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MODELOS GENETICOS PARA A PRODUCAO NO DIA DO CONTROLE EM
BOVINOS GIR LEITEIRO (BOS INDICUS)

RESUMO — Com o objetivo de desenvolver um modelo adequado para a
avaliacao genética da raca Gir Leiteiro (GL) utilizando-se as produ¢des no dia do
controle (PDC), foram analisados registros de controle leiteiro de primeiras
lactacOes de vacas da raga GL e cruzadas com Holandés. Primeiramente, as
PDC foram analisadas por modelos multicaracteristicas, onde a producdao em
cada um dos 10 meses da lactacdo foi considerada como uma caracteristica
diferente. Compararam-se sete modelos: multicaracteristicas padrao, trés
modelos de posto reduzido ajustando os primeiros 2, 3 ou 4 componentes
principais genéticos e trés modelos considerando-se uma estrutura de analise
fatorial para a matriz de covariancias genéticas, com 2, 3 ou 4 fatores. Entre os
modelos comparados, aquele ajustando o0s dois primeiros componentes
principais foi o melhor de acordo com os critérios de comparacdo, e diminuiu
consideravelmente o nimero de parametros estimados e o tempo gasto para a
convergéncia. Entretanto, ainda assim o numero de parametros a ser estimado
permaneceu grande. Em um segundo estudo, foram comparados modelos de
regressao aleatdria cujos efeitos genético aditivo e de ambiente permanente
foram modelados por polindmios ortogonais de Legendre ou funcdes Splines
lineares. A variancia residual foi modelada por 1, 5 ou 10 classes. Cinco classes
modelaram as mudancas nas variancias residuais adequadamente e foram
utilizadas na comparacdo dos modelos. O modelo que utilizou polindmios de
Legendre de grau 3 para o efeito genético aditivo e 4 para o de ambiente
permanente foi o melhor modelo de acordo com os critérios DIC e BIC.
Entretanto, a alta correlagdo de rank (0,998) entre este modelo e aquele
aplicando polinbmios de Legendre de grau 3 para os efeitos genético aditivo e de
ambiente permanente, indica que praticamente 0S mesmos touros seriam

selecionados ao se utilizar um ou outro modelo. Portanto, este ultimo modelo,



menos parametrizado, foi utilizado nos demais estudos componentes da tese. No
estudo seguinte, as producdes de leite, gordura e proteina no dia do controle
foram analisadas utilizando-se um modelo de regressao aleatéria tri-
caracteristicas. As estimativas de herdabilidade variaram entre 0,12 e 0,24; 0,13
e 0,21; 0,12 e 0,26, para as producdes diarias de leite, gordura e proteina,
respectivamente. As correlacdes genético-aditivas entre as caracteristicas em
diferentes estadios da lactacdo foram altas e sempre acima de 0,70. As
herdabilidades para as producdes acumuladas até os 305 dias de lactacdo foram
0,21 (leite), 0,24 (gordura), 0,20 (proteina). Entre as producdes acumuladas, as
correlagbes genético-aditivas foram 0,96 (leite-gordura), 0,93 (leite-proteina),
0,90 (gordura-proteina). Por ultimo, utilizando-se registros de controle leiteiro de
vacas GL puras, compararam-se as avaliagcbes genéticas da raca para a
producdo de leite utilizando-se um modelo de regressao aleatéria, baseado nas
producdes diarias, ou o modelo tradicionalmente empregado, baseado nas
estimativas da producdo acumulada até 305 dias de lactacdo. As correlacdes de
rank entre os valores genéticos preditos com os dois modelos foram 0,96.
Observaram-se percentuais relativamente baixos de animais em comum quando
pequenas proporcdes de individuos foram selecionadas para serem pais da
proxima geracdo. Ao se analisar toda a populacdo, observaram-se ganhos
médios em acuréacia de 2,6; 3,0 e 2,6% para todos 0s animais, vacas com
producédo e touros pais de vacas com producdo conhecida, respectivamente.
Dados os resultados obtidos e a maior adequacdo estatistica do modelo de
regressao aleatdria, recomenda-se um modelo ajustando polinbmios de
Legendre de grau 3 para os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente,
para o inicio das avaliacbes genéticas para caracteristicas produtivas na raca Gir

Leiteiro utilizando-se as produc¢des no dia do controle.

Palavras-chave: acuracia, analise fatorial, componentes principais, correlacao de rank,

producéo no dia do controle, regressao aleatoria



GENETIC MODELS FOR THE TEST-DAY YIELD OF DAIRY GYR (BOS INDICUS)
CATTLE

ABSTRACT — In order to develop a suitable model for genetic evaluation of Dairy
Gyr breed (DG) using test-day yields (TD), first lactation TD records from
purebred DG and crossbred (DG x Holstein) cows were analyzed. First, the TD
were analyzed by multivariate models, where the production in each of the 10
months was considered to be a different trait. The following seven models were
compared: standard multivariate model, three reduced rank models fitting the first
2, 3 or 4 genetic principal components, and three models considering a 2-, 3- or
4-factor structure for the genetic covariance matrix. Among the models compared,
that one fitting the first two principal components was the best according to the
model selection criteria, and markedly reduced the number of parameters
estimated and the time spent to reach convergence. However, the number of
parameters to be estimated remained high. In a second study, random regression
models (RRM) in which additive genetic and permanent environmental effects
were modeled using orthogonal Legendre polynomials or linear Spline functions,
were compared. Residual variances were modeled considering 1, 5, or 10
classes. Five classes fitted the changes in residual variances adequately and
were used for model comparison. According to the DIC and BIC criteria, a model
using third-degree and fourth-degree Legendre polynomials for additive genetic
and permanent environmental effects, respectively, provided the best fit.
However, the high rank correlation (0.998) between this model and that applying
third-degree Legendre polynomials for additive genetic and permanent
environmental effects, indicates that practically the same bulls would be selected
by both models. Therefore, the latter model, which is less parameterized, was
used in the other studies components of the thesis. In the following study, TD
milk, fat and protein yields were analyzed using a multiple-trait random regression
model. The heritability estimates ranged between 0.12 and 0.24, 0.13 and 0.21,



vi

0.12 and 0.26 for the TD milk, fat and protein yields, respectively. The additive
genetic correlations between traits at different stages of lactation were high and
always above 0.70. Heritabilities for cumulative yields were 0.21 (milk), 0.24 (fat),
0.20 (protein), respectively. Among the 305-d cumulative yields, additive genetic
correlations were 0.96 (milk-fat), 0.93 (milk-protein), 0.90 (fat-protein). Finally, TD
records from purebred DG cows were used to compare the genetic evaluations
for milk yield using a random regression model based on TD, or the method
traditionally employed, based on estimates of 305-d cumulative yield. The rank
correlations between breeding values predicted with the two models were 0.96.
Relatively low percentages of animals in common were observed when small
proportions of individuals were selected to be parents of the next generation.
When analyzing the entire population, there were gains in average accuracy of
2.6, 3.0 and 2.6% for all animals, cows and bulls sires of cows with known
production, respectively. Given the results and that RRM is statistically more
appropriated, it is recommended to apply a random regression model fitting
Legendre polynomials of degree 3 for additive genetic and permanent
environmental effects to the beginning of genetic evaluations for yield traits in

Dairy Gyr cattle using the test-day yields.

Keywords: accuracy, factorial analysis, principal components, random regression, rank

correlation, test-day yield



CAPITULO 1 — CONSIDERACOES GERAIS

INTRODUCAO

Originaria da india, nas regiées de Rayputana, Baroda e sul de Katiawar, a raca
Gir despertou o interesse de importadores brasileiros pioneiros. Os animais das racas
zebuinas foram trazidos ao Brasil basicamente em importa¢cdes que ocorreram entre
1898 e 1962. No final da década de 30, foram iniciados os primeiros trabalhos de
selecdo do Gir para leite. Foram fundados nesta época o nucleo do Posto de Criacéo
Jodo Pessoa, em Umbuzeiro, Paraiba, e o rebanho da Fazenda Experimental Getulio
Vargas, em Uberaba, Minas Gerais. Posteriormente, nas décadas de 40 e 50, alguns
criadores, convencidos do potencial do Gir para a producéo de leite, organizaram seus
plantéis e iniciaram as atividades de controle leiteiro tendo em vista o melhoramento
genético desta caracteristica.

Em 1980, em Sé&o Paulo, foi fundada a Associacdo Brasileira dos Criadores de
Gir Leiteiro (ABCGIL) por um grupo de criadores da raga, cujo objetivo era a uniao dos
associados e promocao do Gir Leiteiro. Em 1985 iniciou-se o Teste de Progénie do Gir
Leiteiro com a primeira distribuicdo de sémen. Em 1993 foi divulgado o resultado do 1°
grupo de touros avaliados. Fruto de uma parceria entre ABCGIL, Associacao Brasileira
dos Criadores de Zebu (ABCZ) e Embrapa Gado de Leite, o teste de progénie tem
proporcionado um grande incremento no ganho genético obtido pelos selecionadores
da raca pura, e também contribuindo significativamente para a melhoria da
produtividade nos sistemas de producéo de leite que utilizam o Girolando como opc¢éo
genética. Até o presente momento, completados 26 anos de execucao do programa,
totalizam-se 221 reprodutores testados, dos quais 166 tém avaliacdo genética positiva
para a producdo de leite. Outros 164 reprodutores estdo em processo de avaliacdo
(VERNEQUE et al., 2011).

Estima-se que a raca Gir Leiteiro esteja presente em mais de 80% dos rebanhos
leiteiros no Brasil, seja como raca pura ou em cruzamentos com a raca Holandesa, e

tem aumentando sua contribuicdo genética para os rebanhos comerciais no pais,



principalmente por sua capacidade de producdo em pastejo, aliada as altas resisténcias
aos endo e ectoparasitas e a temperatura elevada. Essas e outras caracteristicas
desejaveis tém despertado grande interesse de outros paises localizados na faixa
tropical do planeta, como Colémbia, México, Africa do Sul, dentre outros.

O Programa Nacional de Melhoramento do Gir Leiteiro (PNMGL) tem como
objetivo principal o melhoramento genético da raca, por meio da identificacéo e selecéo
de touros geneticamente superiores para as caracteristicas de producao, conformacao
e manejo (VERNEQUE et al., 2011). Dentre as 23 caracteristicas avaliadas pelo
PNMGL, a producdo de leite, certamente, € a de maior importancia econdmica.
Entretanto, as caracteristicas de qualidade do leite, como a producdo de proteina e
gordura, tém recebido certa atencao nos ultimos anos.

A qualidade do leite é determinante do rendimento industrial, da vida de
prateleira e das caracteristicas nutricionais dos seus derivados. Ela pode ser definida
sob o0s aspectos nutricional e higiénico-sanitario. No que diz respeito ao aspecto
nutricional, as caracteristicas observadas sado os conteldos de gordura, proteina,
lactose, solidos totais e minerais.

Nos paises desenvolvidos, a remuneracdo pela qualidade do leite ocorre ha
décadas. No Brasil, atualmente, existe uma tendéncia crescente de pagamento
diferenciado pelo leite de acordo com sua qualidade, com diversas industrias adotando
sistemas de bonificacdo por qualidade. Uma das justificativas para tal fato € que as
exportacdes de produtos lacteos crescem a cada ano. A busca por maior inser¢ao no
comércio internacional faz com que o cuidado com a qualidade da matéria-prima torne-
se fundamental, sendo o pagamento diferenciado pela qualidade um dos principais
instrumentos de estimulo aos produtores para que se preocupem com a melhoria da
mesma.

Dentre as caracteristicas contempladas pelos sistemas de bonificacdo por
qualidade, os conteudos de gordura e de proteina, geralmente, sdo as de maior
incremento no valor recebido pelo litro de leite. Portanto, as caracteristicas de

composicdo do leite devem ser consideradas nos programas de melhoramento de



bovinos leiteiros no Brasil e metodologias modernas e acuradas de avaliacdo genética
devem ser utilizadas.

Atualmente, a Associacéo Brasileira dos Criadores de Zebu (ABCZ) e a Escola
Superior de Agricultura Luiz de Queiroz (ESALQ) sdo habilitadas a realizacdo do
controle leiteiro oficial nos plantéis da raca Gir Leiteiro. Esta prova zootécnica consiste
na mensuracdo e correspondente registro da producdo individual da vaca em um
periodo de 24 horas, visando selecdo, manejo, pesquisa e promocdo da raca. Os
registros do controle leiteiro constituem-se entdo na principal fonte de informagéo para
as avaliacdes genéticas de bovinos para a producédo de leite. Tradicionalmente, tais
registros sao utilizados para a estimacdo da produgcdo acumulada em até 305 dias
(P305). No momento da avaliacdo, se a vaca esta com a lactacdo ainda em curso, a
P305 é obtida por meio da projecdo da lactacdo parcial baseada nos registros de
producao ja aferidos, com auxilio de fatores de correcdo. Estes assumem uma curva de
lactacdo padrdo, baseada na meédia do rebanho. Assim, vacas que tém maior
persisténcia geralmente tém suas producfes subestimadas, ao passo que vacas com
menor persisténcia tém suas producfes superestimadas. Esta situacdo pode causar
problemas na avaliacdo genética uma vez que a variabilidade no formato da curva dos
animais € desprezada acarretando grande oscilacdo na avaliagdo genética de touros
jovens que possuem muitas filhas com lactacdo incompleta (JAMROZIK et al. 1997).
Neste sentido, novas metodologias de avaliacdo genética vém sendo estudadas e
aplicadas nos paises que possuem programas de melhoramento genético de bovinos
leiteiros, e, entre estas, os modelos de producéo no dia do controle (MPDC), também
conhecidos como Test-day models, tém recebido grande destaque (INTERBULL, 2011).
Nestes, utilizam-se registros de produ¢édo no dia do controle (PDC) em detrimento da
P305.

Os MPDC séao definidos como procedimentos estatisticos que consideram todos
os efeitos genéticos e ambientais, diretamente de uma base de producdo no dia do
controle (PTAK & SCHAEFFER, 1993). Estas metodologias apresentam varias
vantagens sobre os modelos tradicionais para P305. O uso do modelo de producdo no

dia do controle evita a utilizacdo de fatores de ajustamento para estender lactacbes



parciais. Adicionalmente, considera fatores especificos para cada dia de controle,
como, por exemplo, grupos de manejo dentro de rebanho, e soluciona o problema das
diferencas na quantidade de informacfes que contribuem para a estimacado da P305
(REKAYA et al., 1999).

Modelos que ajustam a PDC oferecem um possivel aumento na acurécia das
avaliacOes genéticas, pois estes utilizam um nimero maior de observa¢des por animal
guando comparados aos modelos tradicionais de P305, o que seria uma grande
vantagem para os programas de melhoramento genético das ragas zebuinas leiteiras
no Brasil, pois sdo popula¢gbes com um numero relativamente reduzido de animais e de
observacgdes por animal (COSTA et al., 2005).

Dentre as metodologias de avaliacdo genética utilizando-se a PDC, destacam-se:
modelo multicaracteristicas padréo, considerando a producdo em cada um dos dez
meses da lactacdo como uma caracteristica diferente; modelo de posto reduzido, uma
modificacdo do modelo anterior para o ajuste de componentes principais; modelo
fatorial e modelo de regresséo aleatdria.

Apesar da ampla variedade de estudos realizados no mundo para se verificar a
aplicabilidade dos modelos para ajuste das producdes no dia do controle, no Brasil, tais
estudos em ragas zebuinas ainda sdo escassos (COSTA et al., 2005; HERRERA et al.,
2008; PEREIRA et al., 2010; SANTOS et al., 2010). Nao foram encontrados na literatura
nacional trabalhos utilizando modelos de producdo no dia do controle para
caracteristicas de composicéo do leite em zebuinos.

Portanto, tornam-se necessarios mais estudos com o objetivo de consolidar a
avaliagdo dos modelos para ajuste das produgcbes no dia do controle, fornecendo
subsidios as suas utilizagcbes nos programas de melhoramento de gado de leite

nacionais.

OBJETIVOS

Objetivos gerais



Estimar funcdes de covariancia e parametros genéticos para as producfes de
leite, gordura e proteina no dia do controle em bovinos Gir Leiteiro, procurando
viabilizar a avaliacdo genética para estas caracteristicas com maior acuracia em relagédo
aos modelos tradicionais e verificar a possibilidade de mudancas na curva de lactacao

por meio de selecéo.

Objetivos especificos

i) Avaliar modelos multicaracteristicas padréo, de posto reduzido e fatorial, para a
producéo de leite no dia do controle;

i) Avaliar modelos de regressédo aleatoria utilizando-se polinbmios ortogonais de
Legendre e polinbmios segmentados (Splines) para modelar as trajetérias das
variancias genéticas aditivas e de ambiente permanente para a producdo de
leite no dia do controle, ao longo da lactacéo;

iii) Estimar parametros genéticos para as producgdes de leite, gordura e proteina
no dia do controle, utilizando modelos de regressao aleatéria e modelos
multicaracteristicas de dimenséo finita;

iv) Comparar o melhor modelo para a producdo no dia do controle com o

tradicionalmente utilizado nas avaliacdes genéticas da raca Gir Leiteiro.

REVISAO DE LITERATURA

Modelos de Posto Reduzido

Um conjunto de caracteristicas ou varidveis correlacionadas pode ser
transformado em um novo conjunto de variaveis, as quais sdo combinages lineares
das originais. O objetivo priméario da analise de componentes principais € a obtencao de
um pequeno numero destas combinagdes lineares (componentes principais) que
retenham o maximo possivel da informacdo contida nas variaveis originais e sejam

independentes entre si (MORRISON, 1976). A andalise de componentes principais tem



sido bastante utilizada como uma técnica de reducdo de dimensdo em diversas areas
do conhecimento (MEYER & KIRKPATRICK, 2005) e por isso os modelos empregados
neste tipo de analise sdo conhecidos como modelos de posto reduzido.

KIRKPATRICK & MEYER (2004) apresentaram uma metodologia de estimacéo
direta de componentes principais genéticos e ambientais. Neste caso, para o efeito
genético aditivo, por exemplo, os componentes principais (CP) sdo os autovetores da
matriz de covariancias genético-aditivas e sdo geralmente apresentados em ordem
decrescente da variacdo genética explicada por eles, a qual € mensurada pelos
correspondentes  autovalores. Quando as caracteristicas sdo altamente
correlacionadas, os primeiros CPs explicam a maior parte da variagdo genética e 0s
demais explicam pouca ou quase nenhuma variacdo (MEYER, 2007). Assim, aqueles
CPs que representam pouca variacdo podem ser ignorados.

KIRKPATRICK & MEYER (2004) e MEYER (2005) apresentaram algumas
vantagens associadas a técnica de estimacdo direta de m componentes principais,
dentre as quais se destacam: 1) Dado que a maior parte da variacdo genética esta
associada aos primeiros dois ou trés CPs, a populacéo pode ser bem descrita por meio
de relativamente poucos parametros; 2) A variancia amostral tende a aumentar com o
namero de parametros estimados. Se 0os componentes principais omitidos possuem
autovalores proximos de zero, o viés nas estimativas em decorréncia de tal omisséo &
insignificante e pode ser compensado pela reducdo das variancias amostrais,
resultando em menor quadrado médio do residuo quando comparado as analises de
posto completo; 3) Os requerimentos computacionais sao reduzidos e comparaveis aos
de uma analise m-caracteristicas de posto completo.

