
estimagdo de parametros genéticos dos dados de melhoramento animal, pois, alem de
considerar a perda de graus de liberdade resultante da estimacdo dos efeitos fixos, as
estimativas situam-se sempre dentro do espago parameétrico. Esse método evita erros de
pequenas amostras associados aos efeitos fixos e erros provenientes de dados
submetidos a selecdo. O metodo tem a notavel propriedade, na estimacao de parametros
da populacédo-base, de ser livre de viés devido a selecdo (Henderson, 1986).

De modo geral, a obtencdo das estimativas pelo REML implica o uso de
métodos que demandam grande esfor¢co computacional, em termos de memoria e tempo
de processamento. Para contornar esse problema, Graser et al. (1987) propuseram um
algoritmo para analise de uma caracteristica, no qual o ponto de maximo do logaritmo
da funcdo densidade de probabilidade, da parte aleatoria das observacdes, é determinado
por meio de sucessivas avaliacfes da funcdo, a partir de valores atribuidos a razdo entre
0s componentes de variancia genética aditiva e residual. Este algoritmo ndo envolve a
derivacdo da funcdo densidade de probabilidade, em relacdo aos componentes de
variancia, para o estabelecimento do sistema de equacbes; em razdo disso, foi
denominado Derivative-Free Restricted Maximum Likelihood (DFREML). Boldman et
al. (1995) desenvolveram um aplicativo, o Multiple-Trait Derivative-Free Restricted
Maximum Likelihood (MTDFREML), para caracteristicas multiplas, em modelos com

dois ou mais fatores aleatérios.



2.2. Método Bayesiano

A escola bayesiana foi, na prética, fundada por Count Laplace por meio de
varios trabalhos publicados de 1774 a 1812, e isso teve um preponderante papel na
inferéncia cientifica durante o século XIX (Stigler, 1986). Gianola & Foulley (1982)
introduziram os métodos bayesianos no melhoramento animal no contexto de
caracteristica de limiar; posteriormente, Gianola & Fernando (1986) realgaram as
possibilidades de explorar as técnicas bayesianas.

As técnicas bayesianas foram abandonadas no passado porque usualmente
requerem complicada resolucdo de mdaltiplas integrais, muitas vezes com uso de
métodos numéricos (Cantet et al., 1992), que podem ndo ser de fécil resolucdo. A
recente descoberta da técnica Monte Carlo Markov Chain - MCMC (Amostrador de
Gibbs e outros) tem dado uma solucéo para muitos problemas que ndo foram resolvidos
no passado devido a impossibilidade de resolucdo dessas integrais. Entretanto, surgiram
novos problemas que sdo relacionados a convergéncia das cadeias de Gibbs.
Felizmente, esses novos problemas sdo facilmente manuseaveis, particularmente quando
a distribuicdo dos dados € normal (Blasco, 2001). Detalhes sobre aplicacdo dessa
técnica na anélise de experimentos de selecdo podem ser encontrados em Sorensen et al.
(1994).

O Amostrador de Gibbs (Gibbs Sampler) € um tipo de algoritmo computacional
intensivo utilizado para resolver problemas estatisticos, tanto em trabalhos praticos
guanto em tedricos. A técnica tem sua origem em 1953, com o trabalho de Metropolis et
al. (1953), sendo desenvolvido mais tarde por Hastings (1970), Geman & Geman (1984)
e Gelfand & Smith (1990).

O Amostrador de Gibbs é uma técnica indireta para gerar variaveis aleatorias a
partir de uma distribuicdo marginal, sem, no entanto, a necessidade de calcular a sua
densidade (ou seja, a funcdo densidade de probabilidade marginal desta variavel). Essa
técnica é relativamente facil de ser implementada. Dada a funcdo de maxima
verossimilhanca e as densidades a priori, calcula-se a densidade conjunta a posteriori
dos parametros desconhecidos. A partir dessa densidade, obtém-se a distribuicédo
condicional completa de cada variavel, fixando-se as demais variaveis da densidade
conjunta. Esse conjunto de densidades condicionais completas permite a implementacao
do Amostrador de Gibbs. Obtidas as densidades marginais, podem-se calcular

estatisticas de interesse das distribuicdes a posteriori. Todos os calculos necessarios

5



para implementar o Amostrador de Gibbs sdo feitos com escalares, sem requerer a
inversdo de matrizes.

A maior dificuldade encontrada atualmente é no tocante a deteccdo da
convergéncia da(s) cadeia(s) de Gibbs. Assim, os estudos sobre inferéncia bayesiana
tém se voltado para a verificagdo da convergéncia de métodos de integracdo numérica.

Para verificar se a estacionalidade foi atingida, é necessario examinar a(s)
cadeia(s) gerada(s) e verificar se ela(s) apresenta(m) certas caracteristicas. Uma
recomendac¢do comum ¢ descartar a parte inicial da cadeia, a qual ¢ chamada de “burn-
in”, e basear os diagndsticos nos elementos restantes da(s) cadeia(s). Teoricamente, uma
cadeia de Markov converge para sua distribuicdo de equilibrio. Entretanto, na pratica,
certificar a convergéncia de uma cadeia, gerada por um Amostrador de Gibbs, ndo é
tarefa facil (Wang et al., 1994).

Vaérias formas de monitoramento da convergéncia sdo encontradas na literatura.
Contudo, infelizmente, esses procedimentos ndo séo totalmente infaliveis (Casella &
George, 1992).

Naturalmente, a definicdo do ndmero de iteracdes que devem ser descartadas
estd relacionada com a velocidade de convergéncia da cadeia. Gelman et al. (1995)
sugeriram descartar a primeira metade das iteracOes; ja& Van Tassell et al. (1995)
descartaram apenas as 100 primeiras iteragdes de uma cadeia de tamanho igual a 5.000.
O Amostrador de Gibbs requer o monitoramento do correto periodo de “burn-in”
(Wolfinger & Kass, 2000). A principal conclusdo de varios autores é a dificuldade de
saber quando uma cadeia de Gibbs tenha convergido para a distribuicdo a posteriori
conjunta.

Na estatistica bayesiana ndo existe distincdo entre efeitos fixos e aleatorios;
todos os efeitos sdo considerados como aleatorios. Efeitos considerados fixos no
melhoramento animal (rebanho, ano, etc.) sdo tidos, na estatistica Bayesiana, como
efeitos aleatdrios sobre 0s quais se tem pouco ou nenhum conhecimento a priori, ou
seja, a priori o pesquisador é indiferente ao provavel valor desses efeitos (Gianola &
Fernando, 1986).

A interpretacdo para probabilidades se refere as probabilidades subjetivas, em
que ¢ levado em considera¢do o “grau de confianga” de um determinado individuo. As
técnicas bayesianas utilizam probabilidades subjetivas, medindo graus de confianca
sobre os valores dos pardmetros desconhecidos. Essas probabilidades subjetivas sédo

usadas para definir o que é chamado de distribuicdo a priori para o parametro. Entdo, ao
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trabalhar com métodos bayesianos, tem-se o parametro desconhecido como uma
variavel aleatoria, cuja distribuicdo a priori (antes de obter os valores observados da
amostra) é conhecida. Essa distribuicdo a priori resume o grau de confianca subjetivo
sobre o valor desconhecido do parametro.

Uma critica comum da abordagen bayesiana é que a escolha da distribuicdo a
priori é bastante subjetiva. Essa objecdo esta relacionada com o fato que, em alguns
casos, a distribuicdo a posteriori € muito sensivel a escolha da distribuicdo a priori.
Nesse caso, dois pesquisadores, usando 0 mesmo conjunto de dados, podem chegar a
diferentes conclusdes se usarem diferentes distribuigdes a priori (Shoemarker, 1999).

Na estatistica bayesiana, o conhecimento a priori € mais importante quando as
informagdes disponiveis sdo escassas ou pouco informativas. Quando se tem grande
volume de dados (por exemplo, grande ndmero de progénies por reprodutor), as
informacGes a priori tendem a ser subjugadas ou dominadas pela funcdo de
verossimilhanga. O teorema de Bayes fornece uma solucéo precisa para cada conjunto
de dados, independentemente do seu tamanho (Gianola & Fernando, 1986).

A escolha apropriada das distribuicdes a priori € uma questdo complicada dentro
da inferéncia bayesiana (Sorensen et al., 1994), principalmente quando sdo assumidos
“priors” nao-informativos. Essa escolha pode levar as distribuicdes a posteriori
improprias, de dificil reconhecimento, sobretudo nos métodos de integracdo numérica.

Segundo Gianola & Fernando (1986), a estatistica bayesiana ndo requer
normalidade nem linearidade dos dados. Também, as variancias ndo precisam ser
conhecidas, elas sdo estimadas a partir dos dados pelos métodos iterativos. Em relacéo
aos dados de populaces selecionadas, os autores afirmam que a distribuicdo a
posteriori dos valores genéticos e parametros € a mesma com ou sem selecdo ou
acasalamento controlado. Assim, a estatistica bayesiana pode fornecer inferéncia a
respeito dos valores e parametros genéticos mesmo na presenca de selecéo.

Infelizmente, analises mais ricas requerem intensivo custo computacional. Com
o0s rapidos avancos na area computacional, é provavel que varios modelos possam ser
manipulados eficientemente no futuro (Wang et al., 1994).

A utilizacdo dos métodos bayesianos permite obter, além das estimativas, o
intervalo de credibilidade para a distribuicdo a posteriori dos componentes de
(co)variancia e pode ser mais vantajosa que o método REML quando o arquivo de
dados for muito grande e os modelos forem bastante complexos (Van Tassell et al.,
1995; Van Tassell & Van Vleck, 1996).



2.3. Modelos Utilizados na Avaliacdo Genética de Suinos

A eficiéncia dos programas de melhoramento depende da acurdcia com que 0s
individuos submetidos a selecdo sdo avaliados. No melhoramento animal, é importante
a avaliacdo do valor genético, que visa classificar os melhores individuos, que serdo os
pais na proxima geracdo, e quantificar a contribuicdo destes para o ganho genético. Para
isso, torna-se imprescindivel o isolamento do componente genético dos demais
componentes que participam do valor fenotipico de cada individuo (Pires et al., 2000).
Segundo esses mesmos autores, modelos mais precisos devem ser propostos para
obtencdo de estimativas de parametros genéticos mais confiaveis, sobretudo das
caracteristicas reprodutivas. Portanto, estimar 0s parametros genéticos de uma
populacdo especifica é tdo imprescindivel quanto obter estimativas dos componentes
genéticos mais acurados, pela inclusdo de efeitos, como, por exemplo, 0 permanente de
meio e 0 genético aditivo materno, nos modelos de avaliacdo genética de suinos.

A obtencdo de estimativas ndo-viesadas dos parametros genéticos € primordial
para se alcancar sucesso em programas de melhoramento genético. Um aspecto
relevante € a definicdo do modelo que sera aplicado ao conjunto de dados. Para
estimagdo dos parametros genéticos, a modelagem é um aspecto muito importante e
muito dificil na aplicacdo de modelos lineares (Henderson, 1984). A escolha dos
modelos estatisticos a serem utilizados na predicdo dos valores genéticos da populagéo é
um dos primeiros passos para obtencdo do sucesso nos programas de melhoramento
genético. Quanto a avaliacdo genética de suinos, na literatura ha evidéncias de que
realmente ndo existe consenso sobre quais efeitos devem ser incluidos nos modelos,
razdo pela qual é necesséria a avaliacdo para cada situacdo especifica.

Torres Filho et al. (2004), ao avaliarem modelos para estimacdo de componentes
de (co)variancia em caracteristicas de desempenho e reprodutivas em suinos,
observaram que, confrontando os resultados obtidos com as informacdes disponiveis,
houve divergéncia destes, razdo da necessidade de se avaliar o modelo a ser utilizado,
em cada situacdo especifica.

Ferraz & Johnson (1993) relataram que os procedimentos de modelos mistos
podem ser usados na obtencdo de estimativas de parametros genéticos especificos a
populacdes e também em programas de selecdo industriais. Isso pode ser feito pela
analise dos dados em diferentes modelos que considerem o efeito genético direto e

materno e a correlagéo entre eles e, ainda, os permanentes ou de ambiente comum,
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identificando-se 0 modelo mais apropriado e usado nas subsequentes predi¢des do valor
genético. Assim, diversos estudos tém sido conduzidos para comparar modelos de
estimacdo de componentes de (co)variancia e avaliacdo genética de suinos (Pires et al.,
2000; Pita & Albuquerque, 2001; Torres Filho, 2001).

A escolha de modelos estatisticos contendo fontes de variagdes importantes,
como os efeitos permanentes de meio, pode ser fator decisivo para estimar com menor
Vviés o0s valores genéticos dos individuos de uma populagdo; assim, o progresso genético
alcancado certamente serd maior do que se essas causas de variacdes fossem
simplesmente ignoradas.

O estudo do efeito materno e de suas implicacdes desperta atencdo de varios
pesquisadores, dada a sua importancia econdmica para animais domésticos e dado seu
interesse tedrico, uma vez que ainda nao ha consenso sobre a interpretacdo e sobre a
incluséo do efeito materno nos modelos de avaliagdo genética.

Na avaliagdo genética de suinos, ainda ndo ha consenso sobre quais fatores
aleatorios e suas correlagdes devem ser incluidos no modelo. Essa discussdo € baseada
no fato de que a matriz suina, além de exercer influéncia genética direta na prole,
oferece a seus leitdes condi¢cdes ambientais diferenciadas.

