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TITULO: ESTUDO GENETICO QUANTITATIVO DO FLUXO LACTEO EM BOVINOS
DA RACA HOLANDESA.

RESUMO - Parametros genéticos para o fluxo lacteo medido no dia do controle (FLDC)
de primeiras lactagc6es de vacas da raga Holandesa foram estimados utilizando modelos
de dimensédo finita (TDM) e modelos de regressdo aleatoria. Para os TDM foram
analisadas 10 caracteristicas por meio de modelos uni e bi e multi-caracteristicas e de
repetibilidade, que continham como aleatérios, o efeito genético aditivo e o efeito
residual e, como efeitos fixos, o grupo de contemporaneos e as covariaveis idade da
vaca ao parto. A variavel numero de dias em lactacao foi incluida somente no modelo
de repetibilidade. Para os MRA, foram considerados os efeitos aleatorios genético
aditivo direto, de ambiente permanente e o residual. Foram considerados como efeitos
fixos, o grupo de contemporéneos, os efeitos linear e quadratico da covariavel idade da
vaca ao parto e a curva média de lactacdo da populacdo, modelada por meio de
polinbmios ortogonais de Legendre de quarta ordem. Os efeitos aleatérios genético
aditivo e de ambiente permanente foram modelados por meio de regressao aleatéria
sobre polinbmios ortogonais de Legendre e por meio de fungdes b-splines. Diferentes
estruturas de variancias residuais foram testadas, por meio de classes contendo 1, 7,
10, 20 e 43 variancias residuais, para os MRA modelados por meio de polinbmios de
Legendre. Ja, para os MRA modelados por fungcbes b-splines, a estrutura residual foi
considerada heterogénea, contendo 7 classes de variancias. Os MRA foram
comparados usando o teste de razdo de verossimilhanga, o critério de informagéo de
Akaike e o critério de informagdo de Bayesiano de Schwarz. As estimativas de
herdabilidade (h?) para os FLDC variaram de 0,23 a 0,32 nas andlises uni-
caracteristicas, de 0,24 a 0,32 nas bi-caracteristicas e de 0,28 a 0,37 nas multi-
caracteristicas. Os valores de h? estimados variaram no decorrer da lactacdo, sendo
que no inicio, até os quatro meses, as estimativas foram maiores. A h? estimada pelo
modelo de repetibilidade foi igual a 0,27 e o coeficiente de repetibilidade foi de 0,66 na
primeira lactagcdo. Para os MRA modelados por meio de polinbmios ortogonais de
Legendre, em relacdo a variancia residual, o melhor modelo foi aquele que considerou 7
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classes residuais. E, para os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente, o
modelo mais adequado para o ajuste dos dados foi aquele que utilizou polinémio de
terceira e sexta ordens para esses efeitos. As estimativas de h? para este modelo
variaram entre 0,23 a 0,38. Em relacdo aos MRA modelados por meio de fung¢des b-
splines, o modelo empregando uma b-splines quadratica com sete coeficientes de
regressao e cinco segmentos, foi suficiente para o ajuste dos dados. Para este modelo,
os valores das estimativas de h? variaram entre 0,28 a 0,39. Os resultados encontrados
indicam que o fluxo lacteo pode promover ganhos genéticos rapidos ser for
selecionado, visto que as herdabilidades estimadas foram de magnitude moderada a
alta. Dentre os modelos avaliados, o MRA empregando polindmio de Legendre de
terceira e sexta ordens, respectivamente, para os efeitos genético aditivo e de ambiente
permanente, foi 0 mais adequado para as analises do fluxo lacteo.

Palavras-chave — Caracteristicas funcionais, Funcdes de covariancia, Funcbes b-
splines, Modelos de regressdao aleatdria, Parametros genéticos, Polinbmios de

Legendre.
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TITLE: GENETIC QUANTITATIVE MILK FLOW ESTUDY OF HOLSTEIN CATTLE.

ABSTRACT - Flow milk genetic parameters to the first lactation test-day milk yields of
Holstein cattle were estimated using Test-day models (TDM) and Random regression
models (RRM). Ten TDM differents traits were analyzed using uni, bi and multi-trait and
repeatability animal models, that included the additive genetic as random effect and the
fixed effects of contemporary group, age of cow (linear and quadratic) as covariables.
The days in milk (linear) variable was included only at repeatability model. To RRM
were included the additive genetic, permanent environmental and residual as random
effects, the fixed effects of contemporary group, age of cow as covariable (linear and
quadratic effects) and a 4™-order Legendre orthogonal polynomials of days in milk, to
model the mean trend. The additive genetic and permanent environmental effects were
fitted by Legendre orthogonal polynomials and b-splines functions. Different structures of
residual variances were used, through the variances classes containing 1, 7, 10, 20, and
e 43 residual variances, to the models fitted by Legendre orthogonal polynomials.
Moreover, for the RRM fitted by b-splines-functions, the residual estructure was
considered heterogeneous, having 7 variance classes. The RRM were compared by
Likelihood ratio test, Bayesian and Akaike’s information criteria. ~The heritability
estimated ranged from 0.23 to 0.32 by uni-trait analyses, from 0.24 to 0.32 by bi-traits
analyses and from 0.28 to 0.37 by multi-trait analyses. The h? estimates varied during
the lactation being the highest estimate at the fourth month. The estimate obtained by
the repeatability model was 0.27, and a repeatability estimate of 0.66. For the MRA fitted
by Legendre orthogonal polynomials, related to the residual variance, the best model the
one that deemed 7 residual classes. For the additive and permanent environmental
effects, the having 3M-order and a 6™-order model fitted best, respectively, for these
effects. The h? estimates for this model ranged from 0.23 to 0.38. About MRA fitted by
b-splines functions, the model using a quadratic b-splines function with seven regression
coefficients and five segments was sufficient for the data’s adjustment. For this model
the h? estimates ranged from 0.28 to 0.39. The results indicated that milk flow can
promote rapid genetic gains if selected due the heritability estimates being from
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moderate to high. Among the evaluated models, a model having a 3"-order Legendre
polynomial to additive and a 6™-order polynomial to permanent environmental effects

fitted best to the flow milk analyses.

Keywords - Functional traits, Covariance functions, b-splines functions, Random

regression models, Genetic parameters, Legendre polynomials.



CAPITULO 1 - CONSIDERACOES GERAIS

O rebanho nacional de gado de leite € expressivo, entretanto, os niveis de
produtividade ainda ndo sdo satisfatérios. Deficiéncias de manejo relacionadas com a
qualidade do leite, assim como, custos de producdo e o potencial genético dos
rebanhos contribuem diretamente para esse resultado. Nesse contexto, um dos
objetivos dos pesquisadores e produtores de leite tem sido investigar caracteristicas
gue possam contribuir para o0 aumento da eficiéncia dos sistemas de producao de leite.

Dentre as varias caracteristicas estudadas, as funcionais, como o fluxo lacteo (kg
de leite/min) e tempo de ordenha, tém se mostrado de grande importancia pelo fato de
estarem possivelmente associadas com a rentabilidade do sistema de producgéo. Isso
se deve ao fato de que a selecdo de animais para maior fluxo lacteo pode implicar em
aumento da producao de leite por minuto de ordenha das vacas, influenciando de forma
importante na producao total de leite do rebanho. Além disso, com o0 aumento da
velocidade de ordenha, por meio do processo de selecdo, pode ocorrer uma redu¢ao no
tempo de ordenha total e, conseqientemente, dos custos dispensados com essa
atividade. De acordo com BOETTCHER et al. (1998), o aumento da velocidade de
ordenha por vaca promove redugdo nos gastos com energia elétrica e aumenta a
durabilidade dos equipamentos de ordenha. Por outro lado, o fluxo lacteo também tem
importédncia em estudos relacionados com caracteristicas que envolvem a saude do
Ubere, pois a selecdo para tempo de ordenha pode estar associado com a incidéncia de
mastite no rebanho. Neste caso, a maior velocidade de ordenha, reduz a tensdo do
esfincter mamario, proporcionando menor resisténcia do Ubere a infeccdo por
patégenos causadores da mastite (BOETTCHER et al., 1998). Assim, tanto o fluxo
lacteo como o tempo de ordenha devem ser avaliados de forma eficiente, considerando
seus aspectos positivos e negativos, para, posteriormente, serem incorporados em
indices de selegao aplicados em programas de melhoramento genético.

Estudos que envolvem a avaliagdo do tempo de ordenha ainda sdo bastante
restritos, e a melhor forma de analisar esta caracteristica ainda nao estd bem definida.
Alguns dos fatores que tém contribuido para essa dificuldade é a diversificagdo na



forma de mensuracao da caracteristica em questao, feita por meio de escores visuais,
mensuracgao por meio de crondmetros e até mensuragdes eletrénicas em ordenhadeiras
que possuem equipamentos acoplados a programas de computador. Cabe ressaltar
gue as mensuragodes feitas por meio de escores visuais sdo as mais utilizadas, embora
possam causar maiores erros nas avaliagdes, quando comparadas as medicoes
realizadas por equipamentos eletrénicos que ainda sdo muito pouco utilizadas.

O tempo de ordenha pode ser medido varias vezes no mesmo animal ao longo
do tempo (dentro de uma mesma lactacdo ou entre lactacdes), podendo ser este
considerado uma medida repetida. Alguns modelos tém sido propostos para a avaliagdo
dessa caracteristica, seja ela medida de forma objetiva ou de forma subjetiva. Dentre
eles, os modelos de repetibilidade (ERF et al., 1992; RENSING & RUTEN, 2005;
WIGGANS et al., 2007), em que as medidas sao consideradas uma so6 caracteristica e
as correlagbes genéticas entre elas sado iguais a unidade, e os modelos multi-
caracteristicas (LUTTINEM & JUGA, 1997; RUPP & BOICHARD, 1999; VICARIO et al.,
2006), em que as covariancias nao sao estruturadas e cada medida é considerada
como uma caracteristica diferente, o que fornece predicbes para pontos ou idades
especificos.

Outra possibilidade para a avaliagdo do tempo de ordenha € a aplicagdo de
modelos de regressado aleatéria (KARACAOREN et al., 2006). Esse tipo de analise
permite a predicdo de valores genéticos para qualquer ponto desejado na escala de
tempo, assim como para as fungdes da curva estudada. Além disso, permite melhor
eficiéncia na utilizagdo dos dados, uma vez que considera todas as medidas feitas no
animal e em seus parentes, inclusive dados diérios, podendo aumentar a acurécia de
selecdo. Nos modelos de regresséo aleatéria, os polinémios ortogonais de Legendre
tém sido largamente empregados para descrever a trajetéria das curvas fixas e
aleatorias. Entretanto, polinémios de altas ordens tém sido necessarios para modelar as
mudangas de médias e variancias ao longo da escala de tempo, 0 que proporciona
aumento do numero de parémetros a serem estimados e aumento da demanda
computacional para a estimagao dos componentes de varidncias. Uma alternativa que

vem sendo estudada para minimizar esses problemas € o emprego de polinbmios



segmentados ou fungdes splines nos modelos de regressao aleatoria. Essas curvas séo
formadas por segmentos de polinbmios com baixo grau, que sé&o unidos por
determinados pontos chamados de nés. As fungdes splines, dependendo da forma com
que sao modeladas, podem facilitar a estimacdo dos parametros genéticos por se
tratarem de fungdes de menores graus, e ainda, apresentam a vantagem de ter

interpretacao bioldgica simples (MEYER, 2005).

OBJETIVOS
Objetivos gerais

Estimar componentes de varidncias para fluxo lacteo utilizando diferentes
modelos de andlise, buscando propor alternativas para a inclusdo desta caracteristica
como critério de selecdo em programas de melhoramento genético de bovinos leiteiros.

Objetivos especificos

- Estimar parédmetros genéticos para o fluxo lacteo aplicando modelos uni, bi e multi-
caracteristicas e de repetibilidade;

- Estimar funcdes de covariancias e parametros genéticos para o fluxo lacteo aplicando
polinbmios de Legendre ou fungdes b-splines em modelos de regressdao aleatéria,

buscando modelos mais parcimoniosos.

SINTESE BIBLIOGRAFICA

A maioria das avaliacbes genéticas de gado de leite se baseia na producédo de
leite e componentes, nas caracteristicas funcionais como as de conformagédo e de
saude do ubere, e em outras relacionadas com a longevidade. Isso esta relacionado ao
fato dessas caracteristicas apresentarem associagdo com caracteristicas produtivas, o
que pode contribuir para o aumento da eficiéncia da selecao para producao de leite, por
vias indiretas. Entretanto, além dessas caracteristicas, outras economicamente
importantes, como o fluxo lacteo ou tempo de ordenha, estdo associadas a eficiéncia e
habilidade de producéo, além da saude do ubere. De acordo com SIVARAJASINGAM

et al. (1984), o tempo de ordenha é a terceira caracteristica mais importante que esta



envolvida na rentabilidade de um rebanho leiteiro, depois da producédo de leite e da
porcentagem de gordura do leite.

O fluxo lacteo pode ser considerado uma caracteristica funcional de grande
importéancia em gado de leite, relacionada tanto a saude do ubere quanto a eficiéncia de
utilizagdo da méo de obra. Fluxo lacteo maior esta associado com diminui¢do no tempo
de ocupacédo da mao de obra e, consequente, diminuicdo dos gastos com a mesma.
Além disso, ordenha mais rapida implica em reducdo de custos com eletricidade e
manutengdo das maquinas. Entretanto, um maior fluxo lacteo pode estar associado
com o aumento de incidéncia de mastite no rebanho (BOETTCHER et al., 1998).

A viabilidade da inclusdao dessa caracteristica no objetivo de selecao de
programas de melhoramento genético vem sendo avaliada. Nesse contexto,
BOETTCHER et al. (1998) agruparam o tempo de ordenha com caracteristicas de
conformagdo e de saude do uUbere, em um indice de selecao desenvolvido para
caracteristicas de salde do Ubere, pelo fato destas se mostrarem favoravelmente
relacionadas entre si. Esses autores demonstraram que indices de selegcao
desenvolvidos para caracteristicas de saude do Ubere que incluem o tempo de ordenha
e caracteristicas de conformacao, sdo mais eficientes quando comparados a indices
que incluem somente a contagem de células somaticas, em termos de resposta de
selecdo para o tempo total de ordenha. Para serem agregadas em um indice, as
caracteristicas devem ser avaliadas com eficiéncia, para que o progresso genético pela
selecdo das mesmas seja obtido de forma satisfatéria. Nesse contexto, estudos que
incluem o tempo de ordenha se tornam importantes, pois, além de ser uma
caracteristica pouco estudada, a melhor forma de analisa-la ainda ndo estd bem
definida. Um dos fatores que contribui para isto, € que varios tipos de medidas tém sido
feitas para avaliar o fluxo lacteo, como: mensuragdes por escores subjetivos (com
escalas variando de 1 a 8 pontos), mensuracdo por cronébmetro e mensuragao por
medidores automaticos instalados nas salas de ordenha. Além disso, essas medidas
séo definidas de formas diferentes como tempo de ordenha total, produgéo de leite em
até 2 minutos, pico e média do fluxo de leite produzido, dentre outras (BLACK &
McDANIEL, 1978; VICARIO et al., 2006). Outro fato importante € que embora o tempo



de ordenha seja uma caracteristica que possa ser medida repetidamente, existem
trabalhos que a analisam como medida Unica por animal, provavelmente pelo fato de
sua mensuragdo ser bastante trabalhosa quando n&o existem equipamentos
eletrbnicos. Assim, fica claro que pesquisas que envolvem a descricdo desta
caracteristica, assim como as formas de avaliacao, sdo bastante variadas.

Alguns estudos descritos na literatura analisaram a correlagdo genética entre as
mensuragoes de fluxo lacteo feitas de forma objetiva (kg/min) e subjetiva (por escores).
VICARIO et al. (2006) verificaram que existe correlacdo de 82,7% entre os dois
diferentes métodos de medicao do fluxo lacteo. Esses resultados sao semelhantes aos
estudos prévios de RENSING & RUTEN (2005) que relataram correlagdo de 79% entre
os tipos de mensuragoes. Entretanto, ZWALD et al. (2005) relataram dificuldades na
utilizagdo das mensuragdes de fluxo lacteo realizadas de forma subjetiva. Os autores
afirmaram que dados mensurados de maneira subjetiva estdo mais expostos a
possiveis erros e vicios nas analises, € que a comparagao de avaliagbes genéticas de
touros em diferentes paises ou nucleos de inseminacao se torna dificil. Em adicado a
isto, MOORE et al. (1983) relataram que a acuracia das predicbes dos parametros
genéticos do tempo de ordenha pode aumentar se forem tomadas medidas objetivas
dessa caracteristica na avaliagdo.

