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RESUMO

Os modelos de regressédo aleatoria vém sendo utilizados para estimar os
componentes de variancia e parametros genéticos de producédo de leite e carne de
diversas espécies, entre elas os pesos de bovinos de corte e dentre estes os de
bovinos da raca Tabapud, possibilitando trabalhar com caracteristicas de curvas
crescimento que sdo medidas repetidamente na vida do animal, denominados dados
longitudinais. Esses modelos sdo considerados casos especiais de funcdes de
covariancia e permitem estimar diretamente os coeficientes das fungbes de
covariancia pelo método da maxima verossimilhanca restrita. Foram utilizados 82.578
registros de peso dos animais do nascimento aos (P660) dias de idade de 16.359
animais da raca Tabapua nascidos entre os anos de 1994 a 2014. O modelo de melhor
ajuste de variancia residual heterogénea foi o que considerou os efeitos: genético
direto, genético materno, de ambiente permanente direto e o de ambiente permanente
materno ajustado por polindmios de sexta, terceira, terceira e terceira ordens
respectivamente (M6333), com 17 classes de variancia residual heterogénea e 56
parametros conforme o critério (BIC), que penalizam modelos sobre-parametrizados
e mais rigoroso como funcdo do numero de parametros estimados. O modelo de
melhor ajuste para o critério (AIC), foi o que considerou os efeitos: genético direto,
genético materno, de ambiente permanente direto e 0 de ambiente permanente
materno ajustado por polindbmios de sexta, terceira, quarta e terceira ordens
respectivamente (M6343), composto por 17 classes de variancia residual heterogénea
e 60 parametros foi suficiente para ajustar (co)variancias ao longo da trajetéria de
crescimento para este estudo. As estimativas de herdabilidade para o efeito genético
direto se apresentaram variando de moderada a alta magnitudes e sugerem a
possibilidade de ganhos genéticos por meio de selecdo, considerando pesos até a
idade adulta como critério de sele¢cdo para manutencdo do tamanho adulto das
fémeas. As estimativas de herdabilidades maternas foram de baixas magnitudes de
reducdo durante todo o intervalo, sugerindo que a selecdo para este componente
implicard em menor resposta do que a selecéo para o efeito direto.
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ABSTRACT

GENETIC EVALUATION STUDIES FOR CATTLE GROWTH CHARACTERISTICS
OF TABAPUA RACE CATTLE EMPLOYING MODELS OF RANDOM
REGRESSION

The random regression models have been used to estimate the components of
variance and genetic parameters of milk and meat production of several species,
among them the weights of beef cattle and of these of Tabapua cattle, allowing to work
with characteristics of Growth curves that are measured repeatedly in animal life,
termed longitudinal data. These models are considered special cases of covariance
functions and allow direct estimation of coefficients of covariance functions by the
restricted maximum likelihood method. We used 82,578 birth weight records at (P660)
days of age of 16,359 Tabapua animals born between 1994 and 2014. The model of
best fit of heterogeneous residual variance was what considered the effects: direct
genetic (M6333), with 17 classes of heterogeneous residual variance and 56
parameters according to the criterion (BIC), which penalize Over-parameterized
models and more rigorous as a function of the number of estimated parameters. The
best fit model for the criterion (AIC) was the effects of direct genetic, maternal genetic,
direct permanent environment and permanent maternal environment adjusted by sixth,
third, fourth and third order polynomials respectively (M6343), Composed of 17 classes
of heterogeneous residual variance and 60 parameters was sufficient to adjust (co)
variances along the growth trajectory for this study. Inheritance estimates for the direct
genetic effect varied from moderate to high magnitudes and suggest the possibility of
genetic gains through selection, considering weights until adulthood as a selection
criterion for maintenance of the adult size of the females. Estimates of maternal
heritabilities were of low magnitudes of reduction over the entire range, suggesting that

selection for this component will imply less response than selection for direct effect.
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1 INTRODUCAO

No Brasil, estudos de avaliacdes genéticas da curva de crescimento de bovinos
de corte como peso corporal e medidas na fase inicial de desenvolvimento do animal,
séo caracteristicas importantes na determinacédo da eficiéncia econdmica e utilizadas
nos programas de avaliacdo genética de reprodutores. A avaliacdo genética de
bovinos de corte depende essencialmente, da disponibilidade das estimativas de
parametros genéticos para as caracteristicas de interesse econdmico para obter a
predicdo dos valores genéticos dos animais (SOUSA JUNIOR et al., 2010).

As analises convencionais para estimar componentes de (co)variancia e
parametros genéticos dos animais da populacao, para caracteristicas de crescimento
sdo realizadas por meio de modelos de dimensao finita. No entanto, se faz necessario
a estimativa dos componentes de covariancia para a obtencdo dos parametros e
valores genéticos, e que a escolha dos métodos utilizados na estimacdo dos
componentes de covariancia e parametros genéticos sejam fundamentais nas
avaliacOes genéticas (LACERDA et al., 2014).

Os modelos de regressdo aleatéria, denominados modelos de dimensédo
infinita, estdo sendo utilizados para estimar os componentes de variancia e
parametros genéticos de pesos de bovinos de corte. Os (MRA) tém se tornado um
alternativo padréo para andlises genéticas de dados longitudinais, onde um dos
entraves, destes modelos esta relacionado a disponibilidade de memdéria e tempo
computacional para a realizacdo de avaliacBes genéticas em larga escala (SOUSA
JUNIOR et al., 2014). O de MRA permite que a forma da curva de lactaco para diferir
para cada animal por inclusdo de coeficientes de regresséo aleatérios para cada
animal. RRM € usado para a medicao de dados longitudinais no individuo ao longo do
tempo medido em trajetdria. Estes modelos de proporcionar um tratamento continuo
de observacdo ao longo do tempo e sdo capazes de incorporar variancias e
covariancias heterogéneas ao longo do tempo (LIDAUER et al, 2003).

Conforme MEYER (2000), os modelos de regressao aleatéria permitem a
analise de registros repetidos de caracteristicas que mudam gradualmente ao longo
do tempo e ndo requerem pressuposi¢cdes quanto a constancia das variancias e
correlacdes. Eles tém sido utilizados, no melhoramento animal, para modelar registros
diarios de producéo de leite durante a lactacdo (El FARO & ALBUQUERQUE, 2003;
BREDA et al., 2006), para modelar o crescimento corporal de animais (FISCHER et
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al., 2004), assim como em estudos de normas de reacao, que avaliam a sensibilidade
do gendtipo as variacdes de ambiente (KOLMODIN et al., 2002).

As caracteristicas de interesse para 0 melhoramento genético animal,
mensuradas varias vezes durante a vida do animal, é definida como dados
longitudinais. O modelo mais simples para essa analise consiste no modelo de
repetibilidade, pressupondo-se que todas as medidas mensuradas ao longo do tempo
representam a mesma caracteristica. Esses modelos assumem premissas nao
realistas, uma vez que consideram que medidas no mesmo individuo representam
uma unica caracteristica, e que as correlagdes entre as diversas observacdes obtidas
do mesmo animal séo iguais a um (MORRIS e AMYES, 2012).

