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"Sorte? eu ndo sei nada sobre sorte. Fu
nunca contei com isto e eu tenho medo
das pessoas que o fazem. Sorte para
mim é qualquer outra coisa: Trabalho
duro, e perceber o que é oportunidade e
0 que ndo é." (Lucille Ball)
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O SUCESSO F CONSTRUIDO A NOJTF

Ndo conheco ninguém que conseguiu realizar seu sonho, sem
sacrificar feriados e domingos pelo menos uma centena de vezes. Da
mesma forma, se vocé quiser construir uma relacdo amiga com seus
filhos, terd que se dedicar a isso, superar o cansaco, arrumar tempo para
ficar com eles, deixar de lado o ovgulho e o comodismo. Se quiser um
casamento gratificante, terd que investir tempo, energia e sentimentos

nesse objetivo.

O sucesso é construido d noite! Durante o dia vocé faz o que todos
fazem. Mas, para obter resultado diferente da maioria, vocé tem que ser
especial. Se fizer igual a todo mundo, obterd os mesmos resultados. Ndo

se compare d maioria, pois infelizmente ela ndo é modelo de sucesso.

Se vocé quiser atingir uma meta especial, terd que estudar no
hordrio em que os outros estdo tomando chopp com batatas fritas. Terd
de planejar, enquanto os outros permanecem d frente da televisdo. Terd
de trabalhar enquanto os outros tomam sol d beira da piscina, ou passam

horas com jogos no micro.

A realizacdo de um sonho depende de dedicacdo. Hd muita gente
que espera que o sonho se realize por mdgica. Mas toda mdgica é ilusdo.
A ilusdo ndo tira ninguém de onde estd. Ilusdo é combustivel de

perdedores.

"Quem quer fazer alguma coisa, encontra um meio. Quem ndo quer

fazer nada, encontra uma desculpa’.

Roberto Shinyashiki
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Resumo: O sistema de acasalamento mais empregado na pecuaria de corte extensiva
€ a monta a campo com 0 uso de reprodutores multiplos. Este sistema traz diversas
facilidades ao produtor, entretanto ndo permite a identificacdo da paternidade das
crias, impossibilitando a comparacdo do desempenho reprodutivo e produtivo dos
diferentes touros, o que afeta negativamente as avaliagdes genéticas e o progresso
genético pela selecdo. Objetivou-se com este trabalho comparar metodologias
estatisticas que permitam considerar rotineiramente o uso da informacdo de
acasalamentos com touros multiplos na avaliagdo genética. Para tanto, foram
analisados registros de ganhos de pesos pés-desmama e peso ao sobreano,
mensurados em machos e fémeas de animais da raca Nelore, nascidos no periodo de
1984 a 2006. Foram aplicados diferentes procedimentos estatisticos que consideram
dados de animais com incerteza de paternidade na estimacédo de parametros e valores
genéticos. As estimativas dos componentes de (co)variancias genéticas e dos valores
genéticos para os animais presentes no pedigree foram comparadas entre o0s
diferentes procedimentos estatisticos. No capitulo 2, foram utilizados o modelo de
paternidade desconhecida e o modelo de grupos genéticos para comparacgao.
Verificou-se que o modelo de grupo genético, definido pelo intervalo de geracdes dos
machos deve ser usado para classificar e predizer o mérito genético dos filhos de
reprodutores multiplos. No capitulo 3, comparou-se o0 modelo com base na matriz de
parentesco médio e o modelo hierarquico bayesiano (HIER) para incerteza de
paternidade. Concluiu-se que o HIER é o modelo que melhor ajustou os dados para
estimar os parametros genéticos de animais que possuem paternidade incerta. No
capitulo 4, propds-se uma aproximacdo do modelo hierarquico Bayesiano, usando
procedimentos Bayesianos empiricos e maxima verossimilhanga. O modelo proposto
representou uma alternativa computacionalmente viavel para calcular as
probabilidades dos touros candidatos e os efeitos genéticos dos animais em
avaliacbes genéticas de grandes bases de dados, quando existe incerteza nas
atribuicdes de parentesco de alguns animais.

Palavras-chave: Bovino de corte, ganho de peso pés-desmama, paternidade incerta,
peso ao sobreano, reprodutor maltiplo



Abstract: Multiple-sire (MS) mating is the most used mating system in extensive beef
cattle systems. This system provides several conveniences to the farmers, but does
not allow for paternity identification of the offspring, making impossible to compare the
reproductive and productive performance of different bulls, negatively affecting the
genetic evaluations and therefore the genetic progress. The aim of this work was to
compare statistical approaches that allow for considering information from mating with
multiple sires in genetic evaluation. Records from postweaning gain and long yearling
weight, measured in males and females of Nellore animals, born from 1984 to 2006
were used. We applied different statistical approaches, which consider data from
animals with uncertain paternity in the estimation of genetic parameters and values.
The estimated values of the (co) variance components and breeding values for the
animals in the pedigree were compared from the different statistical procedures. In
chapter 2, we compared unknown parentage and genetic groups models. It was found
that the genetic group model defined by the generation interval of males was more
appropriate to predict the genetic merit of animals with unknown paternity. In chapter 3,
we compared the model based on the use of an average numerator relationship matrix
and a hierarchical Bayes model (HIER) accounting for uncertain paternity. We
concluded that HIER was the best data fitting model to estimate genetic parameters of
animals with uncertain paternity. In chapter 4, we proposed a Bayesian hierarchical
model approximation, using empirical Bayesian procedures and maximum likelihood.
The proposed model represented a computationally feasible alternative to calculate the
probabilities of candidate sires and animal genetic effects on genetic evaluations of
large datasets, when there are uncertainty paternity assignments for some animals.

Keywords: Beef cattle, long yearling weight, multiple-sire, postweaning gain, uncertain
paternity



CAPITULO 1- CONSIDERACOES GERAIS

A pecuaria de corte extensiva é muito expressiva no Brasil, devido a diversos
fatores favoraveis, entre eles, os baixos custos de producdo. O sistema de
acasalamento mais empregado na pecuaria de corte extensiva € a monta a campo, ja
que a inseminacao artificial em grande escala se restringe atualmente a poucos
rebanhos, por se tratar de uma tecnologia que requer equipe habilitada, acarreta
maiores perdas de cio e aumenta a despesa com mao-de-obra e equipamentos
(FERREIRA et al., 2006).

Na monta a campo, em sua maioria, € adotado o sistema de reprodutor
multiplo, que se caracteriza pela utilizagdo de mais de um touro em um mesmo lote de
matrizes durante a estacdo de monta. Este sistema apresenta as vantagens de
minimizar dificuldades quanto ao manejo individual de animais requerido pela monta
controlada, economizar na mao-de-obra e aumentar a chance de que a maioria das
fémeas conceba durante uma determinada estagcdo de monta, j& que a perda de
identificacdo das fémeas em cio pode ser reduzida (VALLE et al., 1998). Embora
apresente diversas vantagens praticas para o produtor, o acasalamento com
reprodutores multiplos ndo permite a identificacdo da paternidade das crias,
impossibilitando a comparacao do desempenho reprodutivo e produtivo dos diferentes
touros, o que afeta negativamente a acuracia das avaliagées genéticas e o diferencial
de selecao (CARDOSO & TEMPELMAN, 2003).

Diferentes modelos estatisticos tém sido propostos para predicdo do mérito
genético de animais com paternidade incerta. A estratégia mais antiga proposta € a de
grupos genéticos (WESTELL et al., 1988; QUAAS et al., 1988), na qual, grupos de
“pais ficticios” sdo designados aos animais que foram acasalados no mesmo piquete.
Embora existam outras alternativas, os grupos genéticos sao tipicamente definidos
como o préprio grupo de reprodutores multiplos que foram acasalados com um
determinado grupo de vacas. Esta metodologia minimiza o erro de predicao,
especialmente, quando a selecdo ocorre com o uso de dados de desempenho
(QUAAS, 1988; CANTET et al., 1993).



Outro modelo utilizado para avaliacdo genética de animais com paternidade
incerta inclui o melhor preditor linear ndo viesado (BLUP), fundamentado na matriz do
numerador de parentesco médio (ANRM) proposta por HENDERSON (1988). Este
procedimento se baseia na pressuposi¢cdao do conhecimento da probabilidade de cada
touro ser o pai verdadeiro de um determinado animal. A ANRM auxilia a correta
especificacao da matriz de (co)variancias genéticas, quando essas probabilidades sao
presumidamente conhecidas, facilitando a melhor predicéo linear ndo-viesada (BLUP)
do mérito genético.

Uma alternativa proposta por FOULLEY et al. (1987) é o procedimento
bayesiano empirico, que utiliza, além das probabilidades de paternidade a priori,
informacdes contidas nos dados para calcular probabilidades a posteriori de cada
touro, no grupo de reprodutores multiplos, ser o pai verdadeiro de animais com
paternidade incerta para calcular o mérito genético desses animais. Esse
procedimento, entretanto, apresenta a limitacdo de restringir-se ao uso de modelo
touro.

Com o desenvolvimento da Cadeia de Markov de Monte Carlo (MCMC)
aplicada ao melhoramento animal (WANG et al., 1994), foi possivel estender o método
de FOULLEY et al. (1987) para o modelo animal, sob enfoque bayesiano (CARDOSO
& TEMPELMAN, 2003). Este modelo hierarquico bayesiano permite uma avaliagéo
estatistica mais formal da imprecisdo do mérito genético e das probabilidades de
atribuicdo de paternidade. Entretanto, a adocdo dessa metodologia em processos
rotineiros de avaliacdo genética, pode ser dificultada pela demanda computacional
associada aos métodos MCMC. Assim, o desenvolvimento de um procedimento
Bayesiano empirico para implementar o modelo de CARDOSO & TEMPELMAN (2003)
via maxima verossimilhanca, seguindo os conceitos propostos por FOULLEY et al.
(1987), facilitara o calculo de probabilidade de paternidade a posteriori € sua utilizacao
em avaliacdes genéticas, com potencial reducédo no tempo de computacéo.

Atualmente, ndo se utilizam modelos que consideram a incerteza da
paternidade para predicdo do mérito genético dos animais em programas de
melhoramento animal. No entanto, animais sem identificacdo dos pais sao avaliados, e

tém seus valores com base nos pais fundadores, ou seja, na populacao base. Isso faz



com que as predicdbes ndao sejam tao acuradas, interferindo nos resultados das
avaliacOes genéticas e conseqglientemente no progresso genético.

A utilizacdo de modelos estatisticos que considerem a incerteza de paternidade
na estimacdo dos valores genéticos dos animais é de grande relevancia para a
pecuaria nacional, dado que o sistema de acasalamento com uso de reprodutor
multiplo no Brasil € amplamente utilizado em propriedades de criacao extensiva, a qual
representa 96,84% (ANUALPEC, 2010) e a inferéncia sobre paternidade levara a uma
maior seguranca nas avaliagdes genéticas e a possibilidade da inclusdo de rebanhos

comerciais em programas de melhoramento genético.

OBJETIVOS

O objetivo geral do presente estudo foi comparar metodologias estatisticas que
permitam considerar rotineiramente o uso da informacdo de acasalamentos com
touros multiplos na avaliagcdo genética para o ganho de peso pés-desmama e peso ao
sobreano de animais da raca Nelore.



REVISAO DE LITERATURA

Em avaliagbes genéticas, a auséncia da correta identificacdo da paternidade
ocasiona diminuicdo da acuracia e da intensidade de selecao dos animais, fazendo-se
necessaria a utilizacado de modelos apropriados que miniminizem o erro de predicao e
que permitam predizer corretamente ou com maior seguranca o mérito genético de
cada animal.

Varios estudos foram realizados com a utilizacao de diferentes procedimentos
estatisticos com o objetivo de minimizar o erro de predicao, quando os arquivos de
dados continham observacdées de animais com paternidade incerta. Na maioria dos
casos esses animais com paternidade incerta eram provenientes de acasalamento
com uso de reprodutor multiplo. Entre as metodologias verificadas na literatura, foi
proposto a utilizacdo de grupos genéticos (QUAAS, 1988; WESTELL et al., 1988),
modelo com base na matriz de parentesco médio (HENDERSON, 1988), modelo
animal hierarquico Bayesiano, que utiliza informacdes de desempenho para calcular
probabilidades a posteriori dos pais candidatos (CARDOSO & TEMPELMAN, 2003) e
modelo que nao requer a inversa da matriz de parentesco médio, desta forma,
demanda menor tempo computacional proposto por SAPP (2005).

Modelos estatisticos que incluem grupos genéticos, segundo KENNEDY (1981),
apresenta beneficios como diminuicdo do erro de predicdo, especialmente quando a
selecdo ocorre com o0 uso de dados de desempenho ou arquivo de pedigree
incompleto. Esta metodologia considera, para animais que ndo possuem paternidade
conhecida, o efeito de um grupo, que € expresso como a média ponderada de um
pequeno numero de efeitos, como proposto por THOMPSON (1979) para modelo
touro e WESTELL (1984) e ROBINSON (1986) para modelo animal. As equacdes de
modelo misto (MME) para o modelo animal com efeitos de grupos genéticos definidos
desta forma, foram simplificadas por WESTELL et al. (1988), usando técnicas de
transformacao descritas por QUAAS & POLLAK (1981) para modelo touro com grupos
genéticos. Realizada essa simplificacdo, fica facil adicionar os efeitos de grupos
genéticos, utilizando definicbes de grupos muito complexos. QUAAS (1988) advertiu



para dificuldades quanto ao confundimento entre grupos e outros efeitos fixos no
modelo, especialmente quando se trata de grupos com poucos animais.

WESTEL et al. (1988) descreveram as equac¢des de modelo misto incluindo
grupos genéticos, da seguinte maneira:

y = Xb + Zu*+ZQg + e;

, ul |As 0
Assumindo que: var| |= E
e 0 Io

e

em que Yy é o vetor de desempenho, b é o vetor de efeitos ndo-genéticos, X e Z
sdo matrizes de incidéncia que relacionam as observacdes aos efeitos ndo-genéticos
e efeito genético aditivo, respectivamente; u =u*+Qg (vetor dos efeitos aleatérios
genéticos aditivos diretos mais os efeitos aditivos de grupo); Q = matriz de incidéncia
dos efeitos de grupo; g = vetor de efeitos fixos genéticos aditivos de grupo; e é o vetor

de efeito residual; A é a matriz de parentesco médio; | é a matriz identidade; o> é a
variancia genética aditiva; o> € a variancia residual;

No entanto, PEREZ-ENCISO & FERNANDO (1992) e SULLIVAN (1995)
descreveram a ineficiéncia da utilizacdo de grupos genéticos na avaliagdo genética de
animais com paternidade incerta, em comparagao com outros métodos. Os mesmos
autores afirmam que o modelo com grupos genéticos quando se tem acasalamentos
com reprodutor multiplo, assume um numero infinito de animais ndo endogamicos, isto
€, 0s pais candidatos sdo considerados nao aparentados. Além disto, assume-se que
dentro de cada grupo, cada candidato tenha a mesma probabilidade de ser o pai

correto do animal com incerteza de paternidade.

Em outro método proposto por HENDERSON (1988), a matriz de parentesco
médio (ANRM) auxilia a correta especificagdo da matriz de (co)variancias genéticas.
Esse método atribui probabilidades para cada um dos possiveis pais dos animais com
paternidade incerta, ou seja, probabilidades sdo presumidamente conhecidas, e desse
modo facilita a melhor predicao linear ndo-viesada (BLUP) do mérito genético. Essas



probabilidades séo utilizadas para obtencdo do coeficiente de parentesco aditivo do
animal com paternidade incerta.

O célculo segue a seguinte estrutura:
_ ] [ (D gy (D) () (D) (i)]_ 1&g 4 A0
a; _EaiS1p1 +..+ag Py +ag =3 kZf%aiskpk +a;

em que a; € o parentesco aditivo entre o animali e j; ai(s”k é o0 parentesco aditivo

entre o animal i e cada um dos pais possiveis (k = 1,...,g) do animal j; p{’ ¢ a

probabilidade computada do touro k ser o pai do animal j; € o parentesco aditivo entre
o animal i e a m&e do animal j.

Realizado este procedimento para todos os animais com paternidade incerta, a
matriz de parentesco, agora chamada de matriz de parentesco médio, segue o
procedimento de solugdo das equacdées de modelos mistos (PATTERSON &
THOMPSON, 1971).

