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Resumo: A maioria das pesquisas demonstra que a heterogeneidade de variancias é um problema na
estrutura dos dados, resultando em classificagdo incorreta dos animais, devido a baixa acurécia da
predicdo dos valores genéticos. Assim, verificou-se 0 comportamento das metodologias EBLUP e
Bayesiana, em populacdes com diferentes tamanhos na presenca de homogeneidade e heterogeneidade de
variancias. Para cada estrutura foram simulados dois tamanhos de populacdo. Para a metodologia
Bayesiana foram utilizados trés niveis de informacdo: priors ndo-informativos, priors pouco
informativos e priors informativos. A acurécia da predi¢cdo foi obtida por meio do Quadrado Médio do
Erro e da Correlagdo de Spearman. Foi observado que as populagbes de tamanho grande com
homogeneidade de variancias, de modo geral, conduziram a menores valores de Quadrado Médio do Erro
e maiores CorrelagcBes de Spearman, independente da metodologia empregada. Os maiores Quadrado
Médios dos Erros e as menores Correlages de Spearman foram observados para as populagfes pequenas
com presenca de heterogeneidade. Nesta situagdo, as correlacdes de Spearman foram menores que 0,40,
demonstrando alteragcBes na classificacdo dos individuos. Concluiu-se que a predicdo dos valores
genéticos dos animais é influenciada negativamente pela presenca de heterogeneidade de variancia
genética e ambiental e pelo tamanho reduzido da populagdo. Nestas condicBes, as metodologias EBLUP
e Bayesiana conduzem a predicdes similares de valores genéticos.

Palavras—chave: Bayesiana, componentes de variancia, heterogeneidade de variancias, informacgdo a
priori, simulacéo, valores genéticos

Breeding values prediction under heterogeneity of variance using Bayesian and classical inference

Abstract: Most of the studies show that heterogeneity of variance is a data structure problem, resulting
in incorrect classification of animals, due the low accuracy of breeding values prediction. Thus, the
comportment of EBLUP and Bayesian methodology was verified, in populations with different size in
the presence of homogeneity and heterogeneity variance. Two population sizes were simulated for each
variance structure. Three information levels were used for Bayesian methodology: no-informative priors;
slightly informative priors and informative priors. The prediction accuracy was obtained by Mean Square
Error and Spearman Correlation. It was observed that small size populations with homogeneity of
variance, in general, conduced to smaller Mean Square Error and largest Spearman Correlation,
independent of the methodology employed. The largest Mean Square Error and the smaller Spearman
Correlation were observed to small populations with heterogeneity. In this situation, the Spearman
correlations were smaller that 0.40, demonstrating alterations in the individuals classification. It was
concluded that breeding values prediction is influenced negatively by genetic and environmental
heterogeneity of variance and by reduced population size. In this condition, EBLUP and Bayesian
methodologies lead a similar breeding values prediction.

Keywords: Bayesian; breeding value, heterogeneity of variance, priori information, variance
components, simulation

Introducéo
A maioria das pesquisas demonstra ser a heterogeneidade um problema na prdpria estrutura dos
dados, que pode resultar em uma classificacdo errdnea dos animais, diminuindo 0 progresso genético.
Quando a heterogeneidade ndo é considerada, diferencas de variancias dentro das subclasses podem
resultar na predicdo de valores genéticos viesados, reducdo no progresso genético e desproporcional
nGmero de animais selecionados de ambientes com diferentes variancias (Weigel e Gianolla, 1992).



A Metodologia de Modelos Mistos proposta por Henderson (1973) vem sendo amplamente
empregada no melhoramento animal para obtencdo do Melhor Preditor Linear N&o-viesado (BLUP) dos
valores genéticos. Porém, essa metodologia pressupde que 0s componentes de variancia sejam
conhecidos, 0 que raramente ocorre na pratica. A estratégia de andlise utilizada quando tais componentes
sdo desconhecidos consiste na substituicdo dos valores paramétricos dos componentes de variancia por
suas estimativas de Maxima Verossimilhanca Restrita (REML), recebendo a denominacdo de BLUP
Empirico (EBLUP).

Métodos Bayesianos vém sendo utilizados como uma op¢do para a solucdo de problemas
relacionados a avaliagdo de mérito genético em populagfes animais. O Gibbs Sampling é aplicavel a
estimacdo de componentes de variancia e predicdo dos valores genéticos, permitindo, por suas
propriedades, a inferéncia Bayesiana.

Dentro do contexto apresentado, os objetivos desse trabalho foram:

o Verificar o efeito da heterogeneidade de variancias e do tamanho da populagdo na predi¢cdo dos
valores genéticos;

o Verificar a influéncia do nivel de informagdo a priori ao utilizar metodologia Bayesiana, para
predicdo dos valores genéticos; e

e Comparar a metodologia classica EBLUP com a Bayesiana na analise genética em dados com
presenca heterogeneidade de variancias.

Material e Métodos
Os dados utilizados neste trabalho foram simulados por meio do sistema computacional
GENESYS (Euclydes, 1996). Na Tabela 1 sdo apresentados os cddigos utilizados para representar as
populacbes com diferentes tipos de estruturas e tamanhos de populagdo simulados.

