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RESUMO - Foram utilizados 20.065 pesos de 3.016 animais da raga Nelore com o objetivo de comparar os valores
genéticos para caracteristicas de crescimento, preditos pelo modelo de regressdo aleatoria (RA) sobre polindmios de Legendre
da idade (PL) e pelo modelo de regressdo aleatdria sobre polindmios de Legendre associada a uma estrutura de correlagdes
paramétricas para modelar as correlagdes entre diferentes medidas do mesmo animal (FC). Analises bicaracteristicas (BC) para
as idades-padrdo também foram realizadas. Todos os modelos incluiram o efeito de grupo contempordneo como fixo e a idade
da mae (efeitos linear e quadratico) como co-variavel. Para as analises de RA, as tendéncias médias foram modeladas por uma
regressdo clbica sobre polindmios ortogonais da idade do animal. As ordens dos polindmios foram 4, 4, 6 ¢ 3 para os efeitos
genéticos direto e materno, de ambiente permanente direto e materno, respectivamente. Alternativamente, correlagdes entre
diferentes medidas do mesmo animal foram modeladas por uma fungdo paramétrica ndo-estacionaria. Para os residuos,
considerou-se uma fung¢do de varidncias ou classes de residuos. Comparagdes dos valores genéticos preditos para as idades-
padrao; por analises BC e por PL e FC, comprovaram que ocorreram diferengas importantes na classificagdo dos animais quando
se passou de um modelo de dimensdo finita para um de dimensdo infinita. As correlagdes de posto entre os valores genéticos
preditos usando PL e os preditos usando FC foram proximas da unidade.

Palavras-chave: analises bicaracteristicas, avaliagdo genética, fun¢do de correlagdo paramétrica, polinomios de Legendre

Comparison of breeding values for growth traits in Nellore cattle predicted
by finite or infinite dimension model

ABSTRACT - Data consisting of 20,065 weights of 3,016 Nellore animals recorded from birth to 630 days of age were
used to compare random regression on Legendre polynomials of age (LP) and on Legendre polynomials associated to a
parametric correlation structure (PC) models for breeding value prediction of growth traits. Results from Standard bivariate
analyses (SBA) using weights at standard ages were also compared to those from random regression models. Dependent variables
in random regression analyses were Legendre polynomials of age at recording and the models included contemporary groups
as fixed effects, and age of dam with linear and quadratic components as covariates. Mean trends were modeled through a cubic
regression on orthogonal polynomials of age and genetic direct and maternal and direct and maternal permanent environmental
effects were modeled by polynomials of orders of 4, 4, 6 and 3 respectively. Measurement errors were modeled through a
variance function or by considering seven classes of residuals. Also, a non stationary parametric correlation function was used
to model correlations between different weights on the same animal. The rank of animals based on breeding values predicted
by SBA differed from those predicted by infinite dimension models. Rank correlations between breeding values predicted using
LP for animal permanent environmental effects and those predicted using PC were close to unity.

Key Words: genetic evaluation, Legendre polynomials, parametric correlation function, standard bivariate analysis

Introducéo de herdabilidade, repetibilidade e correlagdes genéticas

para diversas caracteristicas em inumeras ragas e espécies

A avaliagdo genética e posterior sele¢do dos animais animais. Em gado de corte, normalmente, para caracteris-
depende, entre outros fatores, da disponibilidade de esti- ticas de crescimento, os valores genéticos sdo preditos e
mativas de parametros genéticos para as caracteristicas de os componentes de varidncia sdo estimados considerando
interesse. Existe ampla literatura relatando valores estimados o peso as idades-padrao como, por exemplo, nascimento,
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desmama, ano e final; ou os ganhos de peso entre estas
idades utilizando-se analises uni ou multicaracteristicas.

Estimativas de co-varidncias para caracteristicas de
crescimento sdo abundantes, principalmente para Bos
taurus, em regides temperadas (Mohiuddin, 1993; Koots
etal., 1994a,b). No Brasil, Mercadante etal. (1995) e Lobo
etal. (2000), em trabalhos de revisdo, apresentaram estima-
tivas médias de herdabilidade para pesos em diferentes
idades nos tropicos, para as ragas Zebu e todas as ragas,
respectivamente, semelhantes as descritas por Koots et
al. (1994a).