Dessa forma, objetivou-se com esta pesquisa, apresentar o aumento de
estudos de componentes de (co)variancia e avaliacdo genética utilizando modelos de
regress@o aleatéria para caracteristicas de crescimento, e estimular a iniciativa de
mais estudo em bovinos da raca Tabapud, diante da necessidade de maiores
conhecimentos sobre a capacidade produtiva destes animais.

O presente trabalho foi elaborado seguinte as normas para elaboracdo e
apresentacao de Dissertacdo do Programa de Pés-Graduagdo em Ciéncia Animal da
Universidade Federal do Piaui — (PPGCA/UFPI) estabelecendo os seguintes itens:
CAPA; FOLHA DE ROSTO; FICHA CATALOGRAFICA; TERMO DE APROVACAO;
DEDICATORIA E AGRADECIMENTOS; SUMARIO; RESUMO; ABSTRACT;
INTRODUCAO; REVISAO BIBLIOGRAFICA; ARTIGO CIENTIFICO/CAPITULO 1;
CONSIDERACOES FINAIS; REFERENCIA BIBLIOGRAFICA.

O Artigo cientifico referente ao Capitulo — 1 desta Dissertacdo serd submetido
a Revista Pesquisa Agropecuaria Brasileira (PAB), é uma publicacdo mensal da
Embrapa, que edita e publica trabalhos técnico cientificos originais, em portugués,
espanhol ou inglés, resultantes de pesquisas de interesse agropecuario. A principal
forma de contribuicdo é o Artigo, mas a PAB também publica Notas Cientificas e

Revisdes a convite do Editor.
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2 REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 Parametros genéticos de crescimento

Visando estimacdo de parametros genéticos para caracteristicas de
crescimento animal, Albuquerque e Meyer (2001), Nobre et al. (2003) e Dias et al.
(2005) relataram que quanto for maior a herdabilidade para peso ao nascimento (0,26
a 0,33), diminuicdo nas estimativas proximo ao periodo da desmama (0,11 a 0,16) e,
aumento dessas estimativas de acordo com a idade (0,21 e 0,25 para peso aos 570
dias de idade e 0,20 para peso aos 683 dias de idade). Pesquisas sobre peso adulto
de Bos indicus sugerem a existéncia de variabilidade genética suficiente para
obtencdo de mudanca genética nos programas de melhoramento animal com o
objetivo de diminuir, aumentar ou manté-lo constantemente (TALHARI et al., 2003;
MERCADANTE et al., 2004).

De acordo com Dias et al. (2005), sdo varios trabalhos sobre estimacao de
pardmetros genéticos para as ragas zebuinas, até a década de 90, a maioria das
pesquisas era realizada com pequeno numero de registros dos animais e 0s
parametros genéticos eram estimados em idades pré-determinadas, além de néo
haver separacdo dos efeitos genéticos aditivos direto e materno. As avaliacdes
genéticas dos componentes de (co)variancia para caracteristicas de crescimento, séo
obtidas considerando-se os pesos em idades padréo (peso ao nascer, a desmama,
ao sobreano e final) ou os ganhos de peso entre duas idades, mas as estimativas de
parametros, incluindo o efeito materno, para pesos em idades jovens em intervalo
pequeno de idade sé&o escassas na literatura (ALBUQUERQUE e MEYER, 2001).

Para que esses parametros sejam confiaveis, as metodologias de avaliacao
genética devem ser aplicadas impecavelmente para que valores genéticos preditos
sejam precisos representando um instrumento eficaz na busca do progresso genético
(LOPES et al., 2011). Os valores genéticos para caracteristicas de crescimento em
bovinos de corte sdo preditos e os componentes de variancia sado estimados
considerando o peso as idades-padrdo como nascimento, desmama, ao ano e ao final
utilizando-se analises uni ou multicaracteristicas (ALBUQUERQUE e EI FARO, 2008).

Muita discussdo entre os geneticistas de bovinos de corte, € a forma de
melhorar a acuracia das avaliagbes genéticas existentes (SPIEDEL et al., 2010).
Embora a maior parte desta discusséo seja focada na incorporacao de informacéao de
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marcadores de DNA para os atuais esquemas de avaliacdo genética, aumentar o
namero de registros utilizaveis também adicionaria acuracia as diferencas esperadas
na progénie (DEP’s) (SCHAEFFER, 2006; GODDARD e Hayes, 2007). O uso de
técnicas de regressao aleatéria pode permitir a incorporacdo de observacdes tomadas
em qualquer época da vida do animal, o que pelo aumento das acuracias das DEP’s,
poderia acarretar em acréscimo na taxa de ganho genético (WILLIAMS et al., 2009).

O aumento da cadeia produtiva consideravel a bovinocultura de corte por meio
do programa de melhoramento genético animal, tem sido alcancado por selecéo,
cruzamento e pela combinacdo de ambos (BUENO et al., 2012). A avaliagdo genética
em populacdes formada por varia racas, alia-se as informacdes de todos os animais
pertencentes a populacdo em estudo como: puros e mesticos, e contempla nas
andlises os efeitos raciais diretos e maternos como também os efeitos de heterose
(WILLIAMS et al., 2010). A precisao da predi¢ao do valor genético animal, dependera
da estimacéao fidedigna das médias especificas por composicao racial dos desvios dos
animais em relacdo as médias e das covariancias entre parentes puros ou mesticos
(CARDOSO e TEMPELMAN, 2004).

2.2 Modelos de regressao aleatoria

Os modelos de regresséo aleatoria (MRA) possibilitam estimar coeficientes das
funcbes de covariancia pelo método da méaxima verossimilhanca restrita. Estes sdo
adequados para analises de modelos de dados longitudinais, em virtude de suprir as
deficiéncias dos métodos convencionais de analises genéticas quantitativas, os quais
se consideram os valores fenotipicos intrinsecamente processos continuos, como
processos discretos. Os coeficientes de regresséao aleatéria em funcéo do tempo séo
obtidos para cada animal. Os MRA permitem ajustar as curvas de crescimento para
cada individuo e obter estruturas de variancias e (co)variancias entre as diferentes
medidas por meio de fun¢des de (co)variancias para os efeitos aleatérios de interesse
(SARMENTO et al., 2010).

Nos ultimos anos os modelos de regresséao aleatoria (MRA) tém sido adotados
como uma técnica padréo para o estudo no que refere a analise de dados longitudinais
em melhoramento genético. Atualmente essa metodologia, tem sido empregada em
diversas espécies de animais domésticas como: bovinos de corte (Dias et al., 2006);
e bovinos de leite (SOUSA JUNIOR et al., 2014).
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Nos MRA, considera-se as variancias residuais heterogéneas que podem
melhorar a particdo da variacdo total, mas proporciona um aumento no parametro a
ser estimado no processo de maximizacdo da funcdo de verossimilhanca restrita
(NETO et al., 2011). O estudo de dados longitudinais, como caracteristica de
crescimento, o uso de modelos de regressao aleatéria permite a obtencdo de
parametros genéticos em qualquer idade dentro de cada intervalo considerado
(SOUSA JUNIOR et al., 2010b).