PARAMETROS GENETICOS

Os parametros genéticos do tempo de ordenha ou velocidade de ordenha tém
sido calculados de diversas maneiras ao longo dos anos, como descrito anteriormente.
De acordo com os trabalhos consultados na literatura, os valores das estimativas de
herdabilidade apresentam variacdo de 0,11 a 0,24 para dados subjetivos, e de 0,003 a
0,28 para dados medidos de maneira objetiva.

MEYER & BURNSIDE (1987) estimaram herdabilidades para velocidade de
ordenha utilizando dados subjetivos (escores variando de 1 a 5), por meio do método da
maxima verossimilhanga restrita em modelos uni-caracteristicas. As estimativas dos
coeficientes foram de 0,21 e 0,17, respectivamente, para dados mensurados no inicio e

no final da lactacdo. Os autores concluiram que observac¢des Unicas de velocidade de



ordenha por animal podem ser insuficientes para andlises acuradas, pelo fato dos
fatores genéticos e ambientais que influenciam esta caracteristica variarem durante a
lactacdo e em lactagbes subsequentes. Ja, LAWSTUEN et al. (1988), também
utiizando medidas unicas por animal e uma escala de pontos variando de 1 a 5 na
mensuragdo da velocidade ordenha, estimaram coeficiente de herdabilidade igual a

0,11 para esta caracteristica.

ERF et al. (1992) estimaram os parametros genéticos para a velocidade de
ordenha, utilizando um modelo multi-caracteristicas. Neste estudo, os dados de
velocidade de ordenha foram medidos por meio de escores com escala variando de 1 a
3 e, além dessa caracteristica, outras de tipo funcional foram consideradas nas analises
para a estimacdo das correlacées genéticas. Os autores obtiveram coeficiente de
herdabilidade de 0,18 para a velocidade de ordenha, e concluiram que esta
caracteristica pode responder ao processo de selecdo e deve ser incluida nos

programas de melhoramento genético.

Em estudo prévio, LUTTINEN & JUGA (1997) utilizaram modelo touro em
analises multicaracteristicas para estimar os componentes de variancia do fluxo lacteo.
Os dados foram coletados em rebanhos das ragas Ayrshire e Holandesa, de forma
subjetiva, em escala de escores variando de 1 a 5. As estimativas de herdabilidade
obtidas para as racas foram de 0,24 e 0,16, respectivamente. Os autores verificaram
ainda, que o fluxo lacteo ndo apresenta relacdo com a producao de leite, ao contrario
de outros estudos que mostram que a selegdo para maior producdo implica em
aumento do fluxo lacteo (MILLER et al., 1976).

Da mesma forma, BOETTCHER et al. (1997) utilizando dados de tempo de
ordenha provenientes de uma escala de escores variando de 1 a 5, estimaram os
parametros genéticos para esta caracteristica e verificaram a sua correlagdo genética
com a contagem de células somaticas. As estimativas foram obtidas por maxima
verossimilhanga restrita sob um modelo de touro. A herdabilidade encontrada foi de
0,15 para o tempo de ordenha, e a correlagdo genética com a contagem de células

somaticas foi igual a 0,41, indicando que ordenhas mais rapidas estao associadas ao



aumento de células soméaticas no leite. Resultados semelhantes de herdabilidade (0,17)
e de correlagdo genética (0,44) foram encontrados por RUPP & BOICHARD (1999),

para a mesma escala de escores € modelo animal.

Ja WIGGANS et al. (2007), utilizaram dados de velocidade de ordenha
provenientes de avaliagbes baseadas em uma escala com pontuacdes variando de 1 a
8 e estimaram herdabilidade, utilizando modelo de repetibilidade e metodologia de
maxima verossimilhanca restrita, de 0,22. Os autores consideraram essa estimativa
moderada e concluiram que essa caracteristica pode ser utilizada na deteccdo de
touros que venham a gerar filhas com ordenhas lentas. Além disso, os autores
sugeriram que se a velocidade de ordenha for incluida em um indice, um nivel
intermediario pode ser requerido, pelo fato de que ordenhas muito rapidas estao
relacionadas ao aumento do gotejamento de leite antes da ordenha.

Em relacdo aos estudos baseados em mensuracdes objetivas, SEYKORA &
McDANIEL (1985) estimaram os parametros genéticos do tempo de ordenha medindo-
se esta caracteristica como a producao de leite obtida nos primeiros dois minutos apds
a colocacéo das teteiras nas vacas. A herdabilidade estimada pelos autores foi de 0,15
e a correlagdo genética entre a produgéao de leite em dois minutos e o escore de células
somaticas foi positiva, ou seja, quanto maior a produgcédo de leite nos dois primeiros
minutos de ordenha maiores serdo os escores de células soméaticas.

POVINELLI et al. (2003) estimaram os componentes de variancia de
caracteristicas ligadas a habilidade de producéo (tempo total de ordenha e fluxo lacteo)
utilizando modelo animal univariado e inferéncia bayesiana em um rebanho da raca
Pardo-Suiga. As herdabilidades foram iguais a 0,19, tanto para o tempo total de
ordenha como para o fluxo lacteo. Da mesma forma, ZWALD et al. (2005) avaliaram o
tempo de ordenha por meio de analise bayesiana, com base em dados Unicos por
animal obtidos eletronicamente. A estimativa de herdabilidade encontrada foi de 0,17,
sendo esta semlhante as relatadas por BOETTCHER et al. (1998), MEYER &
BURNSIDE (1987) e RUPP & BOICHARD (1999), utilizando medidas subjetivas de

tempo de ordenha. Os autores também verificaram neste estudo que a curva



correspondente do tempo de ordenha é bastante similar a curva tipica da lactagao,
devido ao tempo de ordenha depender da producéo de leite.

Utilizando modelo de repetibilidade, RENSING & RUTEN (2005) compararam
estimativas de herdabilidade obtidas por mensuracdes objetivas e subjetivas (escala
variando de 1 a 5). A herdabilidade estimada usando equipamentos eletrénicos (0,28)
foi significantemente superior aquela estimada utilizando os dados subjetivos (0,10). Os
autores destacaram a importancia de uma padronizagao de escalas e/ou definicdes nos
estudos de tempo de ordenha. VICARIO et al. (2006) também estimaram herdabilidades
para os dois tipos de medidas do tempo de ordenha, por meio de um modelo animal
multi-caracteristicas. As herdabilidades estimadas para os dados medidos de maneira

subjetiva e objetiva foram, respectivamente, de 0,15 e 0, 20.

KARACAOREN et al. (2006), considerando dados repetidos por animal,
utilizaram modelo de regressao aleatéria de ordem quadratica para os efeitos aditivo e
de ambiente permanente, para estimar os pardmetros genéticos para a velocidade de
ordenha. Estes autores encontraram estimativas de herdabilidades que variaram de
0,003 e 0,098, valores inferiores aos relatados na literatura. Um fato que pode ter
contribuido para a baixa estimativa de herdabilidade, segundo os autores, foi 0 pequeno
numero de animais avaliados. Correlagdes genéticas entre a velocidade de ordenha e a
producao de leite em analises de regressao aleatéria bi-caracteristicas também foram
estimadas nesse mesmo estudo. As estimativas variaram de 0,31 a 0,41 sendo
consideradas de média magnitude pelos autores, concluindo que embora as analises
tenham sido baseadas em dados experimentais, os padrdes genéticos encontrados sao
informacdes importantes para a construcao de indices especificos para caracteristicas
funcionais em gado de leite.

Em relacdo as estimativas dos coeficientes de repetibilidade para o tempo de
ordenha, os valores encontrados na literatura foram de 0,37 e 0,42 (ERF et al., 1992;
RENSING & RUTEN, 2005), respectivamente, para dados medidos de forma subjetiva e
objetiva, para controles efetuados nas primeiras lactacdes, e igual a 0,47 para



diferentes lactagcdes, considerando dados mensurados de maneira subjetiva por
escores (WIGGANS et al., 2007).
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CAPITULO 2 - PARAMETROS GENETICOS PARA FLUXO LACTEO NO DIA DO
CONTROLE PARA A PRIMEIRA LACTACAO DE VACAS DA RACA HOLANDESA

Parametros Genéticos para Fluxo Lacteo no Dia do Controle para a Primeira Lactagdo

de Vacas da Raca Holandesa

RESUMO - Foram estimados parametros genéticos para o fluxo lacteo no dia do
controle (FLDC) de 2.175 primeiras lactacdes de vacas da raca Holandesa. O grupo de
contemporaneos para os FLDC foi definido como ano e més do controle e restringiu-se
que cada grupo deveria conter, no minimo, sete informacbées. Os modelos incluiram
efeito genético aditivo direto, como aleatério, e os efeitos fixos de grupo de
contemporaneos e idade da vaca ao parto (efeito linear e quadratico). Para o modelo de
repetibilidade, foi incluido também o efeito de ambiente permanente de animal como
aleatério. Os componentes de variancia foram estimados pelo método da Maxima
Verossimilhanga Restrita (REML), em analises uni, bi e multi-caracteristicas e
repetibilidade. As estimativas de herdabilidade (h?) para os FLDC variaram de 0,23
(FLDC 6) a 0,32 (FLDC 2 e FLDC 4) nas andlises uni-caracteristica, de 0,24 (FLDC 6) a
0,32 (FLDC 4) nas bi-caracteristicas e de 0,28 (FLDC 7 e FLDC 10) a 0,37 (FLDC 4)
nas multi-caracteristicas. Em geral, as estimativas de h? obtidas foram maiores do inicio
até quarto més da lactacdo. A h? estimada pelo modelo de repetibilidade foi igual a 0,27
e o coeficiente de repetibilidade dos FLDC na primeira lactacdo foi de 0,66. As
estimativas das correlagcdes genéticas foram positivas e variaram de 0,78 (FLDC 3 e
FLDC 10) a 1,00, (FLDC 7 e FLDC 8) nas analises bi-caracteristicas e de 0,72 (FLDC 1
e FLDC 10) a 0,97 (FLDC 4 e FLDC 5) nas multi-caracteristicas. Os resultados indicam
que o fluxo lacteo € uma caracteristica que pode responder de forma satisfatoria ao
processo de selecdo promovendo ganhos genéticos rapidos, visto que as
herdabilidades estimadas foram de moderadas a altas. Maiores ganhos genéticos
podem ser obtidos se a selecdo for realizada, no quarto més de controle. Tanto o
modelo de repetibilidade como o multi-caracteristicas podem ser utilizados para
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avaliacdo genética dos animais para o fluxo lacteo, entretanto o modelo multi-

caracteristicas produz estimativas de valores genéticos mais acuradas.

Palavras-chave: Caracteristicas funcionais, Correlagdo genética, Facilidade de

ordenha, Herdabilidade.

INTRODUCAO

Os programas de melhoramento genético de gado de leite tém se baseado na
selecao de caracteristicas relacionadas com a producao e composicao do leite e outras
como conformacgao, saude do Ubere e longevidade. Entretanto, devido a evolugao de
novas técnicas e equipamentos de ordenha e facilidade de mensurac¢ao da producao de
leite e do tempo de ordenha, caracteristicas funcionais importantes, como o fluxo lacteo,
podem ser incluidas em esquemas de sele¢ao.

O fluxo lacteo esta associado a eficiéncia e habilidade de produgéo, além da
saude do ubere, podendo interferir de forma efetiva na susceptibilidade dos animais a
mastite (ZWALD et al., 2005). Além disso, o fluxo lacteo parece estar relacionado com
a rentabilidade do rebanho, pois a selecdo de animais que produzem mais leite em
menor tempo de ordenha pode levar a reducdo de gastos com energia elétrica
(BOETTCHER et al., 1998), bem como aumentar a durabilidade dos equipamentos de
ordenha.

Estudos que envolvem a avaliagcdo do fluxo lacteo ainda sdo bastante restritos, e
a melhor forma de analisar esta caracteristica ainda ndo esta bem definida. Alguns dos
fatores que tém contribuido para essa dificuldade é a diversificagdo na forma de
mensuracao da caracteristica em questao, que se estende desde medigcdes feitas por
escores visuais até mensuragdes eletrOnicas. As estimativas de parametros genéticos
para fluxo lacteo dependem do tipo de modelo e mensuragdo realizada. Assim, as
estimativas de herdabilidade reportadas na literatura variam bastante, sendo
encontrados valores iguais a 0,42 para fluxo medido nos dois primeiros minutos de

ordenha, 0,19 para fluxo lacteo total e 0,15 para dados de fluxo obtidos de maneira
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subjetiva (SEYKORA & McDANIEL, 1985, BOETTCHER et al., 1997, VICARIO et al.,
2006).

Alguns modelos que vém sendo utilizados para avaliacao da producao de leite
sédo candidatos a serem empregados no estudo do fluxo lacteo. Um deles, o “test-day
model’ (TDM), tem sido empregado em bovinos leiteiros para a andlise de dados
longitudinais, como a producao de leite, gordura ou proteina no dia do controle, bem
como a contagem de células somaticas. Tal modelo considera as produgcbes ou as
contagens de células somadticas em cada controle como caracteristicas distintas,
podendo ser avaliadas em analises uni ou multi-caracteristicas.

Os TDM permitem quantificar fatores que sédo especificos para cada dia, que
variam entre animais e entre controles, tais como numero de ordenhas, duracao do
periodo seco, duragdo do periodo de servico anterior e corrente, prenhez ou doenca
(FERREIRA et al., 2003).

O uso do TDM possibilita a avaliagdo de um animal com apenas um controle,
acelerando o processo de avaliagdo genética, uma vez que as informagdes podem ser
incluidas no banco de dados antes do término da lactacdo (EL FARO &
ALBUQUERQUE, 2003). Outra vantagem seria a avaliacdo de animais com lactagdo
em andamento, sem a necessidade da utilizacao de fatores de ajustamento ou da
projecéo da lactacao.

Diante do exposto, o objetivo do presente estudo foi estimar componentes de
variancia e parametros genéticos para o fluxo lacteo no dia do controle, utilizando
diferentes modelos, a fim de fornecer subsidios para a inclusdo dessa caracteristica em
programas de melhoramento genético.

MATERIAL E METODOS

Foram avaliados controles mensais de fluxo lacteo de 2.175 primeiras lactacbes
de vacas da raga Holandesa pertencentes a Agropecuaria Agrindus S.A., localizada no
municipio de Descalvado, SP, com partos registrados no periodo de 1997 a 2005, filhas

de 211 touros e 1.562 vacas. A producdo em cada controle e seus respectivos tempos
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foram registrados diariamente, sendo provenientes de ordenha mecanica e
equipamento eletronico, realizada trés vezes ao dia.

As lactacdes foram truncadas aos 305 dias e os controles mensais do fluxo
lacteo foram obtidos entre sete e 305 dias apds o parto, dividindo-se este periodo em
intervalos de aproximadamente 30 dias, totalizando 10 controles (FLDC1 a FLDC 10).
Lactacdes contendo menos que trés controles mensais foram desconsideradas das
analises.

O fluxo lacteo foi obtido dividindo-se a producao de leite (kg) proveniente das trés
ordenhas pelo tempo total de ordenha (minutos) das mesmas, resultando em uma
variavel com unidade kg/min.

As caracteristicas foram analisadas por meio de modelos animal uni, bi e multi-
caracteristicas e de repetibilidade, sendo que nas analises uni, bi e multi-caracteristicas
o fluxo lacteo em cada controle foram considerados caracteristicas distintas. Para todas
as analises foi utilizado um arquivo de pedigree contendo informagao do animal, pai e
mae, totalizando 9.572 animais na matriz de parentesco.