Alternativamente, fun¢des de co-varidncia e modelos
deregressdoaleatoria(MRA) tém sido usados para modelar
caracteristicas medidas repetidamente na vida dos ani-
mais, denominadas caracteristicas repetidas ou dados
longitudinais (Kirkpatrick etal., 1990, 1994; Schaeffer &
Dekkers, 1994). Uma funcdo de co-variancias é o equiva-
lente de “dimensdo infinita” auma matriz de co-varidncias
emuma analise multicaracteristica (Kirkpatrick & Heckman,
1989). Os coeficientes das fungdes de co-varidncias podem
ser estimados diretamente dos modelos de regressdo aleatd-
ria por maxima verossimilhanga restrita (Meyer & Hill,
1997; Meyer, 1998a).

Em contraste aos modelos multicaracteristicos, que
fornecem predicdes para determinados pontos ou idades,
os modelos de regressdo aleatoria permitem a predigdo de
valores genéticos para a curva de crescimento como um
todo para qualquer idade desejada e para fun¢des da curva
de crescimento. Esses mesmos modelos tém sido utiliza-
dos para modelar grande variedade de caracteristicas em
diversas espécies, como suinos, bovinos de leite e de
corte, com destaque principalmente para a modelagem de
dados de producdo de leite no dia do controle em bovinos
deleite (Jamroziketal., 1997; Van der Werfetal., 1998). Em
gado de corte, ainda sdo relativamente poucos os trabalhos
empregando regressdes aleatorias para caracteristicas de
crescimento. Na maioria, foram utilizados pesos em idade
adulta ou pds-desmama (Meyer, 1998a, 1998c, 1999,2000).
No Brasil, fungdes de co-variancia foram estimadas para
pesos na fase de crescimento para bovinos das racas
Nelore (Albuquerque & Meyer, 2001a; Nobreetal.,2003),
Tabapud (Sakagutietal., 2003; Dias etal., 2006) e Guzera
(Scarpel, 2004; Silva, 2004).

Nos modelos de regressao aleatoria mais utilizados,
tém-se empregado regressdes sobre polindmios ortogonais
de Legendre para modelar as trajetorias fixas e aleatorias
(Olorietal., 1999; Meyer, 1998a, 1998c, 1999,2000; Lopez-
Romero & Caraband, 2003; Strabel etal., 2005). A utilizacdo
desses modelos em lugar de andlises multicaracteristicas

com 4 a 5 pesos nas idades-padrdo aumenta o numero de
parametros a serem estimados e os requerimentos
computacionais. Uma alternativa é a modelagem das co-
variancias de acordo com os efeitos de ambiente permanente
de animal, por meio de fungdes de correlagdo paramétricas
associadas a fungdes de varidncias, como proposto por
Foulleyetal. (2000).

Objetivou-se comparar os valores genéticos para o
efeito direto preditos empregando-se modelos: bicaracteris-
ticos (BC) de forma padrdo; de regressao aleatoria sobre
polindmios de Legendre da idade (PL); e de regressdo
aleatoria sobre polindmios de Legendre associada a uma
estrutura de correlagdes paramétricas; para modelar as
correlagdes entre diferentes medidas do mesmo animal (FC).

Material e Métodos

Os dados utilizados neste trabalho foram fornecidos
pela Associacdo Brasileira de Criadores de Zebu (ABCZ).
Do conjunto original de pesos de animais da raga Nelore,
foram mantidos dados de animais criados a pasto, sem
suplementagdo alimentar. Os animais ndo receberam trata-
mento veterinario, nasceram ap6s 1981, eram filhos de
vacas com mais de 2 anos e menos de 21 anos de idade;
tinham 15 a 50 kg de peso ao nascer, peso médio didrio na
média de todos os animais de mesma idade + trés desvios-
padrdo, tinham no minimo trés pesos validos (isto é, que
atendiam a essas condi¢des) e pertenciam a grupos contem-
poraneos com minimo de quatro animais. Quando um dos
pesos do animal ndo atendeu a essas condigdes, todos os
pesos daquele animal foram descartados. Os pesos medidos
ap6s 630 dias de idade foram desconsiderados. A defini¢do
de grupo contemporaneo incluiu: rebanho, ano ¢ més de
nascimento, sexo, categoria (mamando ou desmamado), ano e
més da pesagem.