Outra vantagem deste modelo é estimar com maior acuracia os componentes
de covariancia genéticos e fenotipicos, pois levam em conta as mensuracdes em
funcdo do tempo, usando informacdes de todas as observacgdes e, também, permitem
obter estimativas para as variancias de ambiente temporario ou erros de mensuracao
(KIRKPATRICK et al., 1990). Os coeficientes de regressao aleatérios podem ser
ajustados para cada fonte de variagdo do modelo. As fun¢des de covariancia (FC) séo
consideradas alternativa para se trabalhar com dados longitudinais por permitirem a
descricdo da mudanca gradual das covariancias em funcao do tempo e a predi¢do de
variancias e covariancias para pontos ao longo da curva de crescimento (DIAS et al.,
2006).

No Brasil, pesquisas utilizando modelos de regressao aleatdria tém sido
realizados com o objetivo de estudar caracteristicas de crescimento de bovinos de
corte (SOUSA JUNIOR et al., 2012). De acordo com Sakaguti et al. (2003) estudando
a raca Tabapud, aplicaram MRA para estimar funcdes de (co)variancia para pesos
entre 365 e 650 dias de idade, entretanto, em virtude das limitacbes computacionais,
ajustaram modelos linear e quadratico apenas para os efeitos de animal, ndo
considerando efeitos maternos. Os autores concluiram que os modelos de regresséo
aleatéria permitiram estimar componentes de variancia em qualquer idade, além de
fornecerem parametros adicionais Uteis as avaliacbes genéticas de bovinos da raca
Tabapua.

Conforme Albuquerque e Meyer (2001) trabalhando realizados em rebanhos de
bovinos da raca Nelore, estimaram fungdes de (co)variancia genética utilizando esses
modelos de regressao aleatoria (MRA) para registros de pesos do nascimento aos
630 dias de idade e concluiram que as regressfes aleatorias descreveram
adequadamente as mudancas das covariancias com a idade. Entretanto, Nobre et al.
(2003) analisaram a curva de crescimento de da raca Nelore aos (683 dias de idade

ao nascimento), empregando modelos multicaracteristicas e modelos de regresséao
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aleatoria, observaram que os modelos de regressao aleatoria foram mais sensiveis a

problemas amostrais comparados com 0os modelos multicaracteristicas.

2.3 Dados longitudinais

Entre as caracteristicas de interesse para o melhoramento genético animal, que
sdo mensuradas varias vezes durante a vida do animal sdo consideradas como dados
longitudinais. Dessa forma, o modelo mais simples para a andlise de dados
longitudinais consiste, basicamente, no modelo de repetibilidade, pressupondo-se que
todas as medidas mensuradas ao longo do tempo representam a mesma
caracteristica. Podem ser analisadas caracteristicas de interesse para o
melhoramento genético animal, mensuradas repetidamente ao longo da vida do
animal, como produgdo mensal de leite e ganho de peso, sendo estas, denominadas
caracteristicas repetidas no tempo ou longitudinais (SOUSA JUNIOR et al., 2010b).

Uma alternativa consiste em considerar cada medida como uma caracteristica
diferente e realizar uma andlise conjunta em um modelo multicaracteristicas, sendo
esta uma abordagem frequente em analises para diversas caracteristicas de interesse
(FARIA et al., 2007). Tradicionalmente, tais caracteristicas sdo avaliadas através de
modelos de repetibilidade. Esses modelos assumem premissas nao realistas, uma
vez que consideram que medidas no mesmo individuo representam uma Unica
caracteristica, e que as correlacfes entre as diversas observa¢des obtidas do mesmo
animal sédo iguais a um (MORRIS e AMYES, 2012).

As caracteristicas podem ser analisadas, por meio de modelos
multicaracteristicos, assumindo-se que em cada medida de peso ajustado obtidas
para idades padrées em bovinos de corte é uma caracteristica diferente. Avaliacdes
genéticas multicaracteristicas predizem valores genéticos para diferentes idades
através da incorporagdo das covariancias genéticas e residuais entre as idades
(SPIEDEL et al., 2010). Outro ponto importante neste tipo de analise, € que o nimero
de parametros a ser estimado cresce acentuadamente com aumento do numero de
caracteristicas, propostos como alternativa na avaliagdo genética de dados
longitudinais, como no caso de pesos corporais em diferentes idades, pois suas
funcBes de (co) variancia resultantes sdo os mais apropriados para a analise destes.

Os Modelos de Regressdo Aleatoria tém se tornado padrdo em analises de

dados advindos dos sistemas de producédo animal, especialmente na ultima década
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(HENDERSON JR. 1982; LAIRD e WARE, 1982). Esse modelo pressupde que as
variancias genéticas e de ambiente permanente, ndo variam ao longo do tempo em
gue as correlacdes genéticas e de ambiente permanente entre as medidas repetidas
sejam iguais a unidade. De acordo com Silva et al. (2008), é possivel que um animal
A seja geneticamente superior a um animal B em determinada idade, mas ndo em
outra, no que diz respeito a caracteristica avaliada.

Descrever Estudos realizados na area de melhoramento genético animal,
verifica-se que a aplicacdo desta metodologia se da, em sua maioria, na modelagem
de residuos correlacionados na avaliacdo de estudos de curvas de crescimento animal
nao lineares (PALA et al., 2005). No caso de estimacdo de componentes de
(co)variancia, a maioria das pesquisas limitam a sua utilizacdo apenas para efeito de
ambiente permanente do animal (CARVALHEIRA et al., 1998; ALBUQUERQUE e
MEYER, 2001). Portanto, um pequeno numero de trabalhos em que foi empregada a
parametrizacdo para a estimacdo de componentes genéticos, sendo utilizados em

muitos deles as fun¢des de antedependéncia estruturada (JAFFREZIC et al., 2004).

2.4 FungOes de covariancia

As funcdes de covariancia (FC) podem ser definidas como uma funcédo continua
que fornece as (co)variancias de caracteristicas medidas em diferentes pontos de uma
trajetéria como lactacdo, e ao descrever as (co)variancias entre as medidas tomadas
em determinadas idades como dias em lactacdo (VAN DER WERF e SCHAEFFER,
1997). De acordo com Meyer e Hill (1997) demonstraram que os coeficientes da
funcdo de (co)variancia podem ser estimados a partir dos modelos de regresséo
aleatoria. Assim, diferentes funcées podem ser empregadas para ajustar a trajetoria
ao longo do tempo. Entre as funcdes paramétricas, destacam-se a funcéo exponencial
de Wilmink (Wilmink, 1987) e a funcéo logaritmica de Ali e Schaeffer (ALl e
SCHAEFFER, 1987).