Diversos trabalhos (PEREZ-ENCISO & FERNANDO, 1992; SULIVAN, 1995)
avaliaram o uso do modelo animal utilizando a matriz de parentesco médio (ANRM)
proposta por HENDERSON (1988). Neste procedimento, os animais com paternidade
incerta, tém seus valores genéticos estimados com base na média dos possiveis pais
fundadores. Essas estimativas dos valores genéticos dos animais tém propriedades
“BLUP — best linear unbiased prediction” e sdo utilizadas para selecao com resultados
satisfatorios.

Um algoritmo simples e rapido para computar a inversa da ANRM esta
disponivel (FAMULA, 1992) e foi demonstrado, em estudos de simulacao (PEREZ-
ENCISO & FERNANDO, 1992; SULIVAN, 1995), que é possivel obter melhores
respostas a selecao utilizando ANRM em comparacdao aos grupos genéticos, quando
informacdes sobre os possiveis pais foram registradas. Na auséncia de informacoes,
como tipagem sanguinea, marcadores genéticos, fertilidade, periodo reprodutivo e
gestacdo, probabilidades a priori iguais podem ser assumidas para os touros
pertencentes ao mesmo grupo de reprodutores multiplos (FOULLEY et al., 1987;
HENDERSON, 1988).



CARDOSO & TEMPELMAN (2003) propuseram o modelo animal hierarquico
Bayesiano (HIER), que considera a incerteza nas atribuicbes de paternidade de
animais participantes do sistema de reprodutor multiplo (RM), em que probabilidades a
priori fixas sdo atribuidas a cada possivel pai dos animais com paternidade incerta,
sendo que as probabilidades a posteriori sdo alteradas de acordo com a informacéo
contida nos dados.

Esse modelo pode ser descrito em quatro estagios:

12 Estagio: O desempenho dos animais € descrito como uma funcéo linear de

efeitos genéticos aditivos e ndo-genéticos.
y = Xb + Zia+ Zom +Z39c+Zpe+ €;
resultando na seguinte distribuicdo condicional de amostragem dos dados:

y| a, b, m, gc,62 ~N (Xb + Z1a+ Zom+Zsgc + Zspe, 167);

em que y é o vetor de desempenho, b é o vetor de efeitos ndo-genéticos, a é o vetor
de efeitos genéticos aditivos; m é o vetor de efeitos genéticos maternos e pe é o vetor
de efeito de ambiente permanente materno, ambos foram considerados somente para

o PS; gc é o vetor de efeitos de grupos de contemporéaneos; e é o vetor de efeito
residual, com e|ae2 ~N(0,IG§); X, Z1, 25, Z3 e Z4 sdo matrizes de incidéncia que
relacionam as observacdes aos efeitos ndo-genéticos, efeito genético aditivo, materno,
de grupo contemporineo e ambiente permanente materno, respectivamente; o> é a

variancia residual, | é a matriz identidade;

2° Estagio: A distribuicao a priori para efeitos genéticos aditivos e ndo-genéticos

sao descritos por:

Efeito ndo-genético (b): b~N(bg,Vy);
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Efeito genético aditivo (a):als,c? ~N(0,Ac?);

{:JS,GO ~N(0,G);

G=A®G,
GO :N(O,G),

Efeito de grupos de contemporaneos: gc ~ N(O,Iajc);

Efeito de ambiente permanente materno: pe ~ N(O,Ia,'fe);

Para a predicao do valor genético do animal, (co)variancias do efeito genético
aditivo baseiam-se na matriz de parentesco (A), touros candidatos (s), varidncia

2
a

genética (G ); o-jcé a variancia dos efeitos de grupos de contemporaneos; a§e= € a
variancia efeito de ambiente permanente materno; Vp € a uma matriz diagonal da
variancia a priori de b, assumindo-se Vp o .

A distribuicdo qui-quadrado escalonada invertida é assumida a priori para a

variancia residual (62), ou seja:
2 2,2
Oe ~ Sl ;
em que S2 é o valor a priori da variancia residual baseado em informagdes da literatura

e v € o grau de confianca nesse valor (SORENSEN & GIANOLA, 2002).
3¢ Estagio: Para a distribuicao a priori da variancia genética, assume-se que:

A densidade a priori Wishart invertida: G, ~ W, (S,)

2 @2 .2 .
Ope SpeXV(pe)’

2 @2 .2
Ogc SchV(gc)
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2

em que S:,S;.,

S;.sdo os valores a priori da variancia genética aditiva,

variancia de efeito de ambiente permanente materno e variancia dos efeitos de grupos
de contemporaneos, respectivamente, baseados na literatura e Vi), Vipe), Vige) SA0 0S
graus de confianga desses valores.

Além disso, neste estagio sao especificadas a probabilidade que s; seja o pai

verdadeiro do animal j dado por:
x = Prob(si = sg")) para os pais candidatos k =1,2,..., v;;

sendo o conjunto de probabilidades a priori de cada touro v;j ser o pai verdadeiro

do animal j:

n; = {7[1(1),7Z§2),...,7L'j(vi)} para os v; pais candidatos do animal j.

4° Estagio: A distribuicdo a posteriori para probabilidades de paternidade é
descrita nesse estagio. O conjunto inteiro de probabilidades para todos os animais que
nao pertencem a base, raramente é conhecido com absoluta certeza, podendo ser
considerado como quantidades aleatérias da distribuicdo de Dirichlet, no quarto estagio
do modelo:

(k)

p(?[‘a’) = ?qu+1 Hl‘(’|=1 (”j(k) )ai

v;—1
Kk \'"A k (V) — I (k)
em que 0[1 = {0(]( )}kl=1 , 0(]( )>0 para k= 1,2,... Vj € 72.] b= 1 o Izlﬂ-l .

_ q
Especificagdes do conjunto de hiper-parametros & = {051 }iqu .1 podem ser baseadas

na avaliacdo da confiabilidade de uma fonte de informagdo externa sobre as
probabilidades a priori de cada touro designado.

SAPP et al. (2007), trabalhando com dados simulados, estudaram metodologias
para aumentar a acuracia de predicdo da paternidade em casos que a paternidade
incerta existia para alguns animais, em analises uni e multi-caracteristica. Esses
autores concluiram que calcular probabilidades a posteriori de pais candidatos

utilizando informacdes de desempenho, permite uma estimacdo do mérito genético de
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forma mais acurada para todos os animais, principalmente para animais com
paternidade desconhecida. O método proposto por SAPP (2005) ndo requer a
construcao da inversa da matriz de parentesco e, conseqientemente, demanda menor
tempo computacional, entretanto, as estimativas nao foram significativamente
diferentes comparado ao modelo hierarquico bayesiano (SAPP et al., 2007).
CARDOSO & TEMPELMAN (2003), trabalhando com estudo de simulacgao,
compararam duas modelagens estatisticas, modelo baseado na matriz de parentesco
médio (ANRM) e modelo hierarquico com incerteza de paternidade (HIER). Foram
consideradas duas caracteristicas, a primeira atribuiu-se herdabilidade direta média
(h?= 0,30), herdabilidade materna média (h?= 0,20) e correlagdo entre efeito genético

direto e materno baixa e negativa (r, = - 0,20), semelhante ao que ocorre com peso a

desmama. Para a segunda caracteristica, foi atribuido herdabilidade direta alta
(h?=0,50) e nenhuma herdabilidade materna, como é o caso do ganho de peso pds-
desmama. Esses autores observaram probabilidades a posteriori atribuidas ao pai
verdadeiro entre 1 a 13% maiores que os valores a priori (inverso do niumero de pais
candidatos), com diferencas dependendo da herdabilidade e do tamanho do grupo de
reprodutores multiplos. Além disso, o quadrado médio do erro de predicao foi sempre
menor e as correlagdes de ordem foram maiores, comparando HIER a ANRM, em
relacdo ao modelo com uso do pai verdadeiro. Os autores verificaram que a utilizagao
de acasalamentos com reprodutores multiplos apresenta efeitos negativos na acuracia
das avaliagdes genéticas, mesmo que modelada apropriadamente. Dois critérios de
escolha do modelo foram utilizados, ambos apontaram o modelo hierarquico
bayesiano melhor para predizer o mérito genético dos animais comparado ao modelo
baseado na matriz de parentesco medio.

CARDOSO & TEMPELMAN (2004), trabalhando com animais da raca Hereford,
observaram que as diferencgas relativas entre o HIER e o ANRM variam dependendo
do valor da herdabilidade da caracteristica. Entretanto, a maior diferenca de
desempenho entre os dois modelos ocorreu quando a caracteristica foi de média
herdabilidade. Devido a similaridade em termos de correlagdo de ordem e
especialmente pela auséncia de informacdes a priori, por exemplo, marcadores

genéticos, o modelo com base na matriz de parentesco médio pode ser escolhido para
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avaliacdo genética de grandes populacdes, dado a menor demanda computacional.
Por outro lado, na presenca de informagdes a priori sobre as atribuicdes de
paternidade, o modelo hierarquico animal, representa uma importante alternativa para
predicdes genéticas, pois, além da incorporacédo de probabilidades de paternidade a
priori, que também foi possivel no modelo baseado na matriz de parentesco médio,
permite integrar a confiabilidade sobre essas probabilidades a priori na predicao do
mérito genético.

Embora algumas limitacées ainda existam, informacgdes fenotipicas podem ser
utilizadas para aumentar a probabilidade de determinar a paternidade de animais em
acasalamentos multiplos e podem ser aplicadas a uma gama extensiva de
caracteristicas e implementadas em diferentes cenarios dependendo dos dados
disponiveis. SAPP et al. (2007) incluiram informacdes fenotipicas em analises uni e
tricaracteristica para diferentes estimativas de herdabilidade. Os autores concluiram
que, em analises unicaracteristica, a probabilidade média do touro verdadeiro ser
identificado aumentou quando a herdabilidade foi maior. Ja para analises multi-
caracteristicas, em que informacdes fenotipicas de trés caracteristicas foram incluidas,
maiores probabilidades de identificar o touro verdadeiro foram observadas, assim
como, se verificaram que a acuracia dos valores genéticos preditos foram maiores que
nas analises unicaracteristica. Os mesmos autores estimaram correlagdo entre os
valores genéticos foi maior quando as diferentes estimativas de probabilidades da
paternidade para os touros candidatos calculadas pelo modelo foram usadas.

Grandes rebanhos apresentam um melhor potencial para selecao e progresso
genético, mas o acasalamento dirigido muito frequente ou exclusivo tem custo muito
alto, as vezes impraticavel, devido ao tamanho da operacdo e mao-de-obra requerida.
O mesmo acontece com identificacdo de paternidade por métodos moleculares,
embora seja 0 método mais acurado para identificar a paternidade em grupos de
reprodutores multiplos, é de alto custo e atualmente impraticavel na pecuaria
comercial. Alguns programas de avaliacdes genéticas excluem animais com
paternidade incerta ou assumem touros desconhecidos para esses animais.
Resultados de trabalhos de simulagdo mostraram perda na resposta a selecdo quando
os dados de desempenho de animais com paternidade incerta foram excluidos
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(SULLIVAN, 1995). O mesmo autor concluiu que a perda na resposta a selecao
depende da porcentagem de animais com paternidade incerta.
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CAPITULO 2 - AVALIACAO DO MODELO DE GRUPOS GENETICOS E
PATERNIDADE DESCONHECIDA PARA CARACTERISTICAS DE CRESCIMENTO
DE ANIMAIS DA RACA NELORE

Resumo: O objetivo do presente trabalho foi comparar os modelos de
paternidade desconhecida e de grupos genéticos a fim de indicar o procedimento
estatistico mais adequado para melhor estimar o valor genético de animais que
possuem incerteza de paternidade. Apds a consisténcia dos dados, foram mantidos
62.212 animais da raga Nelore com registros de ganho de peso pds-desmama e o
peso ao sobreano. O arquivo de pedigree continha 75.088 animais, sendo 20.827
(37,10%) animais filhos de RM e 12.876 animais pertencentes a populacao base do
arquivo com pais desconhecidos. Trés abordagens foram adotadas no tratamento de
paternidade desconhecida para os animais filhos de reprodutores multiplos (RM). No
modelo de paternidade desconhecida, considerou-se que os pais eram desconhecidos
e pertencentes a uma unica populagdo base. Na abordagem de grupos genéticos,
foram utilizadas duas definicdes de grupos genéticos para comparacdo com o modelo
de paternidade desconhecida. Na primeira (GGa), atribuiram-se “pais ficticios” aos
animais com incerteza de paternidade, designando que cada grupo genético foi
formado pelo grupo de RM. Na outra definicdo (GGb), também atribuiram-se “pais
ficticios”, entretanto, os animais provenientes de acasalamentos com RM foram
agrupados de acordo com seus anos de nascimento, a cada trés anos, baseado no
intervalo de geragbes dos machos. Foram realizadas analises unicaracteristica, sob
enfoque bayesiano, utilizando métodos Monte Carlo via cadeias de Markov (MCMC).
Para verificar o0 modelo de melhor ajuste foram utilizados o critério de informacao da
deviance e a ordenada preditiva condicional (CPO). De acordo com os resultados dos
critérios de escolha, o modelo de grupo genético, definido pelo intervalo de geracdes
dos machos (GGb) foi mais adequado para predizer o mérito genético dos animais
com incerteza de paternidade. Recomenda-se 0 uso desse modelo para predizer o
mérito genético e classificar filhos de reprodutores multiplos.

Palavras-chave: Incerteza de paternidade, inferéncia bayesiana, modelo de grupo

genético
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Abstract: The objective of this work was to compare unknown paternity model and
genetic group model to indicate the most appropriate statistical procedure to better
estimate the genetic value of animals that have uncertain paternity, using growth traits.
After editing, the data set contained records of 62,212 Nelore animals with
postweaning gains and long yearling weight. The pedigree file contained records of
75,088 Nelore animals, 20,827 (37.10%) offspring of multiple-sire (MS) and 12,876
animals belonging to the population base file with uncertain paternity. Three different
approaches were adopted to deal with uncertain paternity of multiple-sire (MS)
offspring. In the unknown paternity model, sire of MS were considered unknown and
pertaining to a single base population. In the genetic group approach, two definitions
were used. In the first definition (GGa), "phantom parents" for animals with uncertain
paternity were attributed, defining the genetic group as the group of multiple-sire. In the
other approach, "phantom parents" for animals with uncertain paternity were also
attributed, however, MS offspring were clustered in genetic groups according to their
year of birth, every three years, based on the average of males generation interval.
Univariate analyses were carried out, under Bayesian approach via Markov Chain
Monte Carlo (MCMC) methods. Models were compared by deviance information
criteria (DIC) and the conditional predictive ordinate (CPO). According to the choice
criteria results, the genetic group model defined by the generation interval of males
was more appropriate to predict the genetic merit of animals with uncertain paternity.
Therefore, this model should be used to predict and rank the genetic merit of MS
offspring.

Keyword: Bayesian inference, genetic group model, uncertain paternity
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INTRODUCAO

O sistema de acasalamentos adotado por grande parte dos produtores de
bovinos de corte € o de reprodutores multiplos (RM) devido as suas facilidades quanto
a mao de obra e ao baixo custo, comparado aos outros sistemas. Embora seja
comumente utilizado, o sistema de expor um grupo de vacas a varios touros apresenta
grande desvantagem sob o ponto de vista de avaliagbes genéticas, ja que a
paternidade das crias é considerada desconhecida para os programas de
melhoramento animal. Desta forma, a comparagcdo do desempenho reprodutivo e
produtivo dos diferentes touros é impossibilitada, afetando negativamente a acuracia
da selecao.

A metodologia de grupos genéticos, proposta por WESTELL et al. (1988), foi
desenvolvida para avaliagbes genéticas em que 0s pais desconhecidos sao
supostamente derivados de diferentes populacbes. Nesse modelo, por meio de
atribuicdes de “pais ficticios”, permitem-se médias de valores genéticos distintas para
as diferentes populacdes base ou grupos genéticos. No caso de reprodutores
multiplos, os grupos de pais ficticios sao tipicamente definidos como o proprio grupo
de touros que foi acasalado com um determinado grupo de vacas. Esta metodologia
minimiza o erro de predicdo (QUAAS, 1988; CANTET et al., 1993). Porém, as
estimativas dos efeitos dos grupos genéticos, definidas como o valor genético médio
do grupo de RM, podem estar confundidas com outros efeitos do modelo, por
exemplo, grupos de contemporaneos (GC), especialmente se todos os filhos de um
determinado grupo de RM compdem Unica e exclusivamente um GC ou se grupos
muito pequenos sao formados (QUAAS, 1988; CARDOSO & TEMPELMAN, 2004).