Os modelos incluiram efeito genético aditivo direto, como aleatério, e os efeitos
fixos de grupo de contemporaneos e idade da vaca ao parto (regressdo linear e
quadratica). A verificacdo da influéncia da idade da vaca ao parto sobre o fluxo lacteo
foi realizada por meio do método dos quadrados minimos, utilizando o procedimento
GLM do programa Statistical Analysis System (SAS, 2002), em analises preliminares. A
influéncia do numero de dias em lactagao sobre o fluxo lacteo foi avaliada por meio do
mesmo procedimento, sendo esta variavel inserida somente no modelo de
repetibilidade. O grupo de contemporaneos para os FLDC foi definido como ano e més
do controle e restringiu-se que cada grupo deveria conter, no minimo, sete informacdes.

O modelo geral utilizado para as andlises uni, bi e multi-caracteristicas pode ser

representado, na sua forma matricial, por:

y=Xb+Za+e

em que:

y = € o vetor do fluxo lacteo (kg/min) em cada controle leiteiro;
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b = € o vetor de efeitos fixos contendo grupo de contemporaneos e a covariavel idade
da vaca ao parto;

a = € o vetor dos efeitos aleatérios genéticos aditivos;

X e Z = sdo as matrizes de incidéncia para os efeitos fixos e genético aditivo,
respectivamente;

e = é o vetor de efeitos residuais.

As pressuposicoes em relacdo as médias e variancias para as analises bi e multi-

caracteristicas sao:

y Xb a G 0
_ ;e Vi =
Ela|=10 e|] |0 R
e 0
sendo que:

G = A ® Gy, € a matriz de (co)variancias genéticas aditivas entre as caracteristicas e

A = matriz de parentesco entre os animais;

® = produto de Kroenecker entre matrizes;

64 € %4 = varincias genéticas aditivas;

Gaiaj = COvariancia genética entre as caracteristicas i e j;

R =1 ® Ry, € a matriz de (co)variancias residuais entre as caracteristicas e

| = matriz identidade.
6% € %6 = variancias residuais;

Geisj = COvariancia residual entre as caracteristicas i e j.
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Para o modelo de repetibilidade, além dos efeitos incluidos nos outros modelos,
foi adicionado o efeito de ambiente permanente do animal. As pressuposi¢coes para este

modelo sdo, respectivamente, V(a)=A c°,, V(c)=lc?;, e V(e)=lc%.

Os componentes de variancia foram estimados pelo método da Maxima
Verossimilhanca Restrita (REML). O programa utilizado nas andlises uni-caracteristica,
bi-caracteristicas e de repetibilidade foi o MTDFREML (BOLDMAN et al., 1995) e para a
analise multi-caracteristicas o0 REMLF90 (MISZTAL, 2001). O critério de convergéncia
adotado foi de 10~.

Apobs a escolha dos modelos mais adequados para descrever a variagao do fluxo
lacteo, foi calculado o coeficiente de correlagdo de Spearman para comparar os valores

genéticos preditos entre esses modelos, verificando assim sua similaridade.

RESULTADOS E DISCUSSAO

As médias observadas, os desvios-padrao e coeficientes de variagédo para o fluxo
lacteo no dia do controle (FLDC1 a FLDC10) sdo apresentados na Tabela 1. Os FLDC
apresentaram aumento até o sexto controle (2,50 kg/min), decrescendo até o final da
lactacdo. Esta tendéncia € semelhante a verificada para a produgéo de leite no dia do
controle (Figura 1). Um fator que pode estar relacionado com a tendéncia de fluxo
lacteo observada, é que o tempo de ordenha dos controles nos meses de maiores
producbes de leite foi igual ou inferior aos verificados nos controles de menores
producdes (Figura 1). Este fato pode estar relacionado com a fisiologia da lactacdo que
descreve que, em parte, a velocidade de ejecdo do leite depende da pressao
acumulada dentro da glandula mamaria, ou seja, maiores quantidades de leite
armazenadas no Ubere aumentam a pressdo intra-mamadria podendo aumentar a
velocidade de ejecao do leite (DUKES, 1996).
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Tabela 1 — Resumo da estrutura de dados, numero de animais (N), média, desvio-
padrao (DP) e coeficiente de variagdo (CV%) para o fluxo lacteo no dia do
controle (FLDC 1 a FLDC 10) e nimero de animais em A.

Caracteristica N Fluxo lacteo (Kg/min)

Média DP CV(%)
FLDC 1 2000 1,94 0,52 26,80
FLDC 2 2142 2,21 0,64 28,95
FLDC 3 2116 2,31 0,65 28,14
FLDC 4 2011 2,41 0,66 27,39
FLDC 5 1945 2,47 0,66 26,72
FLDC 6 1863 2,50 0,67 26,80
FLDC 7 1778 2,49 0,67 26,90
FLDC 8 1719 2,48 0,67 27,01
FLDC 9 1672 2,41 0,68 28,21
FLDC 10 1562 2,30 0,68 29,57
Animais em A 9572

A = matriz de parentesco
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Figura 1 — Producgao de leite (barras) e tempo de ordenha (#) observados por controle.

As estimativas dos componentes de varidncia genética aditiva, residual e
fenotipica, para as andlises uni, bi e multi-caracteristicas e repetibilidade, encontram-se
na Figura 2. No geral, as variancias genéticas aditivas aumentaram até o quarto més de
controle, do quinto ao oitavo més ocorreu um declinio, com posterior aumento nos dois
meses finais da lactacdo, independente do modelo utilizado. Os valores provenientes
da analise multi-caracteristicas, embora tenham apresentado a mesma tendéncia, se
mostraram pouco superiores aos valores das demais. Este fato pode estar relacionado
ao maior numero de informac¢des que esta analise considera nas estimativas dos
componentes de variancias. Em relacdo ao modelo de repetibilidade, a variancia
genética aditiva assumiu valor semelhante & média das estimativas encontradas nas

outras analises.
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Figura 2 — Variancias genéticas aditivas (acima), residuais (no centro) e fenotipicas
(abaixo) obtidas por meio de andlises uni-caracteristica (m), bi-
caracteristicas (m), multi-caracteristicas (m) e repetibilidade (—), para o
fluxo lacteo.
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Nas analises uni, bi e multi-caracteristicas, as varidncias residuais aumentaram
gradativamente até o sexto més de controle, permanecendo quase constantes até o
final da lactagdo. As variancias residuais foram bastante semelhantes para os trés tipos
de analise. Para o0 modelo de repetibilidade, a variancia residual (0,25) apresentada na
Figura 2, proveniente da soma da variancia residual com a varidncia de ambiente

permanente, assumiu valor proximo aos encontrados nas demais analises.

Em relagdo as variancias fenotipicas, a mesma tendéncia foi observada nas
analises uni, bi e multi-caracteristicas. No geral, estas aumentaram até o sexto més,
mantendo-se praticamente constantes até o final da lactagdo. Os valores estimados por
meio destes modelos praticamente ndo diferiram entre si, sendo a estimativa obtida

pelo modelo de repetibilidade préxima a média dos demais modelos.

As estimativas dos coeficientes de herdabilidade (h?) para os FLDC variaram de
0,23 (FLDC 6) a 0,32 (FLDC 2 e FLDC 4), nas andlises uni-caracteristica, sendo que os
maiores valores foram obtidos do primeiro (0,30) ao quarto més da lactagéo (0,32). Os
valores das h? provenientes das andlises bi-caracteristicas pouco diferiram dos
encontrados nas analises uni-caracteristica, sendo que, 0s menores e maiores valores
encontrados foram no sexto (0,24) e no quarto (0,32) més de controle. As h?
resultantes das analises multi-caracteristicas foram de maior magnitude do que as
verificadas nas andlises uni e bi-caracteristicas. A amplitude dessas estimativas foi de
0,28 (FLDC 7 e FLDC 10) a 0,37 (FLDC 4), e os maiores valores foram observados
para os fluxos da primeira metade da lactacdo. A partir do sexto més de lactagcao, as
estimativas permaneceram sem grandes oscilagdes como pode ser observado na
Figura 3.

Muitos estudos tém discutido sobre a diferenca de estimativas de h? utilizando
analises uni e multi-caracteristicas. Tem sido ressaltado que as andlises multi-
caracteristicas proporcionam estimativas dos parametros genéticos mais acuradas, pois
esse tipo de andlise utiliza as informacées de todas as caracteristicas para obter a
estimativa de uma caracteristica especifica (MEYER, 1991). Dessa forma, espera-se
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que analises multi-caracteristicas sejam menos tendenciosas, e que suas estimativas

proporcionem avaliagdes genéticas mais acuradas.

—=—uni —=—bi —=—multi ———repet

04 -
0,3 A
0,2 A
0,1 A

h2

controles

Figura 3 — Estimativas de herdabilidade (h®) obtidas por meio de anlises uni-
caracteristica (m), bi-caracteristicas (m), multi-caracteristicas (m) €
repetibilidade (—), para o fluxo lacteo.

De modo geral, os valores de h® estimados variaram no decorrer da lactagéo,
sendo que a primeira metade da lactacdo se mostrou mais herdavel se comparado a
segunda metade da lactacdo. As estimativas podem ser consideradas de magnitude
moderada, indicando que parte consideravel da variagao entre os animais, para o fluxo
de leite, estda sobre a influéncia do componente genético aditivo. Dessa forma, esta
caracteristica pode responder de forma satisfatéria ao processo de selegcédo
promovendo ganhos genéticos rapidos. Os resultados encontrados foram superiores
aos verificados por BAGNATO et al. (2003) que relataram valores de h? de 0,21 para o
fluxo lacteo medido mensalmente durante a lactacdo. Esses autores utilizaram
informagdes provenientes de 200 animais de trés rebanhos diferentes, o que pode ter

contribuido para as menores estimativas encontradas.
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Entretanto, a amplitude de valores de h® encontrada neste estudo est4 préxima
das estimativas relatadas na literatura, que variam de 0,15 a 0,28 para dados medidos
de maneira objetiva (SEYKORA & McDANIEL, 1985; POVINELLI et al., 2003; ZWALD
et al., 2005; RENSING & RUTEN, 2005; VICARIO et al., 2006).

A estimativa de h? obtida a partir do modelo de repetibilidade foi de 0,27, sendo
proxima da amplitude inferior dos valores obtidos na analise multi-caracteristicas. O
modelo de repetibilidade considera as variancias genéticas constantes no decorrer da
lactacdo. Assim, as diferencas existentes na forma da curva sdo consideradas parte no
residuo e parte no efeito de ambiente permanente, explicando as menores estimativas
de herdabilidade para esse modelo. O coeficiente de repetibilidade estimado foi de 0,66,
considerado de magnitude média a alta. Este parametro indica que existe alto grau de

associacao entre as medidas de fluxo feitas na primeira lactagdo de uma mesma vaca.

O valor de h? estimado pelo modelo de repetibilidade foi proximo do verificado por
RENSING & RUTEN (2005), entretanto a repetibilidade foi superior a estimada por
estes autores (0,47). No presente estudo, as medidas analisadas foram provenientes de
um unico rebanho e, além disso, cada animal possuia até 10 medidas repetidas, o que
pode ter contribuido para a maior estimativa de repetibilidade que as encontradas por
RENSING & RUTEN (2005). No trabalho desses autores, havia tanto animais com
medidas repetidas de fluxo, obtidas na primeira lactacdo, como animais com apenas

uma unica medida, quando as informagdes eram provenientes de teste de progénie.

As estimativas das correlagoes genéticas entre os fluxos lacteos mensais nas
analises bi-caracteristicas foram positivas e variaram de 0,78 (FLDC 3 e FLDC 10) a
1,00, (FLDC 7 e FLDC 8) sendo a maioria dos valores (67%) préximos ou iguais a
unidade. As maiores estimativas foram observadas entre controles adjacentes,
diminuindo em magnitude quanto maior a distancia entre eles. Em relagdo ao modelo
multi-caracteristicas (Tabela 2), as correlagées genéticas aditivas assumiram valores
entre 0,72 (FLDC 1 e FLDC 10) e 0,97 (FLDC 4 e FLDC 5), mostrando novamente que
os fluxos mensais sédo altamente correlacionados. Da mesma forma, estas estimativas

foram maiores principalmente entre os controles consecutivos e menores entre 0s mais
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distantes. Apenas as correlagdes entre os controles iniciais e o final da lactagdo (9° e
10° controles) foram menores que 0,80. Estes resultados sugerem que um modelo de
repetibilidade, cujas correlagbes genéticas entre os controles sdo consideradas iguais a

unidade, poderia ser adequado para analisar essa caracteristica.

Na literatura, dados relacionados ao fluxo lacteo ainda s&o escassos,
principalmente, pela dificuldade de mensuracdo dessa caracteristica. Porém, fazendo-
se uma comparacao em termos de tendéncia de valores entre os controles, as
correlagdes genéticas observadas nos modelos bi-caracteristicas e multi-caracteristicas
se assemelham as verificadas em estudos de produgdes de leite no dia do controle
(FERREIRA et al., 2003; EL FARO & ALBUQUERQUE, 2003; MELO et al., 2005).

As correlagdes fenotipicas estimadas por meio das analises bi-caracteristicas
foram positivas e seus valores variaram de 0,44 (FLDC 1 e FLDC 10) a 0,84 (FLDC 6 e
FLDC 5), sendo pouco inferiores aos verificados nas correlagdes genéticas. A tendéncia
desses resultados foi semelhante as observadas nas correlagdes genéticas. O mesmo
foi observado para o modelo multi-caracteristicas. As amplitudes dessas estimativas
foram bastante proximas as verificadas nas analises bi-caracteristicas, variando entre
0,45 (FLDC 1 e FLDC 10) € 0,84 (FLDC 2 e FLDC 3), sendo a maioria desses valores
inferiores a 0,80 (Tabela 2).
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Outro critério que pode auxiliar a escolha do modelo é a correlagdo de posto
(Spearman) entre os valores genéticos preditos dos touros para o fluxo lacteo medido
no 4° controle, avaliado por meio de analise multi-caracteristicas, e valores genéticos
preditos utilizando modelo de repetibilidade. O valor dessa correlagdo foi igual a 0,82,
sugerindo que a utilizagdo de qualquer um desses modelos levaria a selecdo de,
praticamente, os mesmos animais. Entretanto, selecionado-se 2% (4), 5% (10) e 10%
(20) dos melhores touros, com base nos valores genéticos estimados por meio do
modelo multi-caracteristicas para o 4° controle, apenas 50%, 50% e 60% dos touros,
respectivamente, também seriam selecionados com base nos valores genéticos
estimados com o modelo de repetibilidade. Dessa forma, é possivel observar que
mesmo que a correlacdo de posto entre os valores genéticos seja alta, podem ocorrer
mudangas na classificagdo dos animais com consequiéncias desfavoraveis ou nao nos
programas de melhoramento.

Considerando todos os touros, a acuracia média dos valores genéticos foi mais
elevada com o modelo multi-caracteristicas (0,68) quando comparada a obtida pelo
modelo de repetibilidade (0,59). A diferenga constatada na acuracia média pode ser
explicada pela diferengca nas estimativas de herdabilidades obtidas com esses dois
modelos, que foram superiores quando o modelo multi-caracteristicas foi utilizado.

A Figura 4 mostra a dispersao dos valores genéticos dos touros, comparando o0s
valores preditos por meio dos modelos de repetibilidade e multi-caracteristicas para o 4°
controle. O grafico enfatiza a relagdo entre os critérios, como mencionados
anteriormente, que apresentaram dispersao dos valores genéticos com relacao linear e

positiva.
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Figura 4 - Dispersdo dos valores genéticos obtidos por meio do modelo de
repetibilidade (EBV_rep) e modelo multi-caracteristicas para o 4° controle
(EBV_Md4c).

No geral, em termos de critério de selecdo, as altas correlacdes genéticas entre
os fluxos lacteos mensais indicam que a selecéo direta para um controle, pode trazer
ganhos genéticos para os demais controles. Se a selegéo for aplicada no quarto més de
controle, em que foi verificado o maior valor de herdabilidade, maiores ganhos
genéticos serdo esperados, principalmente, até o oitavo més de lactacdo, devido as
maiores correlagcdes genéticas. Uma das principais vantagens da selecao por meio de
controles parciais é que as avaliagbes de touros podem ser realizadas mais

precocemente, 0 que implica em reducéo do intervalo de geracoes.

No caso de medidas de dificil mensuracdo, como é o caso do fluxo lacteo, a
adogao de uma unica medida durante a lactagdo auxilia na sua inclusdo em programas
de selecdo. Nesse caso, estas medidas poderiam ser tomadas, preferencialmente,
entre o terceiro e o0 quinto controles. Sendo que, no quarto controle, é a fase em que o

animal, geralmente, ja apresentou o pico da lactacdo e que deve sofrer menores
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influéncias de efeitos de meio, principalmente os relacionados ao balango energético

negativo.