Ap6s edigdo, o conjunto continha 20.065 pesos de 3016
animais, filhos de 87 touros distribuidos em 523 grupos
contemporaneos. Todos os animais tinham peso ao nascer
com pesagens realizadas a cada 90 dias de idade. Um
arquivo de pedigree foi criado considerando até trés
geragdes (Tabela 1).

Tanto as médias como os desvios-padrdo aumentaram
quase linearmente com a idade do animal (Figura 1) e
tiveram decréscimo na velocidade de crescimento apos um
ano de idade.

A predicao dos valores genéticos dos animais foi rea-
lizada com os seguintes modelos: (1) bicaracteristicos,
utilizando o peso ao nascer como ancora (BC); (2) de
regressao aleatdria (MRA), sobre polindmios de Legendre
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Tabela 1 - Resumo da estrutura dos dados

Informacéo Numero
Dados 20.065
Animais com dados 3.016
Com trés dados 456
Com quatro dados 158
Com cinco dados 5
Com seis dados 79
Com sete dados 978
Com oito dados 1.340
Touros 87
Vacas 1.903
Animais nas analises 5.751
Grupos de contemporaneos 523

daidade (PL) comordensde4,4, 6 ¢ 3, respectivamente, para
os efeitos genéticos direto (A) e materno (M), ambiente
permanente direto (Q) e materno (C) e uma fungdo de
variancias cubica para o residuo; (3) de regressdo aleatoria,
sobre polindmios de Legendre da idade com ordens iguais
as domodelo (2) para A, M e C e uma func¢ao de correlagdo
paramétrica ndo-estacionaria (fung@o de antedependéncia
estruturada) aliada a uma func¢do de variancias clibica para
o ambiente permanente de animal e classes para o residuo
(FC). As ordens dos polindmios e a funcdo de correlagdo
paramétrica mais adequadas foram obtidas por Albuquerque
& Meyer (2001a) e Albuquerque & Meyer (2005) para esse
mesmo conjunto de dados.

Para que as analises bicaracteristicas pudessem ser
comparadas as de regressdo aleatoria, os dados foram
extraidos do mesmo conjunto de dados (Albuquerque &
Meyer, 2001b). Assim, foram utilizados 3.016 dados de pesos
aonascer (PN)e2.450,2.399¢2.192 de peso aos 205 (P205),
365 (P365) e 550 (P550) dias de idade, respectivamente,
previamente ajustados para idade do bezerro. Foi analisado
também o peso aos 120 dias de idade considerando uma
pesagem para cadaanimal, tomadaentre 75 e 165 dias de idade.

Os componentes de variancia foram estimados pelo
método de maxima verossimilhanga restrita (Patterson &
Thompson, 1971) ndo-derivativo (Smith & Graser, 1986;
Graser et al., 1987) empregando modelos animais
bicaracteristicos e o algoritmo desenvolvido por Boldman
etal.(1993). Omodelo geral utilizado pode ser representado
na forma matricial como:
y=XB+Za+Z,m+Wc+e (1)
em que: y = vetor dos pesos observados nas diferentes
idades; B = vetor de efeitos fixos; e m = vetores de efeitos
genéticos direto e materno, respectivamente; ¢ = vetor de
efeitos de ambiente permanente; ¢ = vetor de residuos; X,
Z,, Z, ¢ W = matrizes de incidéncias para b, a, m e c,
respectivamente.
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Figura 1 - Médias de peso (x) e desvio-padréo (linha) de acordo
com a idade do animal.

Assumindo E[y]=Xf3, E[a]=0, E[m]=0, E[c]=0e E[e]=0,a
matriz de co-varidncias ¢ determinada por:
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em que: Nm = numero de mées, N =numero de dados, A =
matriz de parentesco entre os animais; e | = uma matriz
identidade. As co-varidncias entre os efeitos genéticos
direto e materno; entre os efeitos genéticos e ambientais;
e entre os efeitos de ambiente de animais diferentes foram
assumidas como zero.

Os modelos incluiram como efeitos fixos o grupo de
contemporaneos ¢ a co-variavel idade da mde ao parto
(efeitos linear e quadratico). Para P120, os efeitos linear e
quadratico da idade do bezerro também foram incluidos.