Na busca por modelos de regressao aleatoria (MRA) mais parcimoniosos,
vérias alternativas tém sido sugeridas, entre elas, a utilizacdo de estruturas de
variancias residuais diferentes, pelo agrupamento de classes com variagdes residuais
semelhantes ou por fungdes de variancias residuais, utilizando polinbmios ortogonais
(PELICIONI et al., 2009). A modelagem para ajustes de peso para animais que nao

foram avaliados exatamente na idade-padréo e eliminacéo de observacdes coletadas
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em idades distantes das consideradas padrédo, sdo procedimentos necessarios, pois
o modelo considera que as observacdes dos diferentes animais foram coletadas
exatamente na mesma idade e estdo submetidas aos mesmos parametros de
covariancia (VALENTE et al., 2008).

As estimativas de funcdes de covariancia (FC) sdo consideradas, até hoje,
alternativas interessantes para se trabalhar com anélise de dados longitudinais, e
assim, permitem a descricdo de mudancas das (co)variancias em funcao do tempo e
a predicao de variancias e (co)variancias para pontos ao longo da curva de
crescimento dos animais. As (FC) sdo equivalentes de “dimenséo finita” da matriz de
covariancias em uma analise multivariada de “dimensao finita”, podendo ser obtida
pelas matrizes de variancia e covariancia destes modelos, ou a partir das matrizes de
covariancia entre os coeficientes de regressao estimados pelos modelos de regressao
aleatéria (MEYER, 1998).

Em estudos realizados por Kirkpatrick e Heckman (1989) apresentam
vantagens dos modelos de funcfes de (co)variancia sobre os modelos tradicionais
multi-caracteristicas. A primeira vantagem é que as funcfes de covariancia produzem
uma descricdo para todo ponto ao longo de uma escala continua de medidas,
permitindo que as covariancias entre idades ndo mensuradas sejam obtidas
facilmente por interpolacdo. Outra vantagem é que cada funcao de covariancia tem
um conjunto de autovalores e autofungdes que fornecem informacgdes sobre a diregéo,
na qual a curva média (crescimento, lactacdo, etc.) tem maior chance de ser
modificada por sele¢éo, pois apresentam maior variancia genética.

A utilizacdo dos modelos de regressao aleatdria sdo um caso especial de
funcdes de covariancia, e permitem estimar diretamente os coeficientes das funcdes
de covariancia pelo método da maxima verossimilhanca restrita (DIAS et al., 2006).
Em estudos de experimento para selecdo crescimento, utilizaram MRA na estimacéo
de parametros genéticos para dias ao parto em fémeas Nelore, indicando que sua
aplicacdo aos registros de dias para o parto proporcionou analise detalhada do
comportamento das covariancias genéticas e do valor genético do desempenho
reprodutivo das fémeas no decorrer de sua vida, o que pode ser oportuno em muitos
estudos (MERCADANTE et al., 2002).
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3 CONSIDERACOES FINAIS

O Brasil possui a segunda maior populacdo bovina, da espécie zebuina, do
mundo tornando-se uma das mais importantes cadeias produtivas do pais, o que
justifica os estudos feitos e incentivos devem ser dados a continuidade destes estudos
para que ocorram maiores ganhos no futuro.

Os modelos de regresséao aleatéria (MRA) vém-se mostrando o procedimento
padrdo para analise genética de dados longitudinais ao longo das ultimas décadas,
possibilitam assim, trabalhar com medidas tomadas inUmeras vezes durante a vida de
um individuo, ou seja, repetidas no tempo.

Os bovinos da raca Tabapud ainda sdo pouco estudados no Brasil, e seu
potencial pode estar sendo subestimado devido a falta de estudos e pesquisas com
esta raca, dadas as caracteristicas produtivas ja observadas. Portanto, maiores
estudos e esfor¢cos devem ser feitos para que trabalhos com bovinos da raca Tabapua

sejam realizados.
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5 CAPITULO I: ESTIMACAO DE PARAMETROS GENETICOS EM BOVINOS DA
RACA TABAPUA UTILIZANDO MODELOS DE REGRESSAO ALEATORIA
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Resumo — O objetivo desta pesquisa foi estimar os parametros genéticos e componentes de
covariancia de caracteristicas de crescimento em bovinos da raca Tabapud empregando
modelos de regressdo aleatdria (MRA). Utilizou-se 82.578 registros de peso dos animais do
nascimento aos P660 dias de idade de 16.359 animais da raca Tabapua nascidos entre 0s anos
de 1994 a 2014. O modelo de melhor ajuste de variancia residual heterogénea foi o que
considerou os efeitos: genético direto e materno, de ambiente permanente direto e materno
ajustado por polinémios de ordens (M6333) respectivamente, conforme o critério (BIC). O
modelo de melhor ajuste para o critério (AIC), foi o que considerou os efeitos: genético direto
e materno, de ambiente permanente direto e materno ajustado por polindmios de ordens
(M6343) respectivamente. As estimativas de herdabilidade para o efeito genético direto
variaram de moderada a alta magnitudes sugerindo a possibilidade de ganhos genéticos por

meio de selecdo, considerando pesos até a idade adulta como critério de selegdo para
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manutencdo do tamanho adulto das fémeas. O Modelo de regressdo aleatéria M6333 com
estruturas de variancias residuais heterogéneas proporcionou melhor ajuste para descrever as

mudancas nas variancias dos pesos de bovinos da raca Tabapud oriundos do Estado da Bahia.

Termos para indexacdo: componente de variancia, herdabilidade, polinbmio de Legendre.

Estimation of genetic parameters in Tabapua cattle using random regression models

Abstract - The objective of this research was to estimate the genetic parameters and covariance
components for growth traits in Tabapua cattle using random regression models (RRM). A total
of 82,578 weight records from birth to 660 days of age (P660) of 16,359 animals of the Tabapu&
breed born between 1994 and 2014 were used. The model which best fit for heterogeneous
residual variance was the one which considered the effects: direct genetic, maternal genetic,
direct and maternal permanent environment adjusted by order polynomials (M6333),
respectively, according to the Bayesian information criterion (BIC). The best fit model for the
Akaike information criterion (AIC) was the one which considered the effects: direct genetic,
maternal genetic, direct and maternal permanent environment adjusted by order polynomials
M6343, respectively. Heritability estimates for the direct genetic effect ranged from moderate
to high magnitudes, suggesting the possibility of genetic gains by selection, considering weights
until adulthood as a selection criterion for maintenance of the adult size of females. The random
regression model M6333 with structures of heterogeneous residual variances provided a better

fit to describe changes in the variances of weights of Tabapué cattle from the State of Bahia.

Index terms: heritability, Legendre polynomial, variance component.
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Introducéo

No melhoramento genético, os valores genéticos dos animais sdo preditos por meio de
dados fenotipicos e de pedigrees, com uso da metodologia dos modelos mistos, a fim de buscar
alternativas para melhorar os ganhos genéticos (Pértile et al., 2016). O principal objetivo do
programa de melhoria da raca € a selecdo de pais e mdes com a maior brevidade superiores para
trazer uma melhoria genética mais rapida. Os inquéritos efetuados no melhoramento genético
de gado, indicam que a avaliacdo genética e a selecao de touros trazem cerca de 68% a 75% de
melhoramento genético realizado (Singh et al., 2016).