Os resultados indicam que tanto o modelo de repetibilidade como o multi-
caracteristicas podem ser utilizados para avaliagdo do fluxo lacteo e que a selecao para
esta caracteristica pode promover ganhos genéticos rapidos. Entretanto, a adogéo do
fluxo lacteo em programas de melhoramento, na pratica, ainda é dificil, uma vez que
poucas propriedades possuem medidores eletrénicos acoplados as salas de ordenha
para a tomada das medidas. Por outro lado, a mensuracdo de uma unica medida na
lactacdo poderia ser feita por medidores manuais, durante o controle leiteiro oficial,
tornando-se viavel a avaliacdo dessa caracteristica. Dessa forma, os resultados obtidos
no presente estudo podem auxiliar na decisdo de como incorporar o fluxo em
programas de melhoramento, sugerindo que o fluxo lacteo em torno do quarto controle

poderia ser adotado.

CONCLUSAO

Os resultados indicam que o fluxo lacteo é uma caracteristica que pode
responder de forma satisfatdria ao processo de selecdo promovendo ganhos genéticos

rapidos, visto que as herdabilidades estimadas foram de moderadas a altas.

A selecao de animais baseada nos primeiros meses de controle € mais eficiente
do que nos outros periodos da lactagédo, pois estes sdo mais herdaveis. Os maiores
ganhos genéticos podem ser obtidos se a selegao for realizada, principalmente, no

quarto més de controle.

Tanto o modelo de repetibilidade como o multi-caracteristicas podem ser
utilizados para avaliagdo genética dos animais para o fluxo lacteo, entretanto o modelo

multi-caracteristicas produz estimativas de valores genéticos mais acuradas.
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CAPITULO 3 - ESTIMACAO DE PARAMETROS GENETICOS PARA FLUXO
LACTEO DE VACAS DA RACA HOLANDESA UTILIZANDO MODELOS DE
REGRESSAO ALEATORIA

Estimacado de Parametros Genéticos Para Fluxo Lacteo de Vacas da Raga Holandesa

Utilizando Modelos de Regressao Aleatéria

RESUMO - Foram avaliados 75.555 controles semanais de fluxo lacteo de 2.175
primeiras lactagcoes de vacas da raca Holandesa, pertencentes a Agropecuaria Agrindus
S.A., localizada no municipio de Descalvado, SP. Os fluxos lacteos medidos no dia do
controle foram considerados em 43 classes semanais de dias em lactagdo. O modelo
utilizado incluiu os efeitos aleatérios genético aditivo e de ambiente permanente, além
do residual. Foram incluidos como efeitos fixos 0 grupo de contemporaneos, os efeitos
linear e quadratico da idade da vaca ao parto e a curva média de lactagdo da
populacao, modelada por meio de polinbmios ortogonais de Legendre de quarta ordem.
Os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente foram modelados por meio de
regressao aleatéria sobre polinbmios ortogonais de Legendre, cujas ordens variaram de
3 até 4 e de 3 até 10, respectivamente. Diferentes estruturas de variancias residuais
foram testadas, por meio de classes contendo 1, 7, 10, 20 e 43 variancias residuais. Os
modelos foram comparados usando o teste de razdo de verossimilhanga, o critério de
informacdo de Akaike, o critério de informacdo Bayesiano de Schwarz, além da
visualizacdo das estimativas dos componentes de variancia e parametros genéticos.
Em relacdo a variancia residual, o melhor modelo foi aquele que considerou sete
classes residuais. Para os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente, 0 modelo
mais adequado para o ajuste dos dados foi aquele que utilizou polinémio de terceira e
sexta ordens para esses efeitos. Para este modelo, as estimativas de herdabilidade
para o fluxo lacteo variaram de 0,23 a 0,38, e as estimativas de correlacao genética de
0,54 a 0,99. Estes resultados indicam que fluxo lacteo é uma caracteristica de
herdabilidade moderada a alta, que pode promover ganhos genéticos rapidos se for
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selecionada. Além disso, a selecao para aumentar o fluxo lacteo em determinado

controle, implicara em aumento do fluxo nos demais controles.

Palavras-chave: Caracteristicas funcionais, Fungdes de covariancia, Habilidade de

producdo, Pardmetros genéticos, Polindmios ortogonais de Legendre

INTRODUCAO

Os programas de melhoramento genético de bovinos leiteiros tem se baseado,
principalmente, em caracteristicas ligadas a producdo de leite, assim como, nos seus
constituintes. Entretanto, a inclusdo de caracteristicas funcionais nesses programas tem
sido indicada para minimizar possiveis efeitos negativos provenientes da selecéo para a
producao de leite sobre caracteristicas reprodutivas e as relacionadas a saude animal
(COBUCI et al., 2006). Nesse contexto, o fluxo lacteo se destaca pelo fato de ser uma
caracteristica que estd associada a eficiéncia e habilidade de producado, além da
susceptibilidade dos animais a mastite (ZWALD et al., 2005).

O fluxo lacteo, ou tempo de ordenha, ainda ndo é muito estudado por ser uma
medida de dificil mensuracdo. Na maior parte dos trabalhos, essa caracteristica tem
sido avaliada, tradicionalmente, por meio de modelos de repetibilidade e de modelos uni
ou multi-caracteristicas. Nos modelos de repetibilidade o fluxo lacteo ja foi avaliado em
vacas primiparas da raga Holandesa considerando uma escala de escores visuais,
variando de 1 a 3 (ERF et al., 1992), e por meio de medidas objetivas (RENSING &
RUTEN, 2005), cronometrando o tempo de ordenha (kg por minuto). J&, nos uni e multi-
caracteristicas, a maioria dos estudos avalia o fluxo lacteo por meio de escores visuais,
como medida uUnica na lactagao (LUTTINEM & JUGA, 1997; RUPP & BOICHARD,
1999), e poucos utilizam dados medidos de forma objetiva (VICARIO et al., 2006).

Os modelos de regressao aleatéria (MRA) ou modelos de dimensao infinita foram
descritos, inicialmente, por HENDERSON Jr. (1982) e tém sido aplicados para
descrever a variagcao para dados longitudinais em gado de leite, como a producao de
leite (JAMROZIK & SCHAEFFER, 1997, JAMROZIK et al., 1997, OLORI et al., 1999).
Estudos envolvendo a aplicagdo dos MRA foram também relatados por MEYER (2004),



34

MEYER (1998a) e ALBUQUERQUE & MEYER (2005), entre outros, para curva de
crescimento de bovinos de corte.

Esses modelos possibilitam a estimacao de parametros e valores genéticos para
todos 0s animais em quaisquer pontos das trajetérias, que venham a ser de interesse
econdmico, ao contrario dos modelos multi-caracteristicas que fornecem predi¢coes
pontuais. Nas andlises empregando MRA sdo estimadas curvas aleatorias de cada
individuo como desvio de uma curva média da populagao ou de um grupo de individuos
por meio de polindmios ortogonais ou funcdes lineares. Ao fazer esse ajuste, assume-
se implicitamente a existéncia de uma estrutura de covariancias entre os coeficientes de
regressao estimados pelos MRA, que sdo denominadas de funcdes de covariancias.
Essas fungbes de covaridncias apresentam como vantagem a possibilidade de
descrever variacbes graduais das covariancias ao longo da curva de lactacdo, e
predizer varidncias e covariancias para pontos da trajetéria, mesmo que, as
informagdes entre estes sejam restritas (EL FARO & ALBUQUERQUE, 2003).

Varios estudos vém sendo conduzidos com o intuito de determinar quais funcdes
sdo mais adequadas para modelar os efeitos aleatérios e residuais em andlises que
empregam os MRA (OLORI, et al., 1999; ALBUQUERQUE & MEYER, 2001; COBUCI et
al., 2006). Dentre os polindmios ortogonais e fungdes lineares, a regressao sobre os
polinbmios ortogonais de Legendre tém sido amplamente utilizada no estudo de varias
caracteristicas, tais como a producao de leite, os escores corporais, a persisténcia da
lactacdo, células somaticas, proteina e gordura do leite (COFFEY et al.,, 2002;
JAKOBSEN et al., 2002; GDEGARD et al., 2003; STRABEL & MISZTAL, 1999).

Diante do exposto, os objetivos do presente estudo foram estimar fungbes de
covariancias e parametros genéticos para o fluxo lacteo de vacas da raga Holandesa,
aplicando polindbmios de Legendre em modelos de regressao aleatéria, visando a

possibilidade da inclusao desta caracteristica em programas de selecao.

MATERIAL E METODOS
No presente estudo foram avaliados 75.555 controles semanais de fluxo lacteo
de 2.175 primeiras lactagdes de vacas da raca Holandesa, pertencentes ao rebanho da



35

Agropecuéria Agrindus S.A., localizada no municipio de Descalvado, SP, com partos
registrados no periodo de 1997 a 2005. Os controles e seus respectivos tempos foram
registrados diariamente, sendo provenientes de ordenha mecénica, realizada trés vezes
ao dia.

O fluxo lacteo foi obtido dividindo-se a producao de leite (kg) proveniente das trés
ordenhas pelo tempo total de ordenha (minutos) das mesmas, resultando em uma
variavel com unidade kg/min.

As lactacdes foram truncadas aos 305 dias, sendo mantidas as medidas tomadas
entre os sete e os 305 dias de lactacdo. O fluxo lacteo foi considerado em classes
semanais, dividindo-se o periodo de lactacdo em intervalos de aproximadamente sete
dias, totalizando 43 classes. Foi estabelecido que cada animal deveria conter, no
minimo, trés controles individuais de fluxo de leite na lactacéo.

O grupo de contemporaneos foi definido como ano e semana do controle,
compondo 364 niveis. Aplicou-se a restricdo de que cada grupo deveria conter, no
minimo, oito informagdes. Para todas as analises foi utilizado um arquivo de genealogia
contendo informagdo do animal, pai e mae, totalizando 9.572 animais na matriz de
parentesco.

As andlises foram realizadas por meio de um modelo animal uni-caracteristica de
regressao aleatéria. Foram estimadas fungbes de covariancias para os componentes
genéticos aditivos e de ambiente permanente, modeladas por polindmios ortogonais de
Legendre. O modelo utilizado incluiu os efeitos aleatorios genético aditivo direto e de
ambiente permanente, além do efeito residual e, como efeitos fixos, o grupo de
contemporaneos, os efeitos linear e quadratico da idade da vaca ao parto € a curva
média de lactagdo da populagdo, modelada por meio de polinémios ortogonais de
Legendre de quarta ordem.

O modelo de regressao aleatéria pode ser representado por:

k,p—1

7jm¢m (tij)"'eij
0

kp—1 k,—1 ap
Yij =F+ Zﬂm¢m(ti)+ ) ajm¢m(tij)+
m=0 m=0

m=
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em que:

yjj = fluxo lacteo do i-ésimo controle, pertencente ao j-ésimo animal;

F= conjunto de efeitos fixos, exceto as covariaveis dias em lactagao;

Bm = conjunto de m regressores fixos para a trajetéria média da populagao;

om(t) = funcao de regressao de ordem ky,, que descreve a curva média da populacao de
acordo com o dia de lactacao (t);

dm(t;) = funcdes de regresséo, que descrevem as trajetorias de cada individuo j, de
acordo com o dia de lactacao (tj), para os efeitos aleatérios genético aditivos e de
ambiente permanente;

Tjm, ¥%m = S80 0S M regressores aleatérios genético-aditivos e de ambiente permanente,
para cada animal j;

Kb, ka € kap = S@0 as ordens dos polinbmios ortogonais de Legendre utilizados para
modelar os efeitos descritos acima;

ej= erro aleatdrio associado a cada controle i do animal j.

Na forma matricial, 0 modelo pode ser representado por:

y=Xb+Za+Wap+e

em que:
y = vetor das observacgdes, mediadas em Ny animais;
b = é o vetor de efeitos fixos;
a = é o vetor de solucao para os coeficientes de regressao aleatéria genético aditivo;
ap = é o vetor de solucdo para os coeficientes de regressdo aleatéria de ambiente
permanente;
e = é o vetor dos N diferentes residuos;
X, Z e W = matrizes de incidéncia para os efeitos fixos e aleatorios genético aditivo e
de ambiente permanente, respectivamente.
A dimensao do vetor a é de kixNa, sendo que k, representa o numero de
parametros da fungcdo de regressdo, Na, 0 nimero de animais no arquivo de dados. O
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vetor p tem dimensdo de kexNp coeficientes, sendo que k, representa o numero de
parametros da funcdo de regressdo para ambiente permanente e Np, 0 numero de
animais com informagdes. Nesse caso, Na € maior que Np.

As pressuposi¢cées em relacdo aos componentes foram:

y Xb
E i 0 ;e
ap 0
e 0
V(a)=K,® A;
V(ap):Kap ® INd;
V(e)=R;
sendo que:

K. e Kp sdo as matrizes de covariancias entre os coeficientes de regresséo aleatorios
genético-aditivos e de ambiente permanente, respectivamente;

A é a matriz de parentesco entre os individuos;

Ing é a matriz de identidade de dimenséao ND;

® é o produto de Kroeneker entre matrizes;

R representa um matriz bloco diagonal, contendo as variancias residuais.

Dado o modelo de Regressdo Aleatéria e as pressuposi¢coes associadas aos

momentos, as Equac¢des de Modelos Mistos (EMM) foram:

XR7IX XR7Z XRw b XRly
ZRIX zZR'Z+K,®A7! ZR'w al=|zZRy
WRIX WRZ WRIW+K,, ®I||ap| |[WRy
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Os componentes de variancia foram estimados pelo método da Maxima
Verossimilhanga Restrita (REML), utilizando-se a fungdo DXMRR do pacote estatistico
DFREML (MEYER, 1998b).

A estrutura de varidncias residuais foi considerada por meio de classes
homogéneas ou heterogéneas, contendo 1, 7, 10, 20 e 43 classes de variancias. O
agrupamento das classes de variancias se deu pela semelhanca de variagdes entre as
43 classes estabelecidas. Para o modelo de sete classes residuais, as semanas da
lactagdo foram agrupadas da seguinte forma: 1, 2, 3, 4-9, 10-19, 20-39 e 40-43
semanas. Para o modelo que continha 10 classes de variancias, as semanas foram
agrupadas: 1, 2, 3, 4-9, 10-15, 16-19, 20-30, 31-39, 40, 41-43 semanas. E, para o
modelo de 20 classes de variancias as semanas foram agrupadas: 1, 2, 3, 4, 5-8, 9, 10-
15, 16-19, 20-22, 23-25, 26-27, 28-30, 31, 32-33, 34-35, 36-37, 38-39, 40, 41, 42-43.

A comparacéo entre todos os modelos avaliados foi feita pelo teste de razao de
verossimilhanca (LRT), e pelos critérios de informacédo de Akaike (AIC) e Bayesiano de
Schwarz (BIC) (WOLFINGER, 1993), além da visualizagdo das estimativas dos
componentes de variancia e parametros genéticos. Os testes de AIC e BIC permitem
comparagdes entre os modelos nao aninhados e penalizam aqueles com maior numero
de parametros, sendo que o BIC atribui penalidade mais rigorosa. Os critérios de
informagao podem ser representados por:

AlC=-2logL+2p
BIC=-2logL+pLog(N-r),
onde p é o numero de parametros do modelo, N é o numero total de observagdes e r é
0 posto da matriz de incidéncia dos efeitos fixos no modelo e log L o logaritmo da
funcdo de maxima verossimilhancga restrita (WOLFINGER, 1993). Menores valores para
AIC e BIC indicam melhor ajuste.

Apoés a escolha dos modelos indicados pelos critérios citados acima, foi calculado
o coeficiente de correlagdo de Spearman para comparar os valores genéticos preditos
pelos modelos escolhidos, verificando assim sua similaridade.

Os resultados obtidos pelos modelos de regressdo aleatéria ajustados por

polinbmios ortogonais de Legendre foram comparados com os obtidos nas analises
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multi-caracteristicas (TDMO) entre as producdes mensais de fluxo lacteo, como
previamente realizado no Capitulo 2. Este modelo incluiu o efeito genético aditivo direto,
como aleatorio, e os efeitos fixos de grupo de contemporéneos e a idade da vaca ao
parto (regresséo linear e quadrdtica). Os componentes de varidncia foram estimados
pelo método REML, utilizando-se o pacote estatistico REMLF90 (MISZTAL, 2001).