Em estudos preliminares, verificou-se por meio do teste
de razdo de verossimilhanga que a inclusdo do efeito gené-
tico materno no modelo ndo aumentou significativamente a
fung¢do de verossimilhancga para o PN e para os pesos pos-
desmama; assim, esse efeito ndo foi considerado na analise
destas caracteristicas. Entretanto, os resultados desse teste
indicaram a necessidade de inclusdo do efeito de ambiente
permanente materno nos modelos para estas caracteristicas.

As co-varidncias entre os coeficientes de regressdo
aleatoria foram estimadas por REML usando o programa
DXMRR (Meyer, 1998b). Os efeitos fixos e as co-variaveis
foram os mesmos utilizados para as andlises bicaracteristicas,
acrescentando-se uma regressao cubica sobre polindmios
ortogonais de idade para modelar as tendéncias da média
populacional. Polindmios de Legendre de idade foram
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utilizados como variaveis independentes. Os modelos de
regressao aleatoria foram descritos por Albuquerque &
Meyer (2001a,2005).

Para as comparagoes dos valores genéticos ¢ o calculo
daporcentagem de animais coincidentes, foram considerados
os numeros totais de animais (5751) e de touros (260) na
matriz de parentesco. Foram realizadas correlagdes de posto
(Spearman) entre os valores genéticos dos animais para
PN, P120,P205,P365eP550, obtidos pelos trés modelos:
1 - anélises bicaracteristicas padrao, utilizando o peso ao
nascer como ancora (BC); 2 - modelo de regressao aleatdria
sobre polindmios de Legendre daidade, com ordens iguais
a4,4,6e3, paraos efeitos genético direto (k,), genético
materno (k  ),ambiente permanente de animal (k ) e materno
(kq), respectivamente, e uma FV clbica para modelar as
variancias residuais (PL); e 3 - modelo de regressao alea-
toria, sobre polindmios de Legendre da idade, comk, =4,
k=4, kq =3, uma funcio de correlagdo paramétrica ndo-
estacionaria (ADE) aliada a uma funcdo de variancias
cubica paramodelar as correlagdes e variancias de ambiente
permanente de animal e sete classes para o residuo (FP).
O peso ao nascer foi empregado como ancora nas analises
bicaracteristicas, uma vez que foi a Unica caracteristica
medida em todos os animais e considerada nas andlises de
regressdo aleatoria. Desse modo, ainfluéncia de possiveis
imprecisdes desta medida estiveram presentes em todas
as analises.

Foram também calculados os numeros de animais
machos coincidentes, isto ¢, que seriam selecionados pelos
PL ou FP, quando 10 ou 1% dos machos fossem escolhidos
com base nas analises bicaracteristicas padrao ou quantos
seriam selecionados por BC e PL usando-se FP. Para os
touros, foram consideradas as porcentagens de 10 e 4%.

Resultados e Discussao

Os pesos médios, de acordo com as classes de idade
(Figura 1), aumentaram quase linearmente com a idade e
tiveram decréscimo na taxa de crescimento apds a desmama.
Os desvios-padrdo mostraram a mesma tendéncia que as
médias: aumentaram com aidade e variaramde 2,31a45,98
kg. Os coeficientes de variagdo aumentaram até os animais
atingirem 30 a 60 dias de idade e entdo decresceram leve-
mente com a idade, indicando forte associagdo entre as
médias e os desvios-padrao.

Com as analises bicaracteristicas, as variancias de
ambiente ndo sdo decompostas em permanente e temporaria,
assim, para que as estimativas obtidas com os trés modelos
fossem comparaveis, estas duas variancias obtidas com os
modelos de regressdo aleatoria foram somadas (Figura 2).

De modo geral, as estimativas foram semelhantes nos trés
modelos. Diferengas observaveis, embora pequenas, ocorre-
ram principalmente entre as estimativas obtidas por regres-
sdo aleatoria e analises bicaracteristicas. As tendéncias de
mudanga das varidncias com a idade do animal, como
esperado, confirmam aquelas descritas por Albuquerque &
Meyer (2001a,b).