Considere o seguinte modelo linear misto para uma andlise simultanea de k

caracteristicas:
y=XB+2Zu+e, (1)
em que y é o vetor de observagdes; B, o vetor dos efeitos fixos; u, o vetor dos efeitos

aleatorios genéticos aditivos; e, o vetor dos efeitos aleatorios residuais; e X, Z sdo as

matrizes de incidéncia correspondentes as observacdes para B e u, respectivamente.



Assuma que Var (u)=X, ® A, em que A € a matriz do numerador dos coeficientes de

parentesco; e Var (e) =R, em que R € a matriz de covariancias residuais.
Como demonstrado por MEYER & KIRKPATRICK (2004), o modelo (1) pode ser
modificado para o ajuste de m componentes principais genéticos aditivos como:

y=Xp+Z°u’ +e, @

em que Z°=Z(1, ®Q,) e u’=(l,, ®Q",)u, com Var (W’)=A®Il e Q, =E (A, )"
Aqui, Na € numero de animais incluidos na andlise; m € o niumero de componentes
principais ajustados; E é a matriz (ordem k x m) dos primeiros m autovetores de Za,
onde k € o nimero de caracteristicas consideradas na analise e A é a matriz diagonal

dos autovalores de Za.

Modelos Fatoriais

A analise fatorial tem como objetivo principal explicar a correlagdo entre um
conjunto de variaveis (caracteristicas) por meio de um numero limitado de variaveis
latentes (fatores), as quais séo formadas por combinacdes lineares das originais (REIS,
1997).

PIEPHO (1997) e SMITH et al. (2001) demonstraram a aplicacdo da analise
fatorial sob a metodologia de modelos mistos em estudos de interacdo gendtipo x
ambiente no melhoramento de plantas, especialmente em ensaios de cultivares sob
diferentes condi¢cbes ambientais. MEYER (2007) empregou analise fatorial em nivel
genético para o estudo de 14 caracteristicas de carcaca de bovinos da raca Angus na
Austrélia. Posteriormente, MEYER (2009) demonstrou o uso desta metodologia e suas
vantagens em estudos de interagdo gendtipo x ambiente no melhoramento animal.

Ao se considerar um modelo fatorial, o efeito genético aditivo, por exemplo, é
decomposto em m fatores comuns ortogonais (independentes) e k fatores especificos,
inerentes a cada caracteristica. Entdo, a matriz de covariancias para o efeito genético

aditivo € dada por X, =TT'+¥, em que: I' (ordem k x m) € a matriz de cargas fatoriais;



e ¥ € a matriz das variancias dos fatores especificos, uma matriz diagonal de ordem k.

Assim, o modelo (1) é modificado como apresentado por MEYER (2009):
y=Xp+Z'c+Zs+e, ®)

em que Z =Z(, ®T,), com Var(c)=1,®A e Var(s)=Y®A. Tem-se que ¢ é 0

vetor de fatores comuns, de comprimento mNa; S é 0 vetor de fatores especificos, de

comprimento km e m € o numero de fatores comuns considerados.

Modelos de Regresséao Aleatéria

Nos animais domésticos, algumas caracteristicas, tais como ganho de peso,
producéo de leite, fertilidade de sémen, consumo alimentar e producdo de ovos, séo
mensuradas em varios estadios da vida do individuo, sendo os registros provenientes
destas mensuracbes chamados dados longitudinais. Tais caracteristicas tém sido
denominadas caracteristicas de dimensdo infinita, dado o seu carater continuo.
Biologicamente, diferentes genes se expressando em diferentes idades ou estagios de
lactacdo, causam alteragbes na fisiologia e, por consequéncia, no desempenho do
individuo (SCHAEFFER, 2008).

KIRKPATRICK & HECKMAN (1989) e KIRKPATRICK et al. (1990) demonstraram
que este tipo de caracteristica pode ser descrito em funcdo do tempo (idade, dias da
lactacao...). Assim, por exemplo, a trajetéria de crescimento de um individuo pode ser
descrita como a soma de duas funcbes continuas. A primeira, representando o
componente genético aditivo, herdado dos pais, e a segunda, atribuida aos efeitos
ambientais. Como demonstrado por MEYER & HILL (1997), os coeficientes da funcéo
que representa 0 componente genético aditivo podem ser estimados no contexto da
metodologia de modelos mistos a partir de modelos de regresséo aleatoria (MRA).

Ao se ajustar um MRA, assume-se, implicitamente, uma determinada estrutura
de covariancias entre os coeficientes de regressao aleatoria, que é imposta pela funcéo
ajustada e pode ser caracterizada por uma funcdo de covariancias. De acordo com
VAN DER WERF & SCHAEFFER (1997), uma funcéo de covariancia pode ser definida



como uma fungcdo continua que descreve as covariancias entre as medidas de uma
mesma caracteristica tomadas em determinadas idades (dias em lactagdo) como uma
fungéo destas.

Os MRA apresentam uma série de vantagens em relacdo aos modelos
tradicionais, dentre as quais se destacam: incremento da acuracia na avaliacdo dos
individuos (KISTEMAKER, 1997; MEYER, 2004; BOLIGON et al., 2011); maior precisdo
na definicdo dos grupos contemporaneos e quantificacdo dos efeitos ambientais
(VISSCHER & GODDARD, 1995); possibilidade de calculo do valor genético para
persisténcia da producdo como funcdes dos dias em lactacdo (JAMROZIK et al., 1997).
Adicionalmente, permitem a inclusédo de lactacdes incompletas, sem a necessidade de
projecdo das mesmas, viabilizando a realizacdo de avaliagbes mais frequentes e a
reducéo do intervalo de geracdes (SWALVE, 2000).

Basicamente, sob a metodologia de regressao aleatéria, o0 modelo (1) pode ser

reescrito como:
y=Xp +Zu +Wp +e, (4)

em que B é o vetor dos efeitos fixos, agora incluindo também os coeficientes referentes
a regressao fixa, a qual modela, por exemplo, a trajetéria média da populacéo; u” é o
vetor dos coeficientes de regresséo aleatéria para o efeito genético aditivo; p é o vetor
dos coeficientes de regressdo aleatoria para o efeito de ambiente permanente; e, 0
vetor de efeito aleatério residual; e X, Zga € W sdo as matrizes de incidéncia
correspondentes as observacdes para efeitos fixos, efeitos aleatérios genético aditivos

e de ambiente permanente. Assume-se que Var (U )=A,®A e Var (p)=A, I, onde

Ax e Np s@o, respectivamente, as matrizes de covariancias genético-aditivas e de efeito
de ambiente permanente entre os coeficientes de regressao aleatéria.

Véarios modelos de regressdo aleatdria podem ser utilizados para descrever
dados longitudinais, os quais diferem entre si por meio das fun¢cdes empregadas para
ajustar a trajetéria ao longo do tempo. Dentre estas funcdes, destacam-se o0s
polinbmios ortogonais de Legendre e, mais recentemente, os polinbmios segmentados

ou Splines.
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Polinédmios Ortogonais de Legendre

KIRKPATRICK et al. (1990) apresentaram métodos de estimacdo de funcdes de
covariancia para analise de curvas de crescimento utilizando polindmios ortogonais de

Legendre (¢, ), que apresentam basicamente a seguinte formula:

o 1 [2k+13 (k) 2k-2m
%(a):E > -mZ(—l) (m)( "

=0

](a*)k—Zm’

em que a* sdo as idades (dias em lactacdo) padronizadas para a amplitude em que o
polinbmio é definido [-1 a +1], k € a ordem do polinémio e [.] indica que os valores da
fragcdo sdo arredondados para baixo, assumindo o valor do inteiro mais proximo. As
idades sao padronizadas utilizando-se a férmula:

a = 2(ai _amin) _

1

amax _amin
em gue amax € amin Sa0 as idades maxima e minima, respectivamente, em que a
caracteristica foi medida.

Os autores justificam a escolha de uma familia de métodos que envolvem ajustes
de funcbes ortogonais para os dados, pelo fato de que estas sdo frequentemente
utilizadas em analises de padrdes de variancia genética em trajetérias de crescimento.
De acordo com SCHAEFFER (2008), polinbmios ortogonais tendem a reduzir as
correlacBes entre os coeficientes de regressédo estimados, melhorando a velocidade do
processo de convergéncia.

EL FARO & ALBUQUERQUE (2003) estudaram modelos de regressao aleatoria
para ajuste aos dados de producdo de leite no dia do controle (PLDC) de primeiras
lactagcBes de vacas Caracu. Foram testados 14 modelos, que diferiam quanto a maneira
de ajuste das estruturas de variancias residuais, considerando-as como classes ou
funcBes de variancias. As regressdes aleatorias genético-aditivas e de ambiente
permanente foram modeladas por polindmios ortogonais de Legendre de grau cubico.
Os autores concluiram que o modelo mais adequado aos dados foi aquele que continha

15 classes de variancia residual.
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COSTA et al. (2005), trabalhando com dados de PLDC de primeiras lactacdes de
vacas Gir Leiteiro, compararam modelos de regressao aleatoria, ajustados com as
funcbes logaritmica de Ali & Schaeffer, exponencial de Wilmink ou polinémios
ortogonais de Legendre de graus 2 a 4, sob as pressuposicbes de homogeneidade e
heterogeneidade de variancias residuais, definidas por 1 ou 4 classes, respectivamente.
O modelo mais adequado foi aquele que utilizou polinbmios de Legendre de grau 4
(quartico) para a modelagem das variancias genético-aditivas e de ambiente
permanente, contendo 4 classes de variancias residuais.

Estudando registros de PLDC de primeiras lactagcbes de vacas da raca
Holandesa, COSTA et al. (2008) utilizaram polindmios de Legendre de ordens 3 a 5
para a modelagem das variancias genético-aditivas e de ambiente permanente, sob
homogeneidade (1 classe) ou heterogeneidade (4 ou 29 classes) de variancias
residuais. Concluiram que o modelo que utilizou polinbmio de Legendre de ordem 5 e

variancia residual homogénea poderia ser utilizado para ajuste aos dados.

Polindbmios Segmentados (Splines)

De acordo com DODGE et al. (2003), Splines sdo geralmente definidas como
curvas constituidas por segmentos de polinbmios que sdo suavemente unidos em
determinados pontos, denominados nos.

Os polinbmios segmentados (Splines) sdo aplicados em diversas areas do
conhecimento, como na computagdo gréfica, engenharia e arquitetura. No
melhoramento animal, mais recentemente, tém sido utilizados principalmente no ajuste
de curvas de lactacao e de crescimento.

Uma funcédo Spline pode ser descrita de forma simplificada como a seguir
(RUPPERT et al. 2003):

Yi =5+ B, +Zkﬂ1k t-T), +&,
em que Yy; representa as observagbes; ti as medidas repetidas com i=1,...,n, e

assumindo os nés Ty; Bo e Biti denotam o intercepto e o coeficiente de regressao linear,

respectivamente; ¢ é o residuo pertencente a y; e (X)» =max(0,x) igual a x se x é
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positivo, caso contrario igual a 0, onde x=t; -Tx. Como resultado, tem-se uma inclinacao

de B1 para o primeiro segmento, para t; < T1, uma inclinacdo de 3; + 11 para o segundo
m

segmento, com T; <t < T, , e uma inclinagdo de ﬂ1+Z/31k para o segmento limitado
k=1

entre T, e Tm+1. Para spline de segmentos de polinbmios de grau p, a equagao anterior

€ expandida para:

Yi 2180 +ﬁlti +"'+ﬁptip +Z:Bpk (ti _Tk)f +&,
k

em que g, € o p-ésimo coeficiente de regressao.

De acordo com MISZTAL (2006), cada coeficiente de uma funcédo Spline atua
somente em uma fracdo da trajetoria estudada, proporcionando a possibilidade de
melhores propriedades numéricas e maior facilidade no processo de estimacdo dos
parametros. Adicionalmente, as posi¢des dos nés podem ser escolhidas de acordo com
0 padrdo das mudancas ao longo da trajetoria, podendo-se posiciona-los mais proximos
em regides que apresentam mudancas rapidas e mais espacados nas demais.

Segundo SCHENKEL (1989), os polinbmios segmentados possuem vantagens
guando comparados aos polinbmios ordinarios: 1) Quebra da multicolinearidade,
aumentando a confiabilidade dos valores estimados, uma vez que minimizam o fator de
inflacdo da variancia e o viés dos estimadores; 2) O comportamento da funcdo que
descreve a relacdo das variaveis em uma regido torna-se mais independente do
comportamento em outras regides com caracteristicas distintas, o que torna a
capacidade de aderéncia da fungdo Spline aos pontos superior a dos polinbmios
ordinérios; 3) A medida de qualidade do ajustamento, dada normalmente pela redugéo
da soma de quadrados total devido a regresséo, sera bastante uniforme para a curva
inteira do polindmio segmentado, independentemente da uniformidade da distribuicdo
das observacotes; 4) Funcbes nao lineares e polinbmios ordinarios de graus elevados
podem ser aproximados por polinbmios segmentados que sao lineares nos parametros,
de facil estimac&o, com propriedades 6timas e de simples interpretacéo bioldgica.

SILVESTRE et al. (2006) estudaram 7 diferentes funcdes mateméaticas para

ajuste aos dados de PLDC aferidos do 5° ao 305° dia da lactacdo. As lactacbes foram
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distribuidas em 8 grupos amostrais utilizando-se 2 critérios: intervalo do parto ao
primeiro controle leiteiro e intervalo de controles leiteiros. Os autores verificaram, em
todos os grupos, a superioridade de ajuste das fun¢des Splines cubicas, com 4, 11 ou
32 nos equidistantes, sobre todas as outras funcées mateméticas. Tal superioridade
ficou ainda mais evidente nos grupos com intervalos do parto ao primeiro controle e
intervalo de controles maiores.

Trabalhando com registros de producdo de leite, gordura e proteina no dia do
controle e também com escores de células somaticas de vacas Holandesas nos EUA,
DEGROQOT et al. (2007) utilizaram funcdes Splines cubicas com 5 nés, predeterminados
aos dias 0, 50, 135, 220 e 305 da lactagdo, para a modelagem das variancias genético-
aditivas e de ambiente permanente. As estimativas de herdabilidade ao longo da
lactagcao foram de 0,10 a 0,15; 0,06 a 0,10; 0,09 a 0,15; e 0,02 a 0,06, para as
producdes de leite, gordura, proteina e escore de células somaticas, respectivamente.
As estimativas de herdabilidade foram menores quando comparadas as obtidas por
outros modelos de regressao aleatoria. Os autores justificaram tal fato pela grande
guantidade de dados provenientes de vacas nao registradas, as quais podem possuir
maior incidéncia de erros de pedigree.

BOHMANOVA et al. (2008), estudando dados de producédo de leite, gordura e
proteina no dia do controle e também de escores de células sométicas de vacas
Holandesas no Canad4, compararam 4 modelos de regressdo aleatéria, em que as
regressdes fixas e aleatdrias eram ambas ajustadas por polindmios de Legendre de
grau 4 ou fun¢des Splines lineares com 4, 5 ou 6 nds. Foram consideradas 12 classes
de variancia residual. Os autores concluiram que o modelo que utilizava funcdes
Splines lineares com 6 nos foi superior aos demais modelos, devendo ser preferido
para as avaliacbes genéticas da raca no Canada.

BIGNARDI et al. (2008) utilizaram funcdes B-splines para ajuste aos dados de
PLDC de primeiras lactacdes de vacas da raca Holandesa no Brasil. Os efeitos
aleatérios genético-aditivo e de ambiente permanente foram modelados por meio de
fungbBes B-splines lineares, quadraticas ou cubicas, com até 7 nés. O residuo foi

considerado heterogéneo, contendo 6 classes de variancias. O modelo empregando B-



14

spline cubica com o nimero de coeficientes de regressao aleatoria igual 8 tanto para o
efeito aleatdrio genético aditivo como de ambiente permanente foi o mais adequado
para o ajuste aos dados. Para este, os valores de herdabilidade variaram entre 0,20 e

0,40 ao longo da lactacao.
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CAPITULO 2 — ANALISES MULTICARACTERISTICAS DA PRODUCAO
DE LEITE NO DIA DO CONTROLE EM BOVINOS GIR LEITEIRO
UTILIZANDO MODELOS DE POSTO REDUZIDO E FATORIAL

RESUMO - Foram analisados 46.161 controles mensais de producéo de leite de
7.453 primeiras lactacbes de vacas da raca Gir Leiteiro e cruzadas com
Holandés. Compararam-se sete modelos: multicaracteristicas padréo (M10), trés
modelos de posto reduzido ajustando os primeiros 2, 3 ou 4 componentes
principais genéticos e trés modelos considerando-se uma estrutura de analise
fatorial para a matriz de covariancias genéticas, com 2, 3 ou 4 fatores. Em todos
0s modelos avaliados, foram consideradas matrizes de covariancias residuais de
posto completo. Entre todos os modelos, o modelo ajustando os dois primeiros
componentes principais (CP2) foi o melhor de acordo com os critérios de
comparacao. As estimativas de variancias fenotipicas, genéticas e residuais para
0s modelos M10 e CP2 foram semelhantes. As estimativas das herdabilidades
variaram entre 0,14 e 0,21 e entre 0,13 e 0,21, para os modelos M10 e CP2,
respectivamente. As estimativas de correlacdo genética obtidas com o modelo
CP2 foram discretamente superiores as obtidas com modelo M10. O modelo CP2
diminuiu consideravelmente o nimero de parametros estimados e o tempo gasto
para a convergéncia. Os resultados indicam que somente dois componentes
principais sdo suficientes para a modelagem da estrutura de covariancias

genéticas entre as producdes de leite no dia do controle.

Palavras—chave: andlise fatorial, componentes principais, producao de leite
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INTRODUCAO

Na regido tropical do planeta, os sistemas de producdo de leite séo
predominantemente baseados na utilizagdo do pasto como o principal alimento para os
animais. Nestes, o material genético é composto principalmente de bovinos zebuinos
leiteiros e seus cruzamentos. A raga Gir Leiteiro (Bos indicus) conta no Brasil com o
Programa Nacional de Melhoramento do Gir Leiteiro (PNMGL), o qual tem como
objetivo principal o melhoramento genético desta raca, por meio da identificacdo e
selecdo de touros geneticamente superiores para as caracteristicas de producéo,
conformagcdo e manejo (VERNEQUE et al.,, 2011). Dentre as 23 caracteristicas
avaliadas pelo PNMGL, a producdo de leite certamente é a de maior importancia
econdmica.

Os registros de producéo de leite diaria, geralmente aferidos a cada 30 dias, séo
utilizados para a estimacdo da producédo de leite acumulada até 305 dias de lactacdo
(P305), a qual é utilizada como critério de selecdo nas avaliagbes genéticas nao
somente da raca Gir Leiteiro, mas também de outras racas como Guzera, Girolando e
Holandés no Brasil.