Pires et al. (2000) concluiram que os modelos estatisticos para avaliacdo de
caracteristicas reprodutivas em suinos devem considerar o efeito materno, a fim de se
obterem estimativas mais confiaveis de componentes de (co)variancia, de herdabilidade
total e de ganho genético esperado, garantindo, assim, maior eficiéncia a selecédo. Por
outro lado, Torres Filho (2001), com base nos resultados obtidos no teste da razéo de
verrossimilhanca, concluiu que o modelo que inclui os efeitos genético aditivo direto,
materno e comum de leitegada é o mais adequado as caracteristicas de desempenho e
idade no primeiro parto.

De acordo com Pita & Albuguerque (2001), o efeito de leitegada € importante
fonte de variacdo para as caracteristicas de desempenho em suinos na pds-desmama,
razdo por que devem ser consideradas nos modelos de avaliacdo genética, com vistas
em obter predicdes acuradas dos valores genéticos dos individuos; no entanto, a
importancia do efeito materno parece ser mais dependente da estrutura do conjunto de
dados sob avaliacdo. Neste trabalho, a correlacdo entre o efeito genético direto e o
materno foi importante apenas para a obtencdo de estimativas confidveis para a
correlagdo genética entre os efeitos genético aditivo direto e materno; considera-la como

nula talvez seja o melhor procedimento na avaliacdo genética de caracteristicas em que
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o efeito genético materno é essencial, mas de pequena magnitude. Esses autores
enfatizaram que outros estudos sdo necessarios para identificar as causas de correlacbes
negativas entre o componente genético aditivo direto e o materno de caracteristicas de
desempenho em suinos, avaliadas p6s-desmama.

Diversos autores tém encontrado correlacbes genéticas negativas entre efeito
direto e materno para Vvarias caracteristicas e racas. Portanto, tem-se sugerido a inclusdo
do efeito materno nos modelos para estimacdo de parametros genéticos (Cobucci et al.,
1997) e para avaliacdo genética (Roso, 1997).

Roso et al. (1995) observaram que o efeito materno influenciou caracteristicas
de desempenho e de qualidade de carcaca; portanto, este efeito deve ser considerado na
escolha do modelo para avaliagdo genética de suinos.

Uma pratica usual na criacdo de suinos é a uniformizacdo da leitegada, que
consiste em redistribuicdo dos leitbes de algumas porcas ap0s 0 nascimento. Essa
pratica de manejo pode acarretar mascaramento dos efeitos materno e de leitegada, uma
vez que ndo ha controle dos animais que foram redistribuidos. Entretanto, mesmo que a
producdo de leite seja um dos principais fatores do efeito materno, a literatura ressalta
que os fatores pre-natais tambeém sdo importantes fontes de variacéo.

Jensen et al. (1994) mostraram como aplicar a inferéncia bayesiana para
modelos que incluem efeitos genéticos direto e materno, usando o Amostrador de
Gibbs. Para implementacdo do Amostrador de Gibbs sdo obtidas as distribuicGes a
posteriori condicionais completas de cada parametro individual. Para os efeitos fixos e
aleatorios, é obtida uma distribuicdo normal. Ja para as distribuicdes condicionais das
variancias de efeito permanente de meio e residual, obtém-se uma distribuicdo gama
invertida e, para as variancias genéticas (materna e direta), uma distribuicdo de Wishart
invertida.

Wang et al. (1994), ao trabalharem com numero de leitGes nascidos vivos por
leitegada, utilizaram o Amostrador de Gibbs num modelo que inclui efeito permanente
de meio para obter as distribui¢fes a posteriori, considerando componentes de variancia
conhecidos (estimados via REML) e desconhecidos (com informacdo a priori pouco
informativa).

Blasco et al. (1998) utilizaram inferéncia bayesiana para estimar parametros
genéticos para tamanho de leitegada em suinos, considerando distribuicdo normal para
efeito permanente de ambiente. Esses mesmos autores ndo incluiram o efeito materno,

por ndo contribuir na variacdo da caracteristica.
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CAPITULO |

Avaliacao de Modelos para Estimacao de Parametros Genéticos em Caracteristicas
de Desempenho em Suinos

RESUMO

Registros de 38.865 animais da raca Large White foram usados para estimar
componentes de (co)varidncia e pardmetros genéticos. As caracteristicas avaliadas
foram idade para atingir 100 kg de peso vivo (IDA) e espessura de toucinho ajustada
para 100 kg de peso vivo (ET). Na obtencdo dos componentes de (co)variancia foi
utilizado o método da Méaxima Verossimilhanga Restrita, com o algoritmo Livre de
Derivadas, por meio do programa DFREML. Foram utilizados quatro diferentes
modelos mistos. Para escolha do modelo que melhor se ajustou aos dados, foram
utilizados o teste da razdo de verossimilhanca (LRT) e o critério de informacéo de
Akaike (AIC). A inclusdo do efeito comum de leitegada e efeito genético aditivo
materno no modelo com efeito genético aditivo direto, tanto na analise de caracteristica
simples quanto na de multiplas caracteristicas, foi significativa para LRT e apresentou
menores valores do AIC. Portanto, 0 modelo que incluiu os efeitos genético aditivo
materno e comum de leitegada, aléem do genético aditivo direto, foi o que melhor se
ajustou aos dados. As estimativas da herdabilidade aditiva direta foram médias (em
torno de 0,28 e 0,45) e as da herdabilidade aditiva materna, baixas (em torno de 0,07 e
0,05), para IDA e ET, respectivamente. As correlacdes entre os efeitos genético aditivo
direto e aditivo materno foram negativas, evidenciando antagonismo entre esses efeitos.
As estimativas para o efeito comum de leitegada foram em torno de 0,03 e 0,11, para

ET e IDA, respectivamente.

Palavras-chave: componentes de variancia, herdabilidade, modelo animal, modelo
misto, REML.
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Evaluation of Models to Estimate Genetic Parameters for Performance Traits in Pigs

ABSTRACT

Records of 38,865 Large White pigs were used to estimate (co)variance
components and genetic parameters. The following traits were evaluated: days to 100 kg
(DAYS) and backfat thickness adjusted to 100 kg (BF). (Co)variance components and
genetic parameters were estimated by restricted maximum likelihood, with a derivative-
free algorithm using the DFREML software. Four different mixed models were used.
Likelihood ratio test (LRT) and Akaike’s information criterion (AIC) were used to
choose the model that better fits the data. The inclusion of common litter and maternal
effects on additive direct model, in both single and multiple trait analyses, were
significant by LRT and showed less value for AIC. The inclusion of additive maternal
genetic and common litter effects, in addition to the additive direct genetic effect, was
better fit to data. The estimates of additive direct heritability were medium (around 0.28
and 0.45) and the maternal heritability were low (around 0.07 and 0.05) for DAY and
BF, respectively. Correlations between additive direct and maternal genetic effects were
negative, showing antagonism between these effects. The estimates of common litter
effect were around 0.03 and 0.11 for BF and DAY, respectively.

Keywords: animal model, genetic parameters, heritability, mixed model, REML,

variance co mponents

Introducéo

A melhoria do potencial genético pode ser alcancada por meio de avaliacGes
genéticas para caracteristicas relacionadas com o crescimento e posterior selecdo dos
animais superiores. A avaliacdo genética depende da disponibilidade de estimativas
acuradas de parametros genéticos para as caracteristicas de maior interesse. As
acuracias das estimativas desses parametros dependem de um conjunto de fatores,
destacando-se a quantidade e qualidade das informacGes, o modelo estatistico e o
método de estimacdo dos componentes de (co)variancia utilizados.

A aplicagdo da estatistica, aliada aos programas computacionais, torna-se de

fundamental importdncia na separagdo do componente genético dos demais
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componentes referentes as diferentes causas que participam do valor fenotipico de cada
individuo. Existem varios métodos de estimacdo de componentes de (co)varidncia;
todavia, 0 da Maéxima Verossimilnanca Restrita — REML (Restricted Maximum
Likelihood), desenvolvido por Patterson & Thompson (1971), que se baseia no principio
de maximizacdo do logaritmo da fungdo densidade de probabilidade das observacoes,
tem sido o mais utilizado (Lopes & Quaas, 1997; Costa et al., 2001; Torres Filho et al.,
2004).

De acordo com Meyer (1986), o método REML tem sido o mais recomendado
para dados desbalanceados e mais adequado para estimacdo de parametros genéticos
dos dados de melhoramento animal, pois, além de considerar a perda de graus de
liberdade resultante da estimacdo dos efeitos fixos, as estimativas caem sempre dentro
do espaco parameétrico. Esse metodo ndo contém o viés associado aos efeitos fixos em
pequenas amostras associadas ou provenientes de dados submetidos a selecao.

Um fator importante na estimacdo dos parametros genéticos € a modelagem
(Henderson, 1984). A escolha dos modelos estatisticos a serem utilizados na estimacéo
dos componentes de (co)variancia da populacéo e na predicdo dos valores genéticos dos
individuos € um dos primeiros passos para uma boa avaliacdo genética. Quanto a
avaliacdo genética de suinos, ndo ha consenso na literatura quanto aos efeitos aleatérios
a serem incluidos nos modelos, razdo pela qual é necessaria avaliacdo, para cada
situacdo especifica (Pires et al., 2000; Pita & Albuquerque, 2001; Torres Filho, 2001).

Objetivou-se, neste estudo, comparar diferentes modelos mistos, via REML,
para estimar parametros genéticos para caracteristicas de desempenho, em uma

populacdo de suinos da raca Large White.

Material e Métodos

Os dados utilizados neste trabalho sdo de suinos da raca Large White
provenientes de uma granja localizada no oeste do Estado de Santa Catarina.

Os animais nasceram no periodo de 1996 a 2003. Ao nascimento, os leitdes
foram submetidos ao seguinte manejo: corte dos dentes, mossagem, pesagem e
aplicacdo de ferro dextrano. Foi também realizada a padronizacdo de leitegada, em que

os leitdes foram redistribuidos num processo de equalizacdo de leitegada por nimero e
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classe de peso (trés classes); até a desmama (+ 21 dias) houve outra equalizacéo entre as
leitegadas das porcas que pariram na mesma semana.

Os animais foram mantidos na recria até a 122 semana de idade. A partir dessa
idade, os machos foram criados em baias individuais, e as fémeas, em baias coletivas de
12 animais; quando os animais atigiram 100 kg de peso vivo, foi medida a espessura de
toucinho.

Foram avaliadas as caracteristicas idade para atingir 100 kg de peso vivo e
espessura de toucinho ajustada para 100 kg de peso vivo.

Como efeito fixo, foi utilizado o grupo contemporaneo, formado pela
combinacgdo da semana do ano, com o ano de nascimento e sexo dos animais.

Na obtencdo dos componentes de (co)variancia foi utilizado o método da
Maxima Verossimilhanca Restrita, com o algoritmo Livre de Derivadas, por meio do
programa DFREML (Meyer, 1998). Foram empregados quatro diferentes modelos
mistos, contendo o efeito fixo de grupo contemporaneo e os seguintes efeitos aleatorios:
modelo 1 = efeito genético aditivo direto e residual; modelo 2 = modelo 1, incluindo o
efeito comum de leitegada; modelo 3 = modelo 1, incluindo efeito genético aditivo

materno; e modelo 4 = modelo 3, incluindo o efeito comum de leitegada.

v' Modelo 1: y=Xb+Z,d +e;
v Modelo 2: y=Xb+Z,d+Z,p+e;
v' Modelo 3: y=Xb+Zd+Z,m+e;

v Modelo 4: y=Xb+2Z,d+Z,m+Z,p+e, em que:

y = vetor de observacdes;

b = vetor de efeitos fixos de grupo contemporaneo;
X = matriz de incidéncia de efeitos fixos de grupo contemporaneo;

d = vetor de efeitos genéticos aditivos diretos;

Z,= matriz de incidéncia de efeitos genéticos aditivos diretos;

m = vetor de efeitos genéticos aditivos maternos;

Z ,= matriz de incidéncia de efeitos genéticos aditivos maternos;
p = vetor de efeitos comuns de leitegadas;

Z,= matriz de incidéncia de efeitos comuns de leitegadas; e

18



e = vetor de efeito residual.

As pressuposicoes para os efeitos aleatorios sao:

d 0|[|G C ¢ ¢
m~NMV O;CM¢¢,
p Oll¢g ¢ P ¢
e Oll¢g ¢ ¢ R

em que: G=A®G,, sendo A uma matriz de numeradores dos coeficientes de
parentesco, de Wright, entre os individuos e G, uma matriz de (co)variancias genéticas
aditivas diretas; M =A®M,, sendo M, uma matriz de (co)varincias genéticas
aditivas maternas; C=A®C,, sendo C, uma matriz de (co)variancias entre efeitos
direto e materno; P=1®P,, sendo | uma matriz identidade e P, uma matriz de
(co)variancias atribuidas aos efeitos comuns de leitegada; R=1®R,, sendo R, uma

matriz de (co)variancias residuais; ¢ € uma matriz de zeros; e ® e o operador produto

direto (Searle, 1971).

Cada analise foi reiniciada com diferentes valores iniciais, para garantir que 0s
valores dos componentes estimados correspondessem ao maximo absoluto da funcdo de
verossimilhanga, na tentativa de evitar a convergéncia para um maximo local. Como
critério de convergéncia foi considerada a variancia do “Simplex” inferior a 10,

A estatistica do teste da razdo de verossimilhanca (LRT) foi calculada para testar
a significancia de um modelo i, contendo um parametro adicional, comparado com

outro modelo j, cujo pardmetro ndo estava presente.