As estimativas de herdabilidade para o efeito direto
para os trés modelos foram muito prdéximas para os pesos
ao nascimento, aos 120 dias e a desmama (Tabela 2). As
maiores diferengas foram observadas nas herdabilidades
estimadas para P365 ¢ P550, obtidas empregando-se o
modelo que considerou polindmios de Legendre para os
quatro efeitos aleatorios (PL). Em geral, esses valores estdo
de acordo com os apresentados por Mercadante et al. (1995)
para a raga Nelore no Brasil. Esses autores descreveram
médias ponderadas para herdabilidade do efeito direto de
0,33;0,22;0,20 ¢ 0,38 para os pesos ao nascer, a desmama
e aos 12 e 18 meses de idade, respectivamente. Lobo et al.
(2000) relataram médias de herdabilidade direta de 0,31;
0,29;0,37 0,35, respectivamente, para estas caracteristicas,
para ragas Zebu e nativas ou naturalizadas em paises
tropicais.

As estimativas de correlagdo genética entre os pesos
nas diferentes idades tenderam a ser mais proximas quando
obtidas com os modelos BC e FP (Tabela 3). As estimativas
foram maiores entre os pesos tomados em idades mais
proximas e diminuiram quando o intervalo de tempo entre
eles aumentou. Entre P365 ¢ P550, as correlagdes foram
proximas a unidade para os trés modelos. Independente-
mente do modelo, as correlagdes entre PN e pesos pos-
desmame foram de moderadas a baixas e indicam que a
selegdo para pesos nestas idades deve aumentar o PN mais
lentamente que selecdo para pesos pré-desmama.

As médias dos valores genéticos preditos para os
modelos BC foram maiores que para os modelos de regres-
sdoaleatoria (PL e FP), excetoparaP120 (Tabela4). Em geral,
os coeficientes de variagdo para os valores genéticos foram
muito elevados para as caracteristicas e as maiores varia-
¢Oes ocorreram para FP, seguidas pelo modelo PL, o que
pode ser constatado pela amplitude dos valores genéticos
preditos para cada caracteristica, de acordo com os trés
modelos empregados.

As correlacdes de posto entre os valores genéticos
(VG) das caracteristicas estudadas, PN, P120, P205,P365¢
P550, dentro do mesmo modelo variaram de 0,18 a 0,84 para
omodeloBC,de0,022a0,98 paraomodeloPL ede0,0420,99
paraomodelo FP (Tabela 5). Para o modelo BC, as correla-
¢cdes de posto foram menores que para os modelos de
regressao aleatoria, exceto para as correlagdes entre PN e os
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Figura 2 - Estimativas de variancia genética direta (acima, esquerda), genética materna (acima, centro), de ambiente permanente
materno (acima, direita), de ambiente (abaixo, esquerda) e fenotipica (abaixo, direita) obtidas utilizando-se anélise
bicaracteristicas padréo (L), polindmios de Legendre (#) e funcdo de correlacdo paramétrica (A) para modelar o efeito de

ambiente permanente de animal.

Tabela 2 - Estimativas de herdabilidade para peso ao nascer
(PN) e pesos aos 120 (P120), 205 (P205), 365 (P365)
e 550 (P550) dias de idade obtidas por analises
bicaracteristicas (BC) com polinébmio de Legendre
(PL) e funcéo de correlagdo paramétrica (FP) para o
ambiente permanente de animal

Herdabilidade

Caracteristica BC PL FP
PN 0,33 0,32 0,31
P120 0,15 0,15 0,18
P205 0,20 0,15 0,19
P365 0,33 0,26 0,35
P550 0,49 0,40 0,47

Tabela 3 - Correlagbes genéticas diretas entre os pesos ao
nascer (PN), aos 120 (P120), 205 (P205), 365 (P365)
e 550 (P550) dias de idade estimadas utilizando-se
analises bicaracteristicas (BC), polindmio de Legendre
(PL) e funcéo de correlagdo paramétrica (FP) para o
ambiente permanente de animal

Caracteristica BC PL FP
PN x P120 0,77 0,73 0,78
PN x P205 0,45 0,68 0,51
PN x P365 0,35 0,52 0,40
PN x P550 0,36 0,44 0,36
P120 x P205 0,87 0,96 0,97
P120 x P365 0,80 0,71 0,81
P120 x P550 0,68 0,55 0,69
P205 x P365 0,95 0,87 0,92
P205 x P550 0,86 0,75 0,84
P365 x P550 0,99 0,98 0,98

pesos nas demais idades. Com todos os modelos, principal-
mente os de regressdo aleatoria, as correlagdes entre o PN e
os demais pesos foram baixas e indicam grandes mudancas
de classificagdo dos animais. Para os demais pesos, as
correlagdes de posto foram maiores com os modelos de
regressao aleatoria e diminuiram com o aumento da distancia
entre as medidas. Esse resultado era previsivel, uma vez
que, com estes modelos, impde-se uma estrutura a matriz
de co-variancias. No caso de andlises multicaracteristicas
padrdo, amatriz de co-variancias é ndo estruturada. Embora
as correlagdes genéticas estimadas com o modelo
bicaracteriscas tenham obedecido esta estrutura, o mesmo
ndo ocorreu com as correlagdes de posto. Pelos dois modelos
de regressdo, as correlagdes de posto entre as caracteris-
ticas foram semelhantes.