Atualmente, existe um consenso sobre a utilizacdo de modelos de avaliagcdo
genética que utilizem a producéo de leite no dia do controle (PLDC) em substituicdo a
P305, visto que proporcionam incremento da acuracia de selecdo dos animais
(KISTEMAKER, 1997) e permitem a inclusdo de lactagbes incompletas, sem a
necessidade de projecdo das mesmas, viabilizando a realizacdo de avaliagbes mais
frequentes e a reducéo do intervalo de geragdes (SWALVE, 2000).

Uma das alternativas para o uso das PLDC é a utilizagdo de um modelo
multicaracteristicas, considerando a producao em cada um dos dez meses da lactacao
como uma caracteristica diferente. Contudo, dado o grande esforco computacional
requerido e a dificuldade de estimacdo acurada de um grande numero de parametros, o
ajuste de um modelo de avaliacdo genética com todas as dez caracteristicas pode ser
limitado (MEYER, 2007a). Isto tem motivado a aplicacdo de modelos de posto reduzido

em nivel genético, como por exemplo, a metodologia de componentes principais
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(KIRKPATRICK & MEYER, 2004). Os componentes principais sdo variaveis nao
correlacionadas entre si cujo objetivo € explicar a maxima quantidade de variacao, e
sdo obtidos por combinacbes lineares de um conjunto de caracteristicas
correlacionadas (KIRKPATRICK & MEYER, 2004). Assim, aqueles componentes que
representam pouca variacdo podem ser ignorados e com isso ha uma reducdo no
namero de parametros a serem estimados. Outra alternativa para a reducdo do nimero
de parametros estimados sao os modelos fatoriais (MEYER, 2007a). Estes envolvem a
identificacdo de fatores comuns, responsaveis pelo relacionamento entre as
caracteristicas, e especificos, independentes entre si e inerentes a cada caracteristica
(MEYER, 2009).

Assim, objetivou-se com este estudo comparar os modelos multicaracteristicas
padréo, de posto reduzido e fatorial, para analisar producao de leite no dia do controle
de primeiras lactacdes de vacas Gir Leiteiro e cruzadas, tendo em vista a estimacgao de

parametros genéticos para esta caracteristica.

MATERIAL E METODOS

Dados

Os dados utilizados no estudo foram extraidos do Arquivo Zootécnico Nacional
de Gado de Leite, o qual é mantido pela Embrapa Gado de Leite. Utilizaram-se 46.161
registros de PLDC de 7.453 primeiras lactacdes de vacas Gir Leiteiro (GL) e cruzadas
com Holandés, filhas de 598 touros Gir Leiteiro, com idade ao parto entre 20 e 66
meses, distribuidas em 270 rebanhos. Somente os controles entre o 5° e o 305° dia da
lactacdo foram considerados. Foram incluidas no estudo lactacdes que atendiam as
condic¢bes: primeiro controle leiteiro realizado antes de 45 dias ap0s o parto e nimero
de controles superior a trés. Adicionalmente, grupos contemporaneos (rebanho-ano-
estacdo de controle) com menos de quatro vacas foram excluidos. Os meses em que

ocorreram o0s controles foram agrupados em quatro estacdes, sendo 1 = aguas:
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dezembro, janeiro e fevereiro; 2 = transicdo aguas-seca: margco a maio; 3 = seca: junho
a agosto e 4 = transicdo seca-aguas: setembro a novembro. As vacas foram
distribuidas em 5 grupos genéticos: 1 = 100% GL; 2 = 87,5% < GL < 100%; 3 = 75% <
GL < 87,5%; 4 = 62,5% < GL < 75%; e 5 = 50% < GL < 62,5%. As PLDC foram
agrupadas em dez classes mensais de lactacdo e cada classe foi considerada uma
caracteristica diferente.

Modelos

Foram realizadas sete analises considerando-se as 10 caracteristicas
simultaneamente. Primeiramente, utilizou-se um modelo multicaracteristicas padréo
(M10). Posteriormente, foram avaliados trés modelos de posto reduzido para a matriz
de covariancias genético-aditivas (Z»), ajustando os primeiros 2 (CP2), 3 (CP3) ou 4
(CP4) componentes principais. Por ultimo, foram avaliados trés modelos considerando-

se uma estrutura de analise fatorial para £, com 2 (F2), 3 (F3) ou 4 (F4) fatores.

Foram incluidos, em todos os modelos, os efeitos aleatdrios genético aditivo e
residual, bem como os efeitos fixos do grupo contemporaneo, grupo genético, idade da
vaca ao parto (efeitos linear e quadratico) e dias em lactacao (efeito linear).

Modelo multicaracteristicas

Utilizou-se o seguinte modelo linear misto:

y=Xp+Zu+e, 0

em que y € o vetor de observacdes; B, o vetor dos efeitos fixos; u, o vetor dos efeitos

aleatérios genético-aditivos; e, o vetor dos efeitos aleatérios residuais; e X, Z sédo as
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matrizes de incidéncia correspondentes as observacdes para B e u, respectivamente.

Foi assumido Var (u)=X, ® A, em que A é a matriz do numerador dos coeficientes de

parentesco; e Var (e) = R, em que R é a matriz de covariancias residuais. As equacoes

de modelos mistos podem ser representadas por:
X'R™X X'R7Z B) (XRy "
ZR'X ZR'Z+XI!®A*\a Z Ry

Modelo de posto reduzido

Para as andlises utilizando-se componentes principais, o modelo (l) foi
modificado como em MEYER & KIRKPATRIK (2005):

y=Xp+Z°u’ +e, (1)

em que Z°=Z(l, ®Q,) e u’=(l,, ®Q’,)u, com Var (u°)=A®I e Q =E_ (A,)".

Para esse modelo, Na € 0 niumero de animais incluidos na analise; m € o numero de
componentes principais ajustados; E é a matriz (ordem k x m) dos primeiros m
autovetores de Z,, onde k é o numero de caracteristicas consideradas na andlise e A é
a matriz diagonal dos autovalores de Za. Assim, as equacdes de modelos mistos sao

representadas por:

X'RX X'R1Z° B) (XRly )
ZURIX ZURIZP+AT®I \0°) (ZURly

Modelo fatorial

Para as andlises fatoriais, o0 modelo (I) foi modificado como apresentado por
MEYER (2009):
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y=Xp+Zc+7Zs+e, V)

emque Z =Z(I,, ®T,), com Var(c)=1,®A e Var (s)=¥®A. Assim, tem-se que I’

(ordem k x m) é a matriz de cargas fatoriais; W é a matriz das variancias dos fatores
especificos (s), uma matriz diagonal de ordem k; ¢ € o vetor de fatores comuns, de
comprimento mNa; S € o0 vetor de fatores especificos, de comprimento km e m é o
namero de fatores comuns considerados. As equacdes de modelos mistos podem ser

representadas por:

X'R™X X'R'Z X'R'Z B) [ X'RYy
Z'R'X Z"R'Z'+1 @A™ Z"'R'Z ¢|=|Z"Ry (V1)
Z'RX ZR'Z Z'R'Z+PQAT S ZR'y

Em todos os modelos avaliados, foram consideradas matrizes de covariancias

residuais de posto completo (ordem 10 x 10).

Os componentes de covariancia foram estimados pelo método da Méaxima
Verossimilhanga Restrita (REML), utilizando o programa WOMBAT (MEYER, 2007b).

Comparacao de modelos

Os modelos foram comparados considerando-se o logaritmo do maximo da
funcdo de verossimilhanca (log L) e dois critérios de informacédo. O critério de
informacdo de Akaike corrigido para o tamanho amostral (AICc) foi calculado como
proposto por BURNHAM & ANDERSON (2004):

p+1
AIC. =-2logL+2p|1+——— |,
c gL+ p( +N—p—lj
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em gue p € o numero de parametros (componentes de variancia) a ser estimadoe N é o
namero de observacdes considerado na analise. O critério da informacgédo Bayesiano de

Schwarz (BIC) foi calculado como:
BIC =-2logL+log [N —r(X)]p,
em que r(X) é o posto da matriz dos coeficientes para os efeitos fixos.

A acurédcia da estimativa de um componente principal genético (CP) foi avaliada
como o desvio do i-ésimo autovetor da analise ajustando m CPs (ou fatores) em relacéo
ao seu correspondente, obtido a partir da analise M10. Tal desvio foi mensurado pelo

angulo (em graus) entre os correspondentes autovetores (KIRKPATRICK & MEYER,

2004):
(180) €'imbiz0
o, =| — |arccos| —m20_ |
T le; lle;.d

em que eim € €10 S80 0s i-ésimos autovetores estimados a partir das analises CPm (ou

Fm) e M10, respectivamente; |.| € a norma de um vetor.

Adicionalmente, os modelos foram comparados pelas similaridades entre as
matrizes de correla¢cdes obtidas com o modelo CPm (ou Fm) e com o modelo M10
(MEYER, 2007a):

10 10

AI’—ZZ |Jm IJlO)

i=1 j=i+l

em que Ar € a média do quadrado dos desvios das correlagdes; rjm € rji0 Sa0 as
estimativas das correlacdes entre as caracteristicas i e j obtidas a partir das analises

CPm (ou Fm) e M10, respectivamente.

RESULTADOS E DISCUSSAO
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A média geral da producao de leite no dia do controle foi de 10,03 kg, com desvio

padréo de 4,58 kg. A maior producéo ocorreu no segundo més da lactagéao (Tabela 1).

Os trés maiores autovalores da matriz de covariancias genético-aditivas, obtidos
a partir da analise M10, representaram 91,14; 6,18 e 1,33% da variacdo genética total
entre 0s animais, respectivamente. Tais resultados indicam que uma grande proporcao
da variacdo genética pode ser explicada a partir de poucos autovalores, associados aos
guais se tem o0s principais autovetores (componentes principais). Tal resultado era
esperado, dadas as altas correlacbes genéticas entre as producdes nos diferentes

meses da lactacéo.

Tabela 1. Niumero de observacdes (N), medias, desvios-padréo (DP), dia da lactagéo
médio (DLM) e namero de grupos contemporaneos (NGC) para as para as classes de
producéo no dia do controle (PL;) avaliadas

Caracteristica (kg) N Média DP DLM NGC
PLy 3.964 11,07 4,27 18 653
PL, 5.469 11,69 4,71 45 865
PLs 5.553 11,19 4,74 75 868
PL,4 5.445 10,70 4,73 105 855
PLs 5.207 10,21 4,60 135 815
PLs 4.947 9,66 4,44 165 793
PL; 4.654 9,21 4,23 195 748
PLs 4.262 8,62 4,04 225 709
PLg 3.612 8,27 3,95 255 609
PL1o 3.048 7,98 3,95 285 513

O log L aumentou com o incremento no numero de parametros do modelo, sendo

maior para o modelo de posto completo, M10 (Tabela 2). Entretanto, ao se observarem
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os valores de AIC. e BIC, o modelo M10 foi o pior dentre os avaliados. De acordo com
estes critérios, aquele que ajusta os dois primeiros componentes principais (CP2),
contendo 74 parametros, € o melhor modelo. Ambos os critérios combinam qualidade
de ajuste com grau de complexidade, sendo o modelo escolhido aquele de melhor
gualidade aliada ao menor grau de complexidade. Estes resultados sdo semelhantes
aos relatados por BIGNARDI et al. (2010), que reportaram que somente dois
componentes principais foram suficientes para modelar a estrutura de covariancias
genético-aditivas entre as producdes de leite no dia do controle de bovinos da raca
Holandesa.

Tabela 2. Numero de parametros (p) para os diferentes modelos, logaritmo do maximo
da funcdo de verossimilhanca (log L), critérios de informacdo de Akaike (AIC.) e

Bayesiano de Schwarz (BIC), estimativas da variacao total (in) e medidas de
discrepancia entre as estimativas a partir da analise M10

Genético Residual

Modelo p logL"  AIC, BIC Z A JAr a; a, z A, JAr

CP2 74 -9,9 0 0 15,82 0,037 0,8 4,2 75,64 0,005
CP3 82 -3,8 2,0 36,2 16,00 0,029 0,8 4,3 75,46 0,005
CP4 89 -0,4 5,6 69,7 16,15 0,018 0,2 2,4 75,30 0,003
M10 110 0 26,3 180,2 16,44 0 0 0 75,13 0
F2 84 -3,5 3,7 46,5 16,00 0,027 0,6 4,1 75,46 0,004
F3 92 -0,2 8,4 85,3 15,99 0,024 0,6 47 75,36 0,004
F4 99 -0,0 15,2 122,2 16,15 0,018 0,2 2,4 75,30 0,003

CPm: modelo ajustando m primeiros componentes principais, Fm: modelo fatorial com m fatores, M10: modelo

multicaracteristicas padréo; " valores expressos como desvio do respectivo melhor valor; ~/ Al raiz quadrada da
média do quadrado dos desvios das correlagBes; ai: angulo (em graus) entre as i-ésimas estimativas dos
autovetores.

Quando comparados os valores do log L dos modelos CPm com aqueles dos
modelos Fm observou-se que a melhoria na qualidade de ajuste proporcionada pelos
parametros adicionais (variancias especificas) dos modelos Fm foi muito pequena. O
namero de estimativas das variancias especificas que explicaram menos de 0,01% da
variacao fenotipica foram 5, 7 e 10 para as andlises considerando-se 2, 3 ou 4 fatores,
respectivamente. O maior percentual da variacdo fenotipica explicado por um
componente de variancia especifica foi de 1,43% para a caracteristica PL; na analise

F2. Como as caracteristicas possuem, em geral, alta correlacdo genética entre si, 0s
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fatores comuns conseguem explicar quase a totalidade da variagdo genética entre os
animais e, portanto, a adicdo de fatores especificos ndo € necesséaria, sendo 0s
modelos Fm preteridos em relagdo aos CPm.

Em geral, com o aumento no numero de parametros do modelo, observou-se
pequeno incremento na variancia genética total e correspondente decréscimo na
variancia residual total (Tabela 2). Os angulos entre os i-ésimos autovetores foram, em
geral, muito pequenos para todos os modelos avaliados, sendo um pouco superiores
para o segundo autovetor (Tabela 2). Da mesma forma, a similaridade entre as
estimativas de correlacdes das anélises CPm (ou Fm) e aquelas da analise M10 foram
altas para todos os modelos avaliados (Tabela 2). Estes resultados sugerem que 0s
parametros genéticos e residuais sdo estimados com alta acuracia mesmo quando sao
utilizados poucos componentes principais (fatores).

Um autovetor corresponde aos pesos dados as caracteristicas originais quando o
componente principal € formado (MEYER, 2007a). As estimativas dos dois primeiros
autovetores genéticos foram contrastadas para as analises CP2 e M10 (Figura 1). Nao
foram observadas diferencas importantes entre as duas andlises, indicando que a
direcdo dos primeiros componentes principais foi estimada corretamente. O primeiro
autovetor apresentou ponderagdes positivas e aproximadamente constantes para todas
as caracteristicas e seu valor genético associado corresponde ao potencial médio do
animal ao longo da lactacdo (DRUET et al., 2003). A selecao baseada no primeiro
autovetor permite alterar a producédo ao longo da lactagdo no mesmo sentido. Por outro
lado, o segundo autovetor apresentou ponderacdes crescentes do inicio (-0,56) ao fim
da lactacdo (0,54), e a selecdo baseada neste permite alterar o formato da curva de

lactacao (persisténcia da producédo) da populagéo (OLORI et al., 1999).
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Figura 1. Estimativas dos primeiros (A) e segundos (B) autovetores para as analises
ajustando-se dois componentes principais (CP2) ou multicaracteristicas padrao (M10).

As estimativas de variancia fenotipica obtidas com os modelos M10 e CP2 foram

muito similares e variaram entre 8,14 kg® e 10,11 kg? sendo maiores no primeiro terco

da lactacdo. Com comportamento semelhante, as variancias genético-aditivas variaram

entre 1,17 kg? e 2,03 kg®. As estimativas de herdabilidade para os modelos M10 e CP2

sdo apresentadas na Tabela 3. Seguindo as tendéncias das variancias fenotipicas e

genético-aditivas, as herdabilidades foram superiores no inicio da lactacdo. Estimativas

similares foram reportadas por PEREIRA et al. (2010) trabalhando com parte da mesma
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populacéo deste estudo, entretanto utilizando modelos de regressao aleatéria. LEDIC et
al. (2002), trabalhando com registros de PLDC referentes as trés primeiras lactacdes de
bovinos Gir Leiteiro em modelos bicaracteristicas, encontraram estimativas variando
entre 0,14 e 0,24. HERRERA et al. (2008), utilizando modelos bicaracteristicas,
obtiveram estimativas variando entre 0,14 e 0,34 para as PLDC de primeiras lactagdes
de vacas da raca Gir Leiteiro. Quando comparadas as do modelo M10, as estimativas
de herdabilidade obtidas com o modelo CP2, bem como seus respectivos erros padrao,

foram muito similares.

Tabela 3. Estimativas de herdabilidade e respectivos erros padréo (entre parénteses)
para o modelo multicaracteristicas padrdo (M10) e para o modelo ajustando dois
componentes principais (CP2).
Modelo  PL, PL, PLs PL, PLs PLg PL; Plg PL, PLyo
M10 021 020 020 019 018 017 018 017 015 0,14
(0,04) (0,03) (0,03) (0,03) (0,03) (0,03) (0,03) (0,03) (0,03) (0,03)
021 020 020 018 018 016 016 0,16 015 0,13
(0,04) (0,03 (0,03) (0,03) (0,03 (0,02) (0,02) (0,03) (0,03 (0,03)

CP2

De maneira semelhante, as correlacdes genético-aditivas entre as caracteristicas
(classes de PLDC) para ambos os modelos foram muito préximas. Entretanto, as do
modelo CP2 foram um pouco superiores as do M10 (Figura 2). Tal fato pode ser
justificado, pois, ajustando-se um ou poucos componentes principais, as correlacdes
entre as caracteristicas sao forcadas a ter um valor absoluto préximo a unidade
(MEYER, 2007a). As correlacdes foram proximas a unidade entre classes adjacentes,
decrescendo para valores proximos a 0,55 entre a primeira e a décima classe. Este
padrdo esta de acordo com os obtidos por LEDIC et al. (2002) e HERRERA et al.
(2008).

A reducdo no numero de parametros estimados obtida com o modelo CP2 (74
parametros), quando comparado ao modelo M10 (110 parametros), foi bastante
significativa e representa como vantagem o menor esforco computacional ao se realizar
a estimacdo de componentes de variancia e avaliagdo genética dos animais,

principalmente se desempenhos de lactagdes multiplas fossem usados nas andlises.



30

Estes resultados mostram que o ajuste de poucos componentes principais é
suficiente para modelar a estrutura de covariancias genético-aditivas entre as PLDC,
provavelmente devido as altas correlagbes genético-aditivas entre a maior parte das
caracteristicas (classes de PLDC).

Apesar da reducdo do numero de parametros a ser estimado proporcionada pelo
modelo CP2, ainda assim este permanece grande. Portanto, estudos adicionais
considerando-se outras metodologias, como 0s modelos de regressao aleatéria, fazem-
se necessarios para que se encontre a melhor forma de modelagem da producdo de
leite no dia do controle e assim permitir 0 seu uso nas avaliagdes genéticas da raca Gir
Leiteiro.
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CONCLUSOES

Modelos de posto reduzido podem ser aplicados para a modelagem da
estrutura de covariancias genético-aditivas entre as producdes de leite no dia do
controle, tendo como vantagem a reducdo do numero de parametros a serem
estimados quando comparados ao modelo multicaracteristicas padrao.