Os modelos de regressdo aleatoria, denominados modelos de dimensdo infinita, sdo
frequentemente usados como uma alternativa para andlise multi-traco convencional para
estimar os componentes de variancia e parametros genéticos de pesos de bovinos, obtidos em
diferentes idades. Na anélise de dados de programas de melhoramento genético, os modelos de
regressao aleatdria foram usados para modelar caracteristicas medidas repetidamente durante a
vida do animal e que mudam gradualmente ao longo do tempo e ndo requerem pressuposicdes
guanto a constancia das variancias e correlacdes (Dornelles et al, 2016).

O uso dos modelos de regressao aleatdria tem sido amplamente utilizado para estimacéo
de parametros genéticos para modelar caracteristicas de crescimento em bovinos de corte,
resultando em maior precisdo das previsdes, devido a eliminacdo de ajuste dos dados, a incluséo
de todos 0s pesos e ao uso de covariancias apropriadas. Dessa forma, os modelos de regressédo
aleatéria (MRA) sdo mais apropriados para a analise genética do crescimento, além de nédo
depender da padronizacdo do peso, permite incluir todos os registros disponiveis fornecendo
parametros genéticos para todas as idades consideradas (Passafaro et al., 2016).

A falta de um modelo mais adequado para a ordem de melhor ajuste para a fungéo

utilizada, entretanto, a modelagem do residuo e a ordem de ajuste dos polinémios de Legendre
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podem influenciar erroneamente a particdo dos efeitos aleatorios, em seus componentes
genéticos e ambientais devido aos efeitos no modelo de analise. Na literatura, estudos que
usaram os (MRA) e compararam modelos com classes de variancia homogénea e heterogénea,
propuseram-se 0 uso de variancias residuais heterogéneas por classe, devido encaixar os dados
na mesma ordem de coeficientes como polindbmios ortogonais de Legendre (Cho et al., 2016).

Em geral, os modelos com polindbmios de Legendre, com diferentes ordens, sédo
comparados para o ajuste de efeitos aleatorios como os genéticos e de ambiente permanente, e
as covariancias entre os coeficientes de regressao aleatoria sdo utilizadas para obtencdo das
funcBes de covariancia (Toral et al., 2014). Os polinbmios de Legendre até a ordem cubica séo
utilizados para a modelagem das trajetérias médias de crescimento dos animais. Diferencas de
ordens de ajustes das trajetorias médias influenciam as fungbes de (co)variancia, mas pouca
atencdo tem sido dada ao ajuste deste efeito (Scalez et al., 2014).

O objetivo do presente trabalho foi estimar os componentes de variancia e os parametros
genéticos para caracteristicas de crescimento em bovinos da raca Tabapud oriundos do Estado
da Bahia, empregando-se modelos de regressao aleatoria, ajustado por fungdes polinomiais de

Legendre.

Material e Métodos

Foram utilizados 82.578 registros de peso dos animais do nascimento aos 660 (P660)
dias de idade de 16.359 animais da raga Tabapué nascidos entre os anos de 1994 a 2014. Os
dados analisados foram disponibilizados pela Associa¢do Brasileira dos Criadores de Zebu
(ABCZ) de bovinos da raga Tabapua, pertencentes aos rebanhos do Estado da Bahia, incluidos

no sistema de controle do desenvolvimento ponderal (CDP) dessa Associacao.
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Os grupos de contemporaneos (GC) foram definidos por concatenacdo de fontes de
variacdo ambiental, tais como: sexo, ano de nascimento, més de nascimento, ano da pesagem,
més da pesagem, regime alimentar e condi¢des de criacdo. Os animais com menos de trés
registros de peso e/ou grupos de contemporaneos com menos de trés animais foram eliminados.
O arquivo final continha 16.359 animais de 368 reprodutores e 4.965 matrizes, distribuidos em
4.582 grupos de contemporaneos. A Tabela 1 resume a estrutura geral dos dados para anélise
de regressao aleatdria com relacdo ao numero de registros por animal.

Foram considerados na avaliacao dos efeitos fixos: sexo, ano, estacdo do parto, fazenda
de nascimento e a idade da vaca ao parto como (covariavel), considerando os efeitos (com
efeitos lineares e quadraticos), que juntos deram origem os grupos de contemporaneos (GC). E
como efeitos aleatdrios foram considerados: efeitos genéticos (aditivo direto), efeitos genéticos
(aditivo materno); efeitos ambientais permanentes, (direto) e efeitos ambientais permanentes
(materno).

Avaliou-se a modelagem da variancia residual, por meio de diferentes estruturas para o
modelo [M3333-1,2,3,4,5...16,17,18,19,20], em que [M] = modelo, [3] = efeito genético aditivo
direto elevado a terceira ordem do polinémio, [3] = efeito genético aditivo materno elevado a
terceira ordem, [3] = efeito de ambiente permanente direto elevado ao cubo, [3] = efeito de
ambiente permanente materno elevado ao cubo, sendo que os Gltimos nimeros do modelo
[1,2,3,4,5...16,17,18,19,20] = representam as classes de variancia residual que foram agrupadas
ao modelo testado contendo no total 20 classes de idade, com o intuito de encontrar o melhor
modelo conforme a (Tabela 2).

A modelagem da variancia residual foi considerada heterogénea por meio de dezessete
classes de idade: 1 a 20, 21 a30,31a40a41a50,51a100, 101 a 140, 141 a 190 a 191 a 220,
221 a 260, 261 a 300, 301 a 360, 361 a 390, 391 a 420, 421 a 490, 491 a 540, 541 a 590 e 591

a 660 dias de idade, respectivamente. Os polinémios ortogonais de Legendre foram usados para
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ajustar a curva de crescimento da populacdo média a idade. O modelo de regressao aleatoria

geral pode ser dado por:

k,—1 Kol Koy 1 ke -1 ko1
Yij = F+ Z:(:me¢m (ti )"’ Z:;Jajm¢m (tij )"‘ §7jm¢m (tij )"‘ §5Jm¢m (tij )"‘ z:;)pjm¢m (tij )"‘ &ij

Em que, yij = j*™ peso do i®™ animal; F = refere-se a um conjunto de efeitos fixos; bm =
coeficiente de regressdo de efeito fixo da curva média da variavel na populagdo; ¢m (t) = é a
funcdo polinémial de Legendre para a curva de crescimento populacional média de acordo com
a idade padronizada; ¢m (tij) = & o polinémio de Legendre das trajetorias da curva de crescimento
do j-ésimo animal de acordo com a idade; (t;), para os efeitos aleatorios genético aditivo direto,
aditivo materno, ambiente permanente direto e materno; com efeitos aleatérios genéticos
aditivo direto e materno e permanentes efeitos ambientais direto e materno; ajm, %m, dm, Pjm =
sdo os coeficientes de regressdo genético aditivo direto e materno, de ambiente permanente
direto e materno, respectivamente, para cada animal; kb, Ka, km, kc € ko = sd0 as ordens de ajuste
dos polinémios de Legendre para efeitos incluidos no modelo; &;j= € o erro aleatorio associado

a i-ésima idade do J-ésimo animal.