RESULTADOS E DISCUSSAO

O fluxo lacteo médio no dia do controle foi de 2,36 kg/min, com desvio-padrao
de 0,64 kg/min e coeficiente de variacdo de 27,4%. Como pode ser observado na
Figura 1, houve um aumento do fluxo de leite até a 252 semana (2,50 kg/min) com um
pequeno decréscimo até o final da lactacado (2,31 kg/min). As maiores variacées do
fluxo lacteo foram observadas no final da lactacao (29,5%). As menores médias para o
fluxo foram observadas no inicio da lactagao, atribuidas a menor producao de leite,
além de se tratar de primeiras lactagdes e do inicio da vida produtiva da vaca, exposta a

ordenha pela primeira vez.
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Figura 1 - Numero de observagbes (barras) e fluxo lacteo semanal (linha), de acordo

com a semana da lactacao.
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O resumo das analises com Log da fungdo de verossimilhanca (Log L) e dos
critérios de informacdo de Akaike (AIC) e Bayesiano (BIC) estd apresentado na
Tabela 1.

Os modelos 1 até 5 consideraram ordens iguais a trés para kj e kap, variando-se
apenas 0s numero de classes de variancias residuais, para verificar qual a estrutura
seria mais apropriada para modelar esse efeito. O modelo que considerou
homogeneidade de variancias residuais promoveu pior ajuste, como observado pelos
critérios de AIC e BIC. Este fato indica que as variancias residuais apresentam
comportamento diferenciado no decorrer da lactagcdo, havendo a necessidade de se
considerar heterogeneidade de variancias. O teste da razdo de verossimilhangca entre
modelos aninhados acusou diferencas significativas apenas entre 0 modelo contendo
sete classes de variancias residuais (modelo 2) e o modelo que considerou
homogeneidade de variancias (modelo 1).

De acordo com o critério AIC, o modelo 4 foi o que proporcionou melhor ajuste
dentre os modelos que consideraram diferentes agrupamentos de classes de variancias
residuais. Entretanto, o critério BIC, que penaliza de forma mais rigorosa modelos com
altos numeros de parametros, indicou 0 modelo 2 como o melhor. Considerando o
critério BIC e os valores dos componentes de varidncia dos modelos 2 e 4 que
praticamente ndo diferiram entre si, optou-se pelo modelo 2, uma vez que este
apresenta menor numero de parametros, o que é aconselhavel para evitar problemas
de convergéncia na estimacao dos componentes de covariancia (REKAYA et al., 1999).

Resultados relatados por OLORI et al. (1999) demonstraram que modelos de
terceira ordem para os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente, resultaram
em poucas mudangas na média das estimativas dos parametros genéticos quando a
estrutura de variancias residual foi modelada por meio de 1, 4 10 e 37 classes. Este fato
sugere que a utilizagdo de classes residuais mais fragmentadas muitas vezes néo é
necessaria, pois, além dos modelos com menores classes residuais serem mais

parcimoniosos, as estimativas dos parametros ndo sao afetadas.
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Tabela 1 — Ordem do polinbmio para efeitos genéticos (ko) e de ambiente
permanente (kap), residuo (e), numero de parametros (p), log da fungéo
de verossimilhanca (2LogL) e critérios de convergéncia de Akaike (AIC) e
Bayesiano de Schwarz (BIC) e teste de razdo de verossimilhanca.

Ordem do polinémio

Modelo  k, Kap e p 2logL AIC BIC LRT?
1 3 3 1 13 283 -540 -420 (2-1) 550+
2 3 3 7 19 833 -1627 -1452 (8-2) 15"
3 3 3 10 22 848  -1652  -1449  (4-3) 13"
4 3 3 20 32 861  -1657  -1362  (5-4) 11"
5 3 3 43 55 872 -1633 -1126 -
6 3 4 7 23 1716 -3385 -3173 (7-6) 557*
7 3 5 7 28 2273 -4489 -4231 (8-7) 388+
8 3 6 7 34 2661 -5255 -4941 (9-8) 180**
9 3 7 7 41 2841 -5601 -5222 (10-9) 117
10 3 8 7 49 2958 -5818 -5366 (11-10) 88*
11 3 9 7 58 3046 -5975 -5440 (12-11) 55N
12 3 10 7 68 3101 -6066 -5438 -
13 4 4 7 27 1726 -3398 -3149 (14-13) 555+
14 4 5 7 32 2281 -4497 -4202 (14-15) 390*
15 4 6 7 38 2671 -5265 -4914  (16-15) 180*
16 4 7 7 45 2851 -5612 -5196 (17-16) 116**
17 4 8 7 53 2967 -5829 -5339 (17-18) 88*
18 4 9 7 62 3055 -5985 -5413 -

2 teste de razdo de verossimilhanga entre os modelos aninhados; **: P<(0,01); "°: ndo significativo.
Valores em negrito indicam o melhor modelo com base em AIC e BIC.

Ap6s a escolha da estrutura de variancias residuais, os modelos foram
comparados quanto a ordem dos polinbmios para modelar as fungdes de covariancia
para os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente (Tabela 1). Foi observado
gue aumentando-se a ordem das funcdes de covaridncia para o efeito genético aditivo,
de 3 para 4, houve pouca altera¢ao nos valores de Log L. Quando foi fixada a ordem do
polindmio para o efeito genético aditivo e variou-se a ordem do polinbmio para o efeito
de ambiente permanente, observou-se melhora nos valores de Log L e dos critérios de
AIC e BIC.
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Os valores de Log L e de AIC indicaram o modelo 12, com polinémios de terceira
e décima ordens, respectivamente, para os efeitos genético aditivo e de ambiente
permanente, como o de melhor ajuste. Entretanto, pelo critério BIC, o melhor modelo
indicado foi o 11, com terceira e nona ordens, respectivamente, para 0s mesmos
efeitos. Por meio do teste LRT, foi possivel verificar que nédo existe diferenca
significativa na funcdo de verossimilhanga entre os modelos 11 e 12, indicando que a
ordem 9 foi suficiente para modelar o efeito de ambiente permanente. Entretanto,
analisando as estimativas dos componentes de varidncias do modelo 8, ajustado por
polinbmios de terceira e sexta ordens, respectivamente, para os efeitos genético aditivo
e de ambiente permanente, foi possivel observar que estas se mostraram bastante
semelhantes as obtidas pelos modelos 11 e 12, que por sua vez também foram
semelhantes entre si. O fato do modelo 8 apresentar menor niumero de parametros (34)
em relacdo aos modelos 11 (58) e 12 (68), proporcionou convergéncia mais rapida na
estimagado dos componentes de variancia, sendo, dessa forma, mais parcimonioso.

As variancias fenotipicas, genéticas e ambientais estimadas por meio de
modelos de regressao aleatéria para os modelos 8, 11 e 12 e para 0 modelo multi-
caracteristicas de dimensdao finita (TDMO), apresentaram a mesma tendéncia (Figura
2). Nos MRA, as maiores variancias fenotipicas ocorreram no periodo final da lactagéao.
Estas aumentaram até a 7% semana da lactagdo, permaneceram sem grandes
alteracdes até 402 semana, aumentando novamente até final da lactacao.

As variancias genéticas aditivas, obtidas para ambos os MRA, apresentaram a
mesma tendéncia observada para o TDMO, sendo de menor magnitude em alguns
pontos da curva. Em relacado as variancias ambientais, que para o MRA corresponde
ao somatdrio das variancias de ambiente permanente e temporério, estas apresentaram
valores pouco superiores até a metade da lactacdo quando comparadas com as
variancias residuais obtidas pelo TDMO, compensando a diferenca existente nas
variancias genéticas, ja que, as variancias fenotipicas foram semelhantes. Nas demais
semanas de lactacao, tanto para os MRA como para o TDMO, as estimativas foram
bastante proximas. Os valores mais elevados do somatério das variancias ambientais

verificados nos modelos de regressao aleatéria, no final da lactacdao, podem estar
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relacionados ao menor numero de animais com informacdes devido a proximidade do
periodo de secagem e também ao periodo de gestacao.

Cabe ressaltar, que as variancias estimadas por meio dos MRA (modelos 8, 11 e
12), assumiram valores semelhantes entre si, sugerindo que um modelo com menor
nuamero de parametros, como o modelo 8, poderia ser utilizado na andlise de fluxo

lacteo sem perdas de precisdo das estimativas.
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Figura 2 — Variancias fenotipicas (%), genéticas (0%), ambientais (0%) ou (0%ap+0%),
estimadas por meio de modelos de regresséo aleatdria ka=3, kap=6 (modelo
8), ka=3, Kap=9 (modelo 11) e ka=3, kyp=10 (modelo 12) para os efeitos
genético aditivo e de ambiente permanente, respectivamente, ajustado para
uma estrutura de variancias residuais de 7 classes, e para o modelo multi-

catacteristicas de dimensao finita (TDMO).
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Na Figura 3 sdo apresentados os coeficientes de herdabilidade estimados por
meio de MRA (modelos 8, 11 e 12) e multi-caracteristicas (TDMO). As estimativas de
herdabilidade para ambos MRA foram muito préximas, descrevendo tendéncias
semelhantes. Para o modelo 8, as estimativas variaram entre 0,23 a 0,33, e para os
modelos 11 e 12, variaram entre 0,22 a 0,37, sendo que, para esses trés modelos, 0s
maiores valores de herdabilidade foram verificados nas trés primeiras semanas da
lactacdo e entre a 19% e 272 semanas. No geral, os coeficientes de herdabilidade
estimados pelo TDMO, foram de magnitude superior quando comparados aos MRA,
sendo que o maior valor foi observado por volta da 162 semana, ou seja,
aproximadamente no quarto més de lactagdo, como tem sido observado para a
producéo de leite (MELO et al., 2005; BIGNARDI et al., 2008).

A tendéncia das estimativas de herdabilidade verificada para os modelos de
regressao aleatéria difere das observadas por KARACAOREN et al. (2006), que usaram
MRA de ordem quadrética para os efeitos aleatérios do modelo (aditivo e de ambiente
permanente). Estes autores encontraram baixos valores de h? (0,003 e 0,098) para o
tempo de ordenha (kg/min) medido eletronicamente, e concluiram que um fato que
pode ter contribuido para esta baixa magnitude de valores foi 0 pequeno nimero de
animais avaliados.

As estimativas de herdabilidade para fluxo lacteo presentes na literatura
assumem valores bastante distintos, pelo fato da mensuragédo dessa caracteristica ser
realizada de maneiras diversas. Para dados medidos subjetivamente, por escores
visuais, foram encontrados valores de herdabilidade iguais a 0,14, 0,17 e 0,25,
respectivamente, por BOETTCHER et al. (1998), RUPP & BOICHARD (1999) e ILAHI &
KADARMIDEEM (2004). Ja, para dados medidos de maneira objetiva, ou
eletronicamente, ZWALD et al. (2005) encontraram estimativa de 0,25, por meio de
metodologia Bayesiana, utilizando medidas unicas na lactacao.

A préatica mais comum indicada na literatura tem sido tomar apenas uma medida
de escores na lactagédo, e analisa-la por meio de modelos uni-caracteristica ou multi-
caracteristicas juntamente com caracteristicas ligadas a saude e conformacao
(LUTTINEM & JUGA, 1997; RUPP & BOICHARD, 1999; VICARIO et al., 2006).
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Entretanto, os escores utilizados nesses estudos diferenciam-se quanto a escala de
valores adotada, variando de 1 a 3 até 1 a 8 nas pontuagdes de fluxo lacteo, o que
dificulta a comparacdo de estimativas de herdabilidades encontradas para esta
caracteristica.

Apesar das divergéncias observadas na literatura para medir e analisar o fluxo
lacteo, as estimativas de herdabilidade obtidas no presente estudo foram muito

proximas das encontradas na literatura.
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Figura 3 — Herdabilidades estimadas para os fluxo lacteos semanais de acordo com os
modelos de regresséo aleatdria ka=3, kap=6 (modelo 8), ka=3, kap=9 (modelo
11) e ka=8, kap=10 (modelo12) para os efeitos genético aditivo e de ambiente
permanente, respectivamente, ajustado para uma estrutura de variancias
residuais de 7 classes, e para o modelo multi-caracteristicas de dimensao
finita (TDMO).

As correlacOes fenotipicas, genéticas e de ambiente permanente estimadas entre
os fluxos lacteos semanais para os MRA analisados (Figura 4), apresentaram valores
bastante semelhantes. Para o TDMO, as correlagbes fenotipicas e genéticas sao
apresentadas na Figura 5.
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Como a ordem da funcado de covariancia para o efeito genético foi pequena, nao
foram observadas oscilagdes nas estimativas das correlagdes genéticas, como pode ser
observado no gréafico. Os valores dessas estimativas foram positivos, e variaram de
0,54 a 0,99 para o modelo 8, e de 0,51 a 0,99 para os modelos 11 e 12. Para o modelo
multi-caracteristicas (Figura 5), as correlacées genéticas também foram positivas e
assumiram valores entre 0,72 (entre o 12 e 10° controles) e 0,97 (entre 4° e 5°
controles). Embora a tendéncia observada seja semelhante, a amplitude de valores no
modelo multi-caracteristicas foi menor do que a encontrada pelos MRA. Para todos os
modelos analisados, os maiores valores de correlacdo genética foram observados entre
os controles adjacentes, diminuindo em magnitude com o aumento da distancia entre os
controles. Estes resultados indicam que a sele¢do para o aumento do fluxo lacteo em
determinado ponto da lactacdo, pode resultar em reflexos positivos em quaisquer outros
pontos da lactagdo. KARACAROEN et al. (2006) observaram a mesma tendéncia para
as correlagdes genéticas entre fluxos lacteos diarios, encontrando valores préximos da
unidade quando estas eram referentes a controles adjacentes, e valores em torno de
0,23 entre controles mais distantes, por exemplo, entre 270 a 305 dias da lactacdo. Em
estudos que envolvem a producdo de leite, padrdes semelhantes vém sendo
observados (ARAUJO et al., 2006; COBUCI et al., 2005).
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Figura 4 - Estimativas de correlagdes fenotipicas (12 linha), genéticas (22 linha) e de
ambiente permanente (32 linha), de cima para baixo, entre os fluxos lacteos
semanais, de acordo com os modelos de regressdo aleatéria ka=3, Kqp=6
(modelo 8), ka=3, kayp=9 (modelo 11) e k=3, kap=10 (modelo12) para os
efeitos genético aditivo e de ambiente permanente, respectivamente,

ajustado para uma estrutura de variancias residuais de 7 classes.

41
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Figura 5 - Estimativas de correlacdes fenotipicas (esquerda) e genéticas (direita), entre

os fluxos lacteos mensais, de acordo com o modelo multi-caracteristicas.

As estimativas obtidas para as correlacbes fenotipicas e de ambiente
permanente apresentaram valores semelhantes para os MRA. Estas correlacdes
variaram de 0,35 a 0,87, 0,34 a 0,88 e de 0,36 a 0,78, respectivamente, para o0s
modelos 8, 11 e 12, sendo que, as maiores estimativas foram observadas entre os
controles adjacentes. Ja, os valores das correlacdes de ambiente permanente, variaram
de 0,34 a 0,99, 0,37 a 0,99 e de 0,44 a 0,99, respectivamente, para 0s mesmos
modelos, assumindo valores pouco superiores que os das correlagdes fenotipicas. As
maiores oscilagdes observadas nas estimativas dessa correlacao ocorreram em funcao
do numero de parametros terem sido maiores para o efeito de ambiente permanente.
Pode-se observar também, que algumas regides do grafico se mostraram mais
regulares, ou seja, com menores oscilacdes, para o0 modelo 8, devido, provavelmente,
a menor ordem de polinbmio ajustada para o efeito de ambiente permanente.

O valor das correlagdes fenotipicas provenientes das andlises multi-
caracteristicas esta proximo dos valores obtidos pelos MRA. A amplitude dessas
estimativas variou entre 0,45 (entre 0 12 e 10° controles) e 0,84 (entre 0 2° e 3°
controles). De acordo com os resultados observados, as correlagcbes genéticas e
fenotipicas estimadas utilizando polinémios ortogonais apresentaram dispersao mais
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uniforme, delineando um grafico com menores oscilagcbes do que o obtido por meio do
modelo multi-caracteristicas.