LRT = -2 loge Li — 2 loge L;

Comparou-se o valor obtido para a estatistica do teste da razdo de
verossimilhanga (LRT) com o valor do qui-quadrado ( x%,) com 1 grau de liberdade, e
procedeu-se as conclusdes da seguinte maneira: se LRT > 472, , o efeito tinha influéncia

significativa. O nivel maximo de significancia utilizado foi 1%.
Uma vez que o teste LRT tende a favorecer modelos com maior nimero de

parametros (Olori et al., 1999; Meyer, 2000), foi utilizado o critério de informacdo de
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Akaike (AIC), o qual corrige tal tendéncia. O AIC envolve maxima verossimilhanga e

penaliza o nimero de pardmetros do modelo, sendo dado por:

AIC =-2log,L+2p

em que: p = nimero de parametros do modelo.

O modelo com menor valor, € considerado o de melhor ajuste.

Resultados e Discussao

A descricdo dos dados encontra-se na Tabela 1.

Tabela 1 — Descricdo da estrutura dos dados, médias e
desvio-padrdo para as caracteristicas dias para
atingir 100 kg e espessura de toucinho em
suinos da raca Large White

ltem Valores
Numero de observacdes 38.865
Numero de animais 39.381
Grupos contemporaneos 809
NUmero de porcas 2.684
Numero de varrBes 318
Numero de leitegadas 5.629

Idade para atingir 100 kg (dias)

Média 143,05
Desvio-padrédo 11,25
Coeficiente de variagéo (%) 7,87

Espessura de toucinho (mm)

Média 10,38
Desvio-padrédo 1,87
Coeficiente de variagéo (%) 18,03

Na Tabela 2 sdo apresentados os valores obtidos pelo teste da razdo de
verossimilhanca e o nivel de significancia e, na Tabela 3, para o critério de informacéo
de Akaike.

20



Tabela 2 — Valores obtidos para o teste da razdo de verossimilhanca (LRT) em andlise de
caracteristicas simples e multiplas

Andlise de caracteristicas simples Andlise de
caracteristicas
LRT IDA ET multiplas
Modelo 2 vs 1 1096,92** 86,78** 1176,30**
Modelo 3vs 1 369,94 74,88** 418,05**
Modelo 4 vs 2 61,35%* 56,60** 48,95
Modelo 4 vs 3 788,32** 68,50** 807,21**

IDA = idade para atingir 100 kg de peso vivo; ET = espessura de toucinho ajustada para 100 kg de peso
Vivo.
** (P< 0,01)

Tabela 3 — Valores do logaritmo natural da funcdo de verossimilhanca (Loge L) e critério de
informagdo de Akaike (AIC) em andlise de caracteristicas simples e mdltiplas nos
diferentes modelos avaliados

Modelo Analise de caracteristicas simples Analise de caracteristicas
IDA ET multiplas
Loge L AIC Loge L AIC Loge L AIC
1 -98.947,94  197.701,88 -33.712,89 67.431,80 -132.346,32 264.698,65
2 -98.299,48 196.606,97 -33.669,561 67.347,01 -131.758,17 263.524,35
3 -98.662,97 197.335,94 -33.675,46 67.360,91 -132.137,30 264.282,61
4 -98.268,81 196.549,62 -33.641,21 67.294,41 -131.733,69 263.477,39

IDA = idade para atingir 100 kg de peso vivo; ET = espessura de toucinho ajustada para 100 kg de peso
Vivo.

A inclusdo do efeito comum de leitegada e, ou, efeito genético aditivo materno
no modelo com efeito genético aditivo direto foi significativa, tanto na analise de
caracteristicas simples quanto na de multiplas caracteristicas, conforme apresentado na
Tabela 2. O modelo 4, que inclui os efeitos genético aditivo materno e comum de
leitegada, além do genético aditivo direto, é, portanto, o recomendado. Resultados
semelhantes foram obtidos por Pires et al. (2000) e Torres Filho et al. (2004). Pelo
critério de AIC (Tabela 3), o modelo 4 foi também o mais adequado, pois apresentou
menor valor de AIC. Assim, recomenda-se a inclusdo dos efeitos genético aditivo
materno e comum de leitegada, aléem do efeito genético aditivo direto, na avaliacdo
genética dessa populacdo de suinos para as caracteristicas avaliadas, em analises de
caracteristicas simples e mualtiplas.

Na Tabela 4 séo apresentados os componentes de (co)variancia e de parametros
genéticos para 0 modelo que melhor se ajustou aos dados (modelo 4), em analises de

caracteristicas simples e maltiplas.
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Tabela 4 — Estimativas de componentes de (co)varidncia e de pardmetros genéticos
usando modelo com efeito genético aditivo direto, genético aditivo materno
e comum de leitegada, para idade para atingir 100 kg (IDA) e espessura de
toucinho ajustada para 100 kg (ET)

Analise de caracteristicas simples Analise de caracteristicas multiplas

Parametros IDA ET IDA ET

O'd2 19,659 1,034 20,055 1,055

Jez 42,311 1,333 42,091 1,322

G; 70,746 2,344 71,375 2,351

O4m -2,934 -0,193 -3,779 -0,221

Jrf] 3,662 0,105 4,943 0,125

O'C2 8,048 0,066 8,063 0,069

hd2 0,278 0,441 0,28 (0,028)* 0,45 (0,030)*
hrf] 0,052 0,045 0,07 (0,011)* 0,05 (0,009)*
Fym -0,346 -0,586 -0,38 (0,143)* -0,61 (0,168)*
c? 0,114 0,028 0,11 (0,006)* 0,030 (0,004)*

O'd2 = variancia genética aditiva direta, Gez = variancia residual, (75 = variancia fenotipica, Oy, =
(co)variancia genética aditiva direta e materna, Gri= variancia genética aditiva materna, (702 =
variancia de efeito comum de leitegada, hdZ: herdabilidade genética aditiva direta, hri =
herdabilidade genética aditiva materna, I, = correlacéo entre os efeitos genéticos aditivos direto e

materno, C2 = proporcao atribuida ao efeito comum de leitegada.
* Erro-padréao.

As estimativas de herdabilidade para espessura de toucinho corrigida para 100
kg de peso vivo foram maiores que as estimativas para dias para atingir 100 kg de peso
vivo, o que significa que hd maior variacdo genética aditiva direta em relacdo a variagédo
total para ET, indicando a possibilidade de se obterem maiores ganhos genéticos por
meio de selecdo dessa caracteristica nesta populacdo. Costa et al. (2001) também
observaram maiores estimativas de herdabilidade para espessura de toucinho, quando
comparadas com caracteristicas de crescimento.

As estimativas de herdabilidade da espessura de toucinho para este estudo
(Tabela 4) foram semelhantes as encontradas por Chen et al. (2002), que trabalharam
com um modelo no qual se incluia efeito comum de leitegada e efeito genético aditivo
materno, além do efeito genético aditivo direto, em analise unicaracteristica. Kennedy et
al. (1985) também obtiveram estimativas de herdabilidade para espessura de toucinho
aos 90 kg semelhantes as do presente trabalho, as quais variaram de 0,40 a 0,44, em
diferentes racas. Por sua vez, Bryner et al. (1992), ao trabalharem com dados de

Yorkshire da estacdo de teste norte-americana, observaram estimativas de herdabilidade
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superiores as do presente trabalho (0,56), porém esses autores trabalharam com um
modelo que ndo incluia efeito comum de leitegada. Lo et al. (1992) também
encontraram estimativa de herdabilidade para espessura de toucinho superior (0,54), em
um modelo que ndo incluia efeito genético aditivo materno, em analise unicaracteristica.
No entanto, Johnson et al. (1999), ao trabalharem com um modelo que ndo incluia efeito
genético aditivo materno, observaram estimativas de herdabilidade de 0,36 para
espessura de toucinho. Ferraz & Johnson (1993), ao utilizarem quatro modelos animais
para as racas Landrace e Large White, observaram estimativas bastante variaveis (0,39 a
0,50).

As estimativas de herdabilidade aditiva direta para idade para atingir 100 kg de
peso vivo concordam com os resultados obtidos por Costa et al. (2001), que constataram
estimativa de herdabilidade de 0,27 para a caracteristica peso ajustado aos 70 dias de
idade, apesar de esses autores terem utilizado um modelo que ndo incluia o efeito
aditivo materno. Entretanto, Chen et al. (2002) observaram estimativas de herdabilidade
aditiva direta superiores (0,36) e estimativas de herdabilidade aditiva materna inferiores
(0,01) as encontradas no presente trabalho para a caracteristica idade para atingir 113,5
kg de peso vivo numa populacdo de Large White, quando utilizou modelo completo,
que incluia efeito genético aditivo materno e comum de leitegada, além do efeito
genético aditivo direto.

A razdo entre a variancia do efeito comum de leitegada e a variancia fenotipica,
expressa como propor¢do da variancia total (c?), esta apresentada na Tabela 4. Esses
resultados corroboram os encontrados por Chen et al. (2002), que observaram
estimativas de c¢? variando de 0,12 a 0,16 para idade para atingir 113,5 kg de peso vivo,
em diferentes racas de suinos, quando utilizaram modelo completo, que incluia efeito
genético aditivo materno e comum de leitegada, além do efeito aditivo direto. Crump et
al. (1997) observaram estimativa média de c? de 0,05 para espessura de toucinho em
varias analises, 0 que corrobora os resultados encontrados neste estudo. Por sua vez, Li
& Kennedy (1994) obtiveram resultados diferentes dos obtidos no presente trabalho,
com médias de efeito comum de leitegada de 0,26 para a caracteristica dias para atingir
100 kg de peso vivo e de 0,10 para espessura de toucinho, em um modelo que nédo
incluia efeito genético aditivo materno, em andlise bicaracteristica. Johnson et al. (1999)
também obtiveram estimativas diferentes das do presente estudo (0,13) para espessura
de toucinho em suinos da raca Large White, em um modelo que ndo incluia efeito

genético aditivo materno, em analise unicaracteristica. Todavia, Ferraz & Johnson
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(1993) observaram que aproximadamente 7% da variacdo em ganho de peso diario e 5%
da variacdo em espessura de toucinho foram devidas ao efeito comum de leitegada, em
suinos das ragas Landrace e Large White, quando utilizaram diferentes modelos mistos.

Correlagbes entre efeitos genéticos aditivo direto e aditivo materno foram
negativas para as caracteristicas avaliadas (Tabela 4), tanto em analise de caracteristicas
simples quanto multiplas. Crump et al. (1997) observaram correlagcdo média de -0,18
para espessura de toucinho; e Ferraz & Johnson (1993) obtiveram estimativas de -0,26.
Entretanto, as estimativas de correlacdo genética deste estudo foram de maior
magnitude, concordando com os resultados obtidos por Chen et al. (2002), que
constataram estimativas que variaram de -0,35 a -0,60.

Apesar de o presente trabalho indicar a incluséo dos efeitos comum de leitegada
e genético aditivo materno, além do efeito genético aditivo direto, alguns autores
(Ferraz & Johnson, 1993; Crump et al., 1997) recomendam que, para fins praticos, o
efeito genético aditivo materno e a correlacdo entre efeito genético aditivo direto e
aditivo materno podem ser ignorados para caracteristicas de desempenho em suinos.
Adicionalmente, alguns autores (Robison, 1972; Bryner et al., 1992) tém sugerido que
ha possivel confundimento entre efeito comum de leitegada e efeito genético aditivo
materno; assim, seria recomendavel a ndo-inclusdo do efeito comum de leitegada nesse
tipo de analise. Por outro lado, Roehe & Kennedy (1993) e Chen et al. (2003)
apontaram confundimento entre efeito genético aditivo direto e efeito genético aditivo
materno.

Entretanto, se os efeitos genéticos aditivos diretos, aditivos maternos e comum
de leitegada sdo importantes fontes de variacdo, mas ndo forem consideradas nas
andlises, as estimativas de herdabilidade podem ser viesadas e a eficiéncia da selecao
pode ser reduzida. Segundo Souza et al. (1999), ao ignorar o efeito genético aditivo
materno, quando na realidade ele existir, pode-se chegar a superestimacdo das
herdabilidades direta e total. Do mesmo modo, esses autores mencionaram que, quando
se ignora o efeito comum de leitegada, a analise resulta em valores de herdabilidade
materna superestimados.

Assim, recomenda-se a inclusdo dos efeitos genéticos aditivos direto e materno e
comum de leitegada nas analises de caracteristicas de desempenho de suinos; quando as
analises indicarem a ndo-inclusdo desses efeitos, novas metodologias (por exemplo,
inferéncia bayesiana) poderiam ser implementadas, a fim de se obterem estimativas de

parametros genéticos mais confiaveis.
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As correlagdes genéticas e fenotipicas existentes entre as caracteristicas devem
ser consideradas no processo de decisdo sobre quais caracteristicas serdo incluidas num
programa de melhoramento, uma vez que a selecdo exercida sobre determinada
caracteristica podera influenciar outras caracteristicas. Portanto, € importante que se
conhegam essas correlagcdes para que se possa planejar melhor as estratégias de selegdo
em programas de melhoramento de qualquer espécie.

Neste estudo, a estimativa de correlacdo genética entre ET e IDA foi de 0,10
para 0 modelo completo (modelo 4), 0 que sugere uma associagdo muito baixa entre
essas duas caracteristicas. Isso significa que selecdo para uma dessas caracteristicas ndo
ird inibir o progresso da outra e que selecdo simultdnea para ambas as caracteristicas
pode ser realizada. Resultado semelhante foi encontrado por Bryner et al. (1992), ao

trabalharem com espessura de toucinho e ganho de peso diario.

Conclusoes

A inclusdo dos efeitos genético aditivo materno e comum de leitegada, no
modelo de avaliacdo genética em suinos da raca Large White, possibilita a obtencdo de
estimativas mais acuradas dos componentes de (co)variancia e uma correta classificacao
dos animais para fins de selecdo e evita superestimacéo da herdabilidade aditiva direta.