As correlagdes de posto entre os valores genéticos
obtidos por BC, PL ou FP, considerando todos os animais,
foram de médias a altas (Tabela 6). As diferencas nas
estimativas de herdabilidades e correlagdes genéticas entre
os trés modelos, em geral, foram maiores entre BC e PL que
entre BC e FP. Contudo, essas diferencas ndo se repetiram
nas correlagdes de posto, uma vez que as correlagdes
entre BC e PL foram iguais ou superiores as de BC com FP,
provavelmente em virtude de os PL serem mais flexiveis
que as FP.

Os valores obtidos para as correlagdes entre os valores
genéticos provenientes da FP e PL foramde 0,92 a 1,00 para
touros e para todos os animais. Essas correlagdes sugerem
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Tabela 4 - Valores genéticos estimados para peso de bovinos Nelore em diferentes idades aplicando-se modelos bicaracteristicos,
polinémios de Legendre e fungbes de correlacdo paramétricas

Caracteristica Média DP (kg) Mediana (kg) Minimo Maximo Amplitude
Modelo bicaracteristico
PN 0,2596 1,1890 0,1688 -4,2632 5,5666 9,8298
P120 0,2221 2,3982 0,0993 -8,9207 9,8923 18,813
P205 0,6715 3,5407 0,4191 -9,8632 17,2800 27,1432
P365 2,3024 5,7964 1,4313 -9,9937 27,3536 37,3473
P550 2,7703 9,8332 2,4465 -54,7968 45,7761 100,5729
Modelo de regressao aleatoria — Polinomio de Legendre
PN 0,1398 1,7979 0,1082 -7,3597 7,7213 15,081
P120 0,2845 2,5100 0,1738 -9,8178 11,0257 20,8435
P205 0,5320 3,4792 0,3391 -9,9835 16,0898 26,0733
P365 0,7517 5,8338 0,5720 -32,5481 28,352 60,9001
P550 1,3128 9,0393 1,0555 -54,0019 45,0768 99,0787
Modelo de regressdao aleatéria — Fungdo de correlagdo paramétrica
PN 0,1362 1,6439 0,0953 -6,6341 7,0490 13,6831
P120 0,2695 2,8036 0,1720 -9,5653 13,0168 22,5821
P205 0,6349 4,0980 0,3339 -9,8538 21,4722 31,326
P365 0,5734 6,8144 0,4523 -38,9516 30,7050 69,6566
P550 1,0508 9,9589 0,8831 -59,7621 47,0305 106,7926

Tabela 5 - CorrelagGes de posto (Spearman) entre os valores genéticos dos pesos em diferentes idades obtidas utilizando-se analises
bi-caracteristicas (BC), polinébmio de Legendre (PL) e funcéo de correlagdo paramétrica (FP) para o ambiente permanente

de animal, considerando todos os animais

BC PL FP
PN P120 P205 P365 P550 PN P120 P205 P365 P550 PN P120 P205 P365 P550
PN 1,0 0,84 0,61 0,18 0,27 1,0 0,64 0,40 0,17 0,02 1,0 0,50 0,28 0,14 0,04
P120 1,0 0,80 0,33 0,37 1,0 0,92 0,81 0,70 1,0 0,91 0,88 0,81
P205 1,0 0,61 0,58 1,0 0,92 0,84 1,0 0,90 0,85
P365 1,0 0,72 1,0 0,98 1,0 0,99
P550 1,0 1,0 1,0

que a utilizacdo de qualquer desses modelos levaria a
selecdo de praticamente os mesmos animais. [sso aconteceu
mesmo com diferengas de até 0,09 nas estimativas de
herdabilidades (P365) e deaté 0,17 nas correlagdes genéticas
(PN x P205) para esses dois modelos (Tabelas 2 € 3). Essas
diferencas nos parametros estimados se refletem em dife-
rengas nos animais extremos.