A atribuicdo de “pais ficticios” aos animais com paternidade incerta pode ser
uma solucdo simples e eficaz para aumentar a acuracia das avaliacbes genéticas
comparada a estratégia comumente utilizada, a qual adota paternidade desconhecida
para os animais filhos de RM (HENDERSON, 1988; CARDOSO & TEMPELMAN,
2003). Portanto, com o presente trabalho, objetivou-se comparar o modelo assumindo
paternidade desconhecida e o modelo de grupos genéticos a fim de indicar o
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procedimento estatistico mais adequado para melhor estimar o valor genético de
animais que possuem incerteza da paternidade.

MATERIAL E METODOS

Os dados utilizados foram de animais da raga Nelore, nascidos no periodo de
1984 a 2006, pertencentes ao arquivo zootécnico da Agropecuaria Jacarezinho Ltda,
localizada no municipio de Valparaiso, Sdo Paulo. Os objetivos principais na
Agropecuaria sado a venda de reprodutores jovens e animais para abate, para isto
conta com um rebanho de 10.000 matrizes e produgdo de cerca de 8.000 bezerros
desmamados por ano.

Touros e vacas sdo mantidos a pasto com sal mineral a vontade. Realizam-se
duas estacbes de monta, sendo a primeira (antecipada) entre os meses de fevereiro e
abril, somente para as novilhas de 16 a 18 meses (aproximadamente, 60 dias), e a
segunda em novembro para vacas e as novilhas com dois anos de idade que falharam
na monta antecipada (aproximadamente, 70 dias). Todas as novilhas sao expostas a
reproducao independente do peso e da condicdo corporal. Os sistemas de
acasalamentos utilizados sdo: inseminacao artificial, monta controlada e reprodutor
multiplo (RM), com relag&o touro:vaca de 1:30. Acasalamentos com RM séo definidos
pela exposigdo de um grupo de fémeas, a mais de um touro simultaneamente na
mesma estacdo de monta. As épocas de nascimento dos bezerros se concentram de
agosto a outubro e novembro a janeiro, e 0s mesmos sdo mantidos com suas maes
até os sete meses de idade a pasto. As novilhas sdo avaliadas quanto a prenhez por
palpacdo retal, aproximadamente, 60 dias ap6s o término da estacdo de monta
antecipada.

As caracteristicas consideradas neste estudo foram o ganho de peso péds-
desmama (GPD) entre 205 e 550 dias de idade e 0 peso ao sobreano (PS). As médias
e 0s desvios-padrao foram 98,40+33,33 kg e 274,34x42,02 kg para GPD e PS,
respectivamente. Ao sobreano os animais possuiam idades entre 420 e 640 dias,

respectivamente.
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Durante a consisténcia dos dados foram consideradas como perdidas as
informacbes de grupos contemporaneos (GC) com menos de trés animais e de
animais cujas medidas foram superiores ou inferiores a média de seu GC, mais ou
menos 3,5 desvios padrao, respectivamente, para as caracteristicas GPD e PS. Todos
os animais tinham pelo menos a mae conhecida. Os GC foram formados pela
combinacao dos efeitos sexo, fazenda, ano e estagcao de nascimento, fazenda, més e
grupo de manejo a desmama, fazenda, més e grupo de manejo ao sobreano.

Testou-se a conectabilidade entre os GC, com base no numero total de lacos
genéticos, utilizando o programa AMC (ROSO & SCHENKEL, 2006). O programa
permite escolher entre varias opgdes para testar conectabilidade, tais como o modelo
(touro e vaca, animal, etc.), o niumero minimo de lagos genéticos e observacdes para
considerar o grupo contemporaneo conectado. No presente estudo foi utilizado o
modelo animal, e aceitou-se GC com, no minimo, 10 lagos genéticos com os demais
conectados.

A descricao do arquivo de dados, pedigree e o de grupos de reprodutores
multiplos (RM) foram apresentados na Tabela 1. Apds a consisténcia dos dados foram
mantidos 62.212 animais da raca Nelore, filhos de 581 touros e 27.743 vacas. O
arquivo de pedigree continha 75.088 animais, sendo 20.827 (37,10%) animais filhos de
RM e 12.876 animais pertencentes a populacdo base do arquivo com pais
desconhecidos. Em média, os grupos de reprodutores multiplos possuiam 4,8 touros
(variando de 2 a 16).

As caracteristicas GPD e PS foram modeladas como uma funcao linear de
efeitos fixos (efeitos com a priori subjetiva uniforme limitada) e efeitos aleatorios
(efeitos com distribuicdo a priori normal multivariada). Os efeitos aleatérios
considerados foram: o efeito genético aditivo direto do animal, de GC, efeito genético
materno e efeito de ambiente permanente materno. Os dois Ultimos efeitos foram
considerados somente para o PS. Como efeitos fixos incluiram-se, para ambas as
caracteristicas, o efeito da idade do animal ao sobreano, com idade minima e maxima
de 420 e 660 dias, respectivamente, e da idade da vaca (2-16 anos), linear e

quadratico.
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Tabela 1- Descricdo dos arquivos pedigree e de dados considerando grupo de
reprodutores multiplos (RM) e grupo de contemporéaneos (GC)

Numero de animais no arquivo de dados 62.2121
Numero de touros 581
Numero de vacas 27.743
Numero de animais no arquivo de pedigree 75.088
Animais pertencentes a populagéo base 12.876
Animais com paternidade conhecida 39.402
Animais provenientes de acasalamentos com RM 22.810
Numero de grupos de RM 1.024
Numero de grupos de contemporaneos 2.301

Trés abordagens foram adotadas no tratamento de paternidade desconhecida
para os animais filhos de RM:

(1) No modelo de paternidade desconhecida, os grupos de RM foram ignorados
e para os filhos de RM considerou-se que os pais eram desconhecidos e pertencentes
a uma unica populacao base.

Na abordagem de grupos genéticos, foram utilizadas duas definicdes de grupos
genéticos para comparacdao com o modelo de paternidade desconhecida.

(2) Na primeira definicdo de grupo genético (GGa), atribuiram-se “pais ficticios”
aos animais com incerteza da paternidade, designando que cada grupo genético era
formado pelo grupo de RM (formando 444 grupos). Neste caso, o efeito de grupo
genético representa uma estimativa do valor genético médio dos touros pertencentes
ao grupo de reprodutores multiplos.

(3) Na outra definicdo (GGb), também atribuiram-se “pais ficticios” aos animais
com incerteza da paternidade. Entretanto, os animais provenientes de acasalamentos
com RM foram agrupados de acordo com o ano de nascimento, a cada trés anos
(baseado no intervalo de geracdes dos machos), e neste caso, seis grupos genéticos
foram formados.

Embora ndo houvesse um numero pequeno de animais dentro do grupo, esta

ultima definigdo foi para minimizar possiveis problemas de confundimento de grupos
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genéticos com grupo de contemporaneos e 0 pequeno numero de animais dentro dos
grupos genéticos, conforme apontado por QUAAS (1988).

O modelo de pais desconhecidos, seguindo as equacdes de modelos mistos de
HENDERSON (1984) pode ser representado pela seguinte equacgao:

y=Xb +Zu + e;

em que y é o vetor de desempenho, b é o vetor de efeitos fixos, u é o vetor de
efeitos aleatérios; e é o vetor de efeito residual e X e Z sdo as matrizes de incidéncia
que relacionam as observagbes aos efeitos ndo-genéticos e efeito genético aditivo,
respectivamente. Assumindo que:

p(y)~N(Xb + Zu,162);

p(b )=constante;

plu)~ N(0,G), com priores:

oo oo i)

Para o GPD:

A 2
gc 0 log

enquanto para o PS o modelo definiu-se por:
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a 'Ac2 Ac,, 0O O

m Ac,, Ao, 0 O
u= G= ) ;

p 0 0 I 0

gc 0 0 0 log

em que a é o vetor de efeito genético aditivo, m é o vetor de efeito genético materno, p
€ o vetor de efeito de ambiente permanente materno, gc é o vetor de efeito de grupo

contemporaneo; A é a matriz de parentesco médio, | é a matriz identidade, o ¢ a
variancia residual, o> é a variancia genética aditiva, o2 € a variancia genética
materna, o) é a variancia de ambiente permanente, o,, é a covariancia entre os

efeitos genéticos aditivo e materno; 0§c= variancia do grupo de contemporaneos;

As equacoes de modelo misto incluindo grupos genéticos (WESTELL et al.,
1988) podem ser descritas da seguinte maneira:

y = Xb + Zu*+ZqQq + €;

em que, a =u*+Qg, sendo que u* € o vetor dos efeitos aleatérios genético aditivo
direto, g € o vetor de efeitos fixos aditivos de grupo e Q é a matriz de incidéncia dos
efeitos de grupo. Assumindo-se que:

p(g) =constante;

Foram realizadas analises unicaracteristica, com todos os modelos, sob
enfoque bayesiano, utilizando métodos Monte Carlo via cadeias de Markov (MCMC).
Foram considerados 400.000 ciclos. O intervalo de amostragem do ciclo foi de 10
amostras. Os 10.000 primeiros ciclos foram descartados. Para verificar a convergéncia
da cadeia foi realizada uma analise baseada na seqiéncia inicial monotbnica de
GEYER (1992). Para cada componente de variancia, a sequéncia inicial monoténica
foi utilizada para determinar o numero efetivo de amostras, que é uma estimativa do
namero de amostras independentes com conteludo equivalente as informacdes

contidas dentro das amostras dependentes (SORENSEN et al., 1995). O comprimento
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da cadeia foi determinado, tal que, todos os parametros tivessem pelo menos 100
amostras independentes.

Para verificar o modelo de melhor ajuste foram utilizados o critério de
informacao da deviance (DIC) (SPIEGELHALTER et al., 2002) e a ordenada preditiva
condicional (CPO) (GELFAND, 1996). A ordenada preditiva condicional (CPO) foi
definida como a aproximacao de MCMC para o CPO dos modelos My e M., com
parametros 8, foram obtidos pela média harménica de G ciclos de MCMC:

1
égp‘1 (y,jo®.m,)

p(yij‘y(—ij)!Mr )z

em que p(yii‘y(_ij),MJ € a ordenada preditiva condicional (CPO) do modelo 1 para

observacao Yij, € a densidade de validagdo cruzada, que sugere quais valores de Y
sdo provaveis quando o modelo é ajustado a todas as outras observagoes y.j exceto

yii. Enquanto p(yii‘y(_m,Mz) refere-se a ordenada preditiva condicional (CPO) do

modelo 2.
O DIC é composto por uma medida de ajuste global, a média a posteriori da
deviance e uma penalizagdo para a complexidade do modelo. A deviance do modelo

G
M, foi estimada por DEV :EZ—Iogp(y|9“),M,), como proposto por Spiegelhalter et al.
i=1
(2002). A complexidade do modelo foi determinada pelo numero efetivo de parametros
po, =DEV -D, (6), em que DEV/(6)=—2logply|6,M, ) com 6 sendo a média a posteriori
do ¢, isto é, Pp, representa a diferenca entre a média a posteriori da deviance e a

deviance baseada na média a posteriori dos parametros sob o modelo. Finalmente, o

DIC para o modelo foi determinado por:

DIC =DEV +p,_
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Para comparar modelos, menores valores de DIC e CPO sé&o indicativos de
melhor ajuste do modelo. A diferenga maior que sete entre os valores de DIC preditos
pelos diferentes modelos indicam que a diferenca foi importante para o ajuste do
modelo (SPIEGELHALTER et al, 2002).

Correlacbes de Spearman obtidas entre as médias a posteriori dos efeitos
genéticos aditivos, dos diferentes modelos foram calculadas para o GPD e o PS para
diferentes arquivos: (1) contendo somente touros e os touros ranqueados como 0s 5,
10, 20 e 50% melhores touros para cada caracteristica; e um segundo arquivo (2)
contendo animais filhos de RM e filhos de RM classificados da mesma forma que em
(1). Além disso, verificou-se o numero de coincidentes entre os arquivos contendo os
touros e animais com paternidade incerta, para as porcentagens descritas.

Os valores genéticos dos animais filhos de reprodutores multiplos, para cada
caracteristica, foram utilizados para obter estimativas das tendéncias genéticas
anuais, empregando-se o programa computacional Statistic Analysis System (SAS 9.0,
SAS Institute, Cary, NC, USA).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os critérios de selecdo de modelos utilizados indicaram que o modelo que
assumiu grupos genéticos formados pelos reprodutores do préprio grupo de RM, que é
a definicdo mais facil, obteve um ajuste inferior comparado ao modelo que nao incluiu
grupos genéticos (Tabela 2). Na maioria dos trabalhos em que se compararam
modelos incluindo grupos genéticos ou nao, verificou-se que a inclusdao de grupos
genéticos levou a predicao do mérito genético aditivo dos animais com maior acuracia
(FAMULA & VAN VLECK, 1982; PIERAMATI & VAN VLECK, 1993; GOLDEN et al.,
1994). Entretanto, FAMULA & VAN VLECK (1982) concluiram que a definicdo de
grupo genético mais apropriada depende do critério de selecao e que uma definicao
Unica de grupos genéticos nao existe.

Para as duas caracteristicas, os menores valores de médias da deviance (DEV)
foram encontrados para o modelo em que os grupos genéticos foram formados pelos
touros pertencentes ao grupo de RM (GGa). Entretanto, o critério de escolha DIC leva
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em conta tanto os valores de média da deviance como a complexidade do modelo (ou
numero efetivo de parametros). Assim, devido a sua complexidade, este modelo
(GGa) resultou em um critério da informacao da deviance superior aos demais (Tabela
2). Desta forma, o resultado do critério de escolha do DIC indicou, tanto para o GPD
como para o PS, que o modelo de grupo genético definido com base no intervalo de
geracdes entre os machos de trés anos (GGb), foi mais apropriado para predizer o
valor genético dos animais comparado aos outros modelos do presente trabalho
(Tabela 2).

O resultado do critério de escolha CPO, avaliado pela deviance baseada na
ordenada preditiva condicional (CPO), apontou diferencas entre os modelos de
maiores magnitudes que o DIC, mas, da mesma forma, indicou o modelo GGb como o
mais apropriado para predizer o valor genético dos animais com paternidade
desconhecida para ambas as caracteristicas .

Tabela 2 — Média da deviance (DEV), penalidade para numero efetivo de
parametros (Pp), critério de informagéo da deviance (DIC) e deviance baseada na
ordenada preditiva condicional (CPO) para o ganho de peso pds-desmama (GPD)
e 0 peso ao sobreano (PS)

Caracteristica Modelo DEV Pp DIC CPO
GPD
Paternidade desconhecida 520.553 10.710 531.263  532.390
GGa 520.174 11.223  531.397 532.635
GGb 520.268 10.917 531.185  532.354
PS
Paternidade desconhecida 532.437 17.874  550.311 553.572
GGa 529.399  20.249  549.648  553.954
GGb 529.957 19.485  549.442  553.399

GGa= modelo em que cada grupo genético era formado pelo grupo de
reprodutores multiplos; GGb= modelo em que o0s grupos genéticos foram
baseados no intervalo de gera¢des dos machos (3 anos)
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Com esses resultados dos critérios de escolha, espera-se que 0s modelos que
incluem grupos genéticos apropriados sejam Uteis para predizer o valor genético dos
animais com maior acuracia, quando estes possuem alguma informacado de
parentesco perdida, assim como descrito nos trabalhos de FAMULA & VAN VLECK
(1982) e WESTELL et al. (1988). Além disso, esses resultados concordam com
PIERAMATI & VAN VLECK (1993) que concluiram que a inclusdo de grupos genéticos
no modelo € uma alternativa para predizer o valor genético quando informagdes de
pedigree sao perdidas.

No modelo de paternidade desconhecida, os touros dos filhos de RM séao
considerados como desconhecidos e pertencentes a uma unica populacdo base. Ou
seja, 0s animais pertencentes a populacao base e os touros participantes do sistema
RM terdo o mesmo valor genético médio, impossibilitando a comparacdo do
desempenho reprodutivo e produtivo dos diferentes touros. No entanto, essa
pressuposicao nao pode ser considerada verdadeira, uma vez que 0s animais da
populacdo base que nao possuem nenhum dos pais conhecidos, podem pertencer a
diferentes regides e/ou geracdes de reprodutores, e assim, o valor genético médio
difere de populacao para populagdo. Segundo PIERAMATI & VAN VLECK (1993), a
inclusdo de grupos genéticos no modelo, pode corrigir parte do viés nas estimativas de
variancia genética, se os animais da populacao base nao forem todos da mesma
geracao.