As herdabilidades obtidas para as caracteristicas de desempenho avaliadas
indicam que ganhos genéticos satisfatorios podem ser obtidos no melhoramento de

suinos da raca Large White para essas caracteristicas.
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CAPITULO II

Estimacao de Pardmetros Genéticos em Suinos Usando Amostrador de Gibbs

RESUMO

Um total de 38.865 registros de animais da raca Large White foi usado para
estimar componentes de (co)variancia e parametros genéticos para as caracteristicas
idade para atingir 100 kg de peso vivo (IDA) e espessura de toucinho ajustada para 100
kg de peso vivo (ET), em analises bicaracteristicas. Para obtencdo dos componentes de
(co)variancia foi utilizado o Amostrador de Gibbs, por meio do programa MTGSAM. O
modelo misto utilizado continha efeito fixo de grupo contemporaneo e 0s seguintes
efeitos aleatorios: efeito genético aditivo direto, efeito genético aditivo materno, efeito
comum de leitegada e efeito residual. As médias das estimativas de herdabilidade
aditiva direta foram de 0,33 e 0,44 para IDA e ET, respectivamente. A média da
estimativa da razdo entre a variancia do efeito efeito comum de leitegada e a variancia
fenotipica, expressa como proporcéo da variancia total (c®), foi de 0,09 e 0,02 para IDA
e ET, respectivamente. A estimativa de correlagdo genética aditiva entre as

caracteristicas foi proxima de zero (-0,015).

Palavras-chave: andlise bayesiana, desempenho, espessura de toucinho, herdabilidade,

idade, intervalo de alta densidade
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Estimation of Genetic Parameters in Pigs using Gibbs Sampling

ABSTRACT

A total of 38,865 records of Large White pigs were used to estimate (co)variance
components and genetic parameters for days to 100 kg (DAYS) and backfat thickness
adjusted to 100 kg (BF), in multiple traits analysis. The (co)variance components and
genetic parameters were estimated by Gibbs Sampling using the MTGSAM software. A
mixed model with contemporary group was used as a fixed effect, while additive direct
genetic, additive maternal genetic, common litter and residual as random effects. The
additive direct heritabilities for DAYS and BF were 0.33 and 0.44, respectively. The
mean estimates of fraction of variance due to common litter effects (c?) for DAYS and
BF were 0.09 and 0.02, respectively. The estimate of additive genetic correlation

between DAYS and BF was very close to zero (-0.015).

Keywords: age, Bayesian analysis, backfat thickness, high-density intervals,

heritability, performance

Introducéo

Num programa de melhoramento genético, a selecdo é o instrumento utilizado
na escolha dos melhores animais para reproducdo. A eficiéncia dessa selecdo, a qual
estd intimamente relacionada ao progresso genético a ser obtido, baseia-se na utilizacédo
de critérios adequados de avaliacdo dos animais, que se aproxime 0 maximo possivel do
resultado obtido com os verdadeiros valores genéticos dos animais (Costa et al. 2001).

A avaliacdo genética depende da disponibilidade de estimativas de parametros
genéticos acuradas para as caracteristicas de maior interesse. A acuracia da estimativa
desses parametros depende de um conjunto de fatores, destacando-se o0 nimero de
informac0es utilizadas, 0 modelo estatistico e 0 método de estimacdo dos componentes
de (co)variancia.

A aplicacdo da estatistica aliada aos programas computacionais torna-se de

fundamental importancia no fracionamento do componente genético dos demais
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componentes referentes as diferentes causas que participam do valor fenotipico de cada
individuo.

Andlises estatisticas, para estimacdo dos componentes de (co)variancia, sdo de
grande importancia para os geneticistas. Essas analises sdo geralmente conduzidas numa
estrutura de estatistica classica, mas, recentemente, os métodos bayesianos tém se
tornado uma opcdo para solucdo de problemas relacionados a avaliacdo de meérito
genético em populacBes de animais, 0 que tem despertado o interesse na aplicacdo da
estatistica bayesiana por parte dos geneticistas. Métodos bayesianos podem ser
especialmente avaliados em problemas complexos ou nas situacbes em que
naturalmente ndo ha conformidade com o cenéario classico; muitos problemas genéticos
situam-se dentro dessas categorias. Adicionalmente, segundo Shoemarker et al. (1999),
as aproximacdes bayesianas podem ser facilmente interpretadas e tém sido empregadas
em muitas areas da genética, incluindo a classificagdo de genotipos e estimacdo do
parentesco, em genética de populacdes e evolucdo molecular, mapas de ligacéo, e
genética e em quantitativa (incluindo mapeamento de QTL).

A inferéncia bayesiana, via Amostrador de Gibbs, tem permitido solucdo para
muitos problemas que ndo foram resolvidos no passado devido a impossibilidade de
resolucdo de multiplas integrais, na estimacdo de componentes de (co)variancia (Van
Tassell & Van Vleck, 1996).

Objetivou-se, neste trabalho, estimar componentes de (co)variancia e parametros
genéticos de caracteristicas de desempenho de uma populagdo de suinos utilizando
Amostrador de Gibbs.

Material e Métodos

Os dados utilizados neste trabalho sdo de suinos da raca Large White,
provenientes de uma granja localizada no oeste do Estado de Santa Catarina.

Os animais nasceram no periodo de 1996 a 2003. Ao nascimento, os leitbes
foram submetidos ao seguinte manejo: corte dos dentes, mossagem, pesagem e
aplicacdo de ferro dextrano. Foi também realizada a padronizacgdo de leitegada, em que
os leitdes foram redistribuidos num processo de equalizacdo de leitegada por numero e
classe de peso (trés classes); até a desmama (+ 21 dias), houve outra equaliza¢do entre

as leitegadas das porcas que pariram na mesma semana.
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Os animais foram mantidos na recria até as 12 semanas de idade. A partir dessa
idade, os machos foram criados em baias individuais, e as fémeas, em baias coletivas de
12 animais; quando os animais atingiram 100 kg de peso vivo, foi medida a espessura
de toucinho.

Foram avaliadas as caracteristicas idade para atingir 100 kg de peso vivo e
espessura de toucinho ajustada para 100 kg de peso vivo.

Como efeito fixo, foi utilizado o grupo contemporaneo, formado pela
combinagédo da semana do ano com 0 ano do nascimento e sexo dos animais.

Na obtencdo dos componentes de (co)variancia foi utilizado o Amostrador de
Gibbs, por meio do programa Multiple Trait Gibbs Sampling for Animal Models
(MTGSAM), descrito por Van Tassell & Van Vleck (1995). O modelo misto utilizado
continha efeito fixo de grupo contemporaneo e os seguintes efeitos aleatorios: efeito
genético aditivo direto, efeito genético aditivo materno, efeito comum de leitegada e
efeito residual.

O modelo animal usado na andlise foi:

y=Xb+Z,d+Z,m+Z, p+e

em que:
Y = vetor de observacoes;
b = vetor de efeitos fixos de grupo contemporaneo;
X = matriz de incidéncia de efeitos fixos de grupo contemporaneo;
d = vetor de efeitos genéticos aditivos diretos;
Z, = matriz de incidéncia de efeitos genéticos aditivos diretos;
m = vetor de efeitos genéticos aditivos maternos;

Z,= matriz de incidéncia de efeitos genéticos aditivos maternos;
p = vetor de efeitos comuns de leitegada;
Z, = matriz de incidéncia de efeitos comuns de leitegada; e

e = vetor de efeito residual.

No modelo animal utilizado, 0 b ¢é considerado um vetor de efeito “fixo”. No
entanto, do ponto de vista bayesiano é na realidade um vetor de efeitos aleatorios no

qual os valores da distribuicdo inicial tém uma priori ndo informativa.
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A distribuicdo condicional de y pode ser assumida como:
(y|b,d,m, p,o?)~ N|[Xb+2Z,d+Z,m+Z,p,1,6°]

Na analise bicaracteristica, 0 modelo pode ser apresentado como segue:

il

d,| | Aoy Aoy, 0 0 Aya, Aoy, 0 0
m, AC Acff11 0 0 Acyn AT 0 0
P, 0 0 I c0;2>1 0 0 0 NGO, 0
var e |_ 0 0 0 Iy 0':1 0 0 0 IO,
5 Aoy, Aoy 0 0 Ac? Aoy, 0 0
m, AGym  Anm, 0 0 Aoy, A()'rf]2 0 0
P, 0 0 IO, 0 0 0 l.o, 0
e, | 0 0 0 I\ O, 0 0 0 oo

em que: A é a matriz de numeradores dos coeficientes de parentesco de Wright entre 0s

individuos; Ty, ¢ a (co)variancia entre os efeitos genéticos aditivos diretos das
caracteristicas i e j; T, é a (co)variancia entre os efeitos genéticos aditivos maternos
das caracteristicas i e j; T, é a (co)variancia entre os efeitos comuns de leitegada das
caracteristicas i e j; T, é a (co)variancia entre os efeitos residuais das caracteristicas i e
j e, quando i=j, entdo esses termos referem-se as variancias; e Tym, sdo as (co)variancias

entre os efeitos genéticos aditivos diretos e os efeitos genéticos aditivos maternos das
caracteristicas i e j.

A distribuicdo de Wishart invertida foi usada como distribuicdo a priori para
estimacdo dos componentes de (co)variancia, principalmente devido a eficiéncia
computacional, em que uma priori ndo-informativa foi assumida para todos os
parametros analisados. A densidade de Wishart descreve a distribuicdo de somas de
quadrados e produtos para variaveis aleatorias normalmente distribuidas. Os efeitos

aleatorios foram assumidos como tendo distribuicdo normal multivariada. Os efeitos
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residuais foram assumidos como sendo normalmente distribuidos. Usando essas
pressuposicoes, a equacdo de modelo misto produz solugdes BLUE e BLUP para efeitos
fixos e aleatorios, respectivamente, contando que as variancias sejam conhecidas
(Gianola & Fernando, 1986; Gianola et al., 1990).

Todos os valores iniciais dos componentes de (co)variancia usados no
MTGSAM foram obtidos por Barbosa et al. (2006a), quando se utilizou o método
REML. O MTGSAM utiliza o método iterativo de Gauss Seidel nas equacbes de
modelos mistos para obter um valor inicial para os efeitos fixos e aleatorios a serem
usados no Amostrador de Gibbs.

O numero de iteracGes (cadeias de Gibbs) inicial foi obtido de forma arbitréria,
em que foi usada uma Unica cadeia com 50.000 iteracbes. O diagnostico de
convergéncia foi feito pelo método de Raftery & Lewis (1992), usando o algoritmo do
software R, 0 pacote BOA (Bayesian Output Analysis) (Smith, 2005).

Resultados e Discussao

A descricéo dos dados encontra-se na Tabela 1.

Tabela 1 — Descricdo da estrutura dos dados, médias e
desvio-padrdo para as caracteristicas dias para
atingir 100 kg e espessura de toucinho em
suinos da raca Large White

Item Valores
Numero de observacdes 38.865
Numero de animais 39.381
NUmero de grupos contemporaneos 809
NUmero de porcas 2.684
Numero de varrdes 318
Numero de leitegadas 5.629
Dias para atingir 100 kg
Média 143,049
Desvio-padrdo 11,2525
Coeficiente de variagdo (%) 7,8662
Espessura de toucinho (mm)
Média 10,383
Desvio-padrdo 1,8717
Coeficiente de variagdo (%) 18,0270
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O diagnostico de convergéncia pelo método de Raftery & Lewis (1992), quando
se utilizou o programa BOA, informou um periodo de “burn-in” e intervalo amostral
menor que 2.760 e 124 iteragdes, respectivamente, para todos 0os parametros.

Os métodos de Monte Carlo via cadeias de Markov tém sido estudados com
aplicacbes em diversas areas, porém uma das maiores dificuldades é a verificagéo
empirica da convergéncia da cadeia (sequiéncia) a distribuicdo de equilibrio.

A inferéncia bayesiana tem ganhado cada vez mais espa¢o, sendo utilizada em
inimeros trabalhos, mas os resultados sdo muitas vezes questionados, pois muitos deles
ndo utilizam, ou mesmo ndo abordam com clareza, os critérios implementados para
verificacdo da convergéncia. Outro questionamento feito também seria o de que, em
casos de modelos complexos, essa convergéncia exige um esforco computacional
grandioso, necessitando, assim, de maquinas com grande capacidade de memdria para
executar 0s processos iterativos das cadeias de Markov. Esses esforcos podem ser
minimizados com a monitora¢do da convergéncia, evitando que as iteragdes aquem e
alem das necessarias sejam executadas.

O intervalo amostral permite obter cadeias amostrais virtualmente independentes
com baixa correlacdo serial entre as amostras, permitindo assim convergéncia mais
rapida. Entretanto, segundo Van Arendonk et al. (1996), o uso de amostras de Gibbs
virtualmente independentes ndo € estritamente necessario. A auséncia de independéncia
entre os dados amostrais pode ser considerada um problema. Na literatura esse
problema tem sido tratado de modo informal, atribuindo-o a um problema
computacional (Raftery & Lewis, 1992). O maior entrave em utilizar amostras com
presenca de autocorrelacdo entre os valores é de que a estimativa do erro-padrdo da
média serd viesada, pois a variancia da média € viesada. Estimativas para esta variancia
sdo fornecidos em Carlin & Louis (2000).

Se o numero de iteracdes especificadas € adequado, as médias amostrais a
posteriori serdo validas estimativas da distribuicdo a posteriori dos parametros. A
acuracia dessa estimativa pode ser verificada usando o erro de Markov (Sorensen et al.,
1994). O erro ocorre em funcdo do nimero de iteracBes usados na cadeia de Gibbs; por
essa razao, é inversamente proporcional ao comprimento da cadeia. Neste estudo, foi
observado baixo erro de Markov (Tabelas 2 e 3), demonstrando relativa acuracia nas
estimativas a posteriori dos parametros.