Os dois primeiros componentes principais sao suficientes para explicar a
maior parte da variacdo genética entre os animais. A utilizacdo de analise fatorial
deve ser preterida neste caso, pois a adicdo de componentes de variancia
especificos ndo proporcionou melhoria significativa na qualidade de ajuste do

modelo.
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CAPITULO 3 — MODELOS DE REGRESSAO ALEATORIA PARA A
PRODUCAO DE LEITE NO DIA DO CONTROLE EM BOVINOS GIR
LEITEIRO UTILIZANDO POLINOMIOS DE LEGENDRE OU SPLINES
LINEARES

RESUMO - Estudos sobre a aplicacdo dos modelos de regressao aleatdria nas
avaliagOes genéticas para a producéo de leite em bovinos de origem zebuina séo
escassos. Utilizaram-se 59.744 registros de producédo de leite no dia do controle
de 7.810 primeiras lactacOes de vacas Gir Leiteiro e cruzadas com Holandés.
Foram comparados modelos de regressao aleatdria cujos efeitos genético aditivo
e de ambiente permanente foram modelados por polinbmios ortogonais de
Legendre ou funcdes Splines lineares. A variancia residual foi modelada por 1, 5
ou 10 classes. Cinco classes modelaram as mudancas nas variancias residuais
adequadamente e foram utilizadas na comparacdo dos modelos. O modelo que
ajustou funcdes Splines lineares com 6 nds proporcionou a menor soma das
variancias residuais ao longo da lactacdo. Por outro lado, aquele que utilizou
polindmios de Legendre de grau 3 para o efeito genético aditivo e 4 para o de
ambiente permanente foi o melhor modelo de acordo com os critérios DIC e BIC.
Entretanto, a alta correlacdo de rank (0,998) entre este modelo e aquele
aplicando polinbmios de Legendre de grau 3 para os efeitos genético aditivo e de
ambiente permanente, indica que praticamente 0S mesmos touros seriam
selecionados ao se utilizar um ou outro modelo. Este dltimo modelo, o qual é
menos parametrizado, € uma opg¢ao parcimoniosa e poderia ser utilizado nas
avaliacGes genéticas para a producao de leite no dia do controle de bovinos Gir

Leiteiro no Brasil.

Palavras-chave: fungdes de covariancia, polinbmios ortogonais, Splines
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INTRODUCAO

Nos trépicos, a atividade leiteira € conduzida principalmente sob sistemas de
producéo que utilizam o pasto como principal fonte nutricional para os animais. Em tais
sistemas, onde estdo mais expostos as variacbes climaticas e aos endo e ecto
parasitas, 0os animais de racas de origem europeia apresentam problemas de
adaptacdo, os quais refletem no desempenho produtivo, reprodutivo e na sanidade.
Assim, dada sua adaptacdo a estes ambientes, estima-se que a raca Gir Leiteiro esteja
presente em mais de 80% dos rebanhos leiteiros no Brasil, seja como raga pura ou em
cruzamentos com a raca Holandesa. Em geral, os programas de melhoramento
genético de zebuinos leiteiros utilizam como critério de selecdo a producdo de leite
acumulada até 305 dias de lactacdo (P305), estimada a partir dos controles leiteiros
realizados ao longo da lactacdo. As avaliacfes genéticas para a producdo de leite para
a raca Gir Leiteiro sédo realizadas sob um modelo animal baseado nas P305 de
primeiras lactacbes (VERNEQUE et al., 2011). A producgéo de leite no dia do controle
(PLDC), em substituicdo a P305, tem sido utilizada em bovinos de origem europeia
como critério de selegdo. Alguns dos beneficios atribuidos a adogdo da PLDC como
critério de selecdo sdo: melhor definicdo dos grupos contemporaneos e remocéo dos
efeitos ambientais e, entdo, avaliacbes genéticas mais acuradas para as vacas e touros
(SCHAEFFER et al.,, 2000). Outro beneficio seria a possibilidade de inclusdo de
lactacdes incompletas, sem a necessidade de projecles, permitindo avaliacdes mais
frequentes e reducdo do intervalo de geragbes (SWALVE, 2000). Dentre as
metodologias de avaliagdo genética que utilizam a PLDC, os modelos de regressao
aleatoria (MRA), em geral, sdo mais parcimoniosos quando comparados aos modelos
multicaracteristicas que consideram a producdo em cada um dos 10 meses da lactagao
como uma caracteristica diferente.

Polinbmios ortogonais de Legendre (PL) tém sido frequentemente utilizados para
a modelagem da estrutura de covariancia entre as PLDC por MRA (BOHMANOVA et
al., 2008; EL FARO et al., 2008; BIGNARDI et al., 2009). De acordo com MEYER
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(2005), PL de altas ordens geralmente sédo capazes de modelar bem as mudancas nas
variancias ao longo de uma escala continua, contudo podem levar a estimativas de
parametros implausiveis para o inicio e o fim da trajetoria, por colocarem alta énfase
nas observacdes dos extremos.

Uma alternativa aos PL de altas ordens sdo os polinbmios segmentados
(Splines), definidos como curvas constituidas por segmentos individuais de polinbmios
de grau reduzido que se unem em pontos especificos denominados nés (MEYER,
2005). Segundo MISZTAL (2006), cada coeficiente de uma fung¢ao Spline atua somente
em uma fracdo da trajetdria estudada, proporcionando a possibilidade de melhores
propriedades numéricas e maior facilidade no processo de estimacdo dos parametros.
Adicionalmente, as posi¢des dos nés podem ser escolhidas de acordo com o padrao
das mudancas ao longo da trajetoria, podendo-se posiciona-los mais proximos em
regides que apresentam mudancas rapidas, e mais espacados nas demais.

Estudos sobre a aplicacdo dos modelos de regressdo aleatdria nas avaliacoes
genéticas para a producdo de leite em bovinos de origem zebuina sdo escassos.
COSTA et al. (2005), utilizando registros de PLDC de uma pequena amostra (1.200
vacas) de bovinos Gir Leiteiro, compararam MRA empregando as fun¢gdes de Wilmink,
Ali & Schaeffer e polindbmios de Legendre. Os autores encontraram estimativas de
herdabilidade muito altas (ao redor de 0,80) nos primeiros 60 dias de lactacdo e
estimativas de correlacdes genéticas negativas entre as PLDC do inicio e do final da
lactacdo. HERRERA et al. (2008) e PEREIRA et al. (2010), utilizando amostras maiores
e agrupando as PLDC em classes de 30 e 15 dias, respectivamente, compararam as
funcbes de Wilmink e Ali & Schaeffer e concluiram que esta Ultima se ajustou melhor
aos dados. As estimativas de herdabilidade em ambos os trabalhos foram similares e
variaram entre 0,09 e 0,33. Entretanto, PEREIRA et al. (2010) reportaram correlagcoes
genéticas negativas entre as PLDC do inicio e do fim da lactacdo. Nenhum dos estudos
ja realizados contemplou o uso de fun¢des Splines ou das informacgdes provenientes de
animais cruzados. E importante ressaltar que atualmente as avaliagdes genéticas da
raca Gir Leiteiro incluem registros de producédo de leite de animais puros e cruzados. A

escolha de um modelo adequado permitird a utilizacgdo dos MRA nas avaliacbes
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genéticas de zebuinos leiteiros. Assim, objetivou-se com este estudo comparar modelos
de regressdo aleatoria para a producdo de leite de primeiras lactacdes de vacas Gir
Leiteiro utilizando-se polinbmios ortogonais de Legendre ou funcdes Splines lineares

dos dias em lactacéo.

MATERIAL E METODOS

Dados

Para a estimacdo dos componentes de variancia, foi utilizado um arquivo
contendo 59.744 registros de PLDC de 7.810 primeiras lactagdes de vacas Gir Leiteiro
(GL) e cruzadas com Holandés, filhas de 765 touros GL, com idade ao parto entre 20 e
66 meses, paridas entre 1990 e 2009, em 229 rebanhos. Os dados foram provenientes
do Arquivo Zootécnico Nacional de Gado de Leite e foram originados de controles
leiteiros supervisionados em intervalos de 15 a 45 dias. Somente foram utilizados os
controles entre o 5° e o 305° dia da lactacdo. Foram estabelecidas as seguintes
condic¢Oes a inclusdo das vacas no estudo: primeiro controle leiteiro realizado antes de
45 dias apds o parto e o numero de controles leiteiros superior a trés. As propor¢des de
vacas de acordo com o numero de controles foram: 4 controles = 3,6%; 5 controles =
5,6%; 6 controles = 8,3%; 7-10 controles = 81,1%; >10 controles = 1,4%. Os grupos
contemporaneos foram formados por animais cujas PLDC foram mensuradas no
mesmo rebanho, ano e més. Grupos contemporaneos com menos de quatro animais
foram eliminados. As vacas foram distribuidas em 5 grupos genéticos: 1 = 100% GL; 2
=87,5% < GL < 100%; 3 = 75% < GL < 87,5%; 4 = 62,5% < GL < 75%; e 5 = 50% < GL
< 62,5%. Cerca de 80% das vacas pertenciam aos grupos 1 e 4. ApoOs buscar o
parentesco entre 0s animais por cinco geracdes, o arquivo de genealogia foi composto
por 16.546 animais.
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Modelos

As analises foram realizadas utilizando-se modelos de regressdo aleatoria.
Foram considerados os efeitos sistematicos de grupo contemporaneo, os efeitos linear
e quadratico da idade da vaca ao parto e a curva média de lactagdo dentro de cada
grupo genético (regresséo fixa), modelada por um polinbmio de Legendre de grau trés.
Os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente foram modelados por polinbmios
ortogonais de Legendre ou fungdes Splines lineares.

O modelo de regressao aleatoria geral utilizado nas anélises é representado por:
2 4 c c
Yiu =GC; + an Xy + Zﬁjm¢m(t) + Zakm(om(t) + Z Pin®@a(® + €45 »
n=1 m=1 m=1 m=1

em que Yiu € a |-ésima observagdo registrada no dia de lactagéo t, do animal k,
pertencente ao grupo geneético j e ao grupo contemporaneo i; GC; é o efeito do i-ésimo
grupo contemporaneo (5.747 classes); b, € o coeficiente de regressdo para os efeitos
linear (n=1) e quadrético (n=2) da idade xx da vaca ao parto sobre a PLDC, em meses;

fn € 0 conjunto de m coeficientes de regressao fixos para a trajetéria media do grupo
genético j; ¢, (t) é a covariavel da fungao de regresséo de acordo com o dia da lactagéo

t); o..P, S80 0s conjuntos de m coeficientes de regressdo para os efeitos genético

aditivo e de ambiente permanente, para cada vaca k; e ej é a medida de erro
temporario associada a observacéo | da vaca k pertencente ao grupo contemporaneo i
e ao grupo geneético j. O numero de coeficientes de regresséao c varia de acordo com as
funcdes utilizadas nas regressdes aleatdrias genétio-aditiva e de ambiente permanente.

Primeiramente, a variancia residual foi assumida constante (homogénea) ao
longo da lactacdo. Posteriormente, as variancias residuais foram assumidas como
heterogéneas com 5 (5-30, 31-60, 61-120, 121-270 e 271-305 dias em lactag&o) ou 10
(5-30, 31-60, 61-90, 91-120, 121-150, 151-180, 181-210, 211-240, 241-270 e 270-305
dias em lactacao) classes. Quando foram empregadas 5 classes, as variancias foram
agrupadas por semelhanca, com base nas estimativas de variancia residual do modelo

contendo dez classes. Ao avaliar as diferentes estruturas de variancia residual, foram
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utilizados modelos cujas regressOes aleatérias, genética aditiva e de ambiente
permanente, foram modeladas por polindmios de Legendre de grau 3.

ApGs a escolha da melhor estrutura para a variancia residual, diferentes modelos
de regressao aleatéria foram testados. Os efeitos genético aditivo e de ambiente
permanente foram modelados por: polinbmios ortogonais de Legendre de graus 3, 4 ou
5 ou fungdes Splines lineares com 4 a 6 nés. Para estas, inicialmente os nés foram
posicionados nos dias 5, 29, 71 e 305. O primeiro no interno foi posicionado na regiao
do pico de lactacdo (30 dias) e, nesta, o dia com o0 maior nimero de observacgdes foi 0
29°. Para permitir menores intervalos entre os nos no inicio da lactacéo, o segundo né
interno foi posicionado no 71° dia. Considerando a ocorréncia de lactagdes curtas (<
200 dias), dois nos adicionais foram posicionados nos dias 120 e 260, tendo em vista
um aumento na flexibilidade do modelo. Quando utilizadas fungbes Splines lineares,
para cada modelo avaliado, os efeitos aleatérios genético aditivo e de ambiente
permanente foram modelados por igual nimero de segmentos e com polindmios de
mesmo grau.

Os diferentes MRA foram representados por: Tkakpr, onde T € o tipo de fungéo
base utilizada (polinbmio ortogonal de Legendre — LEG ou funcéo Spline Linear — SPL);
ka e kp sdo os numeros de coeficientes de regressao aleatéria para os efeitos genético
aditivo e de ambiente permanente; e r € o numero de classes de variancia residual.

As analises foram realizadas por método Bayesiano utilizando-se o programa
GIBBS3F90 (MISZTAL, 2010). O modelo de regressao aleatéria pode ser reescrito, na
forma matricial por:

y=Xp+Za+Wp+e,
em que y € o vetor das observagdes; B, o vetor dos efeitos sistematicos; a, o vetor dos
coeficientes de regresséo aleatéria do efeito genético aditivo; p, o vetor dos coeficientes
de regressao aleatoria do efeito de ambiente permanente; e, o vetor de efeito residual;
e X, Z e W sdo as matrizes de incidéncia correspondentes as observacdes para efeitos

sistemaéticos, efeitos genético aditivo e de ambiente permanente. Assumiu-se que:
* ylba,p,o; .....0. ~NMV(Xb+Za+Wp, R), R = diag{c?; }, com x variando de 1

até n, onde n é o numero de classes de residuo.
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As pressuposicoes acerca das distribuicbes a priori para 0s parametros
desconhecidos foram consideradas como a seguir:

* alA, ~NMV(0,G), com G=A,®A, em que A é a matriz do numerador dos
coeficientes de parentesco entre 0s animais e A, € a matriz contendo as covariancias

entre os coeficientes de regressao aleatoria genético-aditivos;

* plA, ~NMV(0,P), com P=A, ®I, em que | € uma matriz identidade e A, € a

matriz contendo as covariancias entre 0s coeficientes de regressdo aleatéria de

ambiente permanente;

2 -1 2 2 -1 2 2 -1 2
o AV, S ~WT(v,, V. S), ALV, S, ~WT(v,,v,S)) e RJ|v,S; ~W7(v,V.S,),

propTp
em que v,,SZ, vp,S§ e v,,S. representam o grau de confianga e os valores a priori para

as covariancias dos coeficientes de regressao genético-aditivos e de ambiente
permanente, e para as variancias residuais, respectivamente; e

* b oc constante.
NMV,W *referem-se as distribuices normal multivariada e Wishart invertida,

respectivamente.

As inferéncias sobre os paréametros de interesse foram realizadas a partir de
suas correspondentes distribuicbes marginais posteriores. Para cada modelo avaliado
foi gerada uma cadeia de 850.000 amostras. De forma conservadora, as primeiras
50.000 amostras foram descartadas e consideradas como burn-in. A convergéncia foi
monitorada pela inspecdo grafica das amostras x iteracdes e também pelos critérios
propostos por HEIDELBERGER & WELCH (1983) e GEWEKE (1992), os quais foram
calculados com o auxilio do pacote boa do R (SMITH, 2007). Procedeu-se entdo um
intervalo de descarte amostral de 50, restando 16.000 amostras baseadas nas quais as
inferéncias foram realizadas.

Para apresentacdo, os parametros genéticos para os dias da lactagdo foram
obtidos em intervalos de 15 dias para cada amostra. Como as fungfes Splines lineares
e B-splines ndo séo ortogonais, a auto-decomposicédo da matriz de covariancias entre

os coeficientes de regressao aleatéria ndo produz os autovalores e as autofuncdes da
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funcdo de covariancia (MEYER, 2005). Entdo, como sugerido por RICE & WU (2001),
os autovalores e as autofuncdes foram obtidos numericamente, avaliando-se a fungéo
de covariancia a cada 15 dias dentro do intervalo de 5 a 305 dias de lactagéo, e entdo
calculando-se os autovalores e autofuncdes da matriz de covariancias entre as PLDC

resultante.
Comparacao de modelos

Os modelos de regressao aleatéria foram comparados utilizando-se os seguintes
critérios:
‘A . . 305 , s - ..
1. Variancia residual total (VRT): VRT = Zd:&_)vrmd , onde vr é a média a posteriori da

variancia residual para o dia d.
2. Critério de Informacédo da Deviance (DIC), apresentado por SPIEGELHALTER et.
al. (2002):

DIC = D() + p,, = 2D(6) — D(0) |

em que 5(49):E6|y[D(49)] (esperanca a posteriori da deviance bayesiana) e

D(0) =-2log p(y| 0), representando a qualidade de ajuste do modelo. O numero efetivo
de paradmetros representa a penalizagdo para o incremento da complexidade do
modelo: p, =D(0)-D(0), onde & é o vetor de parametros do modelo e D(6) é a
deviance bayesiana avaliada as médias a posteriori dos parametros.
3. Critério de Informacao Bayesiano (BIC), apresentado por SCHWARZ (1978):
BIC = D(0) + par[log(n)]

em que par € o numero de parametros do modelo e log(n) é o logaritmo natural do
namero total de observagoées.

Modelos com menores DIC e BIC sao preferidos por indicarem melhor qualidade

de ajuste combinada com menor grau de complexidade.
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Adicionalmente, os dois melhores modelos de acordo com os critérios DIC e BIC
foram comparados entre si pelo Percentual Relativo de Reducdo da Complexidade
(PRRC), proposto por BOZDOGAN (2000):

PRRC,, =[C,(A,)—C(Apy)l/ Ci(A,),
em que A, e Ag, Sdo as matrizes de covariancia e correlagéo entre os parametros do
modelo m e C,(A,)= posto(A,,)log[trago(A,,)/ posto(A,,)]—logldet(A,,)]. Maior PRRC

indica menor complexidade.
Os modelos foram adicionalmente comparados por meio da classificagdo dos
animais de acordo com seus valores genéticos preditos para a producdo acumulada até

305 dias de lactacéao.

RESULTADOS E DISCUSSAO

A média geral da producéo de leite no dia do controle foi de 9,81 kg, com desvio
padrdao de 4,39 kg e coeficiente de variacdo de 44,79%. Observou-se aumento da
producdo até por volta do dia 30 da lactacéo, a partir do qual a producdo decresceu
gradativamente até o final da lactacdo (Figura 1). Dadas as diferencas no nivel de
producdo entre os grupos genéticos (Figura 1), € importante considerar no modelo o

efeito dos dias em lactagéo (regresséo fixa) aninhado no grupo genético.
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Figura 1. Numero de observacbes (barras) e média da producédo de leite (linhas por
grupo genético') de acordo com os dias em lactacdo (classes de 7 dias). ‘Grupo
genético: GG1 = 100% Gir Leiteiro (GL); GG2 = 87.5% < GL < 100%; GG3 = 75% < GL
< 87.5%; GG4 =62.5% < GL < 75% e GG5 = 50% < GL < 62.5%.