Na forma matricial, 0 modelo com suas respectivas pressuposi¢des pode ser descrito

como:

Y=XB + Zia + Zoy +W1d + WoA + ¢
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1 [Ka®A 0 0 0 0
y 0 K,®A 0 0 o0
Visl=| o 0 K®I, 0 0f;
A 0 0 0  K¢®I, 0
| | 0 0 0 0 R]

Em que, Y = vetor de observacbes; S = vetor de efeitos fixos; « = vetor aleatério dos

coeficientes genéticos aditivos diretos; y = vetor aleatorio dos coeficientes genéticos aditivos

maternos; ¢ = vetor de coeficientes de ambiente permanente direto; 4 = vetor de coeficiente de
ambiente permanente materno; X, Zi, Zz, Wi, W2 = sdo as matrizes de incidéncia
correspondentes; Ka, Km, Kc e Ko = sdo as matrizes de variancias e covariancias entre 0s
coeficientes de regressdo aleatorios para os efeitos genéticos aditivos direto e materno e de
ambiente permanente direto e materno, respectivamente; A = matriz de parentesco; | = matriz
identidade; Na € Nm = sd0 o0s numeros de animais com dados e numero de maes,
respectivamente; R = matriz de variancias residuais; ¢ = vetor de residuos.

As estimacOes dos componentes de (co)variancia foram estimadas pelo método da
maxima verossimilhanca restrita, utilizando o Software WOMBAT (MEYER, WOMBAT,
2007), ajustando-se os polindbmios ortogonais de Legendre para modelar os efeitos genéticos
aditivos direto e materno, de ambiente permanente direto e materno de modo que 8 modelos
foram avaliados com ordem variando de (terceira a sexta) para determinar a ordem minima
necessaria para descrever as estruturas de covariancias em funcdo do tempo nos modelos de
regressao aleatoria.

Os diferentes modelos foram comparados pelo critério de informacao de Akaike — AIC

(AKAIKE, 1974) ¢ informagdo Bayesiana de Schwartz’s Critério — BIC (SCHWARZ, 1978):

AIC = -2logL + 2p;
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BIC =-2logL + k x p, sendo k = log (n).

Onde log L é o logaritimo natural do valor maximo de funcédo de verossimilhanca, p é o
numero de parametros no modelo, k € uma constante, e n € o numero das observacgdes. Estes
critérios permitem a comparacdo de modelos ndo ajustados e penalizam modelos sobre-
parametrizados, sendo o BIC especialmente rigoroso nestes casos (WOLFINGER, 1993;
NUNEZ-ANTON & ZIMMERMAN, 2000). Os modelos mais adequados foram considerados

0S que apresentaram valores mais baixos de AIC e BIC.

Resultados e Discussao

Quando se considerou a heterogeneidade de variancia residual, para modelos de
regressao aleatoria utilizando funcbes polinomiais de Legendre, primeiro exige a definicdo da
ordem de ajuste mais adequada para cada efeito aleatorio incluido no modelo. Para permitir um
estudo detalhado, um modelo que encaixava apenas a (ka = 3; km= 3; ke= 3 e kg=3) em que k
= M3333 com quatro nimeros se referem a ordem de ajuste para Ka, km, Kc € kg, respectivamente,
com 17 classe de variancia residual e 41 parametros com este modelo correspondendo a uma
repetibilidade, assim, obtendo o pior ajuste no modelo para todos os critérios utilizados,
sugerindo que este modelo é inadequado (Tabela 3).

O uso de modelos de regressdo aleatdria ajustado por fungdes polinomiais de Legendre
requer a definicdo da ordem mais apropriada para cada efeito aleatorio considerado no modelo
de andlise. De acordo com os critérios de informacdes de Akaike (AIC) e Bayesiano de
Schwartz’s (BIC), 0 modelo com ordens (M6333) para efeitos genético aditivo direto e materno,
de ambiente permanente direto e materno, respectivamente, com 17 classes de variancia

residual e 56 parametros apresentaram o melhor ajuste global de variancia residual heterogénea
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conforme o critério (BIC), que penalizam modelos sobre-parametrizados e mais rigoroso como
funcdo do nimero de parametros estimados (Tabela 3).

De acordo com os valores de Log (L), 0 modelo (M6353) para efeitos genético aditivo
direto e materno, de ambiente permanente direto e materno, respectivamente, composto por 17
classes de variancia residual e 65 parametros proporcionaram o melhor ajuste do modelo
analisado (Tabela 3). Dentre os modelos de regressdo aleatdria que incluiram o efeito genético
materno, 0 modelo com ordens (M6333) foi 0 mais parcimonioso. De modo geral, espera-se
gue modelos de regressao aleatoria mais parametrizados tenham maiores resultados de Log (L),
entretanto, isso nem sempre ocorreu, considerando o elevado nimero de caracteristicas, a
exigéncia computacional e a dificuldade de se atingir a convergéncia.

De acordo com os resultados utilizando o critério de informacdo de Akaike (AIC), o
modelo com ordens (M6343) para efeitos genético aditivo direto e materno, de ambiente
permanente direto e materno, respectivamente, composto por 17 classes de variancia residual
heterogénea e 60 parametros foi suficiente para ajustar (co)variancias ao longo da trajetéria de
crescimento para este estudo (Tabela 3). O AIC pode ser empregado para comparar modelos
com o0s mesmos efeitos fixos, com diferentes estruturas de variancia. Assim, o AIC e BIC
consideram a falta de ajuste e numero de pardmetros estimados no modelo, tornando melhores
ajustes de dados os modelos com menores valores de AIC e BIC que serdo escolhidos.

De acordo com Ferreira et al. (2015), a modelagem da variancia residual ao longo da
curva decrescimento € necessaria para se obter estimativas de parametros precisos, sem
preconceitos devido aos efeitos genético aditivo direto e materno e efeitos de ambiente
permanente direto e materno, evitando erros na classificacdo genética dos animais. A particdo
dos efeitos aleatorios, separando os efeitos genéticos e de ambiente direto e materno, é essencial
para modelar corretamente as mudancas nas variancias. O modelo utilizado para a variancia

residual e as ordens de ajuste dos polindmios podem interferir na estimagdo dos componentes
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de variancia, assim, considerar estrutura heterogénea de variancia residual é mais adequado
para ajustar dados longitudinais (Dias et al., 2006).

E importante ressaltar que, a partir da funcdo de variancias de sétima ordem, ndo houve
convergéncia para os polinémios de Legendre, mesmo quando as analises foram reiniciadas
com diversos valores para 0s parametros estimados ou por meio de diferentes métodos de busca
do méximo da funcdo, com Aireml, Bad, Cycle, Emalg, Powell, Pxem, Pxai ou Simplex.
Relatos de dificuldade de convergéncia ndo pode ser alcancado quando os modelos incluiram
um grande nimero de parametros (Arango et al., 2004; Boligon et al., 2010). Outros estudos
indicaram que ordens superiores proporcionaram um melhor ajuste, mas aumentou exigéncias
e a dificuldades de convergéncia (Kirkpatrick et al., 1994).