Os componentes de variancias e os parametros genéticos estimados pelos
modelos 8, 11 e 12 foram, de modo geral, bastante semelhantes. Entretanto, os valores
de Log L apresentaram diferencas entre esses modelos, assim como o0s critérios de
informacgéo AIC e BIC, favorecendo modelos com maior nimero de parametros. Como
poucas mudancas foram observadas nos parametros genéticos estimados pelos
modelos 8, 11 e 12, o modelo empregando ordem cubica e sexta ordem,
respectivamente, para os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente, poderia
ser utilizado na avaliacdo do fluxo lacteo sem perda de precisdo das estimativas,
proporcionando ainda redu¢cdo do numero de parametros a serem estimados.
Dificuldades para a escolha de modelos mais adequados para descrever a variacao
tanto de caracteristicas de crescimento como de producdo de leite também foram
relatadas por outros autores (ALBUQUERQUE, 2003; JAFFREZIC et al., 2002), que
sugerem como critérios de escolha, modelos que predizem valores genéticos mais
acurados ou que promovem maiores respostas & selecdo (JAFFREZIC et al., 2002).

A correlacdo de posto (Spearman) entre os valores genéticos dos touros
estimados pelos modelos 8 e 11, modelos 8 e 12 e modelos 11 e 12, foram,
respectivamente, 0,98, 0,97 e 0,99. Essas correlagcdes sugerem que a utilizacdo de
qualquer um desses modelos levaria a selecao de, praticamente, 0s mesmos animais.
Este resultado pode ser explicado pelas estimativas dos componentes de variancias e
parametros genéticos que foram bastante semelhantes entre esses modelos.

Selecionando-se 10% (20) dos melhores touros com base nos valores genéticos
estimados pelo modelo 8, 95% deles seriam coincidentes se a selecdo fosse feita
baseada nos valores genéticos estimados pelos modelos 11 ou 12. A coincidéncia seria
de 100% se os animais fossem selecionados com base nos valores genéticos
estimados por meio dos modelos 11 ou 12. Isto indica que a sele¢cdo dos animais com
valor genético superior, de acordo com os modelos de avaliagdo descritos acima, nao
levaria a mudancgas importantes da classificagdo dos animais. Assim, considerando que
existe coincidéncia dos animais no processo de selegdo, ou seja, aqueles que seriam
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utilizados por um critério de selecao também seriam pelo outro, a escolha do modelo
mais parcimonioso se torna vantajoso.

Os autovalores estimados da matriz dos coeficientes de regressao aleatéria do
efeito genético do modelo 8, foram 0,160, 0,013 e 0,003. Os dois primeiros autovalores
para este efeito, foram responséaveis por 98,3% da variacao genética total. Sendo que, o
primeiro autovalor foi responsavel por, aproximadamente, 91% dessa variacdo e o
segundo por 7,4%. Para este mesmo modelo, os autovalores estimados para o efeito de
ambiente permanente, modelado por polindmio de sexta ordem, foram 0,327, 0,035,
0,012, 0,007, 0,003 e 0,001. Para este efeito, os trés ultimos autovalores apresentaram
valores proximos de zero. Ja, os dois primeiros autovalores, somaram uma variacao de,
aproximadamente, 94%. A redugdo do posto das matrizes de coeficientes, em funcéo
da magnitude dos autovalores, ndo foi testada no presente estudo, mas, de acordo com
MEYER (1998a), alguns autovalores das fungdes de covariancias podem apresentar
valor nulo ou valores muito pequenos em relacao aos demais autovalores. Isso implica
qgue k ordens de polindmios sao requeridas para modelar adequadamente a curva, mas
uma reducao de m direcdes (autovalores) poderia ser suficiente. Assim, para o efeito
genético aditivo, uma matriz de coeficientes de posto 2, mas com uma funcao
polinomial com k,=3, poderia modelar as variancias adequadamente. Ja, para o efeito
de ambiente permanente, provavelmente uma matriz de coeficientes com posto 3,
poderia ser suficiente. A reducdo de posto ndo altera as estimativas dos parametros
(MEYER, 1998a; EL FARO et al., 2008), apesar de proporcionar convergéncia mais
rapida.

As trés autofuncdes para o efeito genético aditivo, referentes ao modelo 8 sao
apresentadas na Figura 6, com a finalidade de verificar provaveis dire¢cdes da selecéo
para o fluxo lacteo. Autofuncdes sédo fungdes continuas, nas quais os coeficientes sao
formados pelos elementos dos autovetores das matrizes de coeficientes das fungdes de
covariancia. Para cada autofuncdo existe um autovalor associado, que representa a
variacao da proporgao total que a mesma explica. Assim, cada diregao provavel da
selecdo ao longo do tempo, possui uma variagao a ela associada.
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Figura 6 — Autofuncbes (1, 2 e 3) estimadas para o efeito genético aditivo e seus
respectivos autovalores, para o modelo de regresséo aleatéria ka=3, Kaqp=6
para os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente, respectivamente,
com estrutura de variancias residuais contendo 7 classes (modelo 8).

A primeira autofuncao foi positiva e praticamente constante em toda a lactagao.
Este resultado sugere que a maior parte da variacdo genética do fluxo lacteo é
explicada por genes que atuam na mesma direcdo por toda a lactagéo, o que ja foi
constatado pelas estimativas positivas de correlagdo genética entre todos os controles
avaliados. Assim, a sele¢ao feita para aumentar o fluxo lacteo em determinado controle,
implicara em aumento no fluxo nos demais controles.

A segunda autofuncdo foi negativa até, aproximadamente, a 252 semana de
lactacdo e positiva nas demais semanas. A mudancga de sinal da autofuncao indica que
a selecao para este componente apresentard efeitos contrarios do fluxo lacteo para o
inicio e final da lactacdo. Entretanto, a mudanca genética por selecdo sobre este
componente seria muito pequena em virtude deste ser responsavel por apenas 7,4% da
variagao genética.
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Polinbmios de altos graus nao foram necessarios para ajustar o efeito genético
aditivo no presente estudo, entretanto, para o efeito de ambiente permanente foi
necessario grau 6 para modelar adequadamente esse efeito. Polinbmios de altos graus
aumentam a demanda computacional, levando a dificuldades de convergéncia do
processo iterativo para estimar os componentes de variancia. Este fato muitas vezes
limita a utilizagdo desse tipo de metodologia nas avaliagbes genéticas que utilizam
grande conjunto de dados.

O mais comum na avaliacdo genética de caracteristicas de importancia
econdmica em gado de leite, como a producéo de leite, é a utilizacdo de modelos de
repetibilidade, por se tratar de dados longitudinais. No caso do fluxo lacteo, que ainda
nao €& empregado em programas de melhoramento genético, pelo fato de sua
mensuracao ser dificil, a avaliacdo se da por meio de modelos uni-caracteristica e multi-
caracteristicas. Esse ultimo, como empregado nesse estudo, utiliza as informacdes de
todos os parentes na matriz de parentesco, mas, embora considere as correlagdes
entre as caracteristicas, utiliza matrizes de covariancias nao estruturadas, o que pode
implicar em diferengas de estimativas dos componentes de varidancia quando
comparadas aos MRA.

No caso de MRA uma regresséo fixa foi utilizada para modelar a curva média de
fluxo lacteo da populacéo, e cada efeito aleatério (genético e de ambiente permanente)
foi modelado por trajetérias em fungdo da semana de lactacdo. Nesse modelo, os
efeitos de ambientes sdo separados em efeitos permanentes e temporarios,
diferentemente do modelo multi-caracteristicas, o que tende a proporcionar estimativas
mais acuradas dos componentes de variancias. Esse fato provavelmente pode explicar
as diferencas nas estimativas de herdabilidades encontradas por meio do modelo multi-
caracteristicas e dos MRA. Além disso, os MRA permitem predi¢cdes para qualquer
ponto da curva no periodo avaliado, ao contrario dos modelos multi-caracteristicas.
MEYER (2004), trabalhando com dados simulados, verificou que os MRA
proporcionaram estimativas de valores genéticos mais acuradas do que os modelos
multi-caracteristicas. Esta vantagem foi atribuida a melhor modelagem dos
componentes de variancia e dos parametros genéticos produzida pelos MRA.
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Devido as suas propriedades, os MRA vém sendo utilizados em estudos que
avaliam dados longitudinais e podem vir a ser empregados, futuramente, em avaliacoes
genéticas. Entretanto, algumas alternativas para diminuir a ordem dos polindmios
devem ser estudadas para reduzir a demanda computacional desse tipo de andlise,
para que esta se torne viavel.

CONCLUSOES

Existe a necessidade de considerar a heterogeneidade de variancias residuais
para modelar o fluxo lacteo. O modelo contendo sete classes residuais € o mais
adequado para descrever a trajetéria desse efeito no decorrer da lactacao.

O modelo que utilizou polinbmio de terceira ordem para o efeito genético aditivo e
sexta ordem para o efeito de ambiente permanente, é o0 mais adequado para descrever
as variacoes do fluxo lacteo, sendo mais parcimonioso.

As herdabilidades estimadas por meio do modelo que empregou polindmios de
ordens 3 e 6, respectivamente, para os efeitos genéticos aditivo e de ambiente
permanente, foram de magnitude moderada a alta, sugerindo que esta caracteristica
pode promover ganho genético rapido se for selecionada. As correlacbes genéticas
estimadas por este mesmo modelo foram positivas, e indicam que a selegao feita para
aumentar o fluxo lacteo em determinado controle, implicara em aumento no fluxo nos

demais controles.
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CAPITULO 4 — ESTIMACAO DE FUNCOES DE COVARIANCIAS PARA O FLUXO
LACTEO DE VACAS DA RACA HOLANDESA UTILIZANDO MODELOS DE
REGRESSAO ALEATORIA COM FUNCOES B-SPLINES

Estimacdo de Funcgbes de Covaridncias Para o Fluxo Lacteo de Vacas da Raga
Holandesa Utilizando Modelos de Regressao Aleatéria com Funcgdes b-splines.

RESUMO - Foram avaliados 75.555 controles semanais de fluxo lacteo de 2.175
primeiras lactacdes de vacas da raga Holandesa, pertencentes a Agropecuaria Agrindus
S.A., localizada no municipio de Descalvado, SP. Os fluxos lacteos medidos no dia do
controle foram considerados em 43 classes semanais de dias em lactagdo. O modelo
utilizado incluiu os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente como aleatdérios,
além do residual. Foram considerados como efeitos fixos o grupo de contemporaneos,
os efeitos linear e quadratico da idade da vaca ao parto € a curva média de lactacao da
populacao, modelada por meio de polinbmios ortogonais de Legendre de quarta ordem.
Os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente foram modelados por meio de
regressdo aleatoria empregando fungdes b-splines. A estrutura residual foi considerada
heterogénea, contendo 7 classes de variancias. Os modelos foram comparados usando
as informacdes do critério de informacao de Akaike e do critério Bayesiano de Schwarz,
além da visualizagdo das estimativas dos componentes de variancia e parametros
genéticos. O modelo de regressao aleatéria empregando uma b-splines cubica com o
numero de coeficientes de regressao aleatoria igual oito, e cinco segmentos, tanto para
o efeito aleatério genético aditivo como de ambiente permanente foi o mais adequado
para o ajuste dos dados, de acordo com os critérios de comparagdo avaliados.
Entretanto, como poucas mudancas foram constatadas nos parametros genéticos
estimados, o modelo empregando uma b-splines quadratica com sete coeficientes de
regressao e mesmo numero de segmentos, poderia ser utilizado sem perda na precisao
das estimativas, proporcionando ainda uma reducdo do grau da funcdo de cada

segmento e do nimero de parametros.
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INTRODUCAO

A regressao aleatoria tem sido preconizada em andlises genéticas de medidas
repetidas no tempo, ou seja, de dados longitudinais. Os polinbmios ortogonais séo
bastante empregados nesse tipo de analise, na avaliagdo de diversas caracteristicas
em bovinos de leite (KARACAOREN et al., 2006, COFFEY et al., 2002, JAKOBSEN, et
al., 2002, ODEGARD et al., 2003, STRABEL & MISZTAL, 1999). Entretanto, nos
estudos de regressao aleatéria, altas ordens de polindmios tém sido encontradas como
as mais adequadas para modelar as mudancas de médias e variancias ao longo da
escala de tempo. Esse fato proporciona aumento do nimero de parametros a serem
estimados, consequentemente, exigindo maior demanda computacional para a
estimacdo desses componentes de variancias. Além disso, de acordo com MEYER
(2005), ordens elevadas de polindmios podem ocasionar erros nas estimativas dos
parametros genéticos devido, principalmente, as oscilacées encontradas nos extremos
da curva.

Uma alternativa que vem sendo estudada para diminuir a ordem desses
polinbmios e minimizar problemas nas estimativas € o emprego dos polindmios
segmentados ou das chamadas fungdes splines. Essas funcbes sdo formadas por
segmentos de polinbmios com baixo grau, que sdo unidos por determinados pontos
chamados de nés. As fungdes splines, dependendo da forma com que sdo modeladas,
apresentam algumas vantagens de utilizacdo, como ser de facil estimagao e ter
interpretagdo bioldgica simples. Além disso, por se tratar de uma curva formada por
segmentos, existe maior flexibilidade no ajuste de possiveis flutuacdes estacionais das
observacdes (MEYER, 2005).

No ambito do melhoramento animal, os polinbmios segmentados vém sendo
utilizados nas andlises de regressdo aleatéria para ajustar a curva de lactagdo de
bovinos leiteiros (WHITE et al., 1999; TORRES, 2001) e curva de crescimento de
bovinos de corte (MEYER, 2005).
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Dentre os tipos de curvas splines, a chamada b-splines, tem sido muito estudada
devido as suas 6timas propriedades numéricas (EILERS & MARX, 2004), e eficiéncia
na modelagem de efeitos aleatérios em andlises de modelos mistos, e na estimacao de
fungdes de covariancia (RICE & WU, 2001).

Diante do exposto o objetivo do presente estudo foi estimar funcdes de
covariancia para os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente para o fluxo
lacteo semanal de vacas da raca Holandesa, utilizando modelos de regressao aleatoria
com fungdes b-splines.

MATERIAL E METODOS

No presente estudo foram avaliados 75.555 controles semanais de fluxo lacteo
de 2.175 primeiras lactagbes de vacas da ragca Holandesa , pertencentes a
Agropecuéria Agrindus S.A., localizada no municipio de Descalvado, SP, com partos
registrados no periodo de 1997 a 2005. Os controles e seus respectivos tempos de
ordenha foram registrados diariamente, sendo provenientes de ordenha mecanica
realizada trés vezes ao dia.

O fluxo lacteo foi obtido dividindo-se a produgéo de leite (kg) proveniente
das trés ordenhas pelo tempo total de ordenha (minutos) das mesmas, resultando em
uma variavel com unidade kg/min.

As lactacdes foram truncadas aos 305 dias e 0s controles semanais do fluxo
lacteo foram obtidos entre sete e 305 dias apds o parto. O fluxo lacteo foi considerado
em classes semanais, dividindo-se o0 periodo de lactagdo em intervalos de
aproximadamente sete dias, totalizando 43 classes. Foram mantidas as primeiras
lactagdes com, no minimo, trés controles de fluxo de leite.

O grupo de contemporaneo foi definido pelas variaveis ano e semana do
controle, compondo 364 niveis. Aplicou-se a restricdo de que cada grupo deveria
conter, no minimo, oito informacdes. Para todas as analises foi utilizado um arquivo de
pedigree contendo informacdo do animal, pai e mée, totalizando 9.572 animais na
matriz de parentesco.
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As anadlises foram realizadas por meio de um modelo animal uni-caracteristica de
regressao aleatéria. Foram estimadas fungbes de covariancias para os componentes
genéticos aditivos e de ambiente permanente, modeladas por meio de fungdes b-plines.
O modelo utilizado incluiu os efeitos genético aditivo direto e de ambiente permanente
como aleatérios, além do efeito residual. Foram considerados como efeitos fixos o
grupo de contemporaneos, os efeitos linear e quadratico da idade da vaca ao parto e a
curva média de lactagdo da populagdo, modelada por meio de polinbBmios ortogonais de
Legendre de quarta ordem. ApOs a realizacdo de analises prévias para a escolha da
melhor estrutura de variancias residuais, esta foi considerada por meio de classes
heterogéneas, contendo sete classes de variancias, com as semanas agrupadas da
seguinte forma: 1, 2, 3, 4-9, 10-19, 20-39 e 40-43 semanas.