Os resultados dos diferentes critérios de comparagcdo dos modelos sédo
apresentados na Tabela 1. Quando avaliada a estrutura de variancia residual, todos os
critérios indicaram a necessidade de se considerar heterogeneidade de variancias ao
longo da lactagdo. Comparando-se os modelos com cinco (LEG445) ou dez (LEG4410)
classes de variancia residual, o modelo LEG4410 apresentou menores VRT. Em
contrapartida, o modelo LEG445 apresentou menores DIC e BIC, indicando melhor
ajuste proporcionado por este modelo quando comparado ao LEG441 e ao LEG4410.
Estes resultados demonstram que as variancias residuais sdo heterogéneas ao longo
da lactacdo e que somente cinco classes parecem ser suficientes para a modelagem
deste efeito para esta populacdo. Resultados semelhantes foram reportados por
COSTA et al. (2005), HERRERA et al. (2008) e PEREIRA et al. (2010) para raca Gir
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Leiteiro, REKAYA et al. (1999), LOPEZ-ROMERO & CARABANO (2003) e BIGNARDI
et al. (2009), para a raca Holandesa.

Tabela 1. Numero de coeficientes de regressao aleatéria para os efeitos genético
aditivo (n,) e de ambiente permanente (nap), NUMero classes de variancia residual (cvr),
posi¢cado dos noés (pn), numero de parametros (p), variancia residual total (VRT), Critérios
de Informacédo da Deviance (DIC) e Bayesiano (BIC), para os modelos utilizando
polinbmios de Legendre (LEG) ou fun¢des Splines com segmentos lineares (SPL).

Modelo Na Na  CVI pn p VRT' DIC! BIC?

LEG441 4 4 1 - 21 31,1 2.964 4.005
LEG445 4 4 5 - 25 29,0 2.413 3.259
LEG4410 4 4 10 - 30 25,0 2.899 3.297
LEG455 4 5 5 - 30 0,9 0 0
SPL445 4 4 5 5,29, 71, 305 25 57,5 4.707 6.908
SPL555 5 5 5 5,29, 71, 120, 305 35 21,9 2.183 2.348
SPL665 6 6 5 5,29, 71, 120, 260, 305 47 0 546 67

! Expressos como desvios dos respectivos “melhores” valores (0)

Os modelos com polindmios de Legendre de graus superiores a 3 para o efeito
genético aditivo e a 4 para o efeito de ambiente permanente, apresentaram estimativas
de correlagbes genéticas negativas entre as producdes dos dias do inicio e do fim da
lactacdo e, portanto, foram descartados. Este comportamento ndo é esperado em
termos biolégicos, e tem sido atribuido a deficiéncia de ajuste dos modelos de
regressao aleatdria nos extremos da curva, provavelmente devido ao menor nimero de
observacdes nestes periodos (MEYER, 1999). PEREIRA et al. (2010), trabalhando com
parte do mesmo conjunto de dados utilizado neste estudo, empregando as funcdes de
Wilmink ou Ali & Schaeffer para modelar as regressdes fixas e aleatérias, reportaram
estimativas de correlagcdo genética negativas entre as PLDC do inicio e final da
lactacdo. Os autores apresentaram como uma das possiveis justificativas, o uso de
somatotropina bovina (bST) em conjunto com o tratamento preferencial que vem sendo
aplicado para parte dos animais em alguns rebanhos. Como esta pratica € realizada,
geralmente, a partir do segundo més de lactagéo, vacas que recebem este tratamento
podem ter producdes ao final da lactacdo (305 dias) até mesmo superiores as do inicio.
As informacdes sobre 0 uso de bST nédo estdo disponiveis no banco de dados da raca.

Consequentemente, este efeito ndo é levado em consideragdo no modelo e poderia
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ocorrer interferéncia nas estimativas de parametros genéticos. Estimativas de
correlagbes negativas entre os extremos da lactacdo foram reportadas por REKAYA et
al. (1999), LOPEZ-ROMERO & CARABANO (2003) e BIGNARDI et al. (2009) para a
raca Holandésa e por KETTUNEN et al. (2000) para a raca Ayrshire.

De acordo com os valores de VRT, o modelo SPL665, dentre todos os modelos,
foi o que proporcionou o melhor ajuste aos dados (Tabela 1). Contudo, quando
comparado ao segundo colocado (LEG455) a reducdo na VRT foi de apenas 0,24%. Os
critérios DIC e BIC indicaram o modelo LEG455 como o melhor modelo para o ajuste as
PLDC. Em segundo lugar, o modelo SPL665 seria escolhido. Estes resultados
demonstram que a variancia residual ndo é um bom critério para comparacdo de
modelos e que este tende a selecionar modelos superparametrizados. Uma das
peculiaridades dos modelos que utilizam a producdo no dia do controle é a alta
demanda computacional, dado o expressivo nimero de parametros a ser estimado. Sob
esta Otica, o0 modelo SPL665 (47 parametros) conduz a um incremento de 57% no
namero de parametros a ser estimado quando comparado ao modelo LEG455 (30
parametros). O consumo de memoéria RAM e o tempo gasto por iteracdo foram,
respectivamente, 46% e 57% superiores para o0 modelo SPL665 em comparacdo ao
LEG455. Outro aspecto importante a ser considerado € a estrutura correlacional entre
os parametros do modelo, a qual possui relacdo com a velocidade de convergéncia
(SCHAEFFER, 2008). A PRRC do modelo SPL665 foi de 0,9% enquanto que a do
modelo LEG455 foi de 81,6%, indicando que a interdependéncia entre os parametros
do modelo SPL665 é consideravelmente maior que a do modelo LEG455. De modo
semelhante, GUO & SCHAEFFER (2002) relataram maiores correlacdes entre 0s
parametros e menores valores de PRRC para funcdes splines em relagéo a outras.

BOHMANOVA et al. (2008), estudando dados de producéao de leite, gordura e
proteina no dia do controle e também de escores de células somaticas de bovinos da
raca Holandesa no Canada, compararam quatro modelos em que as regressoes fixas e
aleatérias eram ambas ajustadas por polindmios de Legendre de grau quatro (LEG4) ou
fungBes Splines lineares com 4, 5 ou 6 nos. Diferente do observado neste estudo, os

autores reportaram que o modelo que ajustava funcbes Splines lineares com 6 nés
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(SPL6) foi superior aos demais modelos pelos critérios DIC e VRT. Entretanto, como
encontrado neste estudo, SPL6 foi 0 modelo mais complexo e, consequentemente, o de
maior tempo gasto até a convergéncia. O modelo LEG4, pelo contrario, dentre todos os
modelos comparados, foi 0 que atingiu a convergéncia em menor tempo.

As variancias fenotipicas obtidas com o0s modelos LEG455 e SPL665
apresentaram tendéncia semelhante ao longo da lactacdo, com valores discretamente
superiores no terco médio da lactacdo (Figura 2). As estimativas com o modelo LEG455
foram ligeiramente superiores nos dias iniciais da lactacdo quando comparadas aquelas
utiizando o modelo SPL665. As variancias ambientais (soma das variancias de
ambiente permanente e residual) obtidas com estes dois MRA foram similares. As
variancias genético-aditivas estimadas com os dois modelos foram similares, entretanto,
como as fenotipicas, as obtidas com o LEG455 foram ligeiramente superiores nos
primeiros dias da lactacdo. No entanto, observaram-se, com ambos os modelos e ao
longo de toda a lactacdo, que os intervalos de credibilidade de 95% (IC95) para as
estimativas de variancia se sobrepuseram.

As estimativas médias a posteriori das herdabilidades (Figura 3) apresentaram
comportamento similar ao das variancias genético-aditivas e variaram entre 0,12 e 0,26
(LEG455) e 0,16 e 0,29 (SPL665). As estimativas obtidas com o0 modelo SPL665 foram
ligeiramente superiores as do modelo LEG455 nos terc¢os inicial (exceto entre os dias 5
e 30) e final da lactacdo. Estimativas de magnitude similar foram descritas por
HERRERA et al. (2008) e PEREIRA et al. (2010), utilizando as fun¢des de Wilmink ou
Ali & Schaeffer para modelar as regressoes fixas e aleatorias para a PLDC em bovinos
da raca Gir Leiteiro. Por outro lado, COSTA et al. (2005) relataram estimativas de
herdabilidade muito mais altas (ao redor de 0,80) para as produ¢cdes nos primeiros 60
dias de lactacdo, resultados estes que poderiam estar relacionados ao pequeno

tamanho amostral utilizado em seus estudos (cerca de 1.200 vacas).
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Figura 2. Estimativas médias a posteriori de variancias fenotipicas, ambientais (o¢> ou
0 + oapz) e genético-aditivas de acordo com o dia da lactacéo, obtidas com os modelos
de regressao aleatéria LEG455 e SPL665.
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Figura 3. Estimativas médias a posteriori de herdabilidades de acordo com o dia da
lactacdo, obtidas com os modelos de regressao aleatdria LEG455 e SPL665.

As estimativas médias a posteriori das correlagbes fenotipicas variaram entre
0,20 e 0,88 (LEG455) e entre 0,21 e 0,87 (SPL665), sendo maiores entre PLDC
adjacentes (Figura 4). Como esperado, as estimativas de correlacdo de ambiente
permanente apresentaram comportamento semelhante e variaram entre 0,28 e 0,99
(LEG455) e entre 0,29 e 0,99 (SPL665). De modo similar, as estimativas de correlacao
genético-aditivas obtidas com ambos os modelos foram proximas a 0,99 entre PLDC
adjacentes, decrescendo para valores ao redor de 0,10 entre o inicio e o final da
lactacdo. As estimativas de correlacdo genética entre as PLDC obtidas com o modelo
SPL665 apresentaram quedas bruscas e inesperadas com o distanciamento entre os
dias da lactacdo. As correlacdes entre o quinto dia da lactacdo e os demais
decresceram de valores proximos a unidade para valores inferiores a 0,20 a partir dos
155 dias de lactacao. Além disso, os IC95 foram consideravelmente superiores com o
modelo SPL665 em comparacéo ao LEG455, indicando menor acuracia das estimativas
de correlagdo obtidas com o modelo utilizando funcdes Splines lineares. Resultados
semelhantes para as magnitudes e o comportamento das correlagbes genéticas foram
reportados por HERRERA et al. (2008) para a raga Gir Leiteiro, entretanto, no estudo

deles as PLDC foram agrupadas em 10 classes de 30 dias. Por outro lado, PEREIRA et
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al. (2010), trabalhando com parte do mesmo conjunto de dados utilizado neste estudo,
empregando as fungbes de Wilmink ou Ali & Schaeffer para modelar as regressoes
fixas e aleatdrias, reportaram estimativas de correlagdo genética negativas entre as
PLDC do inicio e final da lactacdo, evidenciando a importancia da escolha de um

modelo adequado para o ajuste das PLDC em bovinos leiteiros.
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Figura 4. Estimativas médias a posteriori das correlacdes genético-aditivas (ADD), de
ambiente permanente (APE) e fenotipicas (FEN) entre as PLDC dos dias da lactacéo,
obtidas com os modelos de regressao aleatoria.
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Dada a ocorréncia de lactacdes curtas (menos de 200 dias), uma peculiaridade
genética desta raga, ha uma reducédo acentuada do numero de observac6es no ultimo
terco da lactagdo. Isso pode afetar as estimativas de parametros genéticos e ser uma
das causas da diminuicdo observada nas estimativas de herdabilidade apdés 180 dias
de lactacdo, e das estimativas de correlagdes genéticas baixas ou negativas entre as
producdes no inicio e no final da lactacdo. Assim, como sugerido por COSTA et al.
(2005), estudos para determinar se o periodo de 305 dias € o mais apropriado para ser
utilizado para avaliagbes genéticas desta raca sdo recomendados.

Os trés principais autovalores da matriz de covariancias entre as PLDC para o
efeito genético aditivo explicaram 99,34% (LEG455) e 98,20% (SPL665) da variacdo
genética total entre os animais (Tabela 2). Quando utilizado o modelo LEGA455, os trés
principais autovalores explicaram individualmente 78,92%, 14,66% e 5,76%,
respectivamente. Um autovalor de grande magnitude (proporcionalmente aos demais)
indica que a selecdo baseada em sua correspondente autofuncdo ocasionara
mudancas mais rapidas que aquelas obtidas utilizando-se uma autofuncao relativa a um
autovalor pequeno (Kirkpatrick et al., 1990). De forma semelhante, para o efeito de
ambiente permanente, os trés principais autovalores explicaram 95,95% (LEGA455) e
97,15% (SPL665). Com o0 modelo SPL665, a estimativa do ultimo autovalor, tanto para
o efeito genético aditivo quanto para o de ambiente permanente, foi muito proxima a 0,
indicando a possibilidade de ajuste de um modelo de posto reduzido, com menor

namero de parametros.

Tabela 2. Autovalores (A) das matrizes de covariancias entre as producdes no dia do
controle para os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente.

Autovalor (A)

Modelo T 0 30 20 5o 50
LEG455
Efeito genético aditivo 28,2848 5,2526 2,0659 0,2346 -

Efeito de ambiente permanente 96,4889 15,6275 6,7834 3,4596 1,5629 -

SPL665
Efeito genético aditivo 30,2271 5,2760 2,3153 0,5907 0,1010 0,0003
Efeito de ambiente permanente 95,5888 16,1868 6,4066 2,5599 0,9029 0,0002
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As autofuncbes referentes aos trés principais autovalores da matriz de
covariancias entre as PLDC para os efeitos genético aditivo e de ambiente permanente
apresentaram padrdes muito similares entre os modelos LEG455 e SPL665. As trés
principais autofuncdes para o efeito genético aditivo obtidas com o modelo LEG455 séo
mostradas na Figura 5. A primeira autofuncao foi positiva e aproximadamente constante
ao longo de toda a lactacéo, cujo valor genético associado corresponde ao potencial
médio do animal ao longo da lactacdo (DRUET et al., 2003). A selecdo baseada na
primeira autofuncéo permite alterar a producéo ao longo da lactacdo no mesmo sentido.
Em contrapartida, a segunda autofuncdo foi crescente do inicio (-0,46) ao fim da
lactagcédo (0,31), indicando relagdes contrastantes entre os valores genéticos para as
producdes do inicio e do final do periodo de lactacdo. A selecdo baseada nesta permite
alterar o formato da curva de lactacao (persisténcia da producéo) da populacédo (OLORI
et al., 1999). A terceira autofuncao foi positiva no inicio e fim da lacta¢do e negativa no
meio da lactacdo. TOGASHI & LIN (2006, 2007) demonstraram que 0s trés principais
autovetores da matriz de covariancias entre os coeficientes de regresséo aleatoria para
o efeito genético aditivo, podem ser utilizados na constru¢cdo de um indice de selecéo
para maximizar a producdo de leite na lactacdo e a persisténcia. Os trés principais
autovalores da matriz de covariancias entre as producgdes de leite no dia do controle
explicam quase toda a variagdo genética para a caracteristica, indicando que um
modelo de posto reduzido poderia ser ajustado tendo em vista uma reducédo do nimero

de parametros.
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Figura 5. Estimativas a posteriori das autofuncdes, referentes aos trés principais (F1, F2
e F3, respectivamente) autovalores da matriz de covariancias entre as producdes no dia
do controle para o efeito genético aditivo, obtidas com o modelo LEG455.

As correlacbes de rank entre os valores genéticos preditos (VG) para os touros
variaram entre 0,946 e 0,998 (Tabela 3). As correlagbes mais altas foram observadas
entre modelos ajustando o mesmo tipo de funcdo (LEG ou SPL). Por outro lado, as
correlacbes foram menores ao comparar modelos LEG e SPL entre si. A menor
correlagdo observada (0,946) foi entre LEG455 e SPL555, indicando a ocorréncia de
alteragcbes significativas na classificacdo dos touros entre estes modelos. A alta
correlacdo entre LEG445 e LEG455 (0,998) indica que praticamente ndo ha diferencas
entre eles quando da selecdo de touros. Adicionalmente, os parametros geneticos
estimados com esses modelos foram praticamente idénticos. As correlacbes de
Pearson entre os VG obtidos com os diferentes modelos foram similares as correlacdes

de rank.
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Tabela 3. Correlacdes de Pearson (acima da diagonal) e de rank/Spearman (abaixo da
diagonal) entre os valores genéticos preditos para a produ¢do acumulada até 305 dias
de lactacao

Correlacao
Modelo LEG445 LEG455 SPL445 SPL555 SPL665
LEG445 - 0,999 0,989 0,976 0,986
LEG455 0,998 - 0,986 0,968 0,980
SPL445 0,980 0,975 - 0,991 0,995
SPL555 0,958 0,946 0,986 - 0,995
SPL665 0,975 0,964 0,990 0,992 -

Dada a alta correlacdo de rank entre LEG455 e LEG445, o ultimo, menos
parametrizado, poderia ser utilizado nas avaliagfes genéticas da raga Gir Leiteiro com o
objetivo de se obter VG mais acurados quando comparados aos obtidos com o atual
modelo, o qual é baseado nas estimativas de P305. Adicionalmente, com um modelo de
regressao aleatoria, a selecédo para fungbes da curva de lactacao (Ex.: persisténcia),
poderia ser facilmente implementada.

Estimativas acuradas de parametros genéticos podem ser obtidas utilizando-se
modelos de regressao aleatoria, entretanto, grandes conjuntos de dados séo requeridos
(DRUET et al.,, 2003). A raca Gir Leiteiro pode ser considerada uma pequena
populacdo, mas, devido as suas caracteristicas desejaveis, como adaptagéo ao calor,
resisténcia aos endo e ectoparasitas e boa producédo de leite em sistemas de pastejo,
encontra-se em franca expansao, com crescente niumero de criadores no Brasil e em
outros paises localizados na zona tropical do planeta. Neste sentido, uma cooperacao
internacional seria uma oportunidade para o incremento da base de dados da raca.

Outros estudos considerando diferentes localizacdes dos nds ao se utilizarem
fungBes Splines poderiam ser realizados tendo em vista um melhor ajuste as PLDC. Um
aumento da densidade dos nés também poderia ser avaliado, entretanto, ocorreria um
incremento consideravel no nimero de parametros estimados e, possivelmente, menor
acurdcia das estimativas de parametros genéticos. Diferentes tipos de funcdes para as
regressdes fixa e aleatdrias (polinbmios de Legendre para o efeito genético aditivo e
funcdes Splines lineares para o de ambiente permanente, por exemplo), poderiam ser

avaliadas.
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CONCLUSOES

As estimativas de herdabilidade obtidas com modelos ajustando funcdes Splines
lineares ou polinbmios ortogonais de Legendre foram similares, entretanto, os
comportamentos das correlagdes genéticas estimadas com todos os modelos ajustando
Splines ndo foram dentro do biologicamente esperado. Consequentemente, modelos de
regressao aleatodria ajustando polinbmios ortogonais de Legendre sdo indicados para as
avaliagOes genéticas da raca Gir Leiteiro para caracteristicas produtivas.