As estimativas de variancia genética aditiva direta obtidas por analises de regressdo
aleatdria, aumentaram em funcéo da idade dos animais apresentando a mesma tendéncia desde
ao nascimento aos 660 dias de idade, sugerindo uma resposta positiva as sele¢des durante todo
0 periodo estudado, respectivamente (Figura 1). De acordo com Dias et al. (2006) também
relataram que as variancias aumentaram com a idade para bovinos da raca Tabapud. Assim,
pesos obtidos desde o nascimento até os 660 dias de idade possuem alta variabilidade genética
para ganho de peso, permitindo boas respostas a selecdo (Albuguerque & Meyer, 2001; Nobre
et al., 2003; Boligon et al., 2010; Sousa Junior et al., 2010).

As estimativas da variancia genética aditiva materna obtidas com analise de regressao
aleatdria apresentaram ligeiras oscilagbes, com um pequeno aumento no final da curva do
nascimento até os 660 dias de idade (Figura 1). Varios autores relataram em seus estudos que
variancia genética materna apresentaram aumento no periodo do nascimento, com leve
tendéncia de queda nas idades futuras, voltando a aumentar no final do periodo estudado
(Boligon et al., 2010; Sousa Junior et al., 2010). Comportamento semelhante ao obtido no

presente estudo, Albuquerque & Meyer (2001) observaram, em bovinos da raga Nelore, que as
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estimativas de variancia genética materna aumentaram até os 150 dias de idade, mantendo-se
praticamente constantes ap0s o0s 240 dias de idade.

As estimativas das variancias para os efeitos de ambiente permanente animal, foi
observado aumento nas estimativas em funcdo da idade, entretanto, esse aumento foi mais
acentuado na fase final de crescimento (Figura 1). O aumento das estimativas de variancia de
ambiente permanente de animal para pesos a partir da desmama também foram relatados por
(Albuquerque & Meyer, 2001; Dias et al., 2006; Boligon et al., 2010; Baldi et al., 2010).
Tendéncias semelhantes foram relatadas por Meyer (1999) em que analisando informac6es de
fémeas cruzadas, da desmama a maturidade, observou-se que para idades extremas pode haver
falhas de estimacdo dos parametros devido a problemas no arquivo de dados, superestimando
valores, como no caso da variancia de ambiente permanente animal.

As estimativas das variancias para os efeitos de ambiente permanente materno
mostraram-se um comportamento com oscilac6es refletindo no inicio e no final do periodo
estudado mostrando reducdo no final da curva do nascimento os 660 dias de idade e tornando-
se nulas em idades mais avancadas (Figura 1). Diferentes dos resultados obtidos no presente
estudo para esses efeitos, a variancia genética materna aumentou do nascimento até proximo
aos 200 dias de idade, com leve tendéncia de queda nas idades futuras, assim, voltando a
aumentar no final do periodo estudado do nascimento aos 660 dias de idade em bovinos da raca
Tabapud (Sousa Janior et al., 2010). Resultados semelhantes foram relatados também por
(Albuquerque & Meyer, 2001; Nobre et al., 2003; Dias et al., 2006).

As estimativas de variancia residual apresentaram-se comportamento com maiores
oscilagcBes do nascimento no inicio e apresentando menor magnitude no final do periodo
estudado com tendéncia a ser ligeiramente menor, como esperado, devido ao maior nimero de
pardmetros na funcdo a serem estimados (Figura 1). Comportamento diferentes foram relatados

por Boligon et al. (2009) e Costa et al. (2011) no qual as estimativas de variancia residual para
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0s pesos pds-desmama foram mais altas em idades posteriores, como € o caso do peso adulto.
Melhores estimativas da variancia residual para cada classe sdo esperadas a medida que as
amplitudes de idades nas classes sdo reduzidas, desde que as reducbes dos numeros de
observacdes nas classes ndo sejam proporcionais (Toral et al., 2009).

As estimativas de variancias fenotipicas estimadas pelo modelo de regressao aleatoria
apresentaram-se altas magnitudes gradativas durante todo o intervalo estudado, observando que
as variancias fenotipicas mostraram um acréscimo mais acentuado até as idades mais avancadas
(Figura 1). Resultados semelhantes foram relatados por Nobre et al. (2003) e Meyer (2005) os
quais relataram que maiores estimativas de variancias fenotipicas usando modelos de regressao
aleatdria via polinbmios de Legendre, foram obtidas em idades mais avancadas. Dessa forma,
também utilizando modelos de regressdo aleatoria para peso dos 2 aos 8 anos de idade de
bovinos das racas Angus, Hereford e F1, também relataram o aumento nas estimativas obtidas
em idades mais elevadas conforme (Arango et al., 2004).

No presente estudo, as estimativas de herdabilidade direta usando modelos de regresséo
aleatdria, as médias se apresentaram com maiores valores nos extremos do intervalo estudado.
A superestimacao da herdabilidade direta no inicio da trajetéria € decorrente dos maiores
valores de herdabilidade direta. Entretanto, esses resultados mostraram-se que os valores de
herdabilidade direta quanto ao peso, em bovinos Tabapud, foram de média a alta magnitude,
indicando que a selecdo para aumentar o peso dos animais pode resultar no incremento da média
dessa caracteristica (Figura 2). Dessa forma, em modelos considerando pesos até a idade adulta,
a herdabilidade direta apresentam médias variando de 0,38 (3 anos de idade) a 0,78 (7 anos de
idade) (Arango et al., 2004).

De acordo com Meyer (1999) relatou maiores oscilagbes nas estimativas de
herdabilidade direta nas extremidades do periodo estudado, ou seja, 0,57 e 0,42 (2 anos de

idade) e 0,37 e 0,49 (10 anos de idade) para pesos de fémeas das racas Polled Hereford e
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Wokalup, respectivamente. Varios autores relataram também em seus trabalhos que foram
encontrados valores de herdabilidade direta altos no peso ao sobreano, entretanto, esses autores
ndo consideraram os efeitos maternos no modelo de analise, podendo produzir estimativas de
variancia genética direta mais altas e, como resultado, estimativas de herdabilidade direta
também mais altas (Sakaguti et al., 2003; Laureano et al., 2011).

As médias a posteriori da estimativa de herdabilidade do efeito materno apresentaram-
se baixas magnitudes de reducdo durante todo o intervalo (Figura 2). Os resultados sugerem
que a selecéo para este componente implicard em menor resposta do que a selecéo para o efeito
direto. Conforme Dias et al (2006), relataram em sua pesquisa que os efeitos maternos comecam
a diminuir antes da fase de desmame e maior resposta a sele¢do para habilidade materna pode
ser esperada caso a selecdo seja realizada com base nos pesos do periodo pré-desmama, em que
neste periodo, as estimativas de variancia genética materna e herdabilidade sdo maiores.
Tendéncias semelhante para esse efeito foram relatadas por (Albuquerque & Meyer, 2001;
Nobre et al., 2003; Sousa Junior et al., 2010; Boligon et al., 2010).