Por meio do teste de convergéncia realizado com base na seqiéncia inicial
monotdnica de GEYER (1992), verificou-se que o numero de amostras independentes
obtidas, acima de 200 para todos os parametros, indicando que o comprimento da
cadeia foi adequado. As estimativas da distribuicdo marginal a posteriori das
herdabilidades (Figuras 1 e 2) apresentaram dispersdo simétrica das amostras em
torno da média a posteriori, apds o descarte das primeiras 10.000 amostras.
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Figura 1- Densidades das estimativas de herdabilidade a posteriori do ganho de
peso pos-desmama (GPD) em animais Nelore obtidas pelo modelo de
paternidade desconhecida (Paternidade_desconhecida), modelo considerando
0s grupos de reprodutores multiplos como grupos genéticos (GGa) e o modelo
considerando o intervalo de geracdes de machos (GGb)

29



30

30 q Paternidade desconhecida

23 A ~ GGb

20

Densidad
en5|ae15_

10

D T T T
013 016 012 022 025 028 031 034 037 040

herdabilidade direta

20 ~ Patemidade_desconhecida

Densidade
60

40 -

20 ~

0

0,01 0,02 0,03 0,04 0,03 0,06
herdahilidade materna

Figura 2- Densidades das estimativas de herdabilidade a posteriori de efeito
direto (acima) e materno (abaixo) do peso ao sobreano (PS) em animais Nelore
obtida pelo modelo de paternidade desconhecida (Paternidade desconhecida),
modelo considerando os grupos de reprodutores multiplos como grupos
genéticos (GGa) e o modelo considerando o intervalo de geragcdes de machos
(GGb)

Verificou-se com o presente trabalho que as estimativas de todos os
parametros e 0s seus respectivos desvios-padrao, para o ganho de peso, obtidas com

os diferentes modelos, foram muito similares (Tabela 3). Assim, a escolha do modelo
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nao deve interferir na estimacao de parametros genéticos para esta caracteristica. As
estimativas de herdabilidade, varidncias genética aditiva e residual para o GPD estao
proximas as descritas na literatura (ELER et al., 1996; MARCONDES et al., 1999;
PANETO et al., 2002; CARDOSO et al., 2004; MALHADO et al., 2005; BOLIGON et
al., 2010). FERNANDES & FERREIRA (2000) compararam modelos estatisticos para
o ganho de peso pés-desmama, obtendo estimativas de herdabilidade superiores
(0,36 a 0,37) as encontradas no presente trabalho para animais da raca Charolés. No
entanto, as estimativas do presente trabalho sao superiores as encontradas por
HOLANDA et al. (2004), trabalhando com animais da raga Nelore em Pernambuco
(0,06).

Tabela 3 — Médias das estimativas dos parametros genéticos com seus
respectivos desvios padrdao para ganho de peso pds-desmama obtido pelo
modelo de paternidade incerta e modelos com grupos genéticos

Parametros Modelo

Paternidade desconhecida GGa GGb
o’ 52,85 + 2,91 53,75 + 2,87 54,19 £2,95
o’ 252,04 £ 2,70 250,51 £ 2,68 250,88 £ 2,72
h; 0,17 £ 0,01 0,18 £ 0,01 0,18 £ 0,01

GGa= modelo que considerou que cada grupo genético foi formado pelo grupo
de reprodutores multiplos; GGb= modelo em que os grupos genéticos foram

baseados no intervalo de geragées dos machos (3 anos); o2 = estimativa da
varidncia genética aditiva; o = estimativa da variancia residual; hj= estimativa
da herdabilidade

Para o peso ao sobreano (PS), as estimativas da variancia genética aditiva
foram proximas entre os modelos que incluiram grupos genéticos sendo que a
estimativa obtida com o modelo de paternidade desconhecida foi de menor magnitude
(Tabela 4). Esses resultados indicam que os modelos que incluiram grupos genéticos
sdo mais adequados, uma vez que o modelo de paternidade desconhecida pode ter
subestimado a variancia genética aditiva. Entretanto, PIERAMATI & VAN VLECK
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(1993) descreveram estimativas de variancia genética aditiva menores com o0s

modelos que incluiram grupos genéticos.

Tabela 4 - Médias das estimativas dos parametros genéticos com seus
respectivos desvios-padrdo para o peso ao sobreano obtido pelo modelo de
paternidade desconhecida e pelos modelos de grupos genéticos

Parametros Modelo

Paternidade desconhecida GGa GGb
o 111,58 + 7,818 134,74 + 8,641 131,25 £ 8,250
o2 305,10 + 5,073 290,55 +5,473 293,19 + 5,291
o2 10,70 £ 1,422 9,77 £1,379 9,67 1,337
Cam 8,06 + 2,675 2,26 * 3,027 4,02 £2,709
o 20,12 £ 1,425 20,21 £ 1,462 20,09 + 1,409
o; 455,54 + 3,264 457,59 + 3,245 458,093 + 3,609
ol 1015,60 + 31,48 920,24 + 25,57 983,49 + 32,08
h2 0,24 £ 0,016 0,29 £ 0,018 0,29 £ 0,017
h2 0,02 £ 0,002 0,02 + 0,003 0,02 + 0,003
rQdm 0,24 £ 0,085 0,07 £ 0,086 0,12 £0,079

GGa= modelo que considerou que cada grupo genético foi formado pelo grupo

de reprodutores multiplos; GGb= modelo que o0s grupos genéticos foram

baseados no intervalo de geragbes dos machos (3 anos); oZ= estimativa da

variancia genética aditiva; o= estimativa da variancia residual; o2 = estimativa
da variancia genética materna; o, = estimativa da covariancia entre os efeitos
genético direto e materno; o/, = estimativa da variancia de ambiente permanente
materno; o-jc= variancia do grupo de contemporaneos; cf,f =estimativa da
variancia fenotipica; h3= herdabilidade direta; hZ = herdabilidade genética
materna; rgam = correlacao entre os efeitos genéticos direto e materno
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A maior magnitude desse parametro foi estimado pelo modelo de paternidade
desconhecida (Tabela 4). Este modelo proporcionou o pior ajuste aos dados
comparado aos modelos que incluiram grupos genéticos, superestimando a variancia
residual.

As estimativas da covariancia e da correlacao entre os efeitos genético direto e
materno foram positivas (Tabela 4) como as descritas por MEYER (1992) em animais
Angus. No entanto, muitos trabalhos da literatura descrevem estimativas de
correlacoes altas e negativas entre efeito genético direto e materno (GUNSKI et al.,
2001; RIBEIRO et al.,, 2001; BOLIGON et al., 2008). No presente trabalho, as
estimativas de covariancia e correlacao entre os efeitos genético direto e materno
obtidos pelos diferentes modelos diferiram, sendo o modelo de paternidade
desconhecida o que estimou os maiores valores. No entanto, o intervalo de
credibilidade a 95% entre o0s modelos tiveram sobreposicdo (dados néao
apresentados), indicando que a escolha entre os modelos pode nao interferir na
estimacao desse parametro. A pequena magnitude da correlacdo entre o efeito
genético direto e materno sugere que este nao € um efeito muito importante sob ponto
de vista bioldgico (ELER et al., 1995).

Observou-se um acréscimo no valor da herdabilidade direta quando o modelo
incluiu grupos genéticos, o que pode ser atribuido, em parte, ao melhor ajuste do
modelo com grupos genéticos (Tabela 2). As herdabilidades de efeito direto estimadas
no presente trabalho (Tabela 4) sdo préximas as descritas na literatura para animais
de ragcas Zebuinas (MERCADANTE et al., 1995; BITTENCOURT et al.,, 2002;
GIANNOTTI et al., 2005; BOLIGON et al., 2008) que variaram de 0,22 a 0,48. Com
esses resultados, o PS podera responder mais eficientemente a selegédo que o GPD,
concordando com o trabalho de GUNSKY et al. (2001). Por outro lado, o PS possui
maior correlagdo com as outras caracteristicas de crescimento como peso ao nascer e
peso adulto que o GPD (ELER et al., 1996; SIQUEIRA et al., 2003; MERCADANTE et
al., 2004), o que nem sempre € desejavel, pois a selecdo para aumento de peso ao
sobreano pode gerar bezerros maiores, dificultando o parto e animais adultos mais

pesados, que sdo mais exigentes nutricionalmente.
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Baixas herdabilidades maternas foram estimadas para o peso ao sobreano
(Tabela 3). Estas sao semelhantes as descritas na literatura (GUNSKY et al., 2001;
RIBEIRO et al., 2001). Esses resultados concordam com RIBEIRO et al. (2001), os
quais sugeriram que a variacao fenotipica total para o peso aos 550 dias de idade
depende, em grande proporcao, do efeito genético aditivo direto.

As correlacoes de Spearman entre os valores genéticos obtidos pelos modelos
de paternidade desconhecida e os modelos de grupos genéticos (GGa e GGb) para o
arquivo incluindo somente touros foram altas (acima de 0,80) para ambas as
caracteristicas avaliadas, GPD e PS (Tabela 5). Esses resultados indicam que a
utilizacao destes modelos ndo causaria mudancas importantes na classificacdo dos
touros. Isto é confirmado pelo grande numero de touros coincidentes (entre
parénteses na Tabela 5) observado em todas as pressdes de selecao (superior a
78%). Com base nos valores genéticos preditos pelo modelo de paternidade
desconhecida, GGa e GGb, observou-se que 23 a 24 touros foram coincidentes entre
0os modelos quando os 5% melhores reprodutores foram avaliados (arquivo total
contendo 26 touros) (Tabela 5).

Incluindo-se somente filhos de reprodutores multiplos, verificou-se para o GPD,
que as correlagdes entre os valores genéticos preditos pelo modelo de paternidade
desconhecida e o GGb foram todas acima de 0,80. Assim, a escolha entre esses
modelos (paternidade desconhecida e GGb) ndo provocou mudancgas substanciais nas
classificacdes dos animais. Isto € confirmado pelo grande numero de filhos de RM
coincidentes (entre parénteses na Tabela 6), que seriam selecionados por esses dois
modelos. Entretanto, as correlagdes entre valores genéticos preditos considerando
outros modelos (paternidade desconhecida x GGa e GGa x GGb) foram menores que
0,63. Desta forma, a utilizacdo destes modelos pode promover mudanca importante
nas classificacées dos filhos de RM.

Para PS, as correlacbes entre os valores genéticos preditos pelo modelo de
paternidade desconhecida e os modelos de grupos genéticos (GGa e GGb) foram
moderadas (inferiores a 0,70). Além disso, para essa caracteristica, as maiores
correlacées foram entre os modelos de grupo genético (Tabela 6). Estas baixas
correlacbes entre os valores genéticos sugerem que os modelos de grupo genético
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(GGa e GGb) podem favorecer a classificacdo correta dos filhos de RM em
comparacao com modelo paternidade desconhecida quando a selecado é baseada no
PS. Cabe ressaltar que o modelo GGb é o que melhor ajustou os dados observados.

Tabela 5- Numero de touros coincidentes (entre paréntesis) e as estimativas de
correlacdo de Spearman entre os valores genéticos preditos pelo modelo de
paternidade desconhecida e modelos de grupos genéticos para o ganho de peso

pds-desmama (GPD) e peso ao sobreano (PS)

Porcentagem de touros selecionados

10% 20% 50% Todos
Numero total de touros (52) (104) (260) (519)
Caracteristicas
GPD
Paternidade Desc x GGa (49) (98) (250) (519)
0,869 0,961 0,979 0,990
Paternidade Desc x GGb (50) (100) (252) (519)
0,941 0,978 0,987 0,996
GGa x GGb (51) (100) (254) (519)
0,961 0,986 0,993 0,994
PS
Paternidade Desc x GGa (41) (89) (244) (519)
0,836 0,818 0,905 0,971
Paternidade Desc x GGb (44) (94) (245) (519)
0,835 0,861 0,933 0,981
GGa x GGb (49) (97) (254) (519)
0,945 0,940 0,974 0,992

Paternidade Desc= modelo que considerou crias de RM com paternidade
desconhecida; GGa= modelo em que cada grupo genético era formado pelo
grupo de reprodutores multiplos; GGb= modelo em que os grupos genéticos
foram baseados no intervalo de geracdes dos machos (3 anos);
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Verificou-se que para o GPD, as correlagcdes de Spearman entre os valores
genéticos obtidos pelos modelos do presente trabalho foram, em todos os casos,
levemente superiores as observadas para o peso ao sobreano. Provavelmente, isso
deve-se ao menor numero de efeitos que foram incluidos no modelo para o GPD.

O controle da paternidade por monta controlada e a inseminacgao artificial,
assim como a identificacdo da paternidade por da tipagem sanguinea e exames de
DNA sao ferramentas que podem ter alto custo para os produtores de gado de corte,
principalmente quando se trabalha com grandes rebanhos. Muitos programas de
melhoramento genético desconsideram animais com paternidade desconhecida. No
entanto, SULLIVAN, (1995) verificou que a exclusdo dos dados de desempenho de
animais com paternidade incerta da avaliacao pode representar uma reducéao de 24%
na resposta a selecao, comparando o modelo que exclui os dados de desempenho e
os modelos considerando grupos genéticos. O mesmo autor concluiu que a perda na
resposta a selecao pode depender da porcentagem de animais com paternidade
incerta. Portanto, a utilizacdo de modelos que incluam grupos genéticos é uma medida
alternativa para melhor predizer o mérito genético de animais com paternidade
desconhecida.

As médias dos valores genéticos estimados para o ganho em peso pelos trés
modelos foram muito préximas a zero até o ano de 1995 (Figura 2). Apds esse ano,
maiores tendéncias foram observadas, principalmente, para o modelo de grupo
genético formado com base no intervalo de geracdes dos machos, o qual apresentou,
para o ganho de peso pdés-desmama, a maior tendéncia genética média anual (0,22
kg/ano).



Tabela 6 - Numero de filhos de reprodutores multiplos (RM) coincidentes (entre
paréntesis) e correlacdo de Spearman entre os valores genéticos preditos pelo
modelo de paternidade desconhecida e modelos de grupos genéticos para o
ganho de peso p6s-desmama (GPD) e peso ao sobreano (PS)

Porcentagem de filhos de RM selecinados

10% 20% 50% Todos

Numero de filhos de RM (2281) (4562) (11405) (22810)

Caracteristicas

GPD
Paternidade Desc x GGa 0,412 0,487 0,574 0,743
(1176) (2931) (9086) (22810)
Paternidade Desc x GGb 0,822 0,852 0,895 0,954
(1862) (3940) (10543) (22810)
GGa x GGb 0,522 0,568 0,623 0,762
(1391) (3127) (9259) (22810)
PS
Paternidade Desc x GGa 0,294 0,354 0,442 0,634
(1142) (2685) (8555) (22810)
Paternidade Desc x GGb 0,532 0,594 0,691 0,853
(1489) (3252) (9402) (22810)
GGa x GGb 0,701 0,713 0,734 0,802
(1518) (3298) (9500) (22810)

Paternidade Desc= modelo que considerou crias de RM com paternidade
desconhecida; GGa= modelo em que cada grupo genético era formado pelo
grupo de reprodutores multiplos (RM); GGb= modelo em que os grupos
genéticos foram baseados no intervalo de geracdes dos machos (3 anos);
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Figura 2- Tendéncias genéticas anuais dos filhos de reprodutores multiplos para o
ganho de peso pds-desmama e peso ao sobreano obtidos pelo modelo que considerou
crias de reprodutores multiplos (RM) com paternidade desconhecida (PD), modelo em
que cada grupo genético era formado pelo grupo de RM (GGa) e o modelo em que os
grupos genéticos foram baseados no intervalo de geracdes dos machos (3 anos) (GGb)
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Para peso ao sobreano, até o ano de 1998, os menores valores genéticos
médios foram estimados pelos modelos que incluiram grupos genéticos (GGa e GGb).
No entanto, a maior tendéncia genética foi obtida com o modelo de grupos genéticos
formados pelo grupo de RM (1,22 kg/ano). Por outro lado, as médias anuais dos
valores genéticas obtidas com este modelo oscilaram muito para as duas
caracteristicas nao seguindo uma tendéncia linear. Isto pode ser devido a
contaminacdo dos valores genéticos por efeitos ambientais neste modelo, em
consequéncia de confundimento entre grupos de RM e GC. As médias anuais
estimadas com o modelo GGb foram superiores as estimadas com o modelo de
paternidade desconhecida com tendéncia genética de 1,020 e 1,016 Kkg/ano,
respectivamente (Figura 2). O modelo de paternidade desconhecida por assumir que
os touros incluidos nos grupos de RM pertencem a populacdo base subestima o
ganho genético, uma vez que, esses touros sao selecionados e espera-se tenham um

valor genético médio superior ao da populacao base.