Um modelo utilizando polindmios ortogonais de Legendre cubicos para os efeitos
genético aditivo e de ambiente permanente, e cinco classes de variancia residual € uma
opcao parcimoniosa para ser utilizada nas avaliacdes genéticas para a producao de

leite nesta raca.
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CAPITULO 4 — PARAMETROS GENETICOS PARA CARACTERISTICAS
PRODUTIVAS EM BOVINOS GIR LEITEIRO UTILIZANDO-SE UM
MODELO DE REGRESSAO ALEATORIA

RESUMO - Foram utilizados 104.135 registros de controle leiteiro de 13.314
primeiras lactagfes de vacas da raga Gir Leiteiro e cruzadas com Holandés. As
producdes de leite, gordura e proteina no dia do controle foram analisadas sob
um modelo de regressdo aleatéria tri-caracteristicas. As estimativas de
herdabilidade variaram entre 0,12 e 0,24; 0,13 e 0,21; 0,12 e 0,26, para as
producdes didrias de leite, gordura e proteina, respectivamente. Para as
producdes diarias, as correlacbes genético-aditivas variaram entre 0,38 e 0,99
(leite), 0,25 e 0,99 (gordura), 0,22 e 0,99 (proteina), e foram maiores entre
producdes adjacentes, decrescendo gradualmente com o distanciamento entre
os dias da lactacdo. As correlacdes genético-aditivas entre as caracteristicas em
diferentes estagios da lactacdo foram altas e sempre acima de 0,70. As
herdabilidades para as producdes acumuladas e persisténcias foram 0,21 e 0,14
(leite), 0,24 e 0,16 (gordura), 0,20 e 0,18 (proteina), respectivamente. Entre as
producdes acumuladas, as correlacbes genético-aditivas foram 0,96 (leite-
gordura), 0,93 (leite-proteina), 0,90 (gordura-proteina) e, para as persisténcias,
0,73 (leite-gordura), 0,85 (leite-proteina), 0,87 (gordura-proteina). As correlacoes
entre a producdo acumulada e a persisténcia foram negativas, mas baixas, para
as trés caracteristicas avaliadas. O modelo de regresséo aleatoria apresentado
neste estudo poderia ser aplicado para as avaliacdes genéticas da raca Gir
Leiteiro utilizando produgdes no dia do controle, em detrimento dos modelos

tradicionais empregados para as estimativas de producdo acumulada.

Palavras-chave: funcdo de covariancia, persisténcia, producdo acumulada, producéo

diaria
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INTRODUCAO

A raca Gir Leiteiro encontra-se distribuida por todo o Brasil, o que se deve,
principalmente, a sua capacidade de producdo em pastejo, aliada a resisténcia aos
endo e ectoparasitas bem como as altas temperaturas. Essas e outras caracteristicas
desejaveis tém despertado interesse de outros paises localizados na faixa tropical do
planeta, com exportacéo de sémen e animais para Africa e Américas Central e do Sul e
ainda, mais recentemente, até mesmo para a india, seu pais de origem. De acordo com
a Associacao Brasileira de Inseminacao Artificial (ASBIA, 2011), a raca Gir Leiteiro foi
responsavel por 32% das 115.760 doses de sémen exportadas no ano de 2010, maior
volume exportado entre todas as racas no pais. Até o ano de 2010, o numero de
animais Gir (Gir e Gir Mocho) registados foi 675.853, sendo a segunda maior populacéo
de zebuinos no Brasil (ABCZ, 2011).

A raca Gir Leiteiro tem sido selecionada principalmente para a producéo de leite.
Em 1985 foi implementado um programa de melhoramento genético nacional para a
raca, com base em teste de progénie, cujo objetivo € melhorar as producdes de leite e
sélidos e também caracteristicas de tipo e manejo. As avaliacbes genéticas da raca
para caracteristicas produtivas tém sido baseadas em um modelo animal utilizando-se
estimativas da producdo acumulada até 305 dias de primeiras lactacdes (VERNEQUE
et al., 2011).

O uso de Modelos de Regressdo Aleatéria (MRA) na avaliagdo genética de
bovinos leiteiros tornou-se 0 método padrdo para a maioria dos paises (INTERBULL,
2011). Tais modelos utilizam a producdo no dia do controle (PDC) em detrimento de
estimativas da producdo acumulada até 305 dias de lactacdo. Dentre os beneficios
atribuidos ao uso dos MRA, destacam-se: a possibilidade de maximizacdo do uso dos
registros do controle leiteiro, com incremento da acuracia na avaliacdo dos individuos
(SCHAEFFER et al.,, 2000; MEYER, 2004); maior precisdo na definicdo dos grupos
contemporaneos e quantificacdo dos efeitos ambientais (VISSCHER & GODDARD,
1995); possibilidade de calculo do valor genético para persisténcia da producéo de leite

como fungbes dos dias em lactacdo (JAMROZIK et al., 1997). Adicionalmente,
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possibilitam a avaliacdo genética de animais cuja lactacédo ainda esta em curso, sem a
necessidade de projecles, o que viabiliza a realizacdo de avaliagbes mais frequentes,
permitindo reducé&o do intervalo de geracdes (SWALVE, 2000).

PEREIRA et al. (2012a) avaliaram diferentes MRA empregando polinbmios
ortogonais de Legendre ou Splines lineares para a producao de leite no dia do controle
de animais da raca Gir Leiteiro. Os autores recomendaram para as avaliagdes
genéticas um modelo aplicando polinémios ortogonais de Legendre de grau 3 para 0s
efeitos genético aditivo e de ambiente permanente.

Até o momento, nenhum estudo foi conduzido utilizando MRA para as producdes
de gordura e proteina no dia do controle em zebuinos leiteiros. A estimacdo de
parametros genéticos acurados é uma importante etapa nas avaliagcbes genéticas.
Assim, objetivou-se com este estudo estimar parametros genéticos para as producoes
de leite, gordura e proteina no dia do controle da primeira lactacdo de bovinos Gir
Leiteiro utilizando-se um modelo de regressao aleatoria tri-caracteristicas.

MATERIAL E METODOS

Dados

Os dados utilizados neste estudo foram obtidos junto a Embrapa Gado de Leite e
correspondem aos registros de producédo de leite, gordura e proteina no dia do controle
de primeiras lactacfes de vacas da raca Gir Leiteiro (GL) e cruzadas com Holandés,
filhas de touros GL. Tais informacdes foram provenientes rebanhos localizados em
diversos estados do Brasil, os quais participam do Programa Nacional de Melhoramento
do Gir Leiteiro (PNMGL), uma parceria entre Embrapa Gado de Leite, Associacao
Brasileira dos Criadores de Zebu (ABCZ) e Associacao Brasileira dos Criadores de Gir
Leiteiro (ABCGIL). Foram utilizados os controles entre o 5° e o 305° dia da lactacdo. As
condicdes estabelecidas para a inclusao das vacas no estudo foram: idade ao parto
entre 20 e 66 meses; primeiro controle realizado antes de 45 dias ap0s o parto; no

minimo 3 controles na lactacdo. As vacas foram distribuidas em subclasses rebanho-
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ano de parto e entdo a conexao entre elas foi avaliada utilizando-se o programa AMC
(ROSO & SCHENKEL, 2006). Foram eliminadas as informacbes referentes as
subclasses com menos de dez lagos genéticos diretos. As vacas foram distribuidas em
8 subclasses de idade-estacéo de parto, sendo 2 estacdes (Abril-Setembro e Outubro-
Marco) e 4 classes de idade (20-35; 36-47; 48-56 e 57-66 meses). Os grupos
contemporaneos (GC) foram formados por animais cujas PDC foram mensuradas no
mesmo rebanho, ano e més. Os registros de PDC foram distribuidos em subclasses de
rebanho-ano de parto (R2A), sendo 12 classes de 2 anos cada (1988-1989, ..., 2009-
2010). As vacas foram distribuidas em 5 grupos genéticos: 1 = 100% GL; 2 = 87,5% <
GL <100%; 3 = 75% < GL < 87,5%; 4 =62,5% < GL <75%; e 5 =50% < GL < 62,5%. A
estrutura dos conjuntos de dados para cada caracteristica apdés as restricdes é
apresentada na Tabela 1. A matriz de parentesco utilizada foi formada por 25.693

animais.



Tabela 1. Caracteristicas do conjunto de dados utilizado na analise

Leite Gordura Proteina
N° de observacdes 104.135 29.213 23.353
N° de vacas com observacao 13.314 4.058 3.367
Ne de vacas pertencentes aos GG* 1|2 |34 |5 8.522 | 258 | 1.289 | 2.875 | 370 1.603 | 148 | 664 | 1.505 | 138 876|167 | 657 | 1.524 | 143
Ne de touros 1.002 415 295
N° médio de vacas / rebanho 22,3 18,4 16,3
N° médio de controles / GC? 5,2 45 4,4
N° médio de controles / R2A® 68,5 53,4 49,2
Vacas com 3| 4|56 7:10 | >10 controles (%) 59|55|57|7.2|74,2|15 6,5(8,0]9,4|11,7|64,0]0,4 7,718419,9]13,4|60,5]0,1
Producéo diaria média (kg) 10,05 0,40 0,31
Desvio padréo da produgéo diaria (kg) 4,86 0,22 0,15

GG = grupos genéticos: 1 = 100% Gir Leiteiro (GL); 2 = 87,5% < GL < 100%; 3 = 75% < GL < 87,5%; 4 = 62,5% < GL < 75%; e 5 = 50% < GL < 62,5%; “GC =
grupo contemporaneo (rebanho-ano-més de controle); *R2Y = rebanho-periodo de parto, sendo 12 periodos de 2 anos cada (1988-1989, ..., 2009-2010).

€9
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Analise

As caracteristicas, producdes de leite, gordura e proteina no dia do controle,
foram analisadas utilizando-se um modelo de regressao aleatéria tri-caracteristicas, o

gual pode ser representado por:
4 4 4 4
Yc.ijklmno = GCI + IEjk + Zﬂlo(ﬁo(t) + Z ymo¢o(t) + Z ano(”o(t) + z pno(po(t) + eijklmno’
o=1 o=1 o=1 o=1

onde Yijkmno € @ Observagéo para a caracteristica c; GC; é o efeito da i-esima subclasse
rebanho-ano-més do controle; IEy é o efeito da j-eésima subclasse de idade-estagéo do
parto aninhado na classe k de dias em lactacéo (classes de 15 dias); B, € 0 0-ésimo
coeficiente de regresséo fixo, especifico para a I-ésima subclasse de rebanho-ano de
parto (R2A); ymo € 0 0-ésimo coeficiente de regressao fixo, especifico para o grupo
genético m; dno € pPno S0 0S 0-ésimos coeficientes de regressdo para os efeitos
aleatdrios genético aditivo do animal n e de ambiente permanente da vaca n, @.(t) € o
0-ésimo polinémio ortogonal de Legendre correspondente ao dia t da lactacdo e €jjimno

€ o residuo associado a observacéo.
Em notacdo matricial, 0 modelo pode ser representado como:
Y=Xb+Za+Wp +e

em que Y € o vetor das observacdes; b , o vetor dos efeitos sisteméticos (GC, IE, B e
¥); @, 0 vetor dos efeitos aleatdrios genético-aditivos; p, o vetor dos efeitos aleatorios de
ambiente permanente; e, o vetor de efeito aleatdrio residual; e X, Z e W sdo as matrizes
de incidéncia correspondentes as observacdes, para efeitos sistematicos, efeitos
aleatérios genético-aditivos e de ambiente permanente, respectivamente. Para este

modelo assumiram-se as seguintes pressuposicoes:

y|b,a,p,R~NMV(Xb +Za+Wp, R), Var|p|= 0 A, ®1 0
e 0 0 R
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emque A, e A, sdo, respectivamente, as matrizes de covariancias genético-aditivas e

de ambiente permanente entre o0s coeficientes de regressdo para as trés
caracteristicas; R € a matriz de covariancias residuais entre as caracteristicas, uma
matriz bloco-diagonal com blocos de tamanho 3 x 3 especificos para os respectivos
intervalos: 5-30, 31-60, 61-120, 121-270 e 271-305 dias em lacta¢do. Foi assumida uma
mesma variancia para os residuos dentro de um intervalo e variancias heterogéneas
entre intervalos. Adicionalmente, foi assumido que os residuos para diferentes dias da
lactacdo eram nao correlacionados. A é a matriz do numerador dos coeficientes de
parentesco entre 0s animais; | € uma matriz identidade e ® ¢é o operador produto direto
entre matrizes.

A andlise foi realizada por método Bayesiano utilizando-se o programa
GIBBS3F90 (MISZTAL, 2010). As distribuicdes a priori assumidas para os parametros
do modelo foram:

b oc constante,

a| A,~NMV(0,A . ® A),
Pl A~NMV(0,A, ®1),
AV, S2~WIV,,v,S;),
AP|vp,S§~WI(vp,va§),

R|V,,SZ~WI(v,,v,S?),
em que NMV e WI indicam as distribuicdes Normal multivariada e Wishart invertida,

S? representam o grau de confianca e os valores

e!'~e

respectivamente; e v,,SZ, v,,S; e v

a? a’?

a priori para as covariancias genético-aditivas, de ambiente permanente e residuais,
respectivamente.

As inferéncias sobre os parametros de interesse foram realizadas a partir de

suas correspondentes distribuicbes marginais a posteriori. Foi gerada uma cadeia de
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1.000.000 amostras. Ap6s o descarte das primeiras 50.000 amostras (burn-in),
procedeu-se um intervalo de descarte amostral de 50, restando 19.000 amostras
baseadas nas quais as inferéncias foram realizadas. A convergéncia foi monitorada
pela inspecao grafica das amostras x iteracdes e também pelos critérios propostos por
HEIDELBERGER & WELCH (1983) e GEWEKE (1992), os quais foram calculados com
o0 auxilio do pacote boa do R (SMITH, 2007).

As herdabilidades e correlacGes genéticas entre as producdes de leite, gordura e
proteina acumuladas até 305 dias de lactacdo foram obtidas como em JAMROZIK &
SCHAEFFER (1997) e as herdabilidades para os coeficientes de regressao aleatorios
como apresentado por JAMROZIK et al. (2001).

RESULTADOS E DISCUSSAO

O pico de producdo de leite desta populacdo ocorre em torno do dia 30 da
lactacdo (Figura 1), mais cedo quando comparado as racas europeias (BIGNARDI et
al., 2009; MIGLIOR et al., 2009). A curva média de producdo de gordura (Figura 1)
apresentou tendéncia semelhante & de producdo de leite. Por outro lado, para a
producdo de proteina, nao houve pico evidente e esta decresceu do inicio ao fim da
lactacao.

O numero de informacgdes para as producdes de gordura e proteina (Figura 2)
disponivel para a analise representou, ao longo de toda a lactacéo, cerca de 30 e 20%
do numero total de registros de producéo de leite, respectivamente. Estes sdo numeros
relativamente baixos e refletem a falta de interesse dos criadores no Brasil pela
mensuracdo e selecdo para a composicdo do leite, procedimento ha muito tempo
realizado em diversos paises. Tal fato poderia estar relacionado a auséncia de
pagamento diferenciado de acordo com tais teores até alguns anos atras e também a
dificuldade de envio das amostras de leite aos laboratorios credenciados pelo Ministério
da Agricultura. PRATA (2012), em um estudo pioneiro na racga Gir Leiteiro, encontrou
valores econdmicos para as producgdes de proteina e gordura representando 40 e 1,5

vezes o0 valor econémico para a producéo de leite. Neste sentido, estudos envolvendo
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a obtencdo de pesos econdmicos para as caracteristicas produtivas poderiam ser um
estimulo ao aumento do nimero de registros fenotipicos disponiveis para as avaliacdes
genéticas da raga.

Observou-se reducdo acentuada na disponibilidade de registros a partir de,
aproximadamente, 200 dias de lactacao (Figura 2). Alguma reducado é esperada e este
fato tem sido reportado em diversos estudos para diferentes racas (KETTUNEN et al.,
2000; STRABEL et al., 2006; BIGNARDI et al., 2009). Entretanto, a ocorréncia de
lactacdes curtas (menores que 200 dias), uma peculiaridade genética da populagdo em

estudo, pode ser a causa desta queda mais acentuada.
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Figura 1. ProdugBes médias de leite, gordura e proteina de acordo com o dia da
lactacéao.
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Figura 2. Numero de observacgdes por caracteristica de acordo com o dia da lactacao.

Parametros genéticos para as producdes diarias

Em geral, as variancias fenotipicas e de ambiente permanente para as trés
caracteristicas (Figuras 3 a 5) apresentaram o tipico formato de “U” reportado na
literatura em estudos com diferentes popula¢des, com varidncias maiores nos extremos
da lactacdo em relacdo as da regido central (STRABEL et al., 2006; BIGNARDI et al.
2009; MIGLIOR et al., 2009). Para as producdes de gordura e proteina, esta tendéncia
foi mais evidente, possivelmente devido a pequena disponibilidade de registros
fenotipicos. Este comportamento, ndo esperado em termos bioldgicos, tem sido
atribuido ao menor nimero de observagdes no inicio e no final da lactacdo e também a
outros fatores que ndo séo levados em conta no modelo, como tratamento preferencial
(MEYER, 1999; BOHMANOVA et al., 2008). Outra justificativa tem sido a menor
concentracdo de dados nos extremos da curva, o que pode afetar as estimativas de
parametros genéticos (MEYER, 1999). Por outro lado, como também encontrado por
STRABEL et al. (2006), as variancias genético-aditivas foram mais homogéneas ao
longo da lactacdo para as trés caracteristicas, com pequenas diferencas entre os

extremos e a regido central. Estimativas de magnitude e tendéncia semelhante foram
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reportadas por PEREIRA et al. (2010) para a producdo de leite, analisando parte do
conjunto de dados utilizados neste estudo. Algumas mudancas relativamente bruscas
nas variancias fenotipicas ao longo da lactacdo se devem ao ajuste da variancia
residual em classes/intervalos de dias em lactacéo.