Nas Tabelas 2 e 3 sdo apresentadas as estimativas dos parametros genéticos via

Amostrador de Gibbs em andlise bicaracteristica; e na Tabela 4 encontra-se as
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estimativas dos componentes de (co)varidncias para as caracteristicas idade para atingir
100 kg de peso vivo e espessura de toucinho em analise bicaracteristica.

Adicionalmente, a densidade a posteriori permite construir intervalos de
confianca e, ou, de alta densidade (Wang et al., 1993; Jensen et al., 1994; Sorensen et
al., 1994; Van Tassell et al., 1995; Van Tassell & Van Vleck, 1996).
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Tabela 2 — Média, mediana, moda, desvio-padrédo, erro de Markov e intervalo de alta densidade das estimativas dos parametros genéticos para a
caracteristica idade para atingir 100 kg em andlise bicaracteristica

Intervalo de alta densidade

Parametros® Média Desvio- padrdo Erro de Markov Mediana Moda Limite inferior Limite superior
0'5 26,45 3,057 0,373 26,26 27,59 19,88 31,63
0'82 38,96 1,517 0,180 39,02 37,69 36,33 42,13
0§ 80,38 2,254 0,244 80,33 79,68 75,98 84,28
O -6,58 1,402 0,176 -6,82 -7,03 -9,67 -4,29
O'ri 7,42 1,034 0,123 7,37 6,92 5,76 9,64
O'C2 7,54 0,399 0,024 7,54 7,73 6,90 8,37
hd2 0,33 0,031 0,004 0,33 0,33 0,26 0,38
hnz1 0,09 0,014 0,001 0,09 0,09 0,07 0,11
c? 0,09 0,006 0,001 0,09 0,09 0,08 0,10

2 A - - . 2 A . 2 A . A e . . 2 P at -
! O'd = variancia genetica aditiva direta; Ge = variancia residual, O'p = variancia fenotlplca; O ym = COvariancia genetica aditiva direta e materna; Gm = variancia genetica aditiva

materna; O'CZ = variancia do efeito comum de leitegada; hd2 = herdabilidade genética aditiva direta; hnz1 = herdabilidade genética aditiva materna,; c?= proporcéo atribuida ao
efeito comum de leitegada.
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Tabela 3 — Média, mediana, moda, desvio-padrédo, erro de Markov e intervalo de alta densidade das estimativas dos parametros genéticos para a
caracteristica espessura de toucinho em analise bicaracteristica

Intervalo de alta densidade

Parametros® Média Desvio-padrdo  Erro de Markov Mediana Moda Cimite inferior Limite superior
0'5 1,24 0,095 0,010 1,23 1,23 1,08 1,44
(782 1,23 0,049 0,005 1,23 1,24 1,14 1,32
o, 2,76 0,069 0,007 2,76 2,71 2,62 2,89
Oym -0,35 0,047 0,006 -0,34 -0,33 -0,44 -0,26
Gri 0,23 0,031 0,004 0,23 0,23 0,18 0,29
O'C2 0,06 0,009 0,001 0,06 0,06 0,04 0,07
hd2 0,44 0,025 0,002 0,44 0,45 0,40 0,49
hri 0,08 0,010 0,001 0,08 0,08 0,07 0,10
c? 0,02 0,005 0,001 0,02 0,02 0,01 0,03

* Conforme a Tabela 2.

Tabela 4 — Média, mediana, moda, desvio-padréo, erro de Markov e intervalo de alta densidade das estimativas dos componentes de (co)variancias

Intervalo de alta densidade

Parametros® Média Desvio-padrdo  Erro de Markov Mediana Moda ———— — -
Limite inferior Limite superior

Cyy -0,09 0,359 0,010 -0,08 -0,04 -0,81 0,55
1v2

o 0,62 0,125 0,015 0,63 0,71 0,39 0,85
mm,

T 0,24 0,041 0,003 0,24 0,25 0,16 0,31
2

o 0,94 0,186 0,020 0,94 0,91 0,58 1,26

€€

O, =(co)variancia entre os efeitos genéticos aditivos diretos das caracteristicas 1 e 2; Omym, = (co)variancia entre os efeitos genéticos aditivos maternos das caracteristicas

le?2; Occ, = (co)variancia entre os efeitos comuns de leitegada das caracteristicas 1 e 2; Oee, = (co)variancia entre os efeitos residuais das caracteristicas 1 e 2.
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As médias, medianas e modas das estimativas dos parametros genéticos
foram similares, conforme o esperado para uma densidade marginal a posteriori que
segue distribuicdo normal (Carlin & Louis, 2000).

Neste estudo, a estimativa de correlacdo genética aditiva direta entre ET e
IDA foi de -0,015, o que sugere uma associagdo muito baixa entre essas duas
caracteristicas. Isso significa que selecdo para uma dessas caracteristicas ndo ira
inibir o progresso genético da outra e que a selecdo simultdnea para ambas as
caracteristicas pode ser realizada. Bryner et al. (1992) também observaram baixa
associacdo entre as caracteristicas espessura de toucinho e ganho de peso diario (-
0,05) em analise via REML.

As estimativas de herdabilidade para espessura de toucinho corrigida para
100 kg de peso vivo (ET) foram maiores que as estimativas para dias para atingir 100
kg de peso vivo (IDA), o que significa que ha maior variagdo genética aditiva direta
em relacdo a variagéo total para ET, indicando a possibilidade de se obterem maiores
ganhos genéticos por meio de selecdo dessa caracteristica nesta populagdo. Costa et
al. (2001) também observaram maiores estimativas de herdabilidade para espessura
de toucinho, quando comparadas com caracteristicas de crescimento, em analise via
REML.

Os resultados obtidos neste estudo foram similares aos de Chen et al. (2002),
que trabalharam com andlise unicaracteristica, via REML; ja Kennedy et al. (1985),
ao trabalharem com diferentes racas, via REML, obtiveram estimativas de
herdabilidade para espessura de toucinho aos 90 kg semelhantes as do presente
trabalho, as quais variaram de 0,40 a 0,44. Contudo, as estimativas de herdabilidade
aditiva direta e aditiva materna obtidas neste estudo, usando o Amostrador de Gibbs,
foram superiores as encontradas por Barbosa et al. (2006b) ao utilizarem avaliacéo
REML, para 0 mesmo banco de dados.

Por sua vez, Bryner et al. (1992), ao trabalharem com dados de Yorkshire da
estacdo de teste norte-americana, observaram estimativa REML de herdabilidade
para espessura de toucinho, superior a do presente trabalho (0,56), porém esses
autores trabalharam com um modelo que nédo incluia efeito comum de leitegada. Lo
et al. (1992) também encontraram estimativa REML, para espessura de toucinho,
superior (0,54) em um modelo que ndo incluia efeito genético aditivo materno, em
analise unicaracteristica. No entanto, Johnson et al. (1999), ao trabalharem com um

modelo que ndo incluia efeito genético aditivo materno, observaram estimativa
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REML de 0,36 para espessura de toucinho. Todavia, Ferraz & Johnson (1993), ao
utilizarem quatro modelos animais para avaliacdo da caracteristica espessura de
toucinho nas racas Landrace e Large White, observaram estimativas bastante
variaveis (0,39 a 0,50).

Neste estudo, as médias das estimativas de herdabilidade para espessura de
toucinho (Tabela 3) foram superiores as encontradas por Janss et al. (1997) e por
Gongalves et al. (2005), que observaram estimativa de herdabilidade em torno de
0,24, quando utilizaram o Amostrador de Gibbs em um modelo poligénico que
incluia somente efeito genético aditivo direto. Lutaaya et al. (2001) também
observaram estimativas de herdabilidade, para espessura de toucinho em suinos
Large White, menores que as encontradas no presente estudo (0,35), ao trabalharem
com um modelo que incluia efeito comum de leitegada, além do efeito genético
aditivo direto, quando utilizaram Amostrador de Gibbs.

A estimativa de variancia devido ao efeito comum de leitegada encontrada
neste estudo (Tabela 3), para a caracteristica espessura de toucinho, foi semelhante a
obtida por Lutaaya et al. (2001), que observaram valores em torno de 0,07 para a
raca Large White em um modelo que ndo incluia efeito materno. Entretanto, esses
mesmos autores observaram estimativas de variancia genética aditiva direta, residual
e fenotipica, inferiores as encontradas no presente trabalho.

Fernandez et al. (2002), ao trabalharem com um modelo que ndo incluia
efeito materno na caracteristica peso aos 120 dias de idade, observaram estimativas
de herdabilidade semelhantes as encontradas no presente trabalho para a
caracteristica idade para atingir 100 kg de peso vivo. No entanto, os intervalos de alta
densidade obtidos por esses autores foram maiores (0,128:0,547) que do presente
trabalho (0,26:0,38), possivelmente devido ao pequeno numero de observacdes
(1.615 vs 38.685 do presente trabalho).

A razdo entre a variancia do efeito comum de leitegada e a variancia
fenotipica (c?) para a caracteristica IDA corrobora o resultado obtido por Fernandez
et al. (2002), os quais observaram valor igual a 0,084, utilizando modelo que nédo
incluia efeito materno. No entanto, o intervalo de alta densidade (0,006:0,163) obtido
por esses autores foi maior que o encontrado no presente estudo (0,08:0,10).

As (co)variancias entre o efeito genético aditivo direto e o aditivo materno
foram negativas para as caracteristicas avaliadas, sendo de maior magnitude para

espessura de toucinho. Isso indica que, se um programa de selecdo considerar

39



somente o0s efeitos genéticos aditivos diretos, a habilidade materna de seus animais
podera ser reduzida nos individuos das geracdes seguintes.

Conclusoes

As herdabilidades obtidas para as caracteristicas de desempenho avaliadas
indicam que ganhos genéticos satisfatorios podem ser obtidos no melhoramento de
suinos da raca Large White para essas caracteristicas. As estimativas obtidas via
Amostrador de Gibbs permitiram maior robustez em modelos complexos (nos quais
se incluem efeitos genético materno e comum de leitegada, em adi¢do ao efeito
genético aditivo direto) e possibilitaram estimativas acuradas dos parametros

genéticos, além de permitirem a construcéo de intervalos de alta densidade.
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CAPITULO Il

Estimacéao de Parametros Genéticos em Tamanho de Leitegada de Suinos

RESUMO

Registros de animais da raca Large White foram usados para estimar
componentes de variancia, parametros e tendéncias genéticas para a caracteristica
namero total de leitdes nascidos (NLT), como medida do tamanho de leitegada. Na
obtencdo dos componentes de variancia e parametros genéticos foi utilizado o
meétodo da Méaxima Verossimilhanca Restrita, com o algoritmo Livre de Derivadas,
por meio do programa MTDFREML. Foram avaliados dois modelos mistos (aditivo
e de repetibilidade). O modelo aditivo continha efeito fixo de grupo contemporaneo e
0s seguintes efeitos aleatorios: efeito genético aditivo direto e efeito residual para o
primeiro parto. O modelo de repetibilidade continha os mesmos efeitos do modelo
aditivo mais o efeito fixo de ordem de parto e o efeito aleatorio ndo correlacionado
de ambiente permanente do animal para o segundo, terceiro e quanrto parto. As
estimativas de herdabilidades aditivas diretas para NLT foram de 0,15 e 0,20 para o
modelo aditivo e de repetibilidade, respectivamente. A estimativa da razdo entre a
variancia do efeito ndo correlacionado de ambiente permanente do animal e a
variancia fenotipica, expressa como proporcdo da variancia total (c?), foi de 0,09. As
estimativas de tendéncias genéticas anuais obtidas nos modelos aditivos e de
repetibilidade apresentaram comportamentos similares (em torno de 0,02

leitdo/fémea/ano).

Palavras-chave: caracteristicas reprodutivas, herdabilidade, modelo de

repetibilidade, namero de leitGes nascidos, REML, tendéncia genética
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Estimation of Genetic Parameters for Litter Size in Pigs

ABSTRACT

Records of Large White pigs were used to estimate variance components,
genetic parameters and genetic trends for total number of born piglets (TNPB). The
variance components and genetic parameters were estimated by restricted maximum
likelihood, with a derivative-free algorithm, using the MTDFREML software. Two
mixed models (additive and repeatability models) were evaluated. In the additive
model, contemporary group was used as a fixed effect, while additive direct genetic
and residual were used as random effects. In the repeatability model, parity order and
permanent environment were included as fixed and random effect, respectively. The
estimates of additive direct heritabilities for TNPB were 0.15 and 0.20, for the
additive and repeatability models, respectively. The estimate of fraction of variance
due to permanent environmental effects (c?) was 0.09. The estimates of genetic
trends for additive and repeatability models were similar (around of 0.02

piglets/sow/year).

Keywords: genetic trends, heritability, number of born piglets, repeatability model,

reproductive traits, REML

Introducéo

Nos ultimos anos, os programas de melhoramento de suinos tém enfatizado a
selecdo em caracteristicas de fertilidade nas linhas fémeas (Sorensen et al., 2000).
Apesar de ser reconhecido que a fertilidade engloba um conjunto de caracteristicas,
um dos esforcos para melhorar o desempenho reprodutivo de porcas tem sido a
selecdo para tamanho de leitegada. Isso se deve ao fato de que o tamanho de
leitegada € facilmente mensuravel e, parcialmente, ao fato de que alguns estudos tém
indicado que este é o mais importante componente econdémico do desempenho
reprodutivo em porcas (Bichard et al. 1983; Smith et al. 1983; Tess et al. 1983).