Tabela 1 Cédigo utilizado para as populagdes simuladas com diferentes estruturas de variancias e

tamanhos.
Estrutura dos dados Nivel de Temanho da poputaseo N® de Individuos
Variabilidade Populagdo Populacéo

Pequena (P) Grande (G) (P) (©)]
Populacédo 1 (1) HO-P-1 HO-G-1 100 1.600
Homogeneidade de  Populagdo 2 (2) HO-P-2 HO-G-2 100 1.600
Variancias (HO) Populagéo 3 (3) HO-P-3 HO-G-3 100 1.600
Total (T) HO-P-T HO-G-T 300 4.800
Heterogeneidade de Altg (A) HGA-P-A HGA-G-A 100 1.600
variancia Genética Méglla (M) HGA-P-M HGA-G-M 100 1.600
e Ambiental (HGA) Baixa (B) HGA-P-B HGA-G-B 100 1.600
Todas (T) HGA-P-T HGA-G-T 300 4,800

T=(A+M+B) ou T= (1+ 2+ 3)

Os valores genéticos foram preditos pela metodologia EBLUP e Bayesiana. Nesta Gltima foram
considerados trés diferentes niveis de informagdo a priori: priors informativos; priors pouco
informativos e priors nao-informativos. O seguinte modelo linear misto unicaracteristico foi empregado
nas analises:

Yij:m+efi+aij+eij,

em que y;; é a observagéo fenotipica do j-ésimo animal no i-ésimo rebanho ef; n é uma constante
inerente a todas as observacoes; ef; € o efeito do i-ésimo rebanho; a;; € o efeito aleatorio genético aditivo
do j-ésimo animal no i-esimo rebanho ef; e;; é o efeito aleatdrio ambiental. Os valores genéticos preditos
foram comparados com os valores genéticos reais, por meio da Correlacdo de Spearman e do Quadrado
Médio do Erro, como em Harvey (1979), citado por Schenkel (1998).

n 1. 5

QME=> =(3 -a)

iz N
em que QME ¢é o quadrado médio do erro, né o nimero de individuos, &; refere-se ao valor genético
predito e a; ao valor genético real.



Resultados e Discusséo
Pode ser observado na Tabela 2 que os menores Quadrados Médio dos Erros e as maiores
CorrelacBes de Spearman foram obtidos para as populagdes de tamanho grande com homogeneidade de
variancias, indicando que a presenca de heterogeneidade de variancias genética e ambiental reduz a
acurécia da predicdo dos valores genéticos. Os resultados foram similares para as duas metodologias
empregadas, sendo que a utilizacdo de priors mais informativos pela metodologia Bayesiana, em todas as
situacdes, ndo proporcionou melhorias na classificagdo dos individuos.

Tabela 2 QME e Correlagdo de Spearman (em parénteses) entre os valores genéticos reais e os preditos
pela metodologia EBLUP e Bayesiana sob trés niveis de informacédo, para as populagGes
totais e subpopulacBes com trés niveis de variabilidade e dois tamanhos nas diferentes
estruturas de variancia.

~ Bayesiana
Populactes EBLUP NI Pl I
Homogeneidade de varidncias
HO-P-1 FC (FC) 167,63 (0.48) 126,82 (0.50) 118,11 (0.50)
HO-P-2 144,96 (0,60) 139,55 (0.60) 127,44 (0.59) 128,14 (0.59)
HO-P-3 100,79 (0,69) 168,84 (0.68) 100,96 (0.69) 101,28 (0.68)
HO-P-T 139,93 (0,59) 137,45 (0.61) 122,98 (0.64) 110,35 (0.66)
HO-G-1 126,51 (0,75) 125,27 (0.75) 125,45 (0.75) 124,59 (0.75)
HO-G-2 113,87 (0,78) 113,36 (0.78) 113,40 (0.78) 113,23 (0.78)
HO-G-3 128,44 (0.75) 129,58 (0.75) 127,41 (0.75) 125,42 (0.75)
HO-G-T 113,19 (0.78) 113,40 (0.78) 113,33 (0.78) 112,32 (0.78)
Heterogeneidade de Variancias Genética e ambiental
HGA-P-A 233,91(0.41) 222,70 (0.38) 214,54 (0.40) 213,67 (0.40)
HGA-P-M FC(FC) 126,85 (0.40) 116,67 (0.41) 113,78 (0.41)
HGA-P-B 82,72 (0.36) 84,18 (0.34) 82,23 (0.35) 82,43 (0.35)
HGA-P-T 155,50 (0.42) 146,32 (0.43) 134,05 (0.43) 129,82 (0.44)
HGA-G-A 248,09 (0.52) 243,39 (0.52) 244,15 (0.52) 242,33 (0.52)
HGA-G-M 148,55 (0.49) 145,98 (0.49) 146,46 (0.49) 146,19 (0.49)
HGA-G-B 100,43 (0.45) 97,06 (0.46) 97,12 (0.46) 96,13 (0.46)
HGA-G-T 154,40 (0.54) 152,62 (0.54) 152,82 (0.54) 151,97 (0.54)
NI= Nao informativo; Pl = Pouco informativo; | = Informativo, FC = Falhou a convergéncia.

A metodologia Bayesiana obteve melhores resultados nas situagcdes onde a metodologia REML
ndo obteve convergéncia. O Quadrado Médio do Erro e a Correlagdo de Spearman obtidos pela Baysiana
foram similares aos das demais subpopula¢fes do grupo estudado. Observa-se também que o nivel de
informacdo a priori reduziu levemente o Quadrado Médio do Erro, porém ndo alterou a classificacdo dos
individuos.

Conclus6es
A predicdo dos valores genéticos dos animais é influenciada negativamente pela presenca de
heterogeneidade de variancia genética e ambiental e pelo tamanho reduzido da populagéo.
Maiores niveis de informacdo conduzem a valores genéticos mais acurados, porém ndo alteram a
classificacdo dos individuos.
As metodologias EBLUP e Bayesiana conduzem a resultados semelhantes de valores genéticos.
Contudo, em conjuntos de dados pequenos a metodologia EBLUP pode nédo obter convergéncia.
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