As maiores correlacdes de posto foram observadas
para PN e P550. A maior correlagdo observada para o PN
provavelmente se deve ao fato de que este peso ndo precisa
passar por ajustes paraidade do animal. Nobre et al. (2003),
em pesquisa com um grande conjunto de dados de animais
Nelore, encontraram correlagdes entre os valores genéticos
das analises multicaracteristicas e das regressdes aleatorias
variando de 0,80 a 0,89 para todos os animais. Os resultados
encontrados neste trabalho foram semelhantes para PN e
P550, mas inferiores aos obtidos por esses autores para os

demais pesos. Essa diferenga pode estar relacionada ao fato
de esses autores terem estimado os valores genéticos
analisando todas as caracteristicas ao mesmo tempo, dife-
rentemente deste trabalho. Nobre et al. (2003) considera-
ram que estas correlagdes foram baixas e atribuiram os
resultados as diferengas em parametros genéticos obtidos
pelos dois modelos. Quando os autores estimaram as
correlagdes de posto entre os valores genéticos para touros
com progénies, estas correlagdes foram maiores ¢ variaram
de0,92a0,97.

Comparando ambos os modelos de regressao aleatoria
(FP e PL) ao modelo padrao (BC) comumente aplicado nas
avaliacdes de bovinos de corte, as correlagdes de posto
foram menores e comprovaram que existem divergéncias
nas classificagdes dos animais entre esses modelos. Essas
divergéncias eram esperadas ¢ podem ser explicadas pela
diferenga na abordagem de cada modelo. No caso das analises
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bicaracteristicas, embora elas considerem as correlagdes entre
as caracteristicas, as matrizes de co-variancias sdo nao-
estruturadas, diferentemente da abordagem dada pela regres-
sdo aleatdria. Maior proximidade entre os resultados poderia
ser esperada caso as analises fossem realizadas para todas as
caracteristicas conjuntamente, o que tem sido menos utilizado,
considerando o elevado nimero de caracteristicas, a exigéncia
computacional e a dificuldade de se atingir a convergéncia.
Além disso, com os modelos multicaracteristicos padrdo, os
pesos devem ser ajustados para idade do animal, enquanto
com MRA isso ndo ¢ necessario, uma vez que a idade esta
incluida na matriz de delineamentos.

Com base nos valores genéticos preditos pelos modelos
PL e FP, observou-se que, selecionando os 10% melhores
machos, 78 (132)a94% (158) seriam coincidentes (Tabela 7).
Essas porcentagens seriam menores (41 a 94%) se apenas
1% dos animais fosse selecionado. Considerando a selegdo
de 10% dos touros (animais com progénie), no minimo 81%
dos animais seriam coincidentes para todas as caracteristi-
cas. Resultados semelhantes seriam obtidos se apenas 4%
dos touros fossem selecionados. Maiores coincidéncias
seriam esperadas no caso dos touros, uma vez que, por
possuirem progénie, esses animais tém valores genéticos
preditos com maior acuracia. Comparando os modelos de
regressao aleatéria (PL e FP) ao modelo padriao (BC), as
porcentagens de animais coincidentes seriam menores.
Estes achados comprovam que, mesmo com correlagdes
bastante altas entre os valores genéticos, haveria mudancas
de classificacdo, de importancia pratica ou ndo. Estudos de
simulagdo poderiam ajudar a quantificar as mudangas que
poderiam ser esperadas, em termos de acurdcia e resposta a
selecdo, pelo uso de FP em lugar de PL.

Na literatura existem diversos trabalhos utilizando
modelos de regressdo aleatoria para estimagao de compo-
nentes de co-variancias, mas sua aplicacdo na avaliagdo
genética dos animais ainda € restrita e, em bovinos, tém sido
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empregados apenas para gado de leite (Jamrozik et al.,
2002; Lidaueretal.,2006). Espera-se que os MRA produzam
estimativas de parametros genéticos e predi¢des de valores
genéticos mais acuradas que os modelos multicaracteristicos
utilizados atualmente e que, no futuro, possam substitui-los.
Meyer (2004), trabalhando com simulagao, verificou que
os modelos de regressdo aleatdria apresentaram maior
acuracia (de até 8,3%), medida pela correlagdo dos valores
estimados ao simulado, em comparagdo a um modelo
multicaracteristico. O autor atribuiu esta vantagem a melhor
modelagem das varidncias e dos parametros genéticos
fornecida pelos MRA.