Segundo Holm et al. (2005), o tamanho de leitegada tem sido responsavel por

29% dos ganhos genéticos nos ultimos anos.
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O tamanho de leitegada é o principal componente de produtividade da porca,
e o melhoramento genético desta caracteristica € um importante objetivo no
melhoramento de suinos. Assim, o conhecimento sobre os pardmetros genéticos do
tamanho de leitegada € necessario para estimar acurados valores genéticos, a fim de
otimizar o sistema de melhoramento e predizer resposta genética a selecdo (Roehe &
Kennedy, 1995).

AvaliacOes para tamanho de leitegada em suinos sdo realizadas em muitos
experimentos e programas de melhoramento, usando modelo animal de
repetibilidade sem o efeito genético materno (Ducos et al., 1992). A influéncia
materna no tamanho da leitegada n&o tem sido claramente estabelecida, mas em geral
tem sido aceito que o efeito genético materno seria negativamente correlacionado
com o efeito genético direto (Haley et al., 1988).

As estimativas de herdabilidade observadas na literatura para tamanho de
leitegada tém variado de 0,00 a 0,76, com média de 0,10 (Rothschild & Bidanel,
1998). Essas variacOes sdo observadas em razdo do numero e qualidade das
observacbes, dos modelos e dos métodos de estimagdo. Adicionalmente, ha
controvérsia na literatura sobre considerar tamanho de leitegada de diferentes
paricbes como medidas repetidas da mesma caracteristica (Southwood & Kennedy,
1990; See et al., 1993; Crump et al., 1997) ou como diferentes caracteristicas (Irgang
et al., 1994; Roehe & Kennedy, 1995; Rydhmer et al., 1995).

As magnitudes da correlacdo genética entre paricdes sdo importantes para o
melhor processo de avaliacdo genética em programas de selecéo, afim de melhorar o
tamanho de leitegada em suinos. Na literatura, correlagdo genética para tamanho de
leitegada entre paricGes geralmente excede 0,70, exceto em alguns casos, entre
primeira e posteriores paricdes (Alfonso et al., 1997; Irgang al.,1994; Knap et al.,
1993; Roehe & Kennedy, 1995; Tholen et al., 1996, Hanenberg et al., 2001).

Segundo Lukovic et al. (2004), o tamanho de leitegada na primeira paricao
deveria ser considerado geneticamente diferente do tamanho de leitegada em
pari¢des posteriores, visto que a correlagdo genética entre a primeira e as posteriores
pari¢Oes tem variado de 0,66 a 0,80. Baixas correlacfes genéticas entre a primeira e a
segunda ou a terceira paricao (de 0,55 a 0,74) foram também observadas por Alfonso
et al. (1994) e Hermesch et al. (2000). Irgang et al. (1994) também encontraram
baixa correlacdo genética entre a primeira e a segunda paricéo (0,50). De acordo com

Duc et al. (1998), essas moderadas correlagdes genéticas entre a primeira e as demais
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pari¢cdes indicam ligeira diferenca no controle genético na primeira pari¢do. Todavia,
Hermesch et al. (2000) observaram alta correlacdo genética (0,95) para tamanho de
leitegada entre a segunda e a terceira paricdo e sugerem que essas caracteristicas
(segunda e posteriores parices) devem ser tratadas como medidas repetidas.

Alfonso et al. (1997) e Ehlers et al. (2005) confirmam a adequacidade de um
simples modelo de repetibilidade na selecdo para tamanho de leitegada em suinos.
Em situacBes praticas, como nos programas nacionais de avaliacdo genética do
Canada (Canadian Center for Swine Improvement), da Australia (National Pig
Improvement Program) e dos Estados Unidos (Swine Testing e Genetic System), séo
condisideradas leitegadas de diferentes paricbes como medidas repetidas da mesma
caracteristica.

Objetivou-se, neste trabalho, estimar componentes de variancia, parametros e
tendéncias genéticas para tamanho de leitegada em uma populacdo de suinos,
utilizando modelo aditivo para primeira ordem de parto e modelo de repetibilidade
para as demais ordens de parto.

Material e Métodos

Os dados utilizados neste trabalho sdo de suinos da raca Large White,
provenientes de uma granja localizada no oeste do Estado de Santa Catarina.

Os animais nasceram no periodo de 1996 a 2006. Ao nascimento, os leitdes
foram submetidos ao seguinte manejo: corte dos dentes, mossagem, pesagem e
aplicacdo de ferro dextrano. Foi também realizada a padronizacdo de leitegada, em
que os leitbes foram redistribuidos num processo de equalizacdo de leitegada por
namero e classe de peso (3 classes); até a desmama (+ 21 dias), houve outra
equalizacdo entre as leitegadas das porcas que pariram na mesma semana.

Foi avaliada a caracteristica numero total de leitGes nascidos (vivos + mortos)
como medida do tamanho de leitegada. Foram usadas somente as observacfes das
quatros primeiras paricGes, em razdo do pequeno nimero de observacGes nas
pari¢des subseqlientes, por se tratar de granja nucleo.

Como efeitos fixos, foram utilizados o grupo contemporaneo (formado pela

combinagédo do ano com a semana de pari¢cdo do animal) e a ordem de parto.

46



Na obtencdo dos componentes de variancia foi utilizado o método da Méxima
Verossimilhanga Restrita, com o algoritmo Livre de Derivadas, por meio do

programa MTDFREML (Boldman et al., 1995). Os modelos utilizados sdo descritos
a sequir:

» Modelo Aditivo (1° Parto):
y; =u+GC; +d; +e;
em que:
y;; = caracteristica observada no animal j, no grupo contemporaneo i;
4 = constante inerente a toda observacao;
GC, = efeito fixo de grupo contemporéneo i, i=1 a 517;

d, = efeito aleatdrio aditivo no animal j, j=1 a 3196; e

g; = erro aleatorio associado a cada observacéo.

» Modelo de Repetibilidade (2°, 3° e 4° partos):
Yija = #+GC; +OP; +d, +p, +€iy
em que:
Yo = caracteristica observada no animal k, na ordem de parto j, no grupo

contemporaneo i, no efeito ndo correlacionado devido ao ambiente permanente I;

OP; = efeito fixo de ordem de parto j, j = 2,3,4;
d, = efeito aleatdrio aditivo no animal k, k = 1 a 3355;

p, = efeito ndo correlacionado devido ao ambiente permanente do animal I, | =1 a
1711.

Os demais termos estdo definidos no modelo aditivo.
Matricialmente, podem-se representar os modelos da seguinte forma:
v' Modelo 1: y=Xb+Z,d+e;

v' Modelo 2: y=Xb+2Z,d+Z, p+e;

em que:

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

X = matriz de incidéncia de efeitos fixos;

d = vetor de efeitos genéticos aditivos;

Z,= matriz de incidéncia de efeitos genéticos;

Z = matriz de incidéncia de efeitos de ambiente permanente do animal,
p = vetor de efeitos de ambiente permanente do animal; e

e = vetor de efeito residual.

As pressuposicOes para os efeitos aleatorios sao:

d 01[G ¢ ¢
pl~NMViIloLlg P 4
e 0l|¢ ¢ R

em que: G=Ao;, sendo A uma matriz de numeradores dos coeficientes de
parentesco, de Wright, entre os animais e o a variancia genética aditiva; P = 1o7,
sendo | uma matriz identidade e o? a variancia atribuida aos efeitos ndo

correlacionados de ambiente permanente do animal; e R=Ic?, sendo o’ a

variancia residual e ¢ uma matriz de zeros (Searle, 1971).

Cada andlise foi reiniciada com diferentes valores iniciais, para garantir que
os valores dos componentes estimados correspondessem ao maximo absoluto da
funcdo de verossimilhanca, na tentativa de evitar a convergéncia para maximos
locais. Como critério de convergéncia foi considerada a variancia do “Simplex”
inferior a 10°.

A tendéncia genética do tamanho de leitegada foi calculada pela regressdo
linear da média dos valores genéticos dos animais nascidos de 1993 a 2006 (todos 0s
animais da matriz de parentesco) para numero de leitGes nascidos, em funcdo do ano

de nascimento dos animais.
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Resultados e Discussao

A descricdo dos dados encontra-se na Tabela 1.

Tabela 1 — Descricdo da estrutura dos dados, médias e desvio-padrdo para ndmero de
leitdes nascidos, em porcas da raca Large White, nos modelos aditivo e de
repetibilidade

item Valores

Modelo Aditivo  Modelo de Repetibilidade

Namero de animais na A™ 58.628 58.628

Total de observacdes 3.196 3.355

22 ordem de parto 1707

32 ordem de parto 1061

42 ordem de parto 587

NUmero de animais c/ observactes 3.196 1.711

NUmero de grupos contemporaneos 517 506

Numero de porcas 1.604 1.067

NUmero de varroes 370 322
Numero de leitbes nascidos

Média 10,98 11,15

Desvio-padréo 3,23 3,47

Coeficiente de variagéo (%) 29,41 31,09

Na Tabela 2 sdo apresentados os componentes de variancia e 0s parametros

genéticos estimados, utilizando-se os modelos aditivo e de repetibilidade.

Tabela 2 — Estimativas de componentes de variancia e de parametros genéticos usando os
modelos aditivo e de repetibilidade, para nimero de leitdes nascidos

Parametros Modelo Aditivo Modelo de Repetibilidade
Iof 1,57 2,35
o! 1,12
ol 8,73 8,41
o 10,31 11,88
h? 0,15 (0,034)* 0,20 (0,038)*
c? --- 0,094 (0,037)*

2 A - i 2 A . . . 2
O, = variancia genética aditiva;, o, = variancia de efeito do ambiente permanente do animal, o, =

variancia residual; O'sz variancia fenotipica; h?= herdabilidade; c?= proporcdo atribuida ao efeito

permanente do animal.
* Erro-padréo.

49



As estimativas da herdabilidade e das variancias genéticas aditivas e
fenotipicas foram maiores no modelo de repetibilidade, comparadas com as do
modelo aditivo. Entretanto, a estimativa da variancia residual foi maior no modelo
aditivo. A estimativa da variancia devido ao efeito de ambiente permanente da porca
foi maior que as encontradas por Ehlers et al. (2005), que observaram valores que
variaram de 0,00 a 0,011 para numero de leitdes nascidos vivos, em suinos cruzados
e puros.

As estimativas de herdabilidade para tamanho de leitegada em suinos tém
variado em magnitude, dependendo da raca, do modelo e do volume de dados
avaliados. Haley et al. (1988) concluiram que, em geral, a herdabilidade para
tamanho de leitegada é de aproximadamente 0,09. Hanenberg et al. (2001)
encontraram estimativa de herdabilidade de 0,093 para numero de leitdes nascidos na
primeira paricdo (modelo aditivo) e 0,101 para modelo de repetibilidade, em suinos
da raca Landrace, valores esses inferiores aos do presente trabalho. J& Ehlers et al.
(2005), ao utilizarem modelo de repetibilidade, que incluia a primeira ordem de parto
em suinos Large White, observaram estimativas de herdabilidade inferiores as
obtidas pelo modelo de repetibilidade do presente trabalho (0,155). Resultados
similares aos do presente trabalho foram obtidos por Kaufmann et al. (2000), que
observaram estimativas de herdabilidade de 0,22 em animais Large White.

See et al. (1993) observaram estimativas de herdabilidade para niamero de
leitdes nascidos vivos em torno de 0,13 ao utilizarem trés racas puras € um modelo
que incluia somente a primeira ordem de parto. Ferraz & Johnson (1993) observavam
valores de herdabilidade de 0,14 para numero de leitGes nascidos vivos, na raca
Large White, em um modelo que incluia somente o efeito aditivo. Esses resultados
sdo similares aos encontrados no presente trabalho. Entretanto, Roehe & Kennedy
(1995) e Holm et al. (2005) encontraram estimativa de herdabilidade para nimero de
leitbes nascidos em torno de 0,10 quando utilizaram um modelo que incluia somente
a primeira ordem de parto, na raca Landrace.

A estimativa da razdo entre a variancia do efeito ndo correlacionado de
ambiente permanente do animal e a variancia fenotipica, expressa como proporgao
da variancia total (c?) encontrada neste estudo esta dentro do intervalo (0,00 a 0,19)
das estimativas observadas na literatura para nimero de leitdes nascidos (Estany &
Sorensen, 1994; Knap et al., 1993; Lamberson et al., 1991).
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Os erros-padrfes das estimativas dos parametros genéticos (Tabela 2) foram
em torno de 0,03, implicando uma estimativa acurada dos parametros genéticos.

Segundo Euclides Filho et al. (1997), torna-se essencial proceder ao
acompanhamento dos progressos genéticos acumulados ao longo do tempo em
projetos de selecdo, ndo sé como forma de quantificar a mudanca genética que vem
se processando, mas, principalmente, para avaliar os beneficios e efetuar os ajustes,
quando necessario. Assim, é necessério conhecer a tendéncia genética da populagdo
estudada. Na Figura 1 é apresentado o grafico da tendéncia dos valores genéticos

para tamanho de leitegada ao nascer.

0.3
Modelo de Repetibilidade: #=-41.9031+002101x (R* =0,5254) .
Modelo Aditivo: #=-0.4382+0,0267x (R* =0,6571) -
0.2 A
—
=—¢— Modelo Aditivo
0.1

Modelo de Repetibilidade

O T T T T 1
1992 1 1996 1998 2000 2002 2004 2006
-0.1

-0.2 Ano do Nascimento

TLN

Figura 1 — Tendéncias genéticas dos efeitos genéticos para tamanho de leitegada ao nascimento (TLN), em n° de
leitdes, no periodo de 1993 a 2006.