CONCLUSOES

O modelo de grupo genético, agrupando os animais de acordo com o intervalo
de geragdes dos machos foi mais adequado para predizer o mérito genético dos
animais com incerteza de paternidade. Recomenda-se 0 uso desse modelo para

predizer o mérito genético e classificar filhos de reprodutores multiplos.
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CAPITULO 3 - COMPARACAO DE PROCEDIMENTOS ESTATISTICOS PARA
CONSIDERAR PATERNIDADE DESCONHECIDA PARA AVALIACAO GENETICA
DE CARACTERISTICAS DE CRESCIMENTO DE ANIMAIS DA RACA NELORE.

Resumo: O objetivo do presente trabalho foi comparar um modelo com base na matriz
de parentesco médio (ANRM) e um modelo hierarquico bayesiano (HIER) a fim de
indicar o procedimento estatistico mais adequado para melhor estimar o valor genético
para caracteristica de crescimento de animais da raca Nelore que possuem incerteza
da paternidade, quando os pais candidatos estao disponiveis. Apds a consisténcia dos
dados, foram mantidos 62.212 animais da raca Nelore com informacdes de ganho de
peso pds-desmama e peso ao sobreano. O arquivo de pedigree continha 75.088
animais. Duas abordagens foram adotadas no tratamento da incerteza da paternidade.
No modelo ANRM foram atribuidas probabilidades iguais para cada um dos possiveis
pais dos animais com paternidade incerta. A outra metodologia adotada foi 0 modelo
HIER, que considera a incerteza nas atribuicbes de paternidade de animais
participantes do sistema de RM, em que probabilidades a priori fixas sado atribuidas a
cada possivel pai dos animais com paternidade incerta, sendo que as probabilidades a
posteriori sdo estimadas de acordo com a informagdo contida nos dados. Foram
realizadas analises unicaracteristica, sob enfoque bayesiano, utilizando métodos
Monte Carlo via cadeias de Markov (MCMC). Foram considerados 400.000 ciclos,
descartando os 10.000 primeiros ciclos (periodo de aquecimento). Para verificar o
modelo de melhor ajuste foram utilizados o critério de informacao da deviance (DIC) e
a ordenada preditiva condicional (CPO). O modelo que melhor ajustou os dados para
estimar os parametros genéticos de animais que possuem paternidade incerta foi o
modelo hierarquico bayesiano. Entretanto, para avaliagbes genéticas, qualquer um
dos dois modelos pode ser utilizado ja que praticamente ndao houve diferencas entre

os valores genéticos estimados

Palavras-chave: ganho de peso pés-desmama, modelo hierarquico bayesiano,

paternidade desconhecida, peso ao sobreano
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Abstract: The objective of this work was to compare model based on the use of an
average numerator relationship matrix (ANRM) and a hierarchical animal model to
indicate the most appropriate statistical procedure to better estimate the genetic value
of Nelore animals that have uncertain paternity, when candidate date sires are
available. The data set contained records of 62,212 Nelore animals. The pedigree file
contained a total of 75,088 animals. Two approaches were adopted to handle uncertain
paternity. In the model based on the use of the ANRM equal probabilities were
attributed to each of the possible parents of the animals with uncertain paternity. The
other method adopted in the present study was the HIER that considers uncertainty in
the assignment of paternity of animals participating in the MS system. Within this
context, prior probabilities are assigned to each possible sire of animals with uncertain
paternity, which are altered according to information present in the data for the
estimate corresponding posterior probabilities. Univariate analyses were carried out
under Bayesian approach via Markov Chain Monte Carlo (MCMC) methods,
implementing a chain of 400,000 rounds where the first 10,000 rounds were discarded
(burn-in period). Models were compared by deviance information criteria (DIC) and the
conditional predictive ordinate (CPO). The hierarchical animal model was more
appropriate to fit the data to estimate genetic parameters with uncertain paternity.
However, for genetic evaluations, both models can be used since there was no

difference between estimated genetic values.

Keyword: Hierarchical bayes model, long yearling weight, postweaning gain, uncertain

paternity
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INTRODUCAO

Acasalamentos com reprodutores multiplos (RM) sado muito utilizados na
pecuaria extensiva, uma vez que nao requer mao-de-obra tdo qualificada quanto
outros sistemas de acasalamentos. Este sistema de acasalamentos tambem é
utilizado para melhorar a taxa de concepg¢ao, uma vez que o tamanho médio do grupo
de reproducdo € formado em funcdo do tamanho do piquete e, em geral, esses
piquetes possuem grandes areas, assim, a exposi¢cdo de um grupo de vacas a um
Unico touro se torna praticamente inviavel. A conseqiéncia da inclusdo de varios
touros em um grupo grande de vacas é a formacdo de pedigrees incompletos, os
quais podem afetar diretamente a acuracia das avaliagdes genéticas.

Diferentes modelos estatisticos tém sido propostos para predicdo do mérito
genético de animais com paternidade incerta. Um método inicialmente proposto foi a
inclusdo de grupos genéticos no modelo a fim de minimizar o viés nas predi¢cdes dos
valores genéticos de animais com paternidade desconhecida (WESTELL et al., 1988).
Outra metodologia é o0 modelo com base na matriz de parentesco médio (ANRM),
proposto por HENDERSON (1988), que pressupde o conhecimento da probabilidade
de cada touro ser o pai verdadeiro de um determinado animal. O ANRM tem
propriedades de melhor preditor linear ndo viesado (BLUP), fundamentado na matriz
de parentesco médio, assim, auxilia a correta especificacdo da matriz de
(co)variancias genéticas, quando essas probabilidades sao presumidamente
conhecidas.

Em 2003, foi proposto um outro método para avaliacdo genética de animais
com paternidade desconhecida (CARDOSO & TEMPELMAN, 2003), o modelo animal
hierarquico (HIER). Este método combina informagdes a priori aos dados a fim de
determinar probabilidades a posteriori dos pais candidatos. Desta forma, o modelo
infere o mérito genético dos animais com paternidade incerta e seus possiveis pais. A
principal vantagem do modelo HIER em relacdo aos modelos anteriormente descritos
na literatura € a possibilidade de considerar adequadamente a incerteza sobre as
atribuicées de touros na inferéncia do mérito genético, devido a incerteza sobre as
atribuicdes de touros. Com base nos critérios bayesianos de escolha do modelo,
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CARDOSO & TEMPELMAN (2004) mostraram que o HIER foi consistentemente
melhor para predizer o valor genético de animais com paternidade incerta comparado
ao modelo ANRM. Além disso, a inclusao de informacdes fenotipicas para inferir sobre
a incerteza da paternidade pode aumentar a acuracia do valor genético predito, como
descrito na literatura (CARDOSO & TEMPELMAN, 2003; 2004; SAPP et al., 2007).

Trabalhos comparando modelos que levam em conta a paternidade
desconhecida para avaliacdo genética de bovinos de corte ndo sao frequentes,
principalmente na raca Nelore. Portanto, objetivou-se com esse trabalho comparar o
modelo baseado na matriz de parentesco médio (ANRM) e o modelo hierarquico
animal (HIER) para animais da raga Nelore criados a pasto a fim de indicar o
procedimento estatistico mais adequado para estimar o valor genético de animais que
possuem incerteza da paternidade e os possiveis pais estao disponiveis.

MATERIAL E METODOS

Foram utilizados registros de animais da raca Nelore, nascidos no periodo de
1984 a 2006, pertencentes ao arquivo zootécnico da Agropecuaria Jacarezinho Ltda,
localizada no municipio de Valparaiso, Sao Paulo.

Sao utilizados como sistemas de acasalamentos: inseminagdo artificial, monta
controlada e reprodutor multiplo (RM), com relacéo touro:vaca de 1:30. Acasalamento
com RM é a exposicao das fémeas a mais de um touro na mesma estacdo de monta.
Sao realizadas duas estacdes de monta. Na primeira, denominada estacao de monta
antecipada, todas as novilhas sdo expostas a reproducao independente do peso e da
condigdo corporal entre os meses de fevereiro e abril, com duragdo de,
aproximadamente, 60 dias. A segunda, denominada estacdo de monta normal, tem
inicio em torno da segunda quinzena do més de novembro com duracdo de,
aproximadamente, 70 dias. Nesta estacdo, sdo expostas as novilhas que nao
conceberam na estacdo de monta antecipada e todas as vacas do rebanho. As épocas
de nascimento dos bezerros se concentram de agosto a outubro e novembro a janeiro,

e 0S mesmos sao mantidos com suas maes até os sete meses de idade a pasto.
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As caracteristicas consideradas neste estudo foram o ganho de peso pos-
desmama (GPD), dos 205 aos 550 dias de idade, com média de 98,40+33,33 kg e 0
peso ao sobreano (PS) com média de 274,34142,02 kg. Ao sobreano os animais
possuiam idades entre 420 e 640 dias, respectivamente.

Informagbes de grupos contemporaneos (GC) com menos de trés animais e de
animais cujas medidas foram superiores ou inferiores a média de seu GC, mais ou
menos 3,5 desvios padrao foram consideradas como perdidas durante a consisténcia
dos dados, para as caracteristicas GPD e PS, respectivamente. Todos o0s animais
tinham pelo menos a mae conhecida. Os GC foram formados pela combinacado dos
efeitos de sexo, fazenda, ano e estacdo de nascimento, fazenda, més e grupo de
manejo a desmama, fazenda, més e grupo de manejo ao sobreano.

Foi realizado um teste de conectabilidade de GC baseado no numero total de
lacos genéticos (minimo 10), em um modelo animal, usando o programa AMC (ROSO
& SCHENKEL, 2006).

Os resumos dos arquivos de dados, pedigree e o de grupos de reprodutores
multiplos (RM) estdo apresentados na Tabela 1. Apds a consisténcia dos dados foram
mantidos 62.212 animais, sendo que o arquivo de pedigree continha 75.088 animais.
Os touros que compdem cada grupo de RM foram ou nao identificados, conforme o
controle zootécnico de cada propriedade. No presente trabalho, entre os 1.024 grupos
de RM, apenas 177 possuiam a identificacdo dos touros participantes, ou seja, 847
grupos de RM nao tinham nenhuma informacao sobre os touros participantes. Dos 177
grupos com os touros identificados, 153 estavam conectados e possuiam informacéao
de desempenho ou progénie. O modelo de grupos genéticos foi adotado para grupos
de RM sem identificacao dos touros participantes. Os grupos genéticos foram formados
atribuindo-se “pais ficticios” aos animais com paternidade desconhecida, que foram
agrupados de acordo com seus anos de nascimento, a cada trés anos, baseado no
intervalo de geragdes dos machos, com base nos resultados do capitulo 2.

No arquivo com grupos de RM que continham as informacdes dos touros (177
grupos), foram identificados 559 touros dentro dos grupos de RM. Entre estes, 40
touros ndao possuiam desempenho ou progénie conhecida. Somente seis touros nao
possuiam desempenho, mas possuiam progénie identificada, 351 possuiam
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desempenho préprio, mas nao possuiam progénie identificada e 162 possuiam
progénie e informacgédo de desempenho. Em média, os grupos de reprodutores multiplos
possuiam 4,8 touros (variando de 2 a 16).

Tabela 1 - Descricdo do arquivo de dados, pedigree e grupos de reprodutores
multiplos (RM)

Numero de animais no arquivo 62.212
Numero de touros 581
Numero de fémeas 27.743
Numero de animais no pedigree 75.088
Animais pertencentes a populacdo base 12.876
Animais com paternidade conhecida 39.402
Animais provenientes de acasalamentos com RM 22.810
Numero de grupos de RM 1.024
Grupos com identificacdo dos touros participantes 177
Grupos sem identificacdo dos touros participantes 847

As caracteristicas GPD e PS foram modeladas como uma funcéo linear de
efeitos fixos (efeitos com a priori subjetivas uniformes limitadas) e efeitos aleatérios
(efeitos com distribuicdo a priori normal multivariada). Os efeitos aleatérios
considerados foram: os efeitos genético direto dos animais, de GC, efeito genético
materno e efeito de ambiente permanente. Os dois ultimos efeitos foram considerados
somente para o PS. Como efeitos fixos incluiram-se como covariaveis, para ambas as
caracteristicas, o efeito da idade do animal ao sobreano e idade da vaca (2-16 anos),
efeito linear e quadratico.

Duas abordagens foram adotadas no tratamento da incerteza de paternidade
desconhecida. No modelo baseado na matriz de parentesco médio (ANRM) proposto
por HENDERSON (1988) foram atribuidas probabilidades iguais para cada um dos
possiveis pais dos animais com paternidade incerta. Essas probabilidades sao
utiizadas para obtencdo do coeficiente de parentesco aditivo do animal com
paternidade incerta.

O célculo do parentesco aditivo seguiu a seguinte estrutura:
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em que, a; € o parentesco aditivo entre o animal i e j; ai(s”k € 0 parentesco aditivo entre

o animal i e cada um dos possiveis pais (k = 1,..., g) do animal j; p{’ é a probabilidade
do touro k ser o pai do animal j; a{l é o parentesco aditivo entre o animal i e a mée do

animal j.

A outra metodologia adotada no presente trabalho foi o modelo hierarquico
bayesiano proposto por CARDOSO & TEMPELMAN (2003), que considera a incerteza
nas atribuicbes de paternidade de animais participantes do sistema de RM, em que
probabilidades a priori fixas sdo atribuidas a cada possivel pai dos animais com
paternidade incerta, sendo que as probabilidades a posteriori sédo alteradas de acordo
com a informacao contida nos dados.

Esse modelo pode ser descrito em quatro estagios:

12 Estagio: O desempenho dos animais é descrito como uma fungéo linear de

efeitos genéticos aditivos e ndo-genéticos.
y = Xb + Zia+ Zom +Z39c+Z4pe+ €;
resultando na seguinte distribuicdo condicional de amostragem dos dados:

y| a, b, m, gc,02 ~N (Xb + Z;a+ Zom+Z3gc + Z4pe, lo7);

em que y é o vetor de desempenho, b é o vetor de efeitos ndo-genéticos, a é o vetor
de efeitos genéticos aditivos; m é o vetor de efeitos genéticos maternos e pe é o vetor
de efeito de ambiente permanente materno, ambos foram considerados somente para

o PS; gc é o vetor de efeitos de grupos de contemporéaneos; e é o vetor de efeito

residual, com e|o? ~N(0,162); X, Z1, Zo, Zs e Z4 sdo matrizes de incidéncia que
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relacionam as observacoes aos efeitos ndo-genéticos, efeito genético aditivo, materno,

de grupo contemporéneo e ambiente permanente materno, respectivamente; o> ¢ a

variancia residual, | é a matriz identidade;

2° Estagio: A distribuicao a priori para efeitos genéticos aditivos e ndo-genéticos

séo descritos por:

Efeito ndo-genético (b): b~N(b,Vy);
Efeito genético aditivo (a):als,a? ~ N(0,Ac?);
? Is,G, ~N(0,G)
m
G, =N(0,G)
032 O-am
25 ey
c,, O2

am

Efeito de grupos de contemporaneos: gc ~ N(O, Iagzc)

Efeito de ambiente permanente materno: pe ~ N(O,Iofe)

Para a predicdo do valor genético do animal, (co)variancias do efeito genético

aditivo baseiam-se na matriz de parentesco (A), touros candidatos (s), variancia
genética (cfl); jSé a variancia dos efeitos de grupos de contemporaneos; ofe= € a

variancia efeito de ambiente permanente materno; Vp € a uma matriz diagonal da

variancia a priori de b, assumindo-se Vj «.A distribuicdo qui-quadrado escalonada

invertida € assumida a priori para a variancia residual (csﬁ), ou seja:

2 Q2,2
o. ~S. x5
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em que S2 é o valor a priori da variancia residual baseado em informagdes da literatura

e v € o grau de confianca nesse valor (SORENSEN & GIANOLA, 2002).

3¢ Estagio: Para a distribuicao a priori da variancia genética, assume-se que:
A densidade a priori Wishart invertida: G, ~ W, (S,)

2 2 .2 .
Ope SpeZV(pe)’

2 2 2
Ogc schV(QC)

2

em que S;,S;,,

Sjc sao os valores a priori da variancia genética aditiva, variancia de
efeito de ambiente permanente materno e variancia dos efeitos de grupos de
contemporaneos, respectivamente, baseados na literatura e v(a), V(pe), V(ge) SA0 0S graus
de confianca desses valores.

Além disso, neste estagio sdo especificadas a probabilidade que s; seja o pai

verdadeiro do animal j dado por:
7= Prob(s, =s) para os pais candidatos k =1,2,..., v;;

sendo o conjunto de probabilidades a priori de cada touro vj ser o pai verdadeiro

do animal j:

= {ﬁi(1),7[j(2),...,ﬂ'i(v‘)} para os v; pais candidatos do animal j.

