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Resumo: O objetivo deste trabalho foi avaliar o efeitoptasenca de valores discrepantes na avaliacao
genética animal. Foram simuladas cinco estrutueagoghulagdo com diferentes niveisaldliers (0%,

4%, 7%, 10% e 15%), herdabilidade média de 0,4@wdfeitos fixos para a formacao dos grupos de
contemporaneos. Foi utilizado o programa MTDFREMkappredicdo dos valores genéticos e estimagao
dos efeitos fixos. As variaveis utilizadas paraifi@cao da acuracia da avaliagdo foram o Quadrado
Médio do Erro na predigdo dos valores genéticos EQWG), o Quadrado Médio do Erro na estimacao
dos grupos contemporaneos (QME_GC), a correlacd8p#arman (CS) entre os valores genéticos
verdadeiros e os preditos e as regressdes entas frcentagens detlierse os quadrados médios dos
erros e (2) as porcentagensaitliers e as correlacdes de Spearman. Verificou-se quet@uaaior o
nivel de observacdes discrepantes, maior foi 0 QME_o qual variou de 344,07 a 437,46 para 0% e
15% deoutliers, respectivamente. Este fato foi reforcado pel&m#io de regressdo significativa entre
0s niveis de observacdes discrepantes e o QME_\dCCerrelacdo de Spearman. A estimacdo dos
efeitos de grupos de contemporaneos néo foi pigddi pelos niveis deutliers. Conclui-se que a
presenca de observagfes discrepantes na avaliegéticg animal, utilizando a metodologia de modelos
mistos, reduz a acuracia da predicao dos valomesiges e a classificagdo dos individuos.

Palavras—chave: andlise de dadosavaliagdo genética, grupos de contemporaneos, raetiemto
animal, simulacéo de dadasitliers

Animal genetic evaluation in the presence of discpant observations

Abstract: The objective of this study was to evaluate tHfeatfof discrepant values in animal genetic
evaluation. Five population structures were sinadatvith different outliers levels (0%, 4%, 7%, 10%
and 15%), average heritability of 0.40 and threeedi effects to contemporary groups formation.
MTDFREML program was used for genetic values prtgoiicand fixed effects estimation. The variables
used for verification of accuracy evaluation wdre Mean Square Error in breeding values prediction
(QME_VG), the Mean Square Error in the contempogmups estimation (QME_GC), the Spearman
correlation (SC) between the true and predictedding values and regressions between: (a) theemutli
percentage and the Mean Square of Errors and ébdutiers percentage and Spearman correlation. It
was found the higher was the discrepant obsenatmrel, the largest was the QME_GC, which ranged
from 344.07 to 437.46, to 0% and 15% outliers, eeipely. This fact was enhanced by obtaining of
significant regression between the discrepant ehsiens levels and QME_VG and Spearman
correlations. The estimation of contemporary greffects was not affected by outliers levels. It is
concluded that the presence of discrepant obsensin animal genetic evaluation, using mixed medel
methodology, reduces the prediction breeding vadwesracy and ranking of individuals.

Keywords: animal breeding, contemporary groups, data arsglgkita simulation, genetic evaluation,
outliers

Introducéo

A avaliagcdo genética animal utilizando modelosdies mistos tem como pressuposicao béasica a
distribuicdo normal, tanto para os residuos qupata os demais efeitos aleatérios, o que torna essa
andlises muito sensiveis a presenca de valoregpistesdutliers) nas observacdes (Rogers & Tukey,
1972). Considera-se como valor discrepante a obs@ovcuja magnitude apresenta baixa probabilidade
de pertencer a distribuicdo normal do conjuntoatiod que se esta trabalhando.

As possiveis correces paraailiers incluem a checagem e a correcao de casos extr@msos
dados; a retirada de casos extremos; a redefilgdpopulacdo de interesse ou a reespecificacdo do



modelo. Barnett e Lewis (1995) definemtliers em um conjunto de dados como sendo as observacgdes
gque parecem ser inconsistentes com o conjunto desd@manescentes. Para Draper e Smith (1981), a
simples excluséo dautliers pode ndo ser o procedimento correto e as regog®§ias para rejeicdo de
outliers devem incluir a reanalise sem essas observac@psmas dependendo das circunstancias, podem
ser portadoras de informacdes vitais dos individigsma populacéo.

Dentro deste contexto, o objetivo do presenteatrahé avaliar o efeito da presencaoddiers
na predicéo dos valores genéticos e na estimagaefeibos fixos.