As tendéncias genéticas obtidas nos modelos aditivo e de repetibilidade
apresentaram comportamentos similares. Nesses modelos, as equacdes de regressdo
foram significativas a 5 e 1% de probabilidade, e os coeficientes de determinacéo
(R?) foram de 0,65 e 0,52 nos modelos aditivo e de repetibilidade, respectivamente.

As estimativas de tendéncias genéticas anuais para tamanho de leitegada ao
nascimento foram positivas, 0 que esta de acordo com o objetivo de um programa de
melhoramento genético para essa caracteristica. No entanto, o progresso genético ao
longo dos anos foi muito pequeno (em torno de 0,02 leitdo/fémea/ano), sugerindo
que a selecdo para esta caracteristica ndo foi efetiva ou pouca atencdo foi dada a ela
no periodo considerado. Pires et al. (2000) constataram tendéncias genéticas pouco
expressivas nessa caracteristica em suinos da raca Large White (0,0279
leitdo/fémea/ano), enquanto Southwood & Kennedy (1991) observaram tendéncias

genéticas anuais ainda menores e negativas (-0,004) para tamanho de leitegada ao
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nascimento em suinos Large White. Por outro lado, Bidanel et al. (1994) e Johnson
(1992) relataram tendéncias bastante relevantes: 0,7 e 1,8 leitdo por leitegada,
respectivamente.

Irgang et al. (1997), ao avaliarem o nimero de leitdes nascidos vivos nas duas
primeiras leitegadas de suinos das racas Landrace e Large White, verificaram que as
tendéncias genéticas foram positivas, porém pequenas. Os autores concluiram que
pouca intensidade de selecdo tinha sido aplicada na melhoria genética desta
caracteristica nessas racas no Brasil. Assim, os resultados do presente trabalho
corroboram aqueles obtidos por Irgang et al. na década de 1990.

As baixas amplitudes do progresso genético das caracteristicas reprodutivas
podem ser explicadas, principalmente, por dois fatores. O primeiro é que, nos
critérios de selecdo, as caracteristicas reprodutivas geralmente ficam em segundo
plano; o outro aspecto € a baixa herdabilidade dessas caracteristicas, 0 que dificulta o
progresso genético. Ressalta-se, contudo, que, apesar das dificuldades de se trabalhar
com caracteristicas reprodutivas, em se tratando da raca Large White, que
comumente € utilizada como linha fémea nos esquemas de cruzamento, pelo menos o
tamanho de leitegada ao nascer deveria ser utilizado com maior énfase nos critérios

de selecao.

Conclusoes

Recomenda-se, na avaliacdo genética de suinos para tamanho de leitegada, a
utilizacdo do modelo aditivo para a primeira paricdo e do modelo de repetibilidade
nas demais paricoes.

O tamanho de leitegada ao nascimento deve ser incluido como caracteristica

de selecdo em suinos da raca Large White.
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CAPITULO IV

Estimacéao de Parametros Genéticos em Tamanho de Leitegada de Suinos
Utilizando Andlises de Caracteristicas Multiplas

RESUMO

Registros de animais da raca Large White foram utilizados para estimar
componentes de (co)variancias e parametros genéticos para a caracteristica numero
de leites nascidos como medida do tamanho de leitegada. Na obtencdo dos
componentes de (co)varincias e parametros genéticos foi utilizado o método da
Maxima Verossimilhanca Restrita, com o algoritmo Livre de Derivadas, por meio do
programa MTDFREML. O modelo misto continha o efeito fixo de grupo
contemporaneo e 0s seguintes efeitos aleatorios: efeito genético aditivo direto e
efeito residual. Dados das primeiras quatro pari¢des foram usados em duas anélises:
analises unicaracteristicas e analise multicaracteristica separada em séries de analises
bicaracteristicas, com cada paricdo tratada como caracteristica diferente. As
estimativas de herdabilidades aditivas diretas para as diferentes pari¢es variaram de
0,14 a 0,20 nas andlises unicaracteristicas. As estimativas de herdabilidade aditiva
direta nas analises multicaracteristicas entre as paricdes foram consistentes com as
estimativas obtidas nas analises unicaracteristicas. Estimativas de correlacdo
fenotipica foram muito menores comparadas as correlacdes genéticas. As correlagdes
genéticas foram menores que 0,75 em todas as paricdes, exceto entre a terceira e a
quarta paricdo, que apresentou correlacdo alta (0,91). A menor correlacdo genética

foi observada entre a primeira e a segunda ordem de parto (0,60).

Palavras-chave: caracteristicas reprodutivas, herdabilidade, correlacdo genética,

namero de leitdes nascidos, REML, pari¢bes
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Estimation of Genetic Parameters for Litter Size in Pigs using Multitrait Analyses

ABSTRACT

Records of Large White pigs were used to estimate (co)variance components
and genetic parameters for number of born piglets. The (co)variance components and
genetic parameters were estimated by restricted maximum likelihood, with a
derivative-free algorithm using the MTDFREML software. A mixed model with
contemporary group was used as fixed effect, while additive direct genetic and
residual as random effects. Data of the first four parities for litter size (LS) were used
in single trait and multitrait analyses, using LS in each parity as a different trait.
Heritabilities of LS in different parities in single trait analyses ranged from 0.14 to
0.20. Estimates of additive direct heritabilities in multitrait analyses were similar to
the estimates of single trait analyses. Estimates of phenotypic correlations were
lower than genetics correlations. The genetics correlations were lower than 0.75 for
all parities, except between third and fourth parities, which showed higher genetic
correlation (0.91). The smallest genetic correlation was observed between first and

second parities (0.60).

Keywords: genetics correlation, heritability, number of born piglets, parity,

reproductive traits, REML

Introducéo

Nos programas comerciais de melhoramento de suinos, grande énfase tem
sido dada as caracteristicas reprodutivas nas linhas fémeas (Hanenberg et al., 2001).
Vaérios trabalhos tém demonstrado a efetividade na sele¢do para tamanho de leitegada
(Knap et al., 1993; Lamberson et al., 1991; Sorensen & Vernersen, 1991).

A selecdo para prolificidade em porcas esta concentrada no namero de leitdes
ao nascimento (Southwood & Kennedy, 1991; De Vries & Kanis, 1994; Estany &
Sorensen, 1995).

O tamanho de leitegada é o principal componente da produtividade da porca,
e o foco do melhoramento genético estd em aumentar sua importancia em mercados

nos quais outras caracteristicas, como ganho de peso e espessura de toucinho, ja
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alcangcaram niveis otimizados (Sorensen, 1991) ou no fato de que o aumento da
prolificidade da porca reduz, substancialmente, os custos de produgéo.

No entanto, acuradas estimativas de parametros genéticos para tamanho de
leitegada sdo essenciais para estimacdo dos valores genéticos e otimizacdo da
predicdo da resposta genética a selecdo.

Segundo Holm et al. (2005), o tamanho de leitegada em sucessivas pari¢ées
deveria ser considerado como diferentes caracteristicas, visto que as variancias entre
os tamanhos de leitegada nas diferentes paricdes ndo sdo iguais, assim como as
correlagdes genéticas entre elas sdo diferentes de 1.

Heterogeneidade de herdabilidade para namero de leitbes nascidos vivos em
diferentes paricOes e correlagdes menores que 0,9 entre paricdes sugerem o uso de
modelos multicaracteristicos em vez de modelo de repetibilidade para avaliagdo
genética de candidatos a selecdo (Noguera et al., 2002).

Véarios autores sugerem que em, parte, diferentes genes controlam as
caracteristicas reprodutivas nas sucessivas paricdes (Roehe & Kennedy, 1995;
Hermesch et al., 2000; Noguera et al., 2002), indicando que diferentes pari¢6es
devem ser tratadas como caracteristicas diferentes. Em Large White, como em outras
racas, o tamanho de leitegada tem sido a principal caracteristica reprodutiva de
porcas incluida no objetivo de melhoramento e analisada por um modelo de
repetibilidade.

O modelo de repetibilidade assume que tamanhos de leitegada de diferentes
paricdes sejam medidas repetidas da mesma caracteristica, mas alguns autores tém
sugerido que o efeito genético para tamanho de leitegada pode ser diferente em cada
paricdo (Vangen, 1986; Haley et al., 1988). Assim, se esta Ultima situacdo for
verdadeira, uma andlise multicaracteristica deveria ser executada, a fim de se
aumentar a eficiéncia de selecdo para tamanho de leitegada e para obter predicdes
ndo-viesadas da resposta genética esperada (Tartar & Bolet, 1984; Gomez, 1994).

Objetivou-se, neste estudo, estimar os parametros genéticos para tamanho de

leitegada em diferentes paricdes, em analises de caracteristicas multiplas.
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Material e Métodos

Os dados utilizados neste trabalho sdo de suinos da raca Large White,
provenientes de uma granja localizada no oeste do Estado de Santa Catarina.

Os animais nasceram no periodo de 1996 a 2006. Ao nascimento, os leitGes
foram submetidos ao seguinte manejo: corte dos dentes, mossagem, pesagem e
aplicacdo de ferro dextrano. Foi também realizada a padronizacdo de leitegada, em
que os leitdes foram redistribuidos num processo de equalizagdo de leitegada por
nimero e classe de peso (trés classes); até a desmama (+ 21 dias), houve outra
equalizacdo entre as leitegadas das porcas que pariram na mesma semana.

Foi avaliada a caracteristica namero total de leitdes nascidos (vivos + mortos)
como medida do tamanho de leitegada. Foram utilizadas somente as observagdes das
quatros primeiras paricdes, em razdo do pequeno numero de observacGes nas
paricdes subseqlientes, por se tratar de granja nucleo.

Como efeito fixo, foram utilizados os grupos contemporaneos, formados pela
combinacgdo do ano com a estacdo do ano de pari¢do (1 — 1%a 132 semana; 2 — 142 a
27% semana; 3 — 28%a 41% 4 — 422 3 532 semana).

Na obtencdo dos componentes de (co)variancia foi utilizado o método da
Maxima Verossimilhanca Restrita, com o algoritmo Livre de Derivadas, por meio do
programa MTDFREML (Boldman et al., 1995).

Para examinar as diferencas genéticas entre as parigdes, foram realizadas
analises unicaracteristicas com efeito genético aditivo em modelos com cada paricao
e analises multicaracteristicas separadas em seis combinagcdes de analises
bicaracteristicas, em que o nimero de leitdes em cada ordem de parto foi tratado
como caracteristica diferente.

O modelo animal (unicaracteristico) usado na andlise foi:

y=Xb+2Zd +e

em que:
y = vetor de observacdes;

b = vetor de efeitos fixos de grupo contemporaneo;

X = matriz de incidéncia de efeitos fixos de grupo contemporaneo;
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d = vetor de efeitos genéticos aditivos;
Z = matriz de incidéncia de efeitos genéticos aditivos; e

e = vetor de efeito residual.

As analises de caracteristicas multiplas foram separadas em seis analises

bicaracteristicas, utilizando o seguinte modelo:

e sl 2 el

em que y; e Y, representam o nimero de leitdes nascidos em diferentes parigdes
(considerado como caracteristicas diferentes). O vetor de efeito fixo para a
caracteristica 1 (b;) e caracteristica 2 (by) € o mesmo descrito no modelo
unicaracteristico. Os vetores d; e d, sdo os efeitos genéticos aditivos, e e; e e, 0S
efeitos residuais para as caracteristicas 1 e 2, respectivamente. As matrizes de
incidéncias X; e X; (Z1 e Zp) associam elementos de b; e b, (d; e d;) com as
observagdes emy; e y,.

No modelo bicaracteristico, a esperanca de y; e y, e a estrutura das

(co)variancias dos efeitos aleatorios sdo dadas por:
)L
Yo | X0

] [Ac Ac,, 0 O

d
vV d _| ATy Aoy, 0 0
€

2
1 O O Io_el IGelZ

€ 0 0 lo,, lol,

em que o;e o., S0 as varidncias genéticas aditivas diretas; e ose o2, as
variancias residuais para as caracteristicas 1 e 2, respectivamente; o,,, a

covariancia genética aditiva entre as caracteristicas 1 e 2; e o,,, a covariancia

residual entre as caracteristicas 1 e 2.
Cada analise foi reiniciada com diferentes valores iniciais, a fim de garantir

que os valores dos componentes estimados correspondessem ao maximo absoluto da
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funcdo de verossimilhancga, na tentativa de evitar a convergéncia para maximos
locais. Como critério de convergéncia, foi considerada a variancia do “Simplex”

inferior a 10°°.

Resultados e Discussao

A descricdo dos dados encontra-se na Tabela 1.

Tabela 1 — Descricdo da estrutura dos dados, médias e desvio-padrdao para niumero de
leitdes nascidos em porcas da raca Large White, nas diferentes ordens de

parto
item Valores

1° parto 2° parto 30 parto 40 parto
NuUmero de animais na A™ 58.628 58.628 58.628 58.628
Total de observacdes 3.211 3.211 3.211 3.211
Numero de animais com observacdes 3.208 1.711 1.062 589
NUmero de grupos contemporaneos 41 40 38 37
NUmero de porcas 1.607 1.607 1.607 1.607
Numero de varrGes 370 370 370 370

Numero de leitbes nascidos
Média 10,99 10,68 11,55 11,81
Desvio-padréo 3,23 3,47 3,41 3,35
Coeficiente de variagéo (%) 29,40 32,51 29,55 28,39

Haley et al. (1988) observaram, numa revisédo de literatura, que ,embora a
herdabilidade para tamanho de leitegada seja de baixa magnitude, a magnitude do
coeficiente de variacdo € maior em relacdo as caracteristicas de crescimento e
carcaca.