4° Estagio: A distribuicdo a posteriori para probabilidades de paternidade é
descrita nesse estagio. O conjunto inteiro de probabilidades para todos os animais que
ndo pertencem a base, raramente é conhecido com absoluta certeza, podendo ser
considerado como quantidades aleatorias da distribuicdo de Dirichlet, no quarto estagio
do modelo:

(k)

p(ﬂ-‘a) = ?:qb +1 HI‘(’I=1 (ﬂ-j(k) )ai
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A
Onde & = {0[1( )}k':1, 051( )>0 para k= 12,. v; e 7j h=1- k_17ri -

q

Especificacdes do conjunto de hiper-parametros & = {aj }iqu 1

podem ser baseadas
na avaliacdo da confiabilidade de uma fonte de informagdo externa sobre as
probabilidades a priori de cada touro designado.

Foram realizadas analises unicaracteristicas, com ambos os modelos, sob
enfoque bayesiano, utilizando métodos Monte Carlo via cadeias de Markov (MCMC).
Foram considerados 400.000 ciclos. O intervalo entre as amostras foi de 10 unidades.
Para verificar a convergéncia da cadeia foi realizada uma andlise baseada na
seqliéncia inicial monotonica de GEYER (1992). Foram descartados os 10.000
primeiros ciclos.

Por meio da sequéncia inicial monotdnica de GEYER (1992) foi calculado o
tamanho efetivo da amostra (TEA) de cada componente de variancia. Com o resultado
do TEA pode-se verificar se 0 comprimento da cadeia foi adequado. O nimero minimo
esperado para todos os componentes foi atingido para ambas as caracteristicas
avaliadas, que foi acima de 100 amostras.

O critério de informacao da deviance (DIC) (SPIEGELHALTER et al., 2002) e a
ordenada preditiva condicional (CPO) (GELFAND, 1996) foram utilizados para indicar
o modelo que melhor ajustou os dados. O DIC é composto por uma medida de ajuste
global, a média a posteriori da deviance e uma penalizacdo para a complexidade do

G
modelo. A deviance do modelo M, foi estimada por DEV :EZ—Iogp(y|9“),M,), como
i=1
proposto por Spiegelhalter et al. (2002). A complexidade do modelo foi determinada
pelo namero efetivo de parametros Po,, = DEV —D,(@), em que
DEV(@): —2Iogp(y|5,M,) com 6 sendo a média a posteriori do 6, isto &, Pp,, representa

a diferenca entre a média a posteriori da deviance e a deviance baseada na média a
posteriori dos parametros sob o modelo. Finalmente, o DIC para o modelo foi
determinado por:
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DIC=DEV +p,_

A ordenada preditiva condicional (CPO) foi definida como aproximacdes de
MCMC para o CPO dos modelos My e My, com parametros 8, foram obtidos pela

média harmoénica de G ciclos de MCMC:

1
Sp o)

p(yij‘y(—ij)’Mr )"

em que p(yii‘y(_ii),MJ € a ordenada preditiva condicional (CPO) do modelo 1 para

observacgio Yyij, destinada a ser a densidade de validagdo cruzada, que sugere quais
valores de y;; sdo provaveis quando o modelo € ajustado a todas as outras

observagdes Yy.ij exceto yii. Enquanto P(Vi;‘y(_i;),Mz) refere-se a ordenada preditiva

condicional (CPO) do modelo 2.

Os menores valores de DIC e CPO séao indicativos de melhor ajuste para
comparacao de modelos. Segundo SPIEGELHALTER et al., (2002), os valores de DIC
com diferenca maior que sete entre os valores preditos pelos diferentes modelos
indicam uma diferenca importante para o ajuste do modelo.

Correlacao de Spearman entre a média a posteriori dos valores genéticos
obtidos pelos modelos HIER e ANRM foi calculada para o GPD e PS para seguintes
arquivos: O primeiro (completo) incluiu todos os animais do pedigree. O segundo
conjunto incluiu exclusivamente progénies provenientes de acasalamentos de RM, ou
seja, animais com paternidade incerta. O terceiro incluiu somente os touros. Dentro de
cada conjunto, os animais foram classificados pelo seu valor genético. Os 10, 30 e 50%
melhores animais foram utilizados para calcular as correlagcdes entre as médias dos

valores genéticos obtidos pelos modelos HIER e ANRM.
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RESULTADOS E DISCUSSAO

O modelo hierarquico foi mais complexo em relacdo ao ANRM (Tabela 2),
concordando com os resultados de CARDOSO & TEMPELMAN (2004), que
trabalharam com dados de animais Hereford. Apesar desta maior complexidade, os
valores das médias da deviance (DEV) foram inferiores para HIER levando a um menor
DIC. Verificou-se que a diferenca entre os DIC dos modelos ANRM e HIER foi de 45
para o GPD e 255 para o PS (Tabela 2). Estas diferengas sdo maiores que sete que,
segundo SPIEGELHALTER et al. (2002), é um valor suficiente para indicar uma
diferenca importante entre modelos, em termos de ajuste dos dados. Calculado pela
deviance baseada na ordenada predictiva condicional (CPO), as diferenca entre os
modelos foram 224 para o GPD e 193 para o PS (Tabela 2).

Tabela 2 — Média da deviance (DEV), penalidade para numero efetivo de
parametros (PD), critério de informacao da deviance (DIC) e deviance baseada na
ordenada predictiva condicional (CPO) para o ganho de peso p6s desmama
(GPD) e o peso ao sobreano obtido pelo modelo baseado na matriz de
parentesco médio (ANRM) e modelo hierarquico bayesiano (HIER)

Modelo DEV PD DIC CPO
GPD
ANRM 520.267 10.862 531.129 522.486
HIER 520.110 10.975 531.085 522.262
PS
ANRM 530.093 19.400 549.493 533.822
HIER 529.371 19.867 549.238 533.629

ANRM= modelo baseado na matriz de parentesco médio; HIER= modelo

hierarquico animal

Desta forma, os critérios de escolha de modelos utilizados no presente trabalho,
DIC e CPO, consistentemente indicaram o modelo HIER como o mais apropriado para

predizer o valor genético dos animais com paternidade desconhecida para ambas as
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caracteristicas avaliadas. Estes resultados concordam com os apresentados na
literatura por CARDOSO & TEMPELMAN (2003; 2004), que concluiram que o modelo
HIER foi mais apropriado que o ANRM para inferir o mérito genético de animais que
possuem paternidade desconhecida, quando os componentes de variancia foram
considerados conhecidos e desconhecidos. Além disto, CARDOSO & TEMPELMAN
(2004) observaram que o modelo HIER produziu estimativas de valores genéticos para
animais com paternidade incerta com menor viés.

Nas Tabelas 3 e 4 esta apresentado o tamanho efetivo da amostra (TEA) de
cada componente de variancia, calculado por meio da seqiéncia inicial monotdnica de
GEYER (1992). O TEA estima o numero de amostras independentes com informagdes
equivalentes as contidas dentro da amostragem dependente (SORENSEN et al., 1995).
O numero minimo esperado para todos os componentes foi atingido por ambas as
caracteristicas avaliadas (acima de 100 amostras). Assim, verificou-se que o
comprimento da cadeia (400.000 ciclos) utilizado foi adequado.

Tabela 3 — Média a posteriori (MP), intervalos de credibilidade a 95%
(IC_95%), tamanho efetivo da amostra (TEA) para os parametros genéticos do
ganho pdés-desmama obtido pelo modelo baseado na matriz de parentesco
médio (ANRM) e modelo hierarquico bayesiano (HIER)

Modelo Parametro MP IC_95% TEA
ANRM o 60,62 54,19 a 67,29 1396
o’ 250,88 245,52 a 256,25 2133

h? 0,19 0,18 a2 0,21 1406

HIER o 61,80 55,24 a 68,54 1275
o 250,24 244,87 a 255,59 1968

h; 0,20 0,182a0,22 1284

o’ = variancia genética aditiva; o’ = variancia residual; h;= herdabilidade de

efeito direto
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Tabela 4 — Média a posteriori (MP), intervalos de credibilidade a 95% (IC_95%),

tamanho efetivo da amostra (TEA) para os parametros genéticos do peso ao

sobreano (PS) obtido pelo modelo baseado na matriz de parentesco médio

(ANRM) e modelo hierarquico bayesiano (HIER)

Modelo Parametro MP IC_95% TEA
ANRM ol 147,34 127,70 &4 168,61 277
ol 10,33 7,97 213,44 210
Cun 3,08 -4,02 49,49 211
oh 20,28 17,63 223,12 2135
ajc 1013,88 956,23 4 1075,97 35642
o2 293,84 282,40 a 305,04 365
h3 0,31 0,27 a 0,35 268
h? 0,02 0,01 a0,03 215
rJdm 0,08 -0,09 a 0,26 202
HIER ol 155,64 134,65 a 177,61 231
ol 10,35 8,04 213,70 178
G 1,27 -6,26 4 8,21 138
ofe 20,25 17,61 a 23,11 2533
agc 1013,49 954,20 a 1076,48 36928
o’ 290,46 278,50 a 301,93 301
h3 0,32 0,28 4 0,37 223
h? 0,02 0,01 40,03 184
rJdm 0,04 -0,14 20,22 138

2
a

oZ= variancia genética aditiva; o2= variancia residual; o

2
m

variancia genética

materna; o,,= covaridncia entre os efeitos direto e materno; o, = estimativa da

2

variancia de ambiente permanente materno; o, = variancia do grupo de
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contemporaneos; hj= herdabilidade direta; h% = herdabilidade genética materna; rggm
= correlacao entre os efeitos genéticos direto e materno

O TEA do GPD foi acima de 1200 amostras para todos os componentes de
variancia, além disso, o modelo ANRM apresentou maior nimero de amostras
independentes que o HIER. Portanto, esses resultados sao diferentes dos descritos por
CARDOSO & TEMPELMAN (2004), para o GPD de animais Hereford, verificaram que
o maior numero de amostras independentes foi para HIER comparado ao ANRM. O
numero de amostras independentes obtidos para os componentes de variancia do PS
foi menor que para o GPD, provavelmente, por ser um modelo mais complexo.

O modelo HIER considera dados de desempenho e probabilidade a priori dos
pais candidatos para inferir probabilidades a posteriori de um determinado touro ser o
pai verdadeiro de um animal com paternidade desconhecida. Assim, espera-se que
esse modelo infira 0 mérito genético dos animais com maior precisdao comparado ao
modelo ANRM. No entanto, verificou-se no presente trabalho que IC_95% e o desvio-
padrdo (dados ndo apresentados) para GPD e PS, foram um pouco maiores para o
modelo HIER (Tabela 3 e 4). Além disso, o IC_95% de cada componente de variancia
estimado por ambos os modelos, sobrepbe-se em todos o0s casos, indicando que
praticamente ndo ha diferencas entre os modelos ao estimar esses parametros.

Em geral, as médias a posteriori dos componentes de variancias estimados
pelos modelos ANRM e HIER foram muito proximas para ambas as caracteristicas
(Tabela 3 e 4). O presente trabalho estd de acordo com os resultados de CARDOSO &
TEMPELMAN (2004), os quais concluiram que nao houve diferencas significativas para
a estimacdo da média a posteriori dos componentes de variancias estimados pelos
modelos HIER e ANRM.

As maiores médias a posteriori da variancia genética aditiva foram observadas
quando se utilizou o modelo HIER para GPD e PS. Para esse modelo também se
observou as menores estimativas da variancia residual. Este resultado também foi
encontrado por CARDOSO & TEMPELMAN (2004), os quais verificaram que as
variancias genéticas aditiva, para caracteristica de herdabilidade mediana e alta, foram
proximas comparando o ANRM e HIER, entretanto, verificaram uma tendéncia do
modelo HIER de subestimar a variancia residual (CARDOSO & TEMPELMAN, 2003).
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Os desvios-padrao médios (DP) da variancia genética aditiva foram maiores
quando estimado pelo HIER (dados ndo apresentados). Esses resultados foram
semelhantes aos descritos por CARDOSO & TEMPELMAN (2004), que descreveram
os DP da variancia genética aditiva, considerando somente animais da populacédo base
e animais com paternidade conhecida, semelhantes entre os modelos HIER e ANRM.
No entanto, para individuos com incerteza de paternidade, o DP da variancia genética
aditiva foi maior quando estimado pelo HIER.

As estimativas da distribuicdo marginal a posteriori da herdabilidade para o
GPD, obtidas pelo ANRM e HIER sobrepdem-se quase completamente (Figura 1),
confirmando que praticamente ndo ha diferengas entre os modelos ao estimar esse
parametro. As estimativas médias a posteriori da herdabilidade (Tabela 4) sao
proximas as descritas na literatura para essa caracteristica (ELER et al., 1996;
MARCONDES, 1999; PANETO et al., 2002; MALHADO et al., 2005). De acordo com
esses resultados, a selecédo direta pelo GPD pode resultar em um pequeno ganho
genético anual.

Em geral, as médias a posteriori dos componentes de variancias estimados
pelos modelos ANRM e HIER foram muito proximas para ambas as caracteristicas
(Tabela 3 e 4). O presente trabalho estd de acordo com os resultados de CARDOSO &
TEMPELMAN (2004), os quais concluiram que nao houve diferencas significativas para
a estimacdo da média a posteriori dos componentes de variancias estimados pelos
modelos HIER e ANRM.

As maiores médias a posteriori da variancia genética aditiva foram observadas
quando se utilizou o modelo HIER para GPD e PS. Para esse modelo também se
observou as menores estimativas da variancia residual. Este resultado também foi
encontrado por CARDOSO & TEMPELMAN (2004), os quais verificaram que as
variancias genéticas aditiva, para caracteristica de herdabilidade mediana e alta, foram
proximas comparando o ANRM e HIER, entretanto, verificaram uma tendéncia do
modelo HIER de subestimar a variancia residual (CARDOSO & TEMPELMAN, 2003).



45 q
40 -
35 A
30 A

densidad 2
ensidade.,,, |

13 7
10 4
g 4

[] T T T T T T
0 0,1 02 0,3 04 05 08 07 0@ 0% 1
herdabilidade_direta_GPD

—— ANRM
-----HIER

20 -
18 -
16 -
14 -
12 -

densidade
10

HIER

= - = ANRM

[ TR S T O« A«
I

c o1 02 03 04 05 06 0OF 08 05 1
herdabilidade_direta_PS

160
140 4
120
100

densidade
BO A

60

0 0,02 0,04 0,06 0.08
herdabilidade _materna_PS

Figura 1 - Densidades das estimativas de herdabilidade a posteriori de efeito
direto do ganho de peso péds-desmama (GPD) e peso ao sobreano (PS) e
herdabilidade a posteriori de efeito direto materno (abaixo) do peso ao sobreano

60



61

(PS) em animais Nelore obtidas pelo modelo baseado na matriz de parentesco
médio (ANRM) e modelo hierarquico bayesiano (HIER)

Os desvios-padrao médios (DP) da variancia genética aditiva foram maiores
quando estimado pelo HIER (dados nao apresentados). Esses resultados foram
semelhantes aos descritos por CARDOSO & TEMPELMAN (2004), que descreveram
os DP da varidncia genética aditiva, considerando somente animais da populagédo base
e animais com paternidade conhecida, semelhantes entre os modelos HIER e ANRM.
No entanto, para individuos com incerteza de paternidade, o DP da variancia genética
aditiva foi maior quando estimado pelo HIER.

As estimativas da distribuicdo marginal a posteriori da herdabilidade para o
GPD, obtidas pelo ANRM e HIER sobrepdem-se quase completamente (Figura 1),
confirmando que praticamente ndo ha diferengas entre os modelos ao estimar esse
parametro. As estimativas médias a posteriori da herdabilidade (Tabela 4) sao
préximas as descritas na literatura para essa caracteristica (ELER et al., 1996;
MARCONDES, 1999; PANETO et al., 2002; MALHADO et al., 2005). De acordo com
esses resultados, a selecao direta pelo GPD pode resultar em um pequeno ganho
genético anual.

A média a posteriori da herdabilidade do peso ao sobreano estdo préximas as
encontradas na literatura (BITTENCOURT et al., 2002; BERTAZZO et al., 2004;
BOLIGON et al., 2008). Estes resultados indicam que o peso ao sobreano respondera
a selecao individual.

A herdabilidade média a posteriori para efeito genético materno obtido pelos
modelos ANRM e HIER est4 proxima as descritas na literatura para animais Zebuinos
(GUNSKY et al.,, 2001; RIBEIRO et al.,, 2001). Esses resultados indicam menor
possibilidade de ganho pela selecdo para essa caracteristica do que o PS no rebanho
Nelore do presente trabalho. As covariancias e a correlagcbes entre os efeitos genéticos
direto e materno estimados com ambos os modelos foram positivas, porém de baixa
magnitude e ndo significativas (Tabela 4).