Material e Métodos
Os dados utilizados neste trabalho foram simuladitigando o software SAS (2000). Foram
simuladas cinco estruturas de populacdo oathers (0%, 4%, 7%, 10% e 15%), com herdabilidade
média de 0,40 e trés efeitos fixos, que foramzatilos para formar os grupos de contemporaneos. A
presenca deutliers foi simulada inserindo-se valores discrepanteseaiegos genéticos das vacas no
processo de simulacéo, de acordo com a porcentdgssjada (Tabela 1).

Tabela 1 Porcentagens datliers, nimeros deutliers, nimero de repeticdes e tamanho da populacdo

simulada.
Porcentagens de N° Outliers NR Tamanho da populagdo
outliers
0 0 5 10.000
4 400 5 10.000
7 700 5 10.000
10 1.000 5 10.000
15 1.500 5 10.000

A estimacéo dos efeitos fixos, dos componentesadé@ncias e a predi¢cdo dos valores genéticos
foram realizadas por meio do programa MTDFREMWultiple Trait Derivative-Free Restricted
Maximum Likelihood), descrito por Boldman et al. (1995).

Para verificar o efeito dos diferentes niveis deeobactes discrepantes, foi calculado o Quadrado
Médio do Erro na predicdo dos valores genéticos EQWG), como a média dos quadrados das
diferencas entre os valores genéticos verdadeidiss evalores genéticos preditos e o Quadrado Médio
do Erro na estimacdo dos GC (QME_GC), como a ndukagquadrados das diferencas entre os valores
dos grupos de contemporaneos verdadeiros e daomadss, conforme Harvey (1979), citado por
Schenkel (1998):

omME=>2(5 -a ),

i=1

em que QME é o quadrado médio do erro, n é o nunhkerndividuos, j@refere-se ao valor genético
predito e aao valor genético verdadeiro. Quanto mais proxila@ero maior é a acuracia da predicao
dos valores genéticos.

Foram calculadas também: (1) a correlacdo de Spearf@S) entre os valores genéticos
verdadeiros e os preditos e; (2) as regressfeardise (a) entre as porcentagensoddiers e os
guadrados médios dos erros dos valores genétidd& (YG) e (b) entre as porcentagensoddiers e
os quadrados médios dos erros dos grupos de camténgos (QME_GC).

Resultados e Discussao

Na Tabela 2 encontram-se a média dos QuadradosoMéds Erros para os valores genéticos
preditos, a média dos Quadrados Médios dos Ernes g efeitos de grupos de contemporaneos e a
correlacao de Spearman entre os valores genégcdadeiros e preditos.

De modo geral, é possivel verificar que quanto mibo nivel de observacdes discrepantes,
maior foi 0 Quadrado Médio do Erro na predicao dimwgenético, sendo de 344,07 para a estrutura de
populacdo seroutliers e 437,46 para a estrutura com 15% de observagderephntes. Este fato foi
reforcado pela analise de regresséo entre QME_\46 morcentagenautliers que foi significativa ao
nivel de 5% de probabilidade. A equacdo obtidaQME_VG=361,61+5,89xPOD, onde POD ¢ a
porcentagem de observagBes discrepantes. Estdadesid um indicativo da perda de acuracia da
predig&o dos valores na presenga de observac@esydiates.

A menor acuracia na predi¢do dos valores genétasadtou em pior classificacdo dos individuos,
sendo obtida correlacdo de Spearman de 0,78 pesimudura de populacdo sem a presengautliers e
0,69 para o nivel de 15% de observacdes discrepaAteanalise de regressédo entre a CS e as



porcentagens deutliers foi significativa ao nivel de 5% de probabilida@@5=0,7680-0,00514xPOD),
demonstrando menor habilidade da metodologia essifilzar os individuos na presencga de observagdes
discrepantes. A regressao entre QME_GC e a pogmmtade observacdes discrepantes foi ndo
significativa.

Tabela 2 Médias dos Quadrados Médios dos Erros @mraalores genéticos preditos (QME_VG),
Médias dos Quadrados Médios dos Erros para efeltss grupos de contemporaneos
(QME_GC) e correlagdo de Spearman (CS) entre \algeaéticos verdadeiros e preditos e
Desvio Padrdo (DP) para os diferentes niveisutléers.

Porcentagens de

outliers QME_VG * DP QME_GC+DP CS+DP
0 344,0% 28,04 1.438,5%2514,01 0,7& 0,02
4 403,79 19,23 1.623,48 358,84 0,74 0,03
7 403,25 45,83 1.560,268 571,17 0,730,03
10 431,46-37,92 1.417,48 178,35 0,720,02
15 437,46- 36,34 1.436,18 199,96 0,62 0,02
Conclusbes

A presenca de observac@es discrepantes na avafjag&tica animal por meio da metodologia de
modelos mistos reduz a acuréacia da predicao dasegbenéticos e prejudica a correta classisficacédo
dos individuos.
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