Os segmentos individuais foram considerados por meio de polinbmios de ordem
linear (L), quadratico (Q) e cubico (C), com fungdes bases de grau p=1, 2 e 3, unidos
em pontos denominados nés, o que permite que a fungao se torne continua. Os nos
foram considerados equidistantes. Foram testados modelos com até seis nés, tanto
para o efeito genético como para o de ambiente permanente. Além dos m nés
escolhidos para dividir as semanas de fluxo lacteo em intervalos equidistantes, foram
considerados nds extremos localizados na 12 e 432 semana da curva de fluxo lacteo
para todos os modelos avaliados. Isso resulta em m, m+1 e m+2 coeficientes de
regressao aleatéria para modelar a trajetoria por fungbes bases linear, quadratica e
cubica, respectivamente. Assim, um modelo com dois segmentos lineares tera m=3
nds, na 12 e 43% semanas representando os pontos extremos e na 222 semana, uma
vez que os intervalos sdo equidistantes. Os nds extremos néo interferem no nimero de
parametros do modelo.

Nas analises os modelos de regresséo avaliados foram descritos como “XKzKa,”,
onde X=L, Q ou C indicam o grau do polindbmio dos segmentos, e Ki e Ky
correspondem ao numero dos coeficientes de regressao para os efeitos genético e de
ambiente permanente, respectivamente. Assim, um modelo que apresenta a denotacao

L33 é uma funcdo b-splines linear, contendo trés coeficientes de regressao aleatoria
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tanto para o efeito aleatério genético aditivo como o de ambiente permanente, trés nés
(m=3) e dois segmentos (m-1).

O modelo animal uni-caracteristica de regressdo aleatéria empregando uma
funcéo b-splines pode ser representado por:

ky—1 k Kap

a

yij = F + Zﬁm¢m (tz) +Z aijr (tij) +Z ;/ijr (tzj) + eij

m=0 r=1 r=1

em que:y, é o fluxo lacteo no i-°5™° controle, pertencente ao j-*™ animal; F é o

conjunto de efeitos fixos de grupo de contemporéaneos e a idade da vaca ao parto; S,

sao os coeficientes de regressao para modelar a trajetéria média da populacao; ¢m(tl-) é
a funcao de regressdo de ordem kp, que descreve a curva média da populacdo de
acordo com o dia de lactacéo (t); Br(fij) sd0 os valores das r-**"M® funcdes b-splines,

avaliadas (ver Eq. 1) para cada individuo j, de acordo com o dia em lactacao (i), para
os efeitos aleatérios genético aditivo e de ambiente permanente sendo que o grau p,
variou de 1 a 3, e os Ty nés, variou de trés a seis, como apresentados na Tabela 1;

a,.7, Sa0 0s m regressores aleatorios genético direto e de ambiente permanente
para cada animal j; k,.k,.k,, sao as ordens dos polindmios utilizados para os efeitos
descritos acima; e E; € o erro aleatdrio associado a cada controle i do animal j.

As fungdes b-splines podem ser definidas recursivamente. Fungdes base de grau
p=0 tém valores iguais a unidade para todos os pontos em um dado intervalo, e zero
caso contrario. Para o k-ésimo intervalo dado por nés Tk e Tx+1 com Ty <Tk,1,

Bk,O(t)z 1se Tk<t<Tktl,

0 caso contrario
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Ja, as fungbes bases de grau By, para p > 0, podem ser representadas por:

1T,

Tk+p+l —t

B,,(0=——"—B, , ,()+

k+p k k+p+l ~ Lk

Bk+1,p—1 (1) (Eq. 1)

Os componentes de variancia das analises foram estimados pelo método da
Maxima Verossimilhanga Restrita (REML), utilizando-se o pacote estatistico WOMBAT
(MEYER, 20086).

A comparagéo entre todos os modelos avaliados foi realizada pelos critérios de
informacao de Akaike (AIC) e Bayesiano de Schwarz (BIC) (WOLFINGER, 1993), além
da visualizacao das estimativas dos componentes de variancia e parametros genéticos.
Os testes de AIC e BIC permitem comparagdo entre os modelos nao aninhados e
penalizam aqueles com maior numero de parametros, sendo que, o BIC atribui
penalidade mais rigorosa.

Os critérios de informacao podem ser representados por:

AlC=-2logL+2p
BIC=-2logL+pLog(N-r),
onde p é o numero de parametros do modelo, N é o numero total de observagdes e r é
0 posta da matriz de incidéncia dos efeitos fixos no modelo e log L o logaritmo da
funcdo de Maxima Verossimilhanga Restrita (WOLFINGER, 1993). Menores valores
para AIC e BIC indicam melhor ajuste.

Apoés a escolha dos modelos indicados pelos critérios citados acima, foi calculado
o coeficiente de correlagcdo de Spearman para comparar os valores genéticos preditos
pelos modelos escolhidos, verificando assim sua similaridade.

Os resultados obtidos pelos MRA ajustados por fungbes b-splines foram
comparados com os obtidos utilizando os modelos de regressédo aleatdria sobre
polinbmios ortogonais de Legendre de ordem cubica para o efeito genético aditivo e
nona ordem para o efeito de ambiente permanente, e outro que empregou essa mesma
ordem para o efeito genético aditivo e sexta ordem para o efeito de ambiente
permanente, ambos com sete classes de variancias residuais, como previamente
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realizado no Capitulo 3. No texto estes MRA sao referenciados como LEG397 e
LEG367, respectivamente. Além disso, as comparagdes também foram feitas com os
resultados das andlises multi-caracteristicas entre as produg¢des mensais de fluxo lacteo
(TDMO) obtidas no Capitulo 2.

RESULTADOS E DISCUSSAO

O fluxo lacteo médio no dia do controle foi de 2,36 kg/min, com desvio-padrao
de 0,64 kg/min e coeficiente de variacao de 27,43%. Como observado na Figura 1,
houve um aumento do fluxo de leite até a 252 semana (2,50 kg/min) com decréscimo
até o final da lactacdo (2,31 kg/min). As maiores variagcbes do fluxo lacteo foram

observadas no final da lactagéo (29,49%).
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Figura 1 - Numero de observagbes (barras) e fluxo lacteo semanal (linha), de acordo

com a semana da lactacgao.

Os modelos de regressdo empregando as fungdes b-splines de ordens linear,
quadratica e cubica foram ajustados considerando sempre a mesma ordem de
polinbmios para os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente. O resumo das
analises contendo o Ln da funcdo de verossimilhanca (Log L) e os critérios de
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informacao de Akaike (AIC) e Bayesiano (BIC) para os 14 modelos que convergiram,
esta apresentado na Tabela 1. Ndo foi possivel atingir a convergéncia do modelo que
empregou a funcdo b-splines cubica com nove coeficientes de regressao aleatéria e
sete nos, para ambos os efeitos considerados na analise.

Dentre os modelos avaliados, foi possivel observar que a medida que 0 numero
de parametros aumentou, houve uma melhora no valor da funcdo de verossimilhanga,
independente da funcdo b-splines testada. Da mesma forma, comparando-se os
modelos com mesmo numero de parametros, empregando as funcdes linear, quadratica
e cubica, também foi possivel observar que a fungdo mais complexa, a cubica, foi a que
obteve melhor valor de Log L. Assim, para todas as comparacdes entre modelos com
mesmo numero de parametros, aqueles de ordem cubica se mostraram sempre
superiores aos demais modelos, de acordo com os critérios de AlIC e BIC.

O modelo considerado como o de melhor ajuste aos dados, de acordo com o0s
critérios apresentados na Tabela 1, foi o0 C88, com cinco segmentos, seguido do modelo
Q88, contendo seis segmentos, ambos com 79 parametros. Entretanto, 0 modelo Q88,
com maior numero de segmentos e nds, apresentou problemas de convergéncia na
estimagdo dos componentes de variancia, sendo sua utilizacdo menos vantajosa
quando comparado ao modelo C88. De acordo com WHITE et al. (1999), a demanda
computacional de modelos que utilizam funcdes splines é dependente do numero e da
posi¢ao dos nos fixados na andlise.

O valor da fungao de verossimilhanca do modelo C88 (Log L=3050) foi muito
proximo do valor encontrado quando se utilizou os polindmios ortogonais de Legendre
de terceira e nona ordens para os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente,
respectivamente, com sete classes heterogéneas de variancia (Log L=3046) na analise
dos dados. O critério de AIC também acusou valores bastante préximos entre esses
dois modelos. Ja, o critério de BIC, que penaliza de forma mais rigorosa modelos mais
parametrizados, mostrou superioridade do modelo empregando o polindmio de
Legendre (58 parametros), uma vez que o modelo C88 apresenta numero de
parametros superior. Entretanto, cabe ressaltar que, como observado no Capitulo 3, as
estimativas dos componentes de varidncias entre os modelos LEG 397 e o modelo
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ajustado com terceira e sexta ordens, respectivamente, para os efeitos genético aditivo
e de ambiente permanente (LEG 367), foram bastante semelhantes. Assim, as
estimativas do modelo mais parcimonioso, LEG 367, serd comparada com as
estimativas dos melhores modelos ajustados com fung¢des b-splines.

Comparando-se as estimativas dos parametros obtidos com os modelos C88 e
Q77, com mesmo numero de segmentos, mas ajustados com diferentes funcdes b-
splines (cubica e quadratica, respectivamente), foi possivel observar que os
componentes de variancia estimados praticamente nao apresentaram diferencas,
embora os valores de AIC e BIC indiquem superioridade do modelo C88. O modelo
Q77, embora tenha 0 mesmo numero de segmentos que o modelo C88, estes sao de
ordem quadratica e totalizam menos pardmetros a serem estimados na analise,
proporcionando convergéncia mais rapida na estimacao dos componentes de variancia,
sendo, dessa forma, mais parcimonioso.
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Tabela 1 - Modelos, numero de parametros (n) do modelo, numeros de segmentos,
posicao dos nos (semanas), log da funcdo de verossimilhanga (Log L) e
critérios de informacao de Akaike (AIC) e Bayesiano de Schwarz (BIC), para
os modelos de regressao aleatoria empregando funcéo b-splines.

Modelo n  Segmentos Nos (semanas) Log L AIC BIC

b-splines Linear

L33 19 2 1,22, 43 821 -1604 -1429
L44 27 3 1,15, 29, 43 1686 -3317 -3068
L55 37 4 1,12, 22, 33, 43 2109 -4144 -3803
L66 49 5 1,10, 18, 27, 35, 43 2405 -4713 -4261
L77 63 6 1,8, 15, 22, 29, 36, 43 2655 -5184 -4603
b-splines Quadratico
Q44 27 2 1, 22, 43 1805 -3556 -3307
Q55 37 3 1,15, 29, 43 2278 -4483 -4141
Q66 49 4 1,12, 22, 33, 43 2623 -5148 -4696
Q77 63 5 1,10, 18, 27, 35, 43 2876 -5625 -5044
Q88 79 6 1,8, 15, 22, 29, 36, 43 3016 -5874 -5145
b-splines Cubico
C55 37 2 1,22, 43 2327 -4579 -4238
C66 49 3 1,15, 29, 43 2695 -5292 -4840
C77 63 4 1,12, 22, 33, 43 2914 -5720 -5121
C88 79 5 1,10, 18, 27, 35, 43 3050 -5942 -5213
Polinémio Ortogonal de Legendre
LEG367* 34 - - 2661 -5255 -4941
LEG397** 58 - - 3046 -5975 -5440

Valor em negrito indica o0 melhor modelo com base em AIC e BIC.
* Modelo mais adequado segundo as estimativas de componentes de variancias e parametros genéticos

** Modelo mais adequado segundo o critério de informacéo BIC

As variancias fenotipicas (ozp), genéticas (0%,), de ambiente permanente (Ozpe) e
residuais (0%) estimadas por meio de modelos de regressdo aleatéria empregando
funcbes b-splines para os modelos C88 e Q77 estdo apresentadas na Figura 2, bem
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como aquelas estimadas pelo modelo com polinémio de Legendre. Como descrito
anteriormente, € possivel observar que as estimativas dos componentes de variancia
para os efeitos fenotipico, aditivo e de ambiente permanente apresentaram a mesma
tendéncia para os modelos C88 e Q77.

As estimativas das variancias fenotipicas para os dois modelos aumentaram até
a 6% semana da lactagdo, permaneceram sem grandes alteragdes até 382 semana, e
tiveram um leve aumento até o final da lactacdo. Da mesma forma, as variancias
genéticas aditivas, em ambos os modelos, aumentaram até a 62 semana, mas a partir
desse ponto, oscilaram até o final da lactacdo. As estimativas da variancia genética
aditiva obtidas por meio de regressao empregando fungdes b-splines foram superiores,
principalmente na primeira metade da lactagdo, as obtidas quando se utilizou
polinbmios ortogonais de Legendre. Além disso, pode-se notar que os valores
estimados por meio de polinbmios ortogonais se apresentaram constantes, sem
grandes oscilagdes, ao longo da lactagdo, delineando uma curva mais suave quando
comparadas as obtidas por modelos empregando fungao b-splines. Da mesma forma,
as estimativas da varidncia genética aditiva obtidas por meio dos MRA ajustados por
meio de fungdes b-splines foram superiores as obtidas pelo modelo multi-caracteristicas
principalmente na primeira metade da lactacdo, embora estes valores tenham sido mais

proximos do que aqueles obtidos pelos polinémios ortogonais (Figura 2).
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Figura 2 — Variancias fenotipicas (0%,), genéticas (c%), ambientais permanente (0°,,) e
residual (0%) estimadas por meio de modelos de regressdo aleatéria
empregando funcdes b-splines quadratica (Q77) e cubica (C88) e
polinbmios ortogonais de Legendre (LEG367), todos ajustados para uma

estrutura de variancias residuais de 7 classes.

As estimativas de varidncia de ambiente permanente aumentaram
acentuadamente até a 62 semana de lactagcdo, permanecendo sem grandes oscilagées
até a 322 semana, com posterior aumento até o final da lactacdo. Essas estimativas
apresentam valores inferiores as obtidas por meio de polindmios ortogonais, 0 que €
esperado devido a semelhanca das estimativas das variancias fenotipicas entre os
modelos e a diferengca existente nas variancias genéticas. Observa-se, dessa forma,
que para o modelo que empregou polindmio de Legendre houve uma compensacao nas

variancias de ambiente permanente em relagdo as variancias aditivas (Figura 2).
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Os valores das variancias residuais foram semelhantes tanto para os modelos
ajustados por fungbes b-splines quanto para o modelo ajustado por polindmios
ortogonais de Legendre. Os maiores valores foram observados no final da lactagéo, e
podem estar relacionados ao menor numero de animais com informag¢des devido a
proximidade do periodo de secagem. Em geral, as variancias residuais foram menores
qgue as de ambiente permanente e as aditivas.

As estimativas de herdabilidade dos modelos Q77 e C88 foram muito
semelhantes, seguindo a mesma tendéncia (Figura 3). Para o modelo ajustado por meio
de funcdo b-splines quadratica, as estimativas variaram entre 0,28 e 0,39, e para o
modelo ajustado por uma fungéo b-splines cubica, variaram de 0,30 a 0,40. Para ambos
0os modelos, as estimativas de herdabilidade permaneceram sem grandes oscilacoes
até a 21?2 semana, decrescendo de forma suave até o final da lactacdo. O
comportamento e a magnitude das herdabilidades no decorrer da lactacao, estimadas
por estes modelos foram diferentes das obtidas pelo modelo LEG367, que variaram de
0,23 a 0,33.