Na Tabela 2 sdo apresentadas as estimativas de componentes de variancia e

de parametros genéticos quando se utilizaram andlises unicaracteristicas.
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Tabela 2 — Estimativas de componentes de varidncia e herdabilidade usando modelo
unicaracteristico para as diferentes ordens de parto, para a caracteristica
namero de leitdes nascidos, em suinos da raca Large White

Parametros 1° parto 2° parto 30 parto 40 parto
Iof 1,47 2,33 2,39 1,98
ol 8,87 9,79 9,27 9,36
o 10,33 12,13 11,65 11,35
h? 0,14 (0,029)* 0,19 (0,046)* 0,20 (0,061)* 0,18 (0,094)*

2 A . L. .. 2 A . 2 A . . 2
Gd: variancia genetlca adltlva; Ue: variancia reS|duaI; O ,= variancia fenotlplca; h =

p
herdabilidade.
* Erro-padréo.

A estimativa de herdabilidade foi menor no modelo para a primeira ordem de
parto, comparada com a dos modelos das demais ordens de parto. A mesma
tendéncia foi observada para a estimativa de variancia genética aditiva e variancia
fenotipica e residual.

Neste estudo, a herdabilidade, em geral, aumentou a medida que aumentou a
ordem de parto, sugerindo que diferentes bases genéticas estejam atuando no
tamanho de leitegada ao longo da vida reprodutiva da porca. Irgang et al. (1994) e
Roehe & Kennedy (1995) também obtiveram maiores herdabilidades nas ultimas
paricbes do que nas primeiras, quando utilizaram analises unicaracteristica ou
bicaracteristica.

Esses resultados estdo de acordo com Le Roy et al. (1987) e Bolet et al.
(1989), os quais observaram tendéncia geral para aumentar a eficiéncia da selecéo,
devido a herdabilidade, em pari¢des mais tardias na vida do animal. Tartar (1981)
demonstrou teoricamente que selecdo na meédia das cinco primeiras paricdes resulta
em grande resposta nas Ultimas paricoes.

Noguera et al. (2002) observaram estimativas de herdabilidade para nimero
de leitbes nascidos vivos em torno de 0,10, o que estd de acordo com revisdo de
literatura (Haley et al., 1988; Lamberson, 1990; Rothschild & Bidanel, 1998).
Entretanto, Roehe (1999) obteve valor de herdabilidade para numero de leitGes
nascidos vivos de 0,075. Muitos desses estudos postularam homogéneas
herdabilidades para todas as paricdes. Contudo, heterogeneidade de herdabilidade
entre as paricBes foi observada neste estudo e nos estudos postulados por Noguera et
al. (2002).
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Avalos & Smith (1987) demonstraram que, com herdabilidade de 0,10 e uso
de toda informacgéo de familia na sele¢do, um melhoramento no tamanho de leitegada
de 0,5 leitdo por geracdo pode ser alcangado. Roehe & Kennedy (1993) mostraram,
por meio de simulacdo estocéastica, que, com mais de 10 anos de selecdo, uma
resposta de 0,22 leitdo por ano pode ser atingida usando um modelo animal e
selecionando somente para tamanho de leitegada.

Na Tabela 3 sdo apresentadas as estimativas de variancias genéticas aditivas e
as covariancias genéticas aditivas e fenotipicas para a caracteristica nGmero de

leitdes nascidos.

Tabela 3 — Estimativas da variancia genética aditiva® (na diagonal) e (co)variancias
genéticas aditivas (abaixo da diagonal) e fenotipicas (acima da diagonal) entre
as ordens de parto para nimero de leitdes nascidos, em suinos da raca Large
White, usando modelo multicaracteristico

1° parto 2° parto 30 parto 40 parto
1° parto 1,46" 2,27 1,55 1,62
2° parto 1,10 2,41 3,46 1,45
3° parto 1,21 1,67 2,33 2,93
4° parto 1,11 1,88 1,84 2,08

Z Estimativas obtidas das andlises bicaracteristicas entre as pari¢des.
Estimativas de cada ordem de parto sdo médias de trés analises bicaracteristicas.

A menor estimativa da variancia genética aditiva foi observada no primeiro
parto e a maior, no segundo parto. Contudo, houve reducdo da variancia genética
aditiva do segundo até o quarto parto.

Para otimizar programas de melhoramento e predizer a resposta genética a
selecdo quando se consideram diferentes paricdes como diferentes caracteristicas, a
correlacdo genética entre as paricdes € importante para alcancar esse objetivo.

Na Tabela 4 sdo apresentadas as herdabilidades médias e as correlacfes

genéticas e fenotipicas entre as ordens de parto na analise multicaracteristica.

Tabela 4 — Estimativas de herdabilidade® (na diagonal) e correlagdes genéticas (abaixo da
diagonal) e fenotipicas (acima da diagonal) entre as ordens de parto para
namero de leitdes nascidos, em suinos da raca Large White, usando modelo
multicaracteristico

1° parto 2° parto 3° parto 4° parto
1° parto 0,14° 0,13 0,04 0,06
2° parto 0,60 0,20 0,19 0,15
3° parto 0,69 0,69 0,20 0,11
4° parto 0,64 0,75 0,91 0,18

& Estimativas obtidas das analises bicaracteristicas entre as paricdes.
® Estimativas de cada ordem de parto s&o médias de trés analises bicaracteristicas.
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Estimativas de herdabilidade da analise multicaracteristica entre as pari¢des
foram similares as estimativas obtidas das analises unicaracteristicas (Tabela 4).

Estimativas de correlagdo fenotipica foram muito menores comparadas as
correlagdes genéticas. As correlacdes genéticas foram menores que 0,75 para todas
as paricdes, exceto entre a terceira e a quarta paricdo, em que houve correlagéo alta
(0,91). A menor correlacdo genética foi observada entre a primeira e a segunda
paricdo (0,60). Esses resultados corroboram os encontrados por Roehe & Kennedy
(1995), que também observaram menor correlacdo genética (0,59) entre a primeira e
a segunda paricdo, para nimero de leitdes nascidos totais, em suinos da raca
Yorkshire. Por outro lado, a maior correlagdo (0,91) foi observada entre as duas
ultimas paricOes (terceira e quarta). A mesma tendéncia de obter correlagdes maiores
nas pari¢cdes posteriores foi encontrada por Hanenberg et al. (2001), os quais
observaram aumento de 0,79 entre a primeira e a segunda pari¢do para 0,96 entre a
quinta e a sexta paricao.

Lukovic et al. (2004) constataram correlagdes genéticas altas entre paricdes
adjacentes (0,80 a 0,99), que diminuiam a medida que as diferencas entre os pares de
paricbes aumentavam. Ainda, segundo esses mesmos autores, correlagdes genéticas
entre pares de paricdes adjacentes aumentam a medida que aumenta o nimero de
paricoes.

A magnitude da correlacdo entre paricdes € importante para definir um étimo
processo de avaliagdo, a fim de que os programas de selecdo possam melhorar o
tamanho de leitegada em suinos. Irgang et al. (1994) observaram correlagdes
genéticas baixas (0,32 a 0,48) entre a primeira e a segunda pari¢cdo em trés racas de
suinos. Entretanto, as correlagdes genéticas entre a primeira e a terceira e entre a
segunda e a terceira paricao foram geralmente altas (0,77 a 1,00).

Segundo Hanenberg et al (2001), a correlacdo genética para tamanho de
leitegada entre paricBes excede 0,70, exceto, em alguns casos, entre a primeira e as
posteriores paricées (Alfonso et al., 1997; Irgang al.,1994; Knap et al., 1993; Roehe
& Kennedy, 1995; Tholen et al., 1996).

Hanenberg et al. (2001) observaram que a correlacdo genética entre as
medidas das pari¢ches na terceira, quarta, quinta e sexta ordens foram raramente

diferentes da unidade em todas as caracteristicas reprodutivas avaliadas. Somente as

64



medidas entre a primeira e as sucessivas paricées apresentaram correlacfes genéticas
que se distanciaram consideravelmente da unidade para a maioria das caracteristicas
avaliadas. Isso significa que para essas caracteristicas a primeira ordem de parto é
geneticamente diferente, comparada com parigdes posteriores. No entanto, segundo
esses mesmos autores, algumas das caracteristicas reprodutivas avaliadas também
demonstraram baixa correlacdo genética entre a segunda pari¢cdo e as demais.

As médias e as variancias do tamanho de leitegada geralmente diferem ao
longo da vida produtiva da porca (nimero de paricdes). Assim, é possivel que
diferentes genes ou diferentes combinacdes de genes estejam envolvidos em cada
paricdo, devido a maturacdo hormonal ou fisioldgica das porcas (Noguera et al.,
2002). Entretanto, uma alta correlacdo genética entre paricdes é esperada se muitos
genes envolvidos na expressdo do tamanho de leitegada, nas diferentes paricoes,
forem os mesmos.

As correlacbes genéticas entre as paricbes para numero de leitdes nascidos
vivos diferiram consideravelmente da unidade neste estudo, evidenciando que
componentes genéticos desta caracteristica sao diferentes para cada ordem de parto.

As correlacbes encontradas neste estudo demonstram que pouco éxito teria
em se fazer selecdo utilizando resposta correlacionada. Desse modo, as estimativas
de correlagdo genética, entre as paricdes, indicam, por exemplo, que intensiva
selecdo na primeira ordem de parto nao resultara em alta resposta correlacionada nas
paricdes posteriores. Assim, a selecdo com base somente na primeira ordem de parto
podera fornecer estimativas de ganhos genéticos viesados, num programa de
melhoramento.

Correlagdes genéticas iguais a 1, ou aproximadamente 1, indicam que ganhos
genéticos na primeira paricdo da porca garantem ganhos genéticos nas paricdes
posteriores, com o beneficio de reduzir o intervalo de geracdo e aumentar a
intensidade de selecdo, ou que o modelo de repetibilidade poderia ser utilizado para
avaliar tamanho de leitegada. Contudo, baixas correlacBes genéticas indicam que
leitegadas de diferentes partos devem ser tratadas como caracteristicas diferentes
(Ollivier, 1982) e que outras formas de avaliacdo genética, como 0s modelos
multicaracteristicos, deveriam ser usadas para predizer os valores genéticos. Nesse
caso, diferentes razdes da variancia entre efeito aditivo e residual devem também ser
consideradas para cada paricdo, em vez de uma unica razdo para todas as paricoes.

Entdo, modelos multicaracteristicos sdo preferiveis em tal situacdo. Entretanto,
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muitos programas de melhoramento usam modelo de repetibilidade, sobretudo
devido a sua simplicidade. Embora uma anélise unicaracteristica possa ser suficiente
na avaliagdo genética de tamanho de leitegada, Alfonso et al. (1994) relataram que o
modelo multicaracteristico deveria ser usado para evitar superestimacdo da resposta
esperada a selecao.

O modelo multicaracteristico deve ser o objetivo final, se houver significativa
divergéncia em estipular qual modelo utilizar quando os modelos de repetibilidade e
multicaracteristico sdo equivalentes, conforme sumarizado por Henderson (1988).
Primeiramente, a correlacdo genética entre paricdes deve ser igual a 1 no modelo de
repetibilidade, porém as estimativas das correlacbes, dependendo da raca e da
combinacdo de paricOes, sdo, as vezes, substancialmente menores que 1. Segundo, a
variancia genetica deve ser igual no modelo de repetibilidade. Este estudo sugere que
as variancias genéticas entre as paricdes sejam diferentes e que a herdabilidade
aumenta da primeira para a segunda e terceira pari¢cbes. Terceiro, a variancia e
(co)variancia residuais devem ser iguais para assumir modelo de repetibilidade, mas,
neste estudo, a variancia residual foi substancialmente menor na primeira ordem de
parto. Finalmente, as variancias fenotipicas e as correlacdes entre as parigdes nao

foram iguais.

Conclusoes

As correlacbes observadas entre as paricdes indicam que o numero de leitdes
nascidos nas diferentes paricGes deve ser tratado como caracteristicas diferentes.
Assim, recomenda-se utilizar tamanho de leitegada em diferentes pari¢es, como
diferentes caracteristicas em analise multicaracteristica, na avaliacdo genética dessa

populacdo de suinos.
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4 - CONCLUSOES GERAIS

A inclusdo de efeitos genético aditivo materno e comum de leitegada no
modelo de avaliacdo genética, para as caracteristicas de desempenho avaliadas em
suinos da raca Large White, possibilita a obtencdo de estimativas mais acuradas dos
componentes de (co)variancia e uma correta classificacdo dos animais para fins de
selecdo.

As herdabilidades obtidas para as caracteristicas de desempenho avaliadas
indicam que ganhos genéticos satisfatérios podem ser obtidos para elas no
melhoramento de suinos da raca Large White.

As estimativas dos parametros genéticos obtidas via Amostrador de Gibbs
permitiram uma grande robustez em modelos complexos (nos quais incluem efeitos
genético materno e comum de leitegada, em adicdo ao efeito genético aditivo direto)
e possibilitaram estimativas acuradas dos parametros genéticos, além de permitirem a
construcdo de intervalos de alta densidade.

Recomenda-se, na avaliacdo genética de suinos para tamanho de leitegada, a
utilizacdo de modelo aditivo para a primeira pari¢cdo e o0 modelo de repetibilidade nas
demais parigdes.

O tamanho de leitegada ao nascimento deve ser incluido como critério de
selecdo em suinos da raca Large White.

As correlacbes observadas entre as parigdes indicam que o niamero de leitGes
nascidos nas diferentes paricdes deve ser tratado como caracteristicas diferentes.
Assim, recomenda-se utilizar tamanho de leitegada em diferentes paricdes, como
diferentes caracteristicas em analise multicaracteristica, na avaliacdo genética dessa

populacéo.
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