As estimativas de variancia de ambiente permanente direto como proporcdo das
variancias fenotipicas totais estimadas, aumentaram com a idade, com magnitude maior no
inicio do periodo de crescimento, expressando estimativas mais elevadas, e em seguida, foram
reduzindo até o final do intervalo (Figura 2). Varios autores relataram incremento na variancia
de ambiente permanente animal, como proporcao da variancia fenotipica no final do periodo
estudado, entretanto, proporcionando maiores oscilages no inicio e uma pequena reducédo no
final do periodo estudado (Baldi et al., 2010; Boligon et al., 2010). Comportamentos similares
para o efeito de ambiente permanente animal em avaliacGes de trajetorias de crescimento de
bovinos da raca Nelore foram relatados por (Albuquerque & Meyer, 2001).

De acordo com Dias et al. (2006), a particdo do efeito direto e genético e de ambiente

permanente de animal nas analises de regressdo aleatoria, em geral, exige ordens maiores dos
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polindbmios para o efeito de ambiente permanente de animal, o que pode resultar em problemas
de modelagem. Varios estudos tém mostrado na literatura que, para a modelagem das mudancas
nas variancias de ambiente permanente de animal com a idade, sdo necessarios polinémios de
Legendre de ordem elevada, levando ao aumento do nimero de pardmetros no modelo e por
problemas de amostragens (Brotherstone et al., 2000). Além disso, a variagdo do nimero de
observacdes em cada idade e as diferencas nos intervalos de mensuragdes, para cada animal,
também podem ser responsaveis por tal necessidade (Toral et al., 2014).

As estimativas de variancia ambiente permanente materno como proporc¢éo da variancia
total foram de baixa magnitudes, com excec¢do do inicio do periodo estudado, mostrando pouca
relevancia da estimativa desta variancia dentro dos dados avaliados, mas respaldam sua
inclusdo na analise do peso (Figura 2). A exclusdo dos efeitos materno pode implicar na
superestimacdo dos valores de herdabilidade e, posteriormente, ocasionar alteracdes dos valores
genéticos preditos (Nobre et al., 2003). De acordo com Boligon et al. (2009) relataram que a
estimativa da variancia de ambiental permanente materna foram maximas no nascimento, e
partir dai diminuiu permanecendo constante até os 660 dias de idade. Resultados encontrados
no presente trabalho foram semelhantes aos observados por (Albuquerque & Meyer, 2001; Dias

et al., 2006; Boligon et al., 2010).

Conclusodes

1. O Modelo de regressdo aleatoria de ordem seis, trés, trés e trés (M6333) com
estruturas de variancias residuais heterogéneas se ajusta para descrever mudangas nas
variancias dos pesos do nascimento aos 660 dias de idade bovinos da raca Tabapud do Estado

da Bahia.
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2. A raca Tabapua criada em rebanhos na Bahia onde a estacdo seca do ano é longa,
apresenta estimativas da variancia de ambiente permanente de animal crescente de forma
gradativa com o aumento da idade.

3. Maior resposta a selecdo para crescimento pode ocorrer quando for realizada nos
pesos apds a desmama. A selecdo para maior habilidade materna sera mais eficiente quando

realizada em pesos préximos a desmama.
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499  Tabela 1. Estrutura do arquivo de dados para analise de regresséo aleatoria com relacdo ao

500 numero de registros por animal.

Anédlise dos dados NUmero de animais
Total de registros 82.578
NUmero de animais na matriz de parentesco 19.116
Ndmero animais com registros 16.359
NUmero animais com 03 registros 3.608
Ndmero animais com 04 registros 2.866
Ndmero animais com 05 registros 2.702
NUmero animais com 06 registros 3.802
NUmero animais com 7 a 10 registros 3.325
Reprodutores 368
Matrizes 4.965
Grupos de contemporaneos 4.582
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511  Tabela 2. Namero de parametros (NP), Logaritmo da funcdo de maxima verossimilhanca (Log
512 (L)), critério de informagdo Akaike (AIC), Critério de informagdo Bayesiano (BIC), para

513  modelo com classes de variancia residual (CL).

514

MODELO CL. NP Log (L) AIC BIC
M3333 1 25 -270478,567 541007,134  541238,742
M3333 2 26 -270478,588  541009,176  541250,048
M3333 3 27 -270478,595  541011,190  541261,328
M3333 4 28 -270478,569  541013,138  541272,540
M3333 5 29 -270478,565 541015130 541283796
M3333 6 30 -270478,565 541017,130 541295060
M3333 7 31 -270472,033  541006,066  541293,260
M3333 8 32 -270445,694  540891,388  540955,388
M3333 9 33 -270297,333  540660,666  540966,388
M3333 10 34 -270214,288  540496,576  540811,564
M3333 11 35 -270079,543  540229,086  540553,338
M3333 12 36 -270082,489  540236,978  540570,494
M3333 13 37 -269930,161  539934,322  540277,102
M3333 14 38 -270038,102  540152,204  540504,250
M3333 15 39 -269898,984  539875,968  540237,278
M3333 16 40 -269871,952  539823,904  540194,476
M3333 17 41 -269844,073  539770,146  540149,984
M3333 18 42 -269844,073  539772,146  540161,248
M3333 19 43 -269844,073  539774,146  540172,512
M3333 20 44 -269844,073  539776,146  540183,776
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515  Tabela 3. Nimero de pardmetros (NP), Logaritmo da funcdo de maxima verossimilhanca (Log
516 (L)), critério de informagdo Akaike (AIC), Critério de informacgdo Bayesiano (BIC), para

517  modelos com variancia residual heterogénea (HET).

MODELO HET. NP Log (L) AIC BIC
M3333 17 41 -269844,073  539770,146  540149,984
M4333 17 45 -268742,966 537575932  537992,826
M4444 17 57 -268603,884 537321768  537849,836
M5333 17 50 -268271,473  536642,946  537106,162
M5343 17 54 -268262,528  536633,056  537133,330
M6333 17 56 -267339,827  534791,654  535310,458
M6343 17 60 -267333,868  534787,736 535343598
M6353 17 65 -267331,942  534793,884  535396,066
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Figura 1. Estimativas de variancia genética aditiva direta e materna, ambiente permanente
direto e materno, variéncia residual e variancia fenotipica, calculadas em funcdo da idade, em

bovinos Tabapud, com o0 modelo de regressdo aleatoria M6333 e variancia residual heterogénea.
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Figura 2. Estimativas de herdabilidades diretas e maternas, variancia de ambiente permanente
direto e materno calculadas em funcdo da idade, em bovinos Tabapud, com o modelo de

regressao aleatéria M6333 e variancia residual heterogénea.