No modelo que utilizou o polinbmio de Legendre pode-se observar menores
oscilagdes das estimativas de herdabilidades a partir da 72 semana de lactagéo, sendo
esses resultados préximos ao dos encontrados na literatura. Diante desse fato, pode-se
inferir que a utilizacdo de polinbmios segmentados na analise do fluxo lacteo pode nao
ser adequada, visto que essas fungdes sdo indicadas para dados com grandes
variagbes no decorrer do tempo, 0 que ndo se observa neste caso. Para dados de
crescimento em gado de corte, MEYER (2005) relata que nao verificou diferencas
importantes entre as estimativas obtidas por meio de MRA empregando fungdes b-
splines e ajustados por polinémios ortogonais de Legendre. Além disso, este autor
observou que as fungoes b-splines foram mais adequadas para o ajuste dos dados,
principalmente por serem mais robustas contra os problemas de estimativas nos
extremos da curva de crescimento.

Em relagdo as estimativas de herdabilidade obtidas pelo modelo multi-

caracteristicas, estas também apresentaram magnitude inferior aquelas estimadas por
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meio de MRA ajustados por fungdes b-splines, embora a tendéncia dos valores tenha
seguido um padrao semelhante.

As estimativas de herdabilidade obtidas nesse estudo, foram superiores as
relatadas por KARACAOREN et al. (2006) que encontraram valores entre 0,003 e 0,098
para o tempo de ordenha, utilizando regressdo aleatéria modelada por polindmios
ortogonais. Da mesma forma, valores inferiores (0,25 e 0,28) foram verificados,
respectivamente, por ZWALD et al. (2005), que analisaram o fluxo usando abordagem
Bayesiana, e por RESING & RUTEN (2005) cuja estimativa foi de 0,28, utilizando um

modelo de repetibilidade.

1,0

081  —X—LEG367 —=—Q77 ——C838 e TDMO

0,0 T T T T T T

semanas

Figura 3 — Herdabilidades estimadas para os fluxo lacteos semanais por meio de
modelos de regressdo aleatéria empregando fungdes b-splines quadratica
(Q77) e cubica (88) e polindbmio ortogonal de Legendre (LEG367), todos
ajustados para uma estrutura de variancias residuais de 7 classes, e por

meio de modelo multi-caracteristicas.

As correlacdes genéticas estimadas entre o fluxo em diferentes controles foram
positivas e variaram de 0,507 a 0,999 e 0,262 a 0,999, respectivamente, para o0s
modelos Q77 e C88 (Figura 4). Foi possivel observar que as correlagdes oscilaram
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menos quando utilizou-se uma funcao quadratica do que uma funcao cubica, embora os
valores das correlagbes tenham sido semelhantes. As maiores correlagées genéticas
foram observadas entre os controles adjacentes, e as menores entre controles mais
distantes. Estes resultados indicam que a selecao para o aumento do fluxo lacteo em
determinado controle, pode resultar no aumento desse fluxo em outros pontos da
lactacdo. KARACAROEN et al. (2006) observaram a mesma tendéncia para a
correlagcdo genética entre fluxos lacteos diarios, encontrando valores proximos da
unidade quando estes eram referentes a controles adjacentes, e valores em torno de
0,23 entre controles mais distantes.

As estimativas das correlagdes fenotipicas e de ambiente permanente (Figura 4)
apresentaram tendéncias semelhantes para os modelos Q77 e C88. Os valores das
correlagdes fenotipicas variaram de 0,340 a 0,877 e de 0,342 a 0,877, respectivamente,
para os modelos Q77 e C88, sendo que as maiores estimativas foram observadas entre
os controles adjacentes. Ja, os valores das correlagdes de ambiente permanente,
variaram de 0,401 a 0,998 e de 0,497 a 0,998, respectivamente, para 0s mesmos
modelos, assumindo valores pouco superiores que os das correlacées fenotipicas.
Embora as estimativas de correlacdo de ambiente permanente tenham sido
semelhantes para os dois modelos, o de ajuste cubico apresentou maiores oscilagées
de valores, em relagdo ao de ajuste quadratico.

Em relacéo as correlagbes estimadas pelo modelo LEG367 (ndo apresentadas),
estas mostraram a mesma tendéncia observada para os modelos empregando fung¢des
b-splines. Entretanto, as correlagdes genéticas e de ambiente permanente estimadas
utilizando polinbmios ortogonais oscilaram menos do que as obtidas pelos modelos
ajustados com as funcdes b-splines. Este fato é contrario aos encontrados por outros
autores, que verificaram ajuste mais uniforme da variagdo de producao de leite e
crescimento por meio de funcdes b-splines (MEYER, 2005; BIGNARDI et al., 2008).
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Figura 4 - Estimativas de correlagdo fenotipica (12 linha), genética (22 linha) e de
ambiente permanente (32 linha), de cima para baixo, entre os fluxos lacteos
semanais, de acordo com os modelos de regressao aleatéria empregando
funcdes b-splines Quadratica (Q77) e Cubica (C88).
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Os dois primeiros autovalores (A € A2) da matriz de coeficientes de regressao
aleatéria para o efeito genético aditivo para o modelo Q77 foram responsaveis por
88,07% da variagdo genética total. O primeiro autovalor foi responséavel por,
aproximadamente, 72,90% dessa variagdo e o segundo por 15,17%. Ja para o modelo
ajustado pela funcédo b-splines cubica (C88), os dois primeiros autovalores foram
responsaveis por 92,29% da variagao genética total, sendo que, o primeiro autovalor foi
responsavel por, aproximadamente, 84,79% e o segundo por 7,50% dessa variagcdo. De
acordo com MEYER (2005), o fato de A e A, explicarem grande parte da variagao €
comum em analises de regressao aleatéria, independente do nimero de coeficientes de
regressao do modelo.

Propor¢gdes semelhantes dos autovalores da matriz de coeficientes de regressao
aleatéria para o efeito genético aditivo em relagdo a variacdo genética total, foram
obtidas ajustando o modelo por meio de polinbmios ortogonais de Legendre.

As primeiras autofungdes para os modelos Q77, C88 e LEG397 foram
praticamente constantes em toda a lactacao, e diferiram quanto ao sinal (Figura 5), uma
vez que o modelo C88 produziu valores negativos por, praticamente, toda a lactagao.
Entretanto, o sinal ndo interfere na interpretacao da autofun¢do, sendo mais importante
a trajetéria do que os valores durante a lactagéo, pois indicam provaveis dire¢cdes da
selecdo (VAN DER WERF & SCHAEFFER, 1997). Primeiras autofungées com mesmo
padrdo, sem mudancas de sinal, também foram observadas por OLORI et al. (1999), no
estudo de curvas de lactagao.

Nesse contexto, os resultados das autofun¢des sugerem que a maior parte da
variacao genética do fluxo lacteo é explicada por genes que atuam da mesma maneira
em toda a lactagdo. Dessa forma, assim como foi constatado nas correlacdes
genéticas, a selecdo feita para o aumento de fluxo de leite em determinada semana de
controle, promove mudangas, na mesma dire¢cdo, em todas as semanas de lactagao.
Caso essa caracteristica possa ser incorporada em programas de melhoramento,
poucas medidas tomadas no inicio da lactacdo poderiam ser adotadas, dada a
dificuldade de medi-las em larga escala.
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Figura 5 — Primeiras autofuncbes estimadas para o efeito genético aditivo, para os
modelos de regressao aleatéria empregando funcdes b-splines quadratica
(Q77) e cubica (C88) e polinbmio ortogonal de Legendre (LEG367),

considerando estruturas de variancias residuais com 7 classes.

Além dos componentes de variancias e dos parametros genéticos, a correlacao
de posto (Spearman) entre os valores genéticos dos touros obtidos entre os modelos
Q77 e C88 também acusou grande similaridade entre esses modelos. O valor dessa
correlagdo foi de 0,99, e sugere que a utilizacdo de qualquer um desses modelos
levaria a selecado dos mesmos animais. Com base nos valores genéticos preditos pelos
modelos Q77 e C88, foi possivel observar que selecionando 10% (16) dos melhores
animais, todos seriam coincidentes. Assim, considerando que existe coincidéncia dos
animais no processo de selegcédo, a escolha do modelo mais parcimonioso se torna
vantajoso.

Em vista dos resultados apresentados, embora o modelo C88 (com oito
coeficientes de regresséo aleatéria e 79 parametros) tenha sido considerado como o de
melhor ajuste dos dados de acordo com os critérios de AIC e BIC avaliados, 0 modelo

Q77 (com 7 coeficientes de regressao aleatdria e 63 parametros) com 0 mesmo numero
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de segmentos, mas ajustado com uma funcao quadratica, proporcionou praticamente as
mesmas estimativas dos componentes de variancias, podendo ser utilizado na analise

de fluxo lacteo sem perdas de precisao dessas estimativas.

Por outro lado, foi possivel observar que o emprego das fungbes b-splines que
foram avaliados nesse estudo, nao foram tdo adequadas para modelar a curva de fluxo
de leite e a dispersdo de sua estrutura, quanto o modelo empregando polinbmio
ortogonal de Legendre, ao contrario do que tem sido relatado por alguns autores
(WHITE et al., 1999; MEYER, 2005).

Tanto o modelo empregando polinbmio de Legendre, quanto os modelos com b-
splines, apresentaram elevados numeros de parametros, o que pode dificultar a analise
dessa caracteristica em avaliagdes genéticas. Esse é um problema que vem sendo
relatado em varios estudos em que polinbmios de Legendre de alto grau foram
empregados para descrever as trajetérias aleatérias (EL FARO et al., 2008; BIGNARDI
et al., 2006). Por outro lado, os modelos de regressédo aleatéria que empregaram
funcbes b-splines, embora tenham se mostrado mais parametrizados do que os de
Legendre, pelo fato de serem compostos por segmentos de polindmios de grau baixo
(quadratico ou cubico), apresentam convergéncia mais rapida na estimativa dos
componentes de variancia, o que é favoravel em andlises com grande volume de
dados. Os vérios segmentos que compéem as curvas splines, também conferem a
estes modelos maior flexibilidade.

Os modelos de regressao aleatéria que empregam fungbes b-splines tendem a
ser bastante afetados pela distribuigao dos dados e, mais ainda, pela escolha dos nés e
do grau das funcbes b-splines (MISZTAL, 2006). Como no presente estudo estes
modelos ndo pareceram ser adequados para explicar a variagcao do fluxo lacteo, outros
modelos deveriam ser testados. Como por exemplo, modelos com diferentes nimeros
de noés distanciados de maneira nao equidistante, bem como variar o grau dessas
funcbes b-splines. De acordo com WHITE et al. (1999), a fixacdo do numero e a
posicao dos nds de forma correta, resultam em modelos que promovem bons ajustes,

além de tornar as analises computacionalmente viaveis. MISZTAL (2006) descreveu
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duas alternativas para a escolha de numero e posicdo dos nds, em analises de
regressao aleatéria empregando funcdes splines lineares. A primeira é iniciar a analise
com um grande numero de nds espagados equidistantemente, e entdo eliminar nés
altamente correlacionados. A outra possibilidade seria comegar a analise com poucos
nés, estimar as variancias e, em seguida, adicionar outros nds, de maneira que no final

as correlagdes entre os nos adjacentes estejam no intervalo de 0,6 a 0,8.

CONCLUSAO

O modelo de regressdo aleatéria empregando uma b-splines cubica com o
nuamero de coeficientes de regressao aleatéria igual oito, e cinco segmentos, tanto para
o efeito aleatério genético aditivo como de ambiente permanente foi 0 mais adequado
para o ajuste dos dados, de acordo com os critérios de comparacao utilizados.
Entretanto, como poucas mudancas foram constatadas nos parametros genéticos
estimados, 0 modelo empregando uma b-splines quadratica com sete coeficientes de
regressao e mesmo numero de segmentos, poderia ser utilizado sem perda de precisao
das estimativas, proporcionando ainda reducéo do grau da fungcédo de cada segmento e
do numero de parametros.

Regressdes aleatorias empregando fungdes b-splines foram menos adequadas
para descrever a variagdo genética do fluxo de leite no decorrer da lactagéo, quando
comparadas aos modelos ajustados por polindmios ortogonais de Legendre,
provavelmente devido a pouca variagdo encontrada na curva dessa caracteristica.

Os modelos que utilizaram a funcao b-splines foram mais parametrizados quando
comparados aos modelos de regressao aleatoria ajustados por polinémios ortogonais,
entretanto a convergéncia foi mais rapida, sugerindo que a sua utilizagdo deve trazer

ganhos, principalmente para curvas onde ocorra maior variagdo no decorrer do tempo.
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5 - CONSIDERAGOES FINAIS

A selecdo do fluxo lacteo pode ser utilizada com o intuito de contribuir para o
aumento da eficiéncia produtiva do rebanho leiteiro. Entretanto, essa selecao deve ser
feita de maneira cuidadosa, pois o aumento demasiado do fluxo de leite pode ocasionar
maior incidéncia de mastite no rebanho, como tem sido relatado por alguns autores, o
que é desfavoravel no processo de producdo. O fluxo lacteo também é uma
caracteristica que pode ser usada nos programas de melhoramento genético, visando a
selecdo para facilidade de ordenha, caracteristica funcional, ligada ao manejo.

Para selecionar animais com niveis favoraveis de fluxo de leite € necessario que
se conhegcam as estimativas dos parametros genéticos dessa caracteristica durante
todo o periodo da lactacao, a fim de se determinar a melhor estratégia de selecdo. Além
disso, sdo importantes os estudos que envolvem esta caracteristica juntamente com
outras como: contagem de células somaticas, incidéncia de mastite e escores de Ubere,
qgue de acordo com a literatura, se mostram relacionadas. Esses estudos podem auxiliar
na decisdo de como incorporar essa caracteristica em indices de selecéo.

As estimativas de parametros genéticos do fluxo lacteo podem ser obtidas com a
utiizacdo de modelos uni, bi e multi-caracteristicas, modelos de repetibilidade e
modelos de regressédo aleatoria (MRA). De acordo com os resultados apresentados,
tanto o0 modelo de repetibilidade como o multi-caracteristicas podem ser utilizados para
avaliacdo genética dos animais para o fluxo lacteo, entretanto o modelo multi-
caracteristicas produziu estimativas de valores genéticos mais acuradas. Em relagcéo
aos MRA, aqueles ajustados por polinbmios ortogonais de Legendre pareceram mais
adequados para descrever a variagcdo do fluxo lacteo do que os modelos empregando
fungbes b-splines, pois estes Ultimos apresentaram maiores oscilagdes das estimativas,
ao contrario do que se espera ao utilizar as fungdes b-splines. Além disso, os modelos
ajustados por polinémios ortogonais apresentaram estimativas de parametros genéticos
com amplitude dentro dos valores descritos na literatura. As fungbes b-splines séo
bastante flexiveis e devem ter maior importancia para dados com muitas oscilacoes,

onde ha dificuldade de modelar as variacbes da curva, principalmente em pontos
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extremos, padrao que nao foi verificado na curva do fluxo lacteo. Dessa forma, o MRA
empregando polinémios ortogonais de Legendre foi suficiente para descrever a curva
dessa caracteristica.

Os MRA apresentam como vantagem a utilizacdo de todos os registros
disponiveis na analise, podendo, dessa forma, proporcionar a obtencdo de estimativas
de parametros genéticos de fluxo de leite em qualquer periodo da lactagédo, desde que
haja pontos entre os periodos desejados. Por outro lado, estes modelos apresentam
grande numero de parametros o que poderia inviabilizar sua utilizacdo em analises
genéticas com grande volume de dados. No presente estudo, por exemplo, MRA
indicado como o mais adequado para descrever a variagdo dos dados de fluxo de leite,
conteve 34 parametros, sendo o efeito de ambiente permanente o que exigiu maior
ordem para a fungdo. Algumas alternativas que deveriam ser testadas, visando a
reducdo do numero de parametros da analise sdo: a adog¢ao de func¢des de correlagao
paramétricas, aliadas a fungbes de varidncia para modelar o efeito de ambiente
permanente, ou a adocdo de fungbes de varidancias para modelar a estrutura de
variancias residuais, ambos em MRA ajustados por polinémios ortogonais de Legendre.
Em relacdo aos MRA ajustados por funcdes b-splines, o estudo das posi¢cdes dos nés,
de acordo com a curva dessa caracteristica, também se torna interessante.

No Brasil, ndo existem estudos que avaliam o fluxo lacteo. Assim, o presente
trabalho pode proporcionar subsidios para estudos futuros dessa caracteristica, nao
apenas na analise dos dados e na adog¢ao dos modelos, mas também, na indicacao da
melhor maneira de mensura-la, visando a sua inclusdo em programas de melhoramento
genético de gado de leite.
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