As correlagcdes de posicao entre os valores genéticos preditos pelo ANRM e
HIER para ambas as caracteristicas foram altas para todos os conjuntos de animais,

isto €, incluindo todos os animais do pedigree, apenas animais filhos de RM e somente
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touros (Tabela 5), variando de 0,993 a 1,00. De modo geral, as correlagdées entre 0s
valores genéticos medidos pelos diferentes modelos sugerem que estes néo interferem
na classificacdo dos animais quando se utilizam esses conjuntos de dados. Esses
resultados estdo de acordo com CARDOSO & TEMPELMAN (2003), que também
encontraram altas correlacdes de posto entre parametros genéticos estimados pelo
ANRM e HIER para caracteristica de herdabilidade média e alta, sendo as maiores
correlacbes encontradas quando a caracteristica foi de herdabilidade mediana.
Entretanto, CARDOSO & TEMPELMAN (2004) verificaram uma diminuicdo na
correlagdo de posto quando selecionaram apenas 5 e 10% dos maiores valores
genéticos.
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Tabela 5 — Estimativa da correlagdo de Spearman entre médias dos valores
geneticos obtidos para diferentes conjuntos de animais pelo modelo baseado na
matriz media de parentesco (ANRM) e o modelo hierarquico bayesiano (HIER)
para o ganho de peso p6s desmama (GPD) e o peso ao sobreano (PS)

Nimero de Caracteristica
Arquivo* animais GPD PS
Com todos os animais
Completo 75088 0,999 0,999
50% 37544 0,999 0,998
30% 22526 0,998 0,998
10% 7509 0,997 0,996
Filhos de RM
Completo 22810 0,999 0,999
50% 11169 0,995 0,998
30% 6012 0,993 0,997
10% 2281 1,000 0,990
Touros
Completo 519 0,999 0,999
50% 259 0,994 0,999
30% 155 0,990 0,997
10% 52 0,972 0,992

*Os arquivos considerados continham todos os animais, 0s 50%, 30% e 10%

superiores classificados pelos seus respectivos valores genéticos

CONCLUSOES

Pelos critérios de escolha do modelo verificou-se que o modelo que melhor
ajustou os dados para estimar os parametros genéticos de animais que possuem
incerteza de paternidade € o modelo hierdrquico bayesiano. Entretanto, para
avaliagcbes genéticas, qualquer um dos dois modelos pode ser utilizado ja que

praticamente ndo houve diferencas entre os valores genéticos estimados.
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CAPITULO 4 - METODOLOGIA PARA ESTIMACAO DO MERITO GENETICO DE
ANIMAIS COM PATERNIDADE INCERTA SOB INFERENCIA BAYESIANA

Resumo: Os objetivos do presente trabalho foram: (1) propor um procedimento
bayesiano empirico iterativo para implementar o modelo animal hierarquico; (2)
calcular as probabilidades da paternidade a posteriori via maxima verossimilhanca; (3)
comparar o modelo proposto com o modelo baseado na matriz de parentesco médio e
ao modelo hierarquico implementado sob enfoque bayesiano pelo método Monte Carlo
via Cadeias de Markov (MCMC) e predizer o mérito genético de animais com incerteza
de paternidade. Ap6s a consisténcia dos dados, foram mantidos 62.212 ganho de
peso da desmama ao sobreano de animais da raca Nelore. O arquivo de pedigree
continha 75.088 animais. Diferentes abordagens foram adotadas no tratamento de
paternidade desconhecida para os animais filhos de reprodutores multiplos. No
primeiro, o modelo bayesiano empirico iterativo (ITER) foi usado para calcular as
probabilidades da paternidade a posteriori via maxima verossimilhanca. Na segunda
abordagem, considerou-se o modelo hierarquico bayesiano (HIER) para inferir sobre a
incerteza da paternidade. Na outra abordagem, com o modelo baseado na matriz de
parentesco médio, atribuiram-se probabilidades iguais para cada um dos possiveis
pais dos animais com paternidade incerta. Correlacdo de Spearman e Pearson entre a
média a posteriori dos efeitos genéticos dos animais foram calculados para comparar
o ordenamento dos modelos para selecdo. O modelo ITER representa uma alternativa
computacionalmente viavel para calcular as probabilidades dos touros candidatos e os
efeitos genéticos dos animais em avaliagbes genéticas de grandes bases de dados,
quando existe incerteza nas atribuicbes de parentesco de alguns animais, sem a

necessidade de usar MCMC.

Palavras-chave: Acasalamento com reprodutor-multiplo, inferéncia bayesiana,

paternidade desconhecida
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Abstract: The aim of this work was: (1) to propose an empirical Bayesian procedure to
implement the iterative hierarchical animal model; (2) to calculate posterior probabilities
of paternity using maximum likelihood; (3) to compare the proposed model with a
model based on the use of an average numerator relationship matrix (ANRM) and
hierarchical animal model implemented under Bayesian approach via Markov Chain
Monte Carlo (MCMC) methods to predict the genetic merit of animals with uncertain
paternity. After the consistency of the data were kept records of 62,212 postweaning
gain from Nelore animals. The pedigree file contained a total of 75,088 animals.
Different approaches were adopted for the treatment of uncertain paternity. In the first,
the lterative empirical Bayes (ITER) was used to calculate the posterior probabilities of
paternity based on maximum likelihood priciples. The second approach was
considered the Bayesian hierarchical model (HIER) that infers the uncertainty of
paternity. The other approach, the model based on the use of an average numerator
relationship matrix (ANRM), equal probabilities were attributed to each of the possible
parents of the animals with uncertain paternity. Pearson and Spearman correlation
between the average of the posterior breeding values were calculated to compare the
ranking of models for selection. The ITER model represents a computationally feasible
alternative to calculate the probabilities of candidate bulls and breeding values in
genetic evaluation of large databases, when there is uncertainty in parentage
assignments of some animals, without the need of using MCMC.

Keyword: Bayesian inference, multiple-sire mating, uncertain paternity
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1. INTRODUCAO

Acasalamento com reprodutores multiplos € um tipo de manejo reprodutivo que
expde um grupo de vacas a varios touros na mesma estacdo de monta. Esse tipo de
acasalamento é utilizado para melhorar a taxa de concepg¢ado, no entanto, dificulta
comparacoes dos touros quanto aos aspectos reprodutivos e produtivos. A falta da
correta identificacdo de paternidade é uma das consequéncias para animais
provenientes de acasalamento com reprodutores multiplos, que pode afetar
negativamente a acuricia das avaliacbes genéticas e, conseqlentemente, o
progresso genético pela selegao.

Testes de DNA fornecem uma tecnologia acurada para identificacdo da
paternidade de animais, quando amostras biolégicas dos possiveis pais e da progénie
estdo disponiveis. Essa técnica € muito utilizada em grande parte dos paises
desenvolvidos, como Estados Unidos e alguns paises da Unido Européia,
principalmente em gado de leite. No entanto, para os paises em desenvolvimento,
essa técnica ainda nao é acessivel com relacdo aos custos, jA& que esses paises
possuem, em sua maioria, producao extensiva e rebanho comercial grande. Uma
alternativa para inferir sobre a incerteza de paternidade € um modelo que combina
informacdes a priori e de desempenho para calcular probabilidades a posteriori dos
touros candidatos serem os pais, buscando melhorar a predicdo de mérito genético de
animais provenientes de acasalamentos com reprodutores multiplos (CARDOSO &
TEMPELMAN, 2003). O método proposto por esses pesquisadores € superior ao uso
da matriz de parentesco médio (HENDERSON, 1988) e ao uso de grupos genéticos
(Westell et al., 1988), mas é baseado em Métodos Monte Carlo via Cadeias de Markov
(MCMC), podendo demandar um tempo computacional longo demais para ser utilizado
rotineiramente nas avaliacées genéticas usando grandes bancos de dados.

Com esse trabalho, objetivou-se: (1) propor um procedimento bayesiano
empirico iterativo para implementar o modelo animal hierarquico proposto por
CARDOSO & TEMPELMAN (2003); (2) calcular as probabilidades da paternidade a
posteriori via maxima verossimilhanga, seguindo os conceitos propostos por FOULLEY

et al. (1987); (38) comparar o modelo proposto com o modelo baseado na matriz de
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parentesco médio (HENDERSON, 1988) e ao modelo hierarquico bayesiano
(CARDOSO E TEMPELMAN, 2003) implementado sob enfoque bayesiano pelo
método MCMC e para predizer o mérito genético de animais com incerteza de

paternidade.

2. MATERIAL E METODOS

2.1 Animais

Os registros de animais da raga Nelore, nascidos no periodo de 1984 a 2006,
pertencentes ao arquivo zootécnico da Agropecudria Jacarezinho Ltda, localizada no
municipio de Valparaiso, Sao Paulo foram utilizados.

A caracteristica considerada neste estudo foi 0 ganho de peso pds-desmama
(GPD) entre 205 e 550 dias de idade. A média e o desvio-padrao foram 98,40 e 33,33
kg, respectivamente.

Durante a consisténcia dos dados foram consideradas como perdidas as
informacdes de grupos contemporaneos (GC) com menos de trés animais e de
animais cujas medidas foram superiores ou inferiores a meédia de seu GC, mais ou
menos 3,5 desvios padrdo. Todos os animais tinham pelo menos a mae conhecida. Os
GC foram formados pela combinacdo dos efeitos de sexo, fazenda de manejo a
desmama e ao sobreano, ano e estacdo de nascimento, grupo de manejo a desmama
e ao sobreano, més da desmama e ao sobreano.

Apos a consisténcia dos dados foram mantidos 62.212 animais, sendo que o
arquivo de pedigree continha 75.088 animais, com 12.876 animais pertencentes a
populacdo base, 39.402 animais com paternidade conhecida e 22.810 animais eram
provenientes de acasalamentos com reprodutores mdultiplos (RM). Os grupos com

reprodutores multiplos foram formados com trés, quatro, cinco, seis e dez touros.
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2.2 Modelo hierarquico bayesiano com paternidade desconhecida
2.2.1 Metodologia

O seguinte modelo animal unicaracteristica para um registro de GPD foi
considerado:

yi=xp+zZu+e 1]

em que y; € o GPD observado para o animal i, B € o vetor de efeitos fixos (o0 efeito da
idade do animal ao sobreano e idade da vaca linear e quadratico, 2 a 16 anos), u € o
vetor de efeitos genéticos diretos, e; é o residuo associado com o registro do animal i
e, finalmente, X} e z; sdo vetores linha de incidéncia, relacionando, respectivamente,

os efeitos em B e u com o registro do animal i.

Assumiu-se normalidade (N) e que as variancias genética aditiva (05) e residual
(o) foram conhecidas, a distribuigdo condicional dos registros y (y;=1,2,..., n) dado

os parametros B, u, e o, pode ser escrita como:
y| B, u,0’ ~ N(XB + Zu, R=lc?)) [2]

em que X={x;}" . e Z={z}})  s&o matrizes de incidéncia e | uma matriz identidade.

Diferentemente do modelo touro de FOULLEY et al.,, (1987), a especificagdo do
primeiro estagio do modelo hierarquico na equacao [2] acima, por ser baseada em um
modelo animal, ndo depende do conhecimento do pai verdadeiro do animal i, mesmo
quando alguns animais tem incerteza nas atribuicbes de paternidade. Todos os
elementos de Z sdo conhecidos, pois relacionam os efeitos dos animais em u (e nao

de seus pais) com 0s seus registros.
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Desta forma a verossimilhanca dos dados de acordo com a Equacéao [2] pode

ser escrito como:

1 1< , ,
2 XP ——ZZ(Yi—xiB—Z/u)z [3]
20-9 i=1

p(yIBucZ)= ot

O segundo estagio do modelo € definido pelas distribuicbes a priori dos
parametros de locacdo. Para os efeitos fixos, a auséncia de conhecimento prévio é
representada por:

p(B) ~ constante [4]

A especificacao a priori de u para o modelo animal depende do conhecimento da
matriz do numerador de parentesco (A). Como no conjunto de dados analisado,
determinados individuos tém incerteza de paternidade, o pai verdadeiro da progénie i

é desconhecido e essa situacao é representada pela variavel aleatéria s, (CARDOSO
& TEMPELMAN, 2003). Assumindo-se que s, =s; € a situagao na qual o touro jé o

pai verdadeiro do animal i, temos a seguinte especificacao:
us. =s;,02 ~ N(0,A,0%) [5]
em que s. =s; representa o conjunto de todos as atribuicoes de paternidade e As a

matriz do numerador de parentesco condicional nessas atribuigdes.

A densidade dessa priori € representada por:

2
_p —0,5(u,. . )
p(U|S* _ Sj,o-g) _ (27[0_5) gll_)ldlj—1 exp| — (U/ 22’“5,] 2+ Ud/ ) , [6]
i=1 ii%u

em que, p € numero total de animais e d; é fragdo da variancia genética devido a

segregagao mendeliana, calculada por u; —0,5(US,,], + Uy, ) assumindo-se que o touro j

€ o pai verdadeiro do animal i. Aqui Us, € Ug, sao respectivamente os valores genéticos
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do pai e da mae do animal / e sdo iguais a zero para animais com pais desconhecidos.

Além disso, a inversa d,-]-‘ corresponde ao i-ésimo elemento da matriz D' em

A'=TD'T, a decomposicdo usada para computar A’ (QUAAS, 1976;
HENDERSON, 1976). O valor de d,-j‘-1 pode ser calculado pela inversa de

dj =1—Oa25as,-,s, —0,25a,, , sendo aw um elemento da diagonal A correspondente

X
aos pais de i e definido como zero para animais pertencentes a geragao base.

Finalmente, no terceiro estagio sdo especificadas distribuicées multinomiais para
as probabilidades a priori das atribuigcdes de paternidade:

p(s-=s;)=7;, i=1,2,...p, j=1,2,...V. [7]

Se 7[={7L'ii }i:12...p.j:12...v- € o conjunto de todas essas probabilidades incluindo v;

pais para cada um dos p animais, podemos marginalizar a priori na Equacgao [6] com
respeito as possiveis atribuicbes de parentes usando as probabilidades a priori
definidas na Equacéao [7], obtendo o seguinte resultado:

—1
7dj exp| —

2
p(U|O'u) o i 2dijO-L21

[8]

1

p Vi (u,- —0,5(U3ij + Uy, ))2
=1

Na Equacéo [8] em vez de condicionar ao conhecimento da atribuicdo de
paternidade, a contribuicdo de todos os touros candidatos € ponderada por suas
probabilidades a priori.

A distribuicao a posteriori de B e u, assumindo que os parametros de dispersao
sdo conhecidos e que [2], [4], [6] e [7] sdo condicionalmente independentes e ainda
usando a marginalizacao em [8] é dada por:
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p(B,u | y,crf,,o-g) = p(y | B,u,aﬁ)p(B)p(u|s* = sj,af,)p(s* =s)

=

2
i y (u,- _0=5(“s,-,- +Ud,-)) [9]
| 7;id; exp| — 2 o7

J ii“u

1

1 & , ;N2
o< @X ——E —X'B—-Zu
p( 2 5/:1(}// lB ] ) ]

o
=1

2.2.2 Consideragao das atribuicbes de paternidade

Se n fosse tratado como conhecido em [9], teriamos entdo resultados
equivalentes a especificacdo da matriz do parentesco média de HENDERSON (1988).

Entretanto, expandindo a estratégia de FOULLEY et al., (1987) para maximizar
[9] e obter estimativas modais de B e u no caso de modelo animal, em vez de fixarmos
as probabilidades de paternidade nos seus valores a priori em x atualizamos esses
valores utilizando as informacbdes dos dados, conforme descrito por CARDOSO &
TEMPELMAN (2003), gerando as seguintes probabilidades de paternidade a

posteriori:

7r,jdl_j—,1 exp(—(ui - O,S(US” + Uy ))Z/Zd,-jofj

Vi 2 "
> mdj! exp{—(u,- _0’5(“s,-,- + Uy )) /zdl./.ggj
j=1

q; = [10]

Essas probabilidades sdo usadas para definir um sistema de equacbes de

modelos mistos no qual a inversa da matriz de parentesco médio A~' é baseada gii's

(probabilidades posteriores) e nao em prioris fixas (7z;) como originalmente proposto

por HENDERSON (1988). Entretanto, como as probabilidades posteriores dependem
dos valores de u, mesmo quando as variancias sao conhecidas, o sistema resultante é

nao-linear e precisa ser solucionado por iteracdes, como apresentado a seguir:

'n-1 R-1 alt] 'r-1
XRX XR'zZ Hp }_{XR y} ]

ZR'X ZR'Z+A g2 (G0 | | ZRy
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Em que [t] representa a iteracdo atual e [t1] em A~ significa que as

probabilidades a posteriori usadas no computo foram obtidas a partir dos valores

genéticos aditivos do ciclo anterior G-,

2.2.3 Implementagao do processo iterativo

_ Vi Vi
Os valores de d, :1—02522%%'35,]-5,[ —-0,25a,, necessarios para compor
j=1j=1

A" (HENDERSON, 1988; PEREZ-ENCISO & FERNANDO, 1992) foram obtidos

diretamente sem a necessidade de calcular primeiro A pelo algoritmo eficiente
desenvolvido por FAMULA (1992).