As médias a posteriori para as estimativas de herdabilidade (Figura 6)
apresentaram a mesma tendéncia das variancias genético-aditivas, e variaram entre
0,12 e 0,24; 0,13 e 0,21; 0,12 e 0,26, para as producles diarias de leite, gordura e
proteina, respectivamente, sendo um pouco superiores na metade inicial da lactacao.
Assim, se no processo de selecdo forem atribuidos pesos iguais aos valores genéticos
estimados para os diferentes estadios da lactacao (ex.: valor genético acumulado em
305 dias), espera-se que maiores ganhos sejam obtidos para a producédo na primeira
metade da lactacdo. Estimativas de magnitude similar foram reportadas para a
producédo de leite em bovinos Gir Leiteiro (HERRERA et al., 2008; PEREIRA et al.,
2010) e Guzera (SANTOS et al., 2010). Por outro lado, COSTA et al. (2005)
encontraram estimativas muito superiores (ao redor de 0,80) nos primeiros 60 dias da
lactacdo para a producéo de leite na raca Gir Leiteiro, valores estes fora do esperado,
cuja possivel causa poderia ser 0 pequeno tamanho amostral utilizado

(aproximadamente 1.200 vacas).
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As estimativas das correlacdes fenotipicas variaram entre 0,21 e 0,89 (leite), 0,22
e 0,87 (gordura), 0,20 e 0,88 (proteina), e foram maiores entre PDC adjacentes,
decrescendo gradualmente com o distanciamento entre os dias da lactacdo. Com
tendéncia semelhante, as estimativas de correlagcdo de ambiente permanente variaram
entre 0,45 e 0,99 (leite), 0,27 e 0,99 (gordura), 0,42 e 0,99 (proteina). As estimativas
das correlacBes genético-aditivas entre as producdes diarias de leite foram proximas a
0,99 entre PDC adjacentes, decrescendo para valores ao redor de 0,40 entre aquelas
do inicio e do final da lactagdo. Por outro lado, apesar de tendéncia semelhante, as
correlagBes genético-aditivas entre as producdes de gordura ou proteina apresentaram
guedas mais bruscas com o distanciamento entre os dias da lactacdo, entretanto, estas
foram sempre acima de 0,20 (Figura 7). PEREIRA et al. (2010), trabalhando com parte
do mesmo conjunto de dados utilizado neste estudo, utilizaram as fungbes de Wilmink
ou Ali & Schaeffer para modelar as regressdes fixas e aleatérias e reportaram
estimativas de correlacdo genética negativas entre as producdes de leite do inicio e do
final da lactacdo. Além da diferenca na funcdo utilizada para as regressées (no
presente estudo foram utilizados polinbmios ortogonais de Legendre) e dos tamanhos
amostrais utilizados, as definicdes dos efeitos sistematicos foram diferentes entre os
dois estudos. A principal delas foi a inclusdo do efeito rebanho-ano de parto no
presente estudo. O efeito do GC (rebanho-ano-més de controle) nos MRA modela
apenas as diferencas no nivel de producdo entre os rebanhos. Por outro lado, as
regressdes para o efeito rebanho-ano de parto seriam responsaveis por modelar as
diferencas em persisténcia/formato da curva de lactacao entre os rebanhos e dentro de
um mesmo rebanho ao longo dos anos (JAMROZIK et al. 2001; DE ROOQOS et al. 2004).
Incrementos nas estimativas de correlacdo genética também foram observados por
JAMROZIK et al. (2001) e DE ROOS et al. (2004) ao incluirem o efeito rebanho-ano de

parto (regressédo) nos modelos.
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Figura 7. Médias a posteriori para as correlacdes genético-aditivas entre as producdes
de leite, gordura ou proteina no dia 5 e nos demais dias da lactacao.

As correlacdes genético-aditivas entre as producdes diarias de leite, gordura e
proteina em diferentes estadios da lactacao foram positivas e altas (Figura 8), indicando
gue a selecdo exclusivamente para a producao de leite, como realizada atualmente,
proporcionara ganhos correlacionados nas producdes de gordura e proteina. Contudo,
como as correlagdes ndo sdo iguais a unidade, espera-se, em longo prazo, queda nos
teores destes componentes. As correlagcdes foram um pouco inferiores no inicio e no fim
da lactacdo. As correlagdes entre as producfes de gordura e proteina foram inferiores

aguelas entre leite e gordura ou leite e proteina.
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Figura 8. Médias a posteriori para as correlagdes genético-aditivas entre as producdes
de leite, gordura e proteina de acordo com o dia da lactacao.

Os dois primeiros autovalores das matrizes de covariancias genético-aditivas
explicaram 93 (leite), 91 (gordura) ou 90% (proteina) da variacdo de cada caracteristica.
As duas primeiras autofungbes associadas a estes autovalores foram muito
semelhantes para as trés caracteristicas avaliadas. Portanto, foram apresentadas
apenas aquelas referentes a producao de leite (Figura 9). A primeira autofuncao foi
positiva e aproximadamente constante ao longo de toda a lactagéo, cujo valor genético
associado corresponde ao potencial médio do animal ao longo da lactacdo (DRUET et
al., 2003). A selecdo baseada na primeira autofuncdo permite alterar a producdo ao
longo da lactacdo no mesmo sentido. Por outro lado, a segunda autofuncdo foi
crescente do inicio ao fim da lactacdo, e a selecdo baseada nesta permite alterar o
formato da curva de lactacdo (persisténcia da producéo) da populacdo (OLORI et al.,
1999).
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Figura 9. Estimativas médias a posteriori das autofuncdes, referentes aos dois primeiros
(F1 e F2) autovalores da matriz de covariancias genético-aditivas entre as producdes de
leite diarias.

Parametros genéticos para as producdes acumuladas e persisténcias

O primeiro (a0) e o segundo (al) coeficientes dos polinbmios ortogonais de
Legendre descrevem a producao total na lactacdo e a persisténcia, respectivamente
(JAMROZIK et al., 2002; STRABEL et al., 2006). Portanto, as herdabilidades para estes
coeficientes sao equivalentes aquelas para a producdo acumulada até 305 dias de
lactacdo e para a persisténcia. A herdabilidade estimada para a producdo de gordura
acumulada (Tabela 2) foi semelhante a reportada por VERNEQUE et al. (2011) para
parte do mesmo conjunto de dados, utilizando estimativas da produ¢do acumulada até
305 dias (P305) e ndo producdes no dia do controle. Por outro lado, as herdabilidades
para as producdes de leite e gordura obtidas por aqueles autores foram superiores as
encontradas no presente estudo (Tabela 2). E importante salientar que, como as P305
sdo estimadas a partir de diferentes quantidades de controles na lactagdo, com
intervalos irregulares entre estes e o uso de fatores de correcéo para o inicio e fim da

lactagéo, algum viés é introduzido no processo. Logo, as herdabilidades obtidas com o
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uso de modelos de P305 s&do, na verdade, herdabilidades para as estimativas da
producdo acumulada (JAMROZIK et al, 2001).

As herdabilidades para a persisténcia (coeficiente al) foram inferiores aquelas
para as producdes acumuladas (Tabela 2). Estimativas semelhantes foram reportadas
por PEREIRA et al., (2012b) para medidas de persisténcia obtidas como fungdes das
producdes de leite em diferentes estadios da lactacdo de bovinos Gir Leiteiro. Estas
estimativas sdo similares as reportadas por COLE & VANRADEN (2006) e COLE &
NULL (2009), trabalhando com diferentes racas taurinas e uma medida de persisténcia
independente da producao de leite acumulada até 305 dias.

As correlacdes genéticas entre a producao acumulada (a0) e persisténcia (al)
para as trés caracteristicas foram negativas e de pequena magnitude, semelhantes as
encontradas por PEREIRA et al.,, (2012b) para algumas medidas de persisténcia.
JAMROZIK et al. (2002), utilizando dados da raca Holandés provenientes de 4 paises,
encontraram correlacdes genéticas positivas (Canada e Italia) e negativas (Australia e
Nova Zelandia) entre os dois primeiros coeficientes de regressao, diferencas que
poderiam estar ligadas ao nivel de producdo e momento da lactacdo em que o pico
ocorre (STRABEL et al, 2006). Neste caso, as populacbes da Australia e da Nova
Zelandia apresentavam menores niveis de producdo e picos da lactacdo mais cedo,
caracteristicas semelhantes as da raca Gir Leiteiro.

As correlacbes genéticas para as producdes acumuladas de leite, gordura e
proteina (coeficientes a0) foram positivas e altas, sendo um pouco inferiores entre as
producdes de gordura e proteina. Estimativas semelhantes foram reportadas por
VERNEQUE et al. (2011). As correlagdes genéticas entre as persisténcias (coeficientes
al) para as trés caracteristicas foram positivas, contudo inferiores aquelas para a
producédo acumulada, principalmente entre leite e gordura.

O numero de registros fenotipicos para as producbes de gordura e proteina €
ainda muito pequeno e pode afetar negativamente as avaliacdes genéticas para estas
caracteristicas ndo somente por modelos de regressdo aleatdria, mas também pelo
modelo tradicional utilizado atualmente. Assim, seria importante que a diretoria técnica

da associacdo de criadores promovesse reunifes técnico-cientificas no sentido de
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conscientizar os criadores da necessidade de afericdo dessas caracteristicas de modo

mais generalizado.

Tabela 2. Médias a posteriori (desvios-padrdo entre parénteses) das herdabilidades
(diagonal em negrito) e correlagbes genéticas entre os dois primeiros coeficientes de
regressao (a0 e al) para as producoes de leite, gordura e proteina

Coeficientes de regressao

Leite Gordura Proteina

Coeficientes a0 al a0 al a0 al
Leite

a0 0,21 (0,03) -0,21 (0,07)

al 0,14 (0,03)
Gordura

a0 0,96 (0,01) 0,24 (0,04) -0,14 (0,08)

al 0,73 (0,06) 0,16 (0,04)
Proteina

a0 0,93 (0,02) 0,90 (0,02) 0,20 (0,03) -0,16 (0,07)

al 0,85 (0,06) 0,87 (0,06) 0,18 (0,04)
CONCLUSOES

As estimativas de herdabilidade para a produgcdo acumulada na lactacao e para a
persisténcia foram de magnitude mediana, indicando a possibilidade de resposta
satisfatoria a selecédo para estas caracteristicas.

As correlacbes genéticas entre as producdes de leite, gordura e proteina, sejam
elas diarias ou acumuladas, foram altas e positivas, indicando que o uso atual da
producéo de leite como Unico critério de selecdo proporcionara ganhos correlacionados
para as producdes de gordura e proteina. Entretanto, em longo prazo, espera-se queda
no teor destes componentes do leite, como o ocorrido com outras racas leiteiras
selecionadas durante maior espaco de tempo.

As correlacdes genéticas baixas e negativas entre as produc¢des acumuladas e
as persisténcias indicam que, em longo prazo, discretas quedas nas persisténcias sao

esperadas.
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O modelo de regressao aleatéria apresentado aqui poderia ser aplicado para as
avaliacdes genéticas da raga Gir Leiteiro utilizando produgdes no dia do controle em

detrimento das estimativas de producédo acumulada.
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CAPITULO 5 — USO DE UM MODELO DE REGRESSAO ALEATORIA NA
AVALIACAO GENETICA DA PRODUCAO DE LEITE EM BOVINOS GIR
LEITEIRO

RESUMO - Foram utilizadas 6.436 primeiras lactagcdes com 52.158 registros de
controle leiteiro de vacas Gir Leiteiro. Compararam-se as avaliacdes genéticas
da raca para a producéo de leite utilizando-se um modelo de regresséo aleatoria
baseado nas produgcbes diarias ou o modelo tradicionalmente empregado,
baseado nas estimativas da producdo acumulada até 305 dias de lactagédo. As
correlacbes de rank entre os valores genéticos preditos com os dois modelos
foram 0,96 para todos os animais, vacas com producdo e touros pais de vacas
com producdo conhecida. Observaram-se percentuais relativamente baixos de
animais em comum quando pequenas propor¢cdes de individuos foram
selecionadas para serem pais da proxima geracdo. Ao se analisar toda a
populacdo, observaram-se ganhos médios em acuréacia de 2,6; 3,0 e 2,6% para
todos os animais, vacas com producao e touros pais de vacas com producao
conhecida, respectivamente. Tendéncia genética similar aquela para a producéo
acumulada foi observada para o primeiro coeficiente de regressao, o que era
esperado, dada sua forte relacdo com a producédo total na lactacdo. Por outro
lado, tém ocorrido quedas no valor genético médio dos animais para o segundo
coeficiente de regressdo, o qual estad relacionado a persisténcia. Dados os
resultados obtidos e a maior adequacdo estatistica do modelo de regressdo
aleatdria, bem como a facilidade de obtencdo de uma medida de persisténcia por
este método, recomenda-se o modelo aqui utilizado para as avaliacbes genéticas

para caracteristicas produtivas na raga.

Palavras-chave: acuracia, correlacao de rank, persisténcia, polindbmio de Legendre
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INTRODUCAO

Os modelos de regressao aleatdria (MRA) aplicados as avaliacdes genéticas de
caracteristicas produtivas de bovinos leiteiros tém sido utilizados de forma generalizada
em diversos paises (INTERBULL, 2011). Nestes, utilizam-se registros de producédo no
dia do controle (PDC) em detrimento da producdo acumulada até 305 dias da lactacao
(P305). Os MRA apresentam diversas vantagens sobre aqueles aplicados a P305,
dentre as quais: evitam a utilizacdo de fatores de ajuste para estender lactacdes
parciais; permitem considerar fatores especificos para cada dia do controle, como, por
exemplo, grupos de manejo dentro de rebanho, quantificando os efeitos ambientais de
forma mais adequada; solucionam o problema das diferencas na quantidade de
informacdes que contribuem para a estimacado da P305; possibilitam o calculo do valor
genético para persisténcia da producdo como uma funcdo dos dias em lactacdo
(VISSCHER & GODDARD, 1995; JAMROZIK et al., 1997; REKAYA et al., 1999).

Uma das principais vantagens associadas ao uso dos MRA é o incremento da
acuracia das avaliacfes genéticas, fato demonstrado em alguns estudos de simulacéo
(KISTEMAKER, 1997; MEYER, 2004) e também com dados reais (BOLIGON et al.,
2011; SANTOS, 2011).

As avaliacOes genéticas da raca Gir Leiteiro para caracteristicas produtivas tém
sido realizadas aplicando-se um modelo animal sobre as estimativas da producgéo
acumulada até 305 dias de primeiras lacta¢cdes (VERNEQUE et al., 2011) ou mdltiplas
lactacdes (ABCZ, 2011). Estudos foram feitos com o objetivo de desenvolver um MRA
adequado para utilizarem-se as PDC nas avaliacdes da raca (HERRERA et al., 2008;
PEREIRA et al., 2010a; PEREIRA et al., 2010b; PEREIRA et al., 2012). Nenhum destes
estudos, entretanto, demonstrou o potencial incremento nas acuracias dos valores
genéticos preditos ao se aplicar um MRA aos registros de PDC da raca. Assim, esta
pesquisa foi conduzida com o objetivo de comparar as avaliacbes genéticas da raca
para a producéo de leite utilizando-se um modelo de regressao aleatéria ou 0 modelo

tradicionalmente empregado.
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MATERIAL E METODOS

Dados

Os registros de controle leiteiro foram disponibilizados pela Associacdo Brasileira
dos Criadores de Zebu (ABCZ) e séo provenientes do servico de Controle Leiteiro
Oficial realizado em rebanhos Gir Leiteiro distribuidos em diversos estados do Brasil.
Tais registros sdo parte do Arquivo Zootécnico Nacional, o qual € gerenciado pela
Embrapa Gado de Leite.

As condicOes estabelecidas para a incluséo das vacas no estudo foram: idade ao
parto entre 20 e 66 meses; primeiro controle leiteiro realizado antes de 45 dias apds o
parto; intervalo de controles leiteiros inferiores a 45 dias; no minimo trés controles
leiteiros durante a lactacdo; apenas aquelas cujas lactagcdes estavam encerradas.
Foram eliminadas do estudo vacas com P305 ou duracéo da lactacdo fora da amplitude
média * 3,5 desvios-padréo. Adicionalmente, foram eliminadas as vacas pertencentes a
grupos contemporaneos (rebanho-ano-estacdo de parto = GC) com menos de trés
animais. A conexao entre os GC foi avaliada utilizando-se o programa AMC (ROSO &
SCHENKEL, 2006), e entdo eliminadas as informacdes referentes aqueles com menos
de dez lagos genéticos diretos. As vacas foram distribuidas em 8 subclasses de idade-
estacdo de parto, sendo 2 estacdes (Abril-Setembro e Outubro-Marco) e 4 classes de
idade (20-35; 36-47; 48-56 e 57-66 meses). Os registros de controle leiteiro foram
distribuidos em subclasses de rebanho-ano de parto (R2A), sendo 12 classes de 2 anos
cada (1988-1989, ..., 2009-2010). Somente animais puros foram utilizados. ApGs estas
restricbes foram utilizadas nas andlises 6.436 primeiras lactacdes com 52.158 registros

de controle leiteiro. A matriz de parentesco utilizada foi formada por 17.460 animais.

Modelos
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As analises foram realizadas sob um modelo animal pelo método da Maxima
Verossimilhancga Restrita (REML) utilizando-se o programa Wombat (Meyer, 2007).

Na primeira andlise, utilizando-se o modelo tradicional (MP305) ajustado sobre
as estimativas da P305, foram incluidos os efeitos fixos de GC e idade da vaca ao parto
(efeitos linear e quadratico) e o efeito aleatério genético aditivo.

Na segunda analise, um MRA foi aplicado aos registros de producéo de leite no

dia do controle (PLDC). Este pode ser representado por MRA305:
4 4 4 4
Yiu = RAM; + Zﬁj#ﬁ(t) + ZVH AURS za||¢|(t) + z P @ (1) + Eijiam »
1=1 1=1 1=1 1=1

onde Yjum € a observagéo para a caracteristica; RAM; é o efeito da i-ésima subclasse
rebanho-ano-més do controle; Bm € 0 m-ésimo coeficiente de regresséao fixo, especifico
para a j-ésima subclasse de rebanho-ano de parto (R2A); ykm € 0 m-ésimo coeficiente
de regressao fixo, especifico para k-ésima subclasse idade-estacdo do parto; am € pPm
sdo os m-ésimos coeficientes de regressdo para os efeitos aleatorios genético aditivo
do animal | e de ambiente permanente da vaca |, ¢n(t) € o0 m-ésimo polinbmio ortogonal
de Legendre correspondente ao dia t da lactacdo e ejm € 0 residuo associado a
observacéao.

No MRA, foi assumida uma mesma variancia para os residuos dentro dos
seguintes intervalos: 5-30, 31-60, 61-120, 121-270 e 271-305 dias em lactagao.
Variancias heterogéneas foram assumidas entre intervalos. Adicionalmente, foi
assumido que os residuos para diferentes dias da lactacdo eram néo correlacionados.

Os dois modelos foram contrastados em termos da correlagdo de rank entre os
valores genéticos preditos para a P305 (VG305) e quanto ao percentual de animais
coincidentes quando diferentes intensidades de selecao foram aplicadas baseando-se
nos VG305. Adicionalmente, as acuracias dos VG305 foram obtidas a partir da inversa

da matriz dos coeficientes nas duas analises. Estas foram calculadas como
J1-PEV /o’ , onde PEV é a variancia do erro de predicdo e o’¢é a variancia genética

aditiva.
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O Programa Nacional de Melhoramento Genético Gir Leiteiro (PNMGL), uma
parceria entre Embrapa, ABCGIL (Associacao Brasileira dos Criadores de Gir Leiteiro) e
ABCZ, foi iniciado no ano de 1985, sendo o primeiro resultado do teste de progénie
divulgado no ano de 1993. Desde modo, considerando-se um horizonte entre os anos
de 1965 e 2007, estimou-se a tendéncia genética para a producdo acumulada até 305
dias de lactacdo e também para os dois primeiros coeficientes genético-aditivos da

regressao aleatoria ajustada (polinbmios ortogonais de Legendre).