Um aspecto importante a ser considerado em avalia-
¢Oes genéticas de um grande numero de animais, como
programas de avaliagdo nacionais, sdo os requerimentos
computacionais. Empregando-se MRA, em vez de modelos
multicaracteristicos, havera aumento no nimero de equa-
¢oes de modelos mistos, amatriz de coeficientes dos efeitos
aleatorios serd mais densa e, conseqiientemente, os reque-
rimentos computacionais irdo aumentar (Albuquerque &
Meyer, 2001a). Em trabalhos com gado de corte, a modela-
gem das mudancas das varidncias de ambiente permanente
comaidade tem exigido o emprego de polindmios de ordem
mais alta que para os demais efeitos (Meyer, 2001a;
Albuquerque & Meyer,2001a). Os resultados deste trabalho
indicam que um modelo de correlagdo paramétrico ndo
estacionario ¢ uma alternativa para modelar a variancia
dentro de animal e diminuir o numero de parametros
necessarios para descrever as mudangas nas co-variancias
comaidade (Meyer, 2001b).

Conclusoes
As correlagdes de posto usando os diferentes métodos

indicam que ocorrem diferencgas de classificacdo dos ani-
mais quando os modelos de regressdo aleatoria sdo compa-

Tabela 6 - Correlag6es de posto (Spearman) entre os valores genéticos preditos utilizando-se anélises bicaracteristicas (BC), polindmio
de Legendre (PL) e funcdo de correlagdo paramétrica (FP) para o ambiente permanente de animal, considerando todos os

animais e apenas 0s touros

Todos os animais (5.751)

Touros (260)

Caracteristica BC x PL BC x FP PL x FP BC x PL BC x FP PL x FP
PN 0,81 0,84 1,00 0,75 0,78 1,00
P120 0,85 0,73 0,95 0,84 0,74 0,95
P205 0,73 0,65 0,92 0,75 0,72 0,98
P365 0,64 0,65 0,98 0,59 0,58 0,99
P550 0,87 0,89 0,98 0,87 0,88 0,99
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Tabela 7 - Nimero de machos e de touros que seriam selecionados utilizando-se os valores genéticos obtidos por andlises bicaracteristicas
(BC), polindmio de Legendre (PL) e funcéo de correlagdo paramétrica (FP) para o ambiente permanente de animal aplicando-

se diferentes intensidades de selecao

Caracteristica % de machos selecionados % de touros selecionados
10% (169 animais) 1% (17 animais) 10% (26 touros) 4% (11 touros)

Peso ao nascer

BC - FP (104) 61% (5) 29% (17) 65% (8) 73%

BC - PL (98) 58% (6) 35% (16) 62% (8) 73%

PL - FP (158) 94% (16) 94% (25) 96% (10) (91%)
aos 120 dias de idade

BC - FP (90) 53% (1) 6% (15) 58% (6) 55%

BC - PL (117) 69% (8) 47% (18) 69% (7) 64%

PL — FP (132) 78% (7) 41% (1) 81% (9) 82%
aos 205 dias de idade

BC - FP (81) 47% (6) 35% (14) 54% (8) 73%

BC - PL (92) 54% (5) 29% (17) 65% (8) 73%

PL - FP (136) 81% (13) 76% (22) 85% (11) 100%
aos 365 dias de idade

BC - FP (80) 47% (4) 24% (8) 31% (2) 18%

BC - PL (78) 46% (4) 24% 9) 35% (2) 18%

PL - FP (143) 85% (12) 71% (21) 81% (10) 91%
aos 550 dias de idade

BC - FP (125) 74% (11) 65% (17) 65% (7) 64%

BC - PL (121) 72% (10) 59% (17) 65% (8) 73%

PL — FP (149) 88% (14) 82% (25) 96% (10) 91%

rados ao método usual empregado em avaliagdes genéticas.
Funcdes de correlacdo paramétricas sdo uma alternativa
viavel aos polindmios de Legendre para modelar os efeitos
de ambiente permanente de animal e permitem diminuigdo
no numero de parametros a serem estimados.
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