O processo iterativo utilizado foi 0 seguinte:

a. Para iniciar o processo, antes de termos uma solucdo para u, inicializamos os
valores das probabilidades de paternidade por meio de suas priores, isto é em t =0

q; = 7; paratodoie j
b. Computa-se A"l usando se os valores de ;""" usando o algoritmo de
FAMULA (1992) e obtém as solucdes B! e ' a partir das Equacdes em [11];

c. Computa-se g, por meio das Equagdes em [10] usando G';

d. Confere-se convergéncia verificando se (ﬁ[”—ﬁ“‘”) (ﬁ“]—ﬁ”‘”)<1E—10.

Caso verdadeiro grava-se G, ! e Gl e finaliza o algoritmo. Se por outro lado o

critério ndo foi atingindo entao retorna-se ao passo 2.

2.3. Analises dos dados

Trés abordagens foram adotadas no tratamento de paternidade desconhecida
para os animais filhos de RM:

- ITER: modelo bayesiano empirico iterativo para calcular as probabilidades da
paternidade a posteriori via maxima verossimilhancga, seguindo os conceitos propostos
por FOULLEY et al. (1987), como proposto na sessao 2.2;
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- HIER: modelo hierarquico bayesiano que infere sobre a incerteza da
paternidade proposto por CARDOSO & TEMPELMAN (2003);

- ANRM: modelo baseado na matriz de parentesco médio proposto por
Henderson (1988), em que probabilidades iguais sédo atribuidas para cada um dos
possiveis pais dos animais com paternidade incerta.

O modelo ITER foi comparado ao modelo ANRM e ao HIER para a estimacao do
efeito genético do animal com paternidade desconhecida.

Foram calculadas correlacées de Spearman e Pearson entre a média a posteriori
dos efeitos genéticos dos animais, a fim de se comparar o ordenamento dos animais
para selecédo. As correlagdes foram obtidos pelos modelos ANRM e HIER, usando o
software Intergen (CARDOSO, 2008), e para a moda estimada pelo modelo ITER,
utilizou-se um software desenvolvido para esse propésito, denominado Intersires.
Essas correlacdes foram obtidas para todos os animais do pedigree e para 0s animais
classificados como os 10, 30 e 50% melhores pelo seu valor genético. Foi verificado o
tempo computacional aproximado que os procedimentos estatisticos despenderam.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 1, observam-se que as correlagdes de Spearman e Pearson entre o
ITER com os demais modelos (ANRM, HIER) foram semelhantes para todos os
arquivos. Quando todos os animais foram considerados, altas correlagdes entre o
efeitos genético animal foram observadas. Entretanto, quando somente animais no
extremo superior (0s animais 10% superiores pelo valor genético) foram considerados,
as correlagdes decresceram para valores ao redor de 80%, que indicam reordenagdes
de moderada importancia biolégica. Esses resultados sugerem que as estimativas dos
valores genéticos dos animais sado relativamente semelhantes pelos modelos
avaliados, mas a escolha para utilizagdao (entre o ITER e ANRM; ou ITER e HIER)
implicara em algumas alteragdes na lista de animais a serem selecionados.

As médias e desvios-padrdao dos valores genéticos estimados pelo modelo
proposto (1,1815,74 kg) foram levemente superiores em relagdo as estimadas com o
modelo HIER (0,99+3,81). Além disso, o intervalo de credibilidade de 95%, para os
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valores genéticos apresentou uma amplitude um pouco maior quando utilizado o
modelo ITER (-10,27 a 12,72) comparado ao HIER (-6,45 a 8,87). Este resultado nao
seria necessariamente esperado, uma vez que o modelo ITER assume como
conhecidos os componentes de variancia que, no presente trabalho, foram assumidos
como sendo as médias a posteriori obtidas por HIER e, portanto, dispersdes similares

seriam mais plausiveis.

Tabela 1- Correlacdo de Spearman e Pearson entre os efeitos genéticos do animal

obtidos entre 0 modelo proposto e 0 modelo hierarquico bayesiano

Correlagéo entre Correlacao

ITER vs HIER Arquivo Spearman Pearson
Completo 0,973 0,970
50% 0,905 0,922
30% 0,804 0,886
10% 0,768 0,821

ITER vs ANRM
Completo 0,972 0,969
50% 0,901 0,918
30% 0,842 0,881
10% 0,763 0,817

Verificou-se que as probabilidades dos pais candidatos, estimadas pelo modelo
proposto no trabalho, tiveram amplitudes maiores comparada ao modelo HIER (Figura
1). CARDOSO & TEMPELMAN (2003) compararam o modelo HIER ao modelo com
base na matriz de parentesco médio (ANRM) proposto por HENDERSON (1988), e
verificaram que as probabilidades dos candidatos a posteriori foram um pouco maiores

calculadas pelo HIER, indicando tendéncia de inferir o touro corretamente.
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Tamanho do grupo de RM = 6
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Figura 1- Distribuicdo das probabilidades a posteriori dos candidatos calculadas pelo

modelo proposto no trabalho (Intersires) e o0 modelo hierarquico bayesiano (HIER)

A probabilidade a posteriori média dos pais candidatos foram as mesmas
atribuidas a priori (considerando a razao de 1/numero de candidatos, tamanho
respectivo ao grupo de reprodutores multiplos) para o modelo proposto no presente
trabalho. Na Tabela 2, podem ser observados os valores de moda da probabilidade a
posteriori estimada pelo modelo HIER e o Intersires. O valor da moda para a
probabilidade a posteriori foi entre 1 a 4% maior que as respectivas probabilidades a
priori atribuidas aos pais candidatos. CARDOSO & TEMPELMAN (2003) trabalhando
com dados simulados e conhecendo as probabilidades do pai verdadeiro, verificaram
que o modelo HIER atribuiu probabilidades a posteriori para os candidatos de 1 a 10%
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maiores comparadas as probabilidades a priori (definida como no presente trabalho, 1
pela quantidade de pais candidatos) para caracteristica de média herdabilidade e
probabilidades a posteriori de 4 a 13% maiores para caracteristica com herdabilidade
alta.

CARDOSO & TEMPELMAN (2003) estimaram probabilidades a posteriori de
pais candidatos quando animais com incerteza de paternidade estavam presentes nos
dados, e assim como no presente trabalho, definiram as probabilidades a priori de
cada touro candidato por um sobre o numero de reprodutores multiplos do grupo de
reprodutor multiplo (1/n), e encontraram probabilidades a posteriori média levemente
maiores que as descritas no presente trabalho (0,352 e 0,28 para grupo de RM com 3
e 4 touros, respectivamente). SAPP et al. (2007), também descreveram probabilidades
dos touros candidatos um pouco maiores comparadas as apresentadas no presente
trabalho (0,359 e 0,267 para grupo de RM com 3 e 4 touros), trabalhando com dados
simulados para uma analise unicaracteristica considerando herdabilidade alta (0,50).

As correlagdes entre a moda das probabilidades a posteriori obtidas pelos dois
modelos também foram apresentadas na Tabela 2. Verificou-se que as maiores
probabilidades foram encontradas nos grupos de reprodutores multiplos com menor
numero de candidatos. As correlacdes positivas e moderadamente altas indicam que
as probabilidades a posteriori calculadas pelo modelo HIER sdo semelhantes as
probabilidades calculadas pelo modelo ITER proposto.

Maiores rebanhos proporcionam um maior potencial para selecao,
consequentemente, causam maior impacto no progresso genético. A utilizacdo
exclusiva de monta controlada e/ou inseminacéao artificial representa alto custo aos
produtores, possivelmente impraticavel, devido & mao-de-obra e distribuicdo de areas
requerida. Muitos programas de avaliacdes genéticas ndo consideram animais
provenientes de acasalamento com reprodutores multiplos, em que ndo se sabe
corretamente qual o verdadeiro pai do animal, ou seja, animais com incerteza da
paternidade. No entanto, a exclusdo de informacdes de animais com paternidade
incerta causa reducdo no progresso genético (SULLIVAN, 1995), além da
impossibilidade de se comparar o desempenho reprodutivo e produtivo dos diferentes

touros.
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Tabela 2- Amplitude do valor modal de probabilidade a posteriori do touro candidato a
ser o pai verdadeiro pelo modelo hierarquico bayesiano (HIER) e pelo modelo
bayesiano empirico iterativo (ITER) para diferentes tamanhos de grupos de
reprodutores multiplos (RM) e suas correlacées

Tamanho do grupo Programa

de RM HIER ITER Correlacao
3 0,30 2 0,37 0,102 0,63 0,84

4 0,2220,28 0,01 20,65 0,78

5 0,182 0,23 0,02 2 0,61 0,75

6 0,15a0,19 0,00 20,66 0,76

10 0,092a0,10 0,0420,17 0,67

O modelo HIER foi recomendado por trabalhos na literatura para predizer o valor
genético de animais com incerteza de paternidade comparado ao modelo ANRM
(CARDOSO & TEMPELMAN, 2003; 2004). O HIER utiliza informagbes a priori e
fenotipicas para calcular probabilidades a posteriori, utilizando o método de Monte
Carlo via cadeias de Markov. Os métodos HIER e ANRM despenderam quase o
mesmo tempo computacional, no entanto, os critérios de escolha do modelo
confirmaram que o HIER pode melhor predizer o mérito genético de animais com
paternidade desconhecida.

O modelo proposto no presente trabalho via solucbes iterativas (ITER) pode
resultar em estimativas de efeito genético animal e probabilidades dos pais candidatos
proximas as encontradas com o modelo hierarquico bayesiano. Uma vantagem do
ITER é o tempo computacional despendido em cada analise que foi menor que com o
HIER. Portanto, para avaliacbes genéticas utilizando grandes bancos de dados, o
modelo proposto pode ser recomendado como uma alternativa computacionalmente
viavel.

Por outro lado, as diferencas nas estimativas de valores genéticos dos animais e
de probabilidades dos touros candidatos, embora moderadas, apontam para a
necessidade de estudos adicionais comparando esses modelos utilizando dados
simulados. Com o conhecimento da situagao real de paternidade e valores genéticos,
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sera possivel determinar a preciséo relativa dos modelos HIER e ITER na estimacao
dos valores genéticos de animais com incerteza de paternidade e das atribuicées de
probabilidade aos pais verdadeiros.

O uso conjunto de informacdes a priori e dos dados fenotipicos para as
atribuicées de paternidade em programas de melhoramento genético de larga escala,
pode melhorar a predicdo dos valores genéticos dos animais em situagbes de
incerteza de paternidade devido ao uso de acasalamento com reprodutores multiplos.

CONCLUSOES

O modelo proposto no presente trabalho representa uma alternativa
computacionalmente viavel para calcular as probabilidades dos touros candidatos e os
valores genéticos dos animais em avaliacées genéticas de grandes bases de dados,
quando existe incerteza nas atribuicbes de parentesco de alguns animais, sem a
necessidade de usar Métodos de Monte Carlo via Cadeias de Markov. Embora as
diferencas sejam moderadas, estudos adicionais sdo necessarios para comparar

esses modelos utilizando dados simulados.
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CAPITULO 5 — IMPLICACOES

O sistema de acasalamentos empregando reprodutores multiplos é amplamente
utilizado na pecuaria de corte extensiva no Brasil, o mesmo é caracterizado pela
exposicao de um grupo de vacas a diversos touros durante a mesma estacao de
monta. Este tipo de sistema causa a formacédo de pedigrees incompletos, os quais
podem afetar diretamente a acuracia das avaliacbes genéticas e a intensidade de
selecéao.

No presente trabalho, diversos procedimentos estatisticos, que levam em conta
a paternidade incerta, foram comparados para predizer o mérito genético dos animais
com paternidade desconhecida. Com excecao do modelo que incluiu grupo genético,
formado com animais pertencentes ao grupo de reprodutores multiplos, todos os
demais procedimentos avaliados que levaram em conta a paternidade desconhecida
foram mais adequados. Entretanto, poucos programas de melhoramento empregam
qualquer procedimento para corrigir para incerteza da paternidade no Brasil.

Embora o trabalho aponte que a inclusdo de grupos genéticos no modelo seja
apropriada para predicdo do mérito genético de animais, quando pedigrees
incompletos estao presentes, verificou-se que o grupo genético, definido como grupos
de reprodutores multiplos, ndo foi tdo eficiente quanto ao grupo genético formado de
acordo com a geracdo. Assim, a melhor definicdo do grupo genético pode variar,
provavelmente, dependendo da estrutura dos dados e da caracteristica. Desta forma,
uma definicdo unica de grupos genéticos nao existe.

Além disso, o modelo hierarquico necessita de Métodos de Monte Carlo via
Cadeias de Markov para calcular as probabilidades dos touros candidatos e os valores
genéticos dos animais. Isso pode representar um aumento significativo no tempo
computacional para andlise de grandes bases de dados. No presente trabalho foi
proposto e implementado o modelo bayesiano empirico iterativo, o qual calcula as
probabilidades da paternidade a posteriori via maxima verossimilhanca. Com este
modelo é possivel diminuir o tempo de processamento em relagdo ao modelo
hierarquico, sendo uma alternativa computacionalmente viavel para calcular as

probabilidades dos touros candidatos e os valores genéticos dos animais em
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avaliagdes genéticas quando existe incerteza nas atribuicbes de parentesco de alguns
animais e grandes bancos de dados séo avaliados.

Para a eficiente utilizacdo de modelos que consideram a incerteza de
paternidade e que esses modelos fornecam maior precisdo, é aconselhavel que
arquivos zootécnicos incluam o maior numero possivel de identificagdo dos touros

participantes de cada grupo de reprodutores multiplos.



	CAPA
	FOLHA DE ROSTO
	FICHA CATALOGRÁFICA
	BANCA EXAMINADORA
	DADOS CURRICULARES DO AUTOR
	EPÍGRAFE
	DEDICATÓRIA
	AGRADECIMENTOS
	ÍNDICE
	RESUMO
	ABSTRACT
	CAPÍTULO 1- CONSIDERAÇÕES GERAIS
	OBJETIVOS
	REVISÃO DE LITERATURA
	REFERÊNCIAS BIBLIOGRÁFICAS

	CAPÍTULO 2 – AVALIAÇÃO DO MODELO DE GRUPOS GENÉTICOS EPATERNIDADE DESCONHECIDA PARA CARACTERÍSTICAS DE CRESCIMENTODE ANIMAIS DA RAÇA NELORE
	RESUMO
	ABSTRACT
	INTRODUÇÃO
	MATERIAL E MÉTODOS
	RESULTADOS E DISCUSSÃO
	CONCLUSÕES
	REFERÊNCIAS BIBLIOGRÁFICAS

	CAPÍTULO 3 – COMPARAÇÃO DE PROCEDIMENTOS ESTATÍSTICOS PARACONSIDERAR PATERNIDADE DESCONHECIDA PARA AVALIAÇÃO GENÉTICADE CARACTERÍSTICAS DE CRESCIMENTO DE ANIMAIS DA RAÇA NELORE.
	RESUMO
	ABSTRACT
	INTRODUÇÃO
	MATERIAL E MÉTODOS
	RESULTADOS E DISCUSSÃO
	CONCLUSÕES
	REFERÊNCIAS BIBLIOGRAFICAS

	CAPÍTULO 4 – METODOLOGIA PARA ESTIMAÇÃO DO MÉRITO GENÉTICO DEANIMAIS COM PATERNIDADE INCERTA SOB INFERÊNCIA BAYESIANA
	RESUMO
	ABSTRACT
	1. INTRODUÇÃO
	2. MATERIAL E MÉTODOS
	2.1 Animais
	2.2 Modelo hierárquico bayesiano com paternidade desconhecida

	3. RESULTADOS E DISCUSSÃO
	CONCLUSÕES
	REFERÊNCIAS BIBLIOGRÁFICAS


	CAPÍTULO 5 – IMPLICAÇÕES