RESULTADOS E DISCUSSAO

As herdabilidades estimadas para as producdes de leite diarias com 0 MRA305
foram um pouco superiores na metade inicial da lactacéo e variaram entre 0,16 e 0,25
(Figura 1). A estimativa de herdabilidade para o primeiro coeficiente de regressao
(intercepto), a qual € equivalente aquela para a producao total na lactacdo (JAMROZIK
et al., 2002; STRABEL et al., 2006), foi de 0,26. O mesmo valor foi obtido com o0 modelo
tradicional, o MP305, onde foram utilizadas as estimativas da producdo acumulada até
305 dias.
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Figura 1. Estimativas de herdabilidade obtidas com o modelo de regresséo aleatoria de
acordo com o dia da lactagéo.
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As médias, desvios-padrao e amplitudes dos VG305 obtidos com o MP305 foram
superiores aquelas com o MRA305 (Tabela 1). As correlagdes de Pearson e de rank
entre os VG305 obtidos com os dois modelos foram 0,96 para todos os animais, vacas
com producdo e touros pais de vacas com producdo conhecida. Tais correlacbes
indicam que ha uma significativa alteracdo na classificacdo dos animais quando um ou
outro modelo € utilizado para as avaliagbes genéticas. Valores inferiores foram
observados por HERRERA et al. (2008) para a raca Gir Leiteiro e por SANTOS (2011)
para a raca Guzera, os quais, possivelmente, se devem as diferencas entre critérios de
consisténcia dos dados, entre as funcbes empregadas para o ajuste dos efeitos
aleatorios e os efeitos fixos considerados nos MRA utilizados nas analises. Por outro
lado, valores semelhantes foram reportados por SCHAEFFER et al. (2000) para

diversas racas no Canada.

Tabela 1 - Namero de observacdes (N), médias, desvios-padrdo e valores maximos e
minimos dos valores genéticos preditos para a producdo acumulada até 305 dias de
lactacéo

Valor Genético Predito

N Média Desvio-padrao Minimo Maximo
Todos os Animais

MRA305l 17.460 185,4 351,4 -782,2 2.236,0
MP305° 17.460 215,5 391,8 -815,1 2.264,0

Vacas
MRA305 6.436 373,6 4221 -782,2 2.236,0
MP305 6.436 430,0 464,2 -815,1 2.264,0

Touros
MRA305 777 221.,8 379,7 -540,8 1.696,0
MP305 777 261,6 421,9 -566,4 1.964,0

'MRA305: modelo de regressdo aleatéria utilizando as producées no dia do controle; “MP305: modelo tradicional,
utilizando as estimativas da produgdo acumulada até 305 dias de lactacéo.

Percentuais relativamente baixos de animais em comum foram observados
quando 1 ou 5% dos touros foram selecionados para serem pais da préoxima geracao,
utilizando-se 0 MRA305 ou o MP305 (Tabela 2). Tendéncia semelhante foi observada
na selecdo de vacas para serem maes (Tabela 2). Como esperado, & medida que a
intensidade de selecdo diminui, uma maior percentagem de animais em comum é

selecionada. Assim, sob altas intensidades de selecdo, situacdo comum quando da
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escolha dos touros e vacas que serdo pais de futuros touros integrantes de testes de
progénie, esperam-se diferencas significativas entre o grupo de animais selecionados
pelo MRA305 ou 0 MP305.

Ao se observarem as classificagdes dos 20 melhores touros (pais de vacas com
producéo conhecida) ou das 20 melhores vacas com producéo conhecida utilizando os
modelos MRA305 ou MP305 (Tabela 3), foram encontradas alteracdes significativas
entre os dois modelos. Como exemplo, o touro classificado em 5° lugar ao se utilizar o
MRAS305, foi 0 30° quando utilizado o MP305. Em uma populacdo pequena como a da
raca Gir Leiteiro, a diferenca em intensidade de utilizacdo e consequente contribuicdo
genética para a populagédo, ao se compararem animais classificados nestas posicgoes,
pode ser grande. Foram observados ganhos em acuracia entre 1 e 3% para a maioria
destes touros ao se utilizar o MRA305. De forma semelhante, para todas as 20
melhores vacas ocorreram ganhos em acuracia e estes foram mais significativos,
variando entre 1 e 5%.

Ao se analisar toda a populacéo, observaram-se ganhos médios em acuréacia de
2,6; 3,0 e 2,6% para todos os animais, vacas com producédo e touros pais de vacas com
producdo conhecida, respectivamente. Estes foram inferiores aos reportados por
KISTEMAKER (1997) em estudo de simula¢céo, onde foram obtidos ganhos em acuracia
entre 4 e 8% para vacas e de 2 a 5% para touros. Por outro lado, valores semelhantes
aos encontrados neste estudo foram relatados por SANTOS (2011), trabalhando com
dados da raca Guzera. Se fossem utilizadas as informacfes das vacas em lactacao,
possivelmente os ganhos em acuracia teriam sido superiores ao se utilizar o modelo de
regressao aleatdria, visto que para estas ndo ha a necessidade de utilizacdo de fatores
para estender as lactacdes. Dos 17.460 animais, para cerca de 7% (1.222 animais)

foram observadas perdas em acuracia. Destes, 53 eram touros pais de vacas com
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producdo conhecida, para os quais o numero médio de filhas por touro foi 1,8 com
minimo 1 e maximo 9 filhas.

Tabela 2. Numero total de animais (N), numero de animais em comum (NC) e
percentual de animais em comum (%C) quando diferentes percentuais dos animais sao
selecionados (%SEL) para a reproducdo utilizando-se os valores genéticos preditos
para a producdo acumulada até os 305 dias de lactacdo, obtidos com o modelo de
regressao aleatéria ou com o modelo tradicional

Touros’ (correlacédo de rank = 0,96) Vacas® (correlacéo de rank = 0,96)
%SEL N NC %C N NC %C
1 8 5 62 64 47 73
5 39 29 75 322 246 76
10 78 61 78 644 516 80
20 155 136 88 1.287 1.116 87
40 311 288 93 2.574 2.343 91
60 466 429 92 3.862 3.628 94
80 622 594 95 5.149 4.937 96

“Touros: touros pais de vacas com producao conhecida; %\/acas: vacas com producéo conhecida

Tabela 3. Comparacgéo dos valores genéticos preditos (VG) e classificagdo (Clas) dos
20 melhores touros (pais de vacas com producdo conhecida) e das vacas com
producdo conhecida, empregando-se os modelos de regressdo aleatéria (RA) e
tradicional (T)

Touros Vacas
Clas.RA VG.RA Clas.T VG.T dAC! VG.RA Clas.T VG.T dAC
1 1.696 1 1.964 0 2.236 1 2.264 3
2 1.456 4 1.416 3 2.067 7 1.941 4
3 1.389 2 1.731 0 2.004 2 2.072 3
4 1.320 3 1.500 1 1.912 9 1.919 2
5 1.313 30 1.118 0 1.891 18 1.834 3
6 1.245 15 1.190 2 1.849 3 2.070 3
7 1.237 6 1.363 3 1.842 5 2.028 1
8 1.232 11 1.255 2 1.823 10 1.915 3
9 1.208 21 1.164 3 1.784 19 1.824 5
10 1.202 13 1.203 3 1.783 13 1.876 3
11 1.180 28 1.127 1 1.767 11 1.912 3
12 1.178 25 1.136 2 1.732 176 1.350 4
13 1.142 8 1.343 1 1.722 26 1.771 1
14 1.137 32 1.108 2 1.719 6 1.976 5
15 1.135 7 1.358 0 1.716 4 2.048 2
16 1.110 16 1.181 2 1.710 34 1.711 3
17 1.097 18 1.177 3 1.709 8 1.922 3
18 1.095 26 1.134 0 1.701 12 1.898 3
19 1.090 23 1.140 1 1.661 20 1.817 3
20 1.071 5 1.377 2 1.654 89 1.515 3

'dAC: percentual de ganho ou perda na acuracia dos valores genéticos preditos ao se substituir o modelo tradicional

pelo de regressao aleatéria.
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Ao se observar a tendéncia genética da populagédo estudada ao longo dos anos
(Figura 2), é possivel notar a importancia do PNMGL para o melhoramento genético da
producdo de leite acumulada na raca Gir Leiteiro. Até o ano 1985, o ganho genético
para a P305 foi nulo. De 1985, ano em que foi iniciado o PNMGL com a distribuicéo de
sémen do primeiro grupo do teste de progénie, até 1993, o ganho genético médio anual
foi de 4,7 kg. A partir de 1993, com a divulgacdo do resultado do primeiro grupo do

teste de progénie, o ganho genético médio anual foi de 44,6 kg.
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Figura 2. Médias dos valores genéticos preditos para a producéo de leite acumulada até
305 dias de lactacdo de acordo com o ano de nascimento dos animais (I.PNMGL =
inicio do Programa Nacional de Melhoramento do Gir Leiteiro; 1° Res. = divulgacédo do
primeiro resultado do teste de progénie).

Tendéncia similar aquela para a P305 foi observada (Figura 3) para o primeiro
coeficiente de regressédo (b0), o que era esperado, dada sua forte relacdo com a

producdo total na lactac&o. Por outro lado, tém ocorrido quedas no valor genético médio
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dos animais (Figura 3) para o segundo coeficiente de regressdo (bl), o qual esta
relacionado a persisténcia (JAMROZIK et al., 2002; STRABEL et al., 2006).
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Figura 3. Médias dos valores genéticos preditos para os dois primeiros coeficientes do
polinbmio ortogonal de Legendre (b0 e bl, respectivamente) de acordo com o0 ano de
nascimento dos animais.

Touros com menores valores genéticos para bl (VGb1) geram filhas com menor
persisténcia, como pode, por exemplo, ser observado nas Figuras 4 e 5. Os touros A e
B possuem VG305 similares (853 e 884 kg, respectivamente). Por outro lado, o VGbl

para o touro A é positivo (0,83) enquanto que para o touro B este é negativo (-0,56) o
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que resulta em diferentes padrdes de VG ao longo da lactacdo (Figura 4). Apenas como
um exemplo, considere uma curva de lactacdo padrdo compativel com a média da
populacdo estudada (Figura 5). Somando-se a cada producdo diaria as respectivas
DEP (diferenca esperada na progénie) de cada um dos touros, tém-se as curvas
médias estimadas das progénies dos touros A e B (Figura 5). Nota-se claramente o
incremento no nivel de producéo proporcionado pelo uso de ambos os touros. Por outro
lado, as filhas do touro A serdo mais persistentes (curvas de lactacdo com formato mais

achatado) quando comparadas as do touro B.

—TA: b1=0,83 «ceeee TB: b1 =-0,56

2300
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Figura 4. Valores genéticos preditos de acordo com o dia da lactacéo, para dois touros
(TA e TB) com valores genéticos semelhantes para a producdo acumulada na lactacao
e opostos para o segundo coeficiente do polinémio ortogonal de Legendre (b1).
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As tendéncias genéticas para os diferentes dias da lactacédo indicam que tém
ocorrido maiores ganhos genéticos para a producdo na metade inicial da lactacéao
guando comparada a final (Figura 6). Este resultado é consistente com a queda no
VGb1l observada ao longo dos anos e era esperado, visto que as herdabilidades
estimadas foram superiores na metade inicial da lactacdo e que a selecao tem sido
realizada com base nos VG305, equivalentes a atribuicdo de pesos iguais para 0s
valores genéticos entre os dias 5 e 305. E possivel constatar que maiores ganhos
genéticos tem sido obtidos para a regido ao redor dos 100 dias de lactacéao.
Portanto, em longo prazo, é possivel que o0 momento em que ocorre 0 pico de

producao (atualmente por volta de 30 dias) seja alterado.
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Figura 6. Médias dos valores genéticos preditos de acordo com o dia da lactacéo e
com o ano de nascimento dos animais.
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Acredita-se que vacas com menores producdes no inicio da lactacdo e maior
persisténcia estariam sujeitas a menor estresse fisiolégico, minimizando a incidéncia
de problemas reprodutivos e de doengas metabdlicas (SOLKNER & FUCHS, 1987;
JAKOBSEN et al., 2003; MUIR et al., 2004; HARDER et al., 2006). Outro beneficio
atribuido as vacas de maior persisténcia seria a menor necessidade de alimentos
concentrados durante o periodo de lactacdo para a producdo de determinada
quantidade de leite (SOLKNER & FUCHS, 1987).

Para a raca Gir Leiteiro, cuja grande virtude € o bom desempenho em
sistemas de producédo baseados em pastagens, a caracteristica persisténcia poderia
ser ainda mais importante, dado o limite nutricional a producdo de leite maxima dos
animais. De acordo com SANTOS et al. (2007) tal limite se situa em
aproximadamente 14 ou 30 kg de leite/dia, para vacas mantidas em sistemas
baseados exclusivamente em gramineas tropicais ou sob suplementacao
concentrada em pastagens tropicais manejadas intensivamente, respectivamente.
Niveis de producéo superiores a estes sdo possiveis, mas demandariam a retirada
dos animais do pasto e a utilizacdo de um sistema de confinamento, a0 menos
durante determinado estadio da lactacdo, o que acarretaria aumento nos custos de
producdo. Assim, para que a producdo de leite acumulada na lactagcdo possa ser
incrementada sem a necessidade da retirada dos animais do pasto, seria necessario
0 incremento da persisténcia.

Estudos realizados por TOGASHI & LIN (2006, 2007) demonstraram que 0S
trés principais autovetores da matriz de covariancias entre os coeficientes de
regressdo aleatéria para o efeito genético aditivo, podem ser utilizados na
construcdo de um indice de selecdo para maximizar a producéo de leite na lactacdo
e a persisténcia. Entretanto, estudos seriam necessarios para a definicdo de

ponderadores econdbmicos para estas caracteristicas.
CONCLUSOES
Foram observados ganhos em acuracia e diferencas na classificagcdo dos

animais utilizando-se o modelo de regressédo aleatéria em detrimento do modelo

tradicionalmente empregado nas avaliacfes genéticas da raca Gir Leiteiro.
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Adicionalmente, dada a maior adequacao estatistica do modelo de regressao
aleatdria e também a facilidade de obtencé&o de uma medida de persisténcia por este
método, recomenda-se o modelo aqui utilizado para as avaliacbes genéticas para
caracteristicas produtivas na raca.
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CAPITULO 6 — CONSIDERACOES FINAIS

Nos trépicos, a atividade leiteira é conduzida principalmente sob sistemas de
producdo que utilizam o pasto como principal fonte nutricional para os animais,
possibilitando producdo de leite a um custo inferior ao obtido nos sistemas de
confinamento, predominantes em paises de clima temperado. Nos sistemas de
producdo a pasto, onde estdo mais expostos as variagdes climaticas e aos endo e
ecto parasitas, os animais de racas de origem europeia apresentam problemas de
adaptacao, os quais refletem no desempenho produtivo, reprodutivo e na sanidade.
Nesses sistemas, 0s cruzamentos entre racas taurinas e zebuinas parecem ser as
melhores opcbes genéticas. Dentre as racas zebuinas selecionadas para a
producdo de leite, a raca Gir Leiteiro é, sem divida alguma, a mais utilizada nos
cruzamentos, tanto que estima-se sua presenca em mais de 80% dos rebanhos
leiteiros no Brasil, seja como raca pura ou, principalmente, em cruzamentos. Devido
as caracteristicas desejaveis e também ao marketing que vem sendo realizado pelas
associacfes nos ultimos anos, a raca Gir Leiteiro tém despertado interesse de
outros paises localizados na faixa tropical do planeta, com exportacdo de sémen e
animais para Africa e as Américas Central e do Sul e ainda, mais recentemente, ha
interesse até mesmo da india, seu pais de origem. Portanto, a raca é importante
para o pais economicamente e para o0 mundo como op¢ao genética.

Ha alguns anos, a produc¢éo no dia do controle (PDC) tem sido utilizada como
critério de selecdo para a melhoria de caracteristicas produtivas (leite, gordura,
proteina...) em substituicdo a producdo acumulada até 305 dias de lactacéo (P305)
em todos os grandes programas de melhoramento genético ao redor do mundo. Tal
alteracdo foi realizada a partir da constatacdo de uma série de vantagens
associadas ao uso das PDC nas avaliacdes genéticas. No Brasil, os programas de
melhoramento genético de zebuinos leiteiros utilizam como critério de selegcdo a
P305, estimada a partir dos controles leiteiros realizados ao longo da lactacéo.

Da busca por melhorias no processo de avaliacdo genética surgiu a
necessidade da realizacdo de pesquisas com o objetivo de desenvolver um modelo
adequado para o uso da PDC como critério de selecdo na raca Gir Leiteiro.

Considerando-se os resultados de alguns poucos estudos anteriores, esta pesquisa
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foi conduzida com tal objetivo. Foram entéo avaliados trés métodos para o uso das
PDC: modelo multicaracteristicas padrdo, modelo de posto reduzido e fatorial,
modelo de regressdo aleatdria. Dentre todas as op¢des avaliadas, o modelo de
regressao aleatdéria mostrou-se o mais parcimonioso e préatico de ser implementado.

Ao serem comparados o0 modelo de regressdo aleatdéria e aquele
tradicionalmente empregado nas avaliacdes genéticas da raca, foram observadas
diferencas significativas na classificacdo dos animais. Adicionalmente, foram
observados ganhos em acuracia dos valores genéticos preditos para a grande
maioria dos animais quando utilizado o modelo de regresséo aleatéria.

A somatotropina bovina (bST) em conjunto com o tratamento preferencial vem
sendo aplicada a parte dos animais em diversos rebanhos. Estas informacoes,
juntamente com aquelas sobre o regime alimentar sob o qual os animais estédo, tém
sido coletadas a cada controle leiteiro realizado nos rebanhos. A bST é administrada
a partir de diferentes estadios da lactacdo e também durante variados periodos de
tempo, de acordo com a decisdo do criador. De forma semelhante, o regime
alimentar € alterado ao longo da lactacdo ou das estacbes do ano. O efeito da
gestacdo sobre a producdo de leite varia de acordo com o estadio de
desenvolvimento do feto. Adicionalmente, existem diferengas entre animais e entre
lactacdes de um mesmo animal no que diz respeito ao periodo parto-concepcgéao.
Todos estes fatores ambientais influenciam a producdo de leite. Sob o modelo
atualmente empregado nas avaliagcbes genéticas, ndo ha um maneira pratica de
considerar estes efeitos. Por outro lado, o uso de um modelo de regresséo aleatoria
permitira considerarem-se todos estes efeitos e também o momento e intensidade
em que ocorrem durante as lactacdes dos animais.

Assim, dada sua maior adequacdo estatistica, a facilidade de obtencédo de
uma medida de persisténcia, e que ndo ha custo algum para sua implementacao,
recomenda-se 0 modelo de regresséo aleatodria aqui utilizado (CAPITULO 5) para o
inicio das avaliacbes genéticas para caracteristicas produtivas na raca Gir Leiteiro.

Recomenda-se também o uso das informacdes das demais lactacbes nas
avaliacdes genéticas tendo em vista a obtencdo de parametros genéticos (incluindo
aqui os valores genéticos preditos) mais acurados. Neste sentido, seria igualmente

importante que a diretoria técnica da associagéo de criadores promovesse reuniées
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técnico-cientificas no sentido de conscientizar os criadores da necessidade de

afericdo dos teores de gordura e proteina de forma mais generalizada.
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