I11 Simpésio Nacional de Melhoramento Animal

ESTIMACAO DE COMPONENTES DE VARIANCIA, EM CARACTERISTICAS DE
CRESCIMENTO, UTILIZANDO-SE MAXIMA VEROSSIMILHANCA
RESTRITA E INFERENCIA BAYESIANA

Carlos Antonio Lopes de Oliveira®, Elias Nunes Martins’,
Alfredo Ribeiro de Freitas®, Mauricio Mello de Alencar®

Universidade Estadual do Mato Grosso do Sul
Aquidauana - MS.
E-mail: calolive@hotmail.com
Universidade Estadual de Maringé - Maringa - PR. E-mail: enmartins@uem.br
SEMBRAPA-CPPSE, Sio Carlos - SP.

INTRODUCAO

Diversos métodos para estimacdo dos componentes de variancia tém sido proposto, 0s
métodos apresentam, por vezes, limitacbes de implementacdo computacional, dificuldade na
determinacdo e testes dos modelos estatisticos apropriados. No entanto, o procedimento de
estimacdo de componentes de (co)variancia apresenta-se como fase essencial no processo de
avaliacdo genética, sendo necessario a sua implementacdo. O objetivo do trabalho foi estimar
componentes de variancia para caracteristicas de crescimento em bovinos, utilizando maxima
verossimilhanga restrita e inferéncia bayesiana.

MATERIAL E METODOS

Estimou-se os componentes de (co)variancia para as caracteristicas pesos aos 365 dias (P365)
e peso aos 550 dias (P550), utilizando-se um conjunto de dados contendo informacg6es dos
animais formadores da raca Canchim, cedido pela EMBRAPA-CPPSE (Empresa Brasileira de
Pesquisa Agropecudria - Centro de Pesquisa de Pecuéria do Sudeste), Sdo Carlos - SP.

Foram realizadas analises unicarater e bicarater, para estimagdo dos componentes de
(co)variancia, onde considerou-se como efeitos fixos grupo genético, sexo, ano de
nascimento, estacdo de nascimento e idade da mée ao parto como covariavel com efeito
quadratico.

Para estimacdo dos componentes de (co)variancia, utilizaram-se 0s programas computacionais
MTDFREML - Multiple Trait Restricted Maximum Likelihood, desenvolvido por
BOLDMAN et al. (1993), e MTGSAM - Multiple Trait Gibbs Sampling in Animal Models,
desenvolvido por Van TASSEL e Van VLECK (1995).

Para as anélises realizadas, utilizando-se o programa MTDFREML, o critério de convergéncia
utilizado foi a variancia da funcdo -2log L obtida pelo método simplex, ao nivel de 10™**. Para
0 programa MTGSAM, foram definidas cadeias de Gibbs de 220.000 ciclos, sendo
eliminados os 20.000 primeiros ciclos, retirando-se amostras a cada 100 ciclos, apds a
eliminacdo dos 20.000 ciclos iniciais, gerando, 2000 amostras dos componentes de
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(co)variancia, o que permitiu a elaboracdo dos graficos das distribuicbes dos componentes em
cada analise.

RESULTADOS E DISCUSSAO

O programa MTDFREML forneceu estimativas semelhantes as estimativas das médias
posteriores fornecidas pelo MTGSAM, para 0os componentes de variancia e herdabilidade, nos
modelos uni e bicarater (Tab. 1 e 2). As estimativas do MTDFREML para os modelos uni e
bicarater estdo situadas nos intervalos de maior freqliéncia da distribuicdo dos componentes
de variancia e da herdabilidade, fornecidas pelo MTGSAM. Tomando-se as distribui¢cdes das
médias posteriores no modelo unicarater para as duas caracteristicas, verificou-se que para
variancia genética aditiva e variancia residual, a caracteristica peso aos 550 dias apresentou
distribuicdo mais dispersa.

O acréscimo de informacBes nos modelos bicarater devido a inclusdo de informacgbes de
animais que apresentavam observacdes em apenas uma caracteristica, gerou nas duas
caracteristicas, aumento da variancia residual e decréscimo da herdabilidade, tendo em vista
que os valores de variancia genética aditiva diminuiram em relacdo aos valores obtidos com
modelos unicarater. (Tab. 1 e 2).

Tabela 1. Estimativas de componentes de variancia e herdabilidade dos modelos unicarater
para P365 e P550, utilizando MTDFREML e MTGSAM.

Estimativas Peso aos 365 dias Peso aos 550 dias
MTDFREML MTGSAM MTDFREML MTGSAM
Variancia genética aditiva 452,15 461,33 509,83 586,43
Variancia residual 692,44 688,52 1006,88 969,19
Variéncia fenotipica 114458 1149,86 1516,71 1555,63
Herdabilidade 0,40 0,40 0,34 0,38

Tabela 2. Estimativas dos componentes de variancia e herdabilidade do modelo bicarater ,
para peso aos 365 (P365) e 550 (P550) dias utilizando MTDFREML e MTGSAM

Estimativas MTDFREML MTGSAM
P365 P550 P365 P550
Variancia genética aditiva 429,93 495,88 439,72 511,20
Variancia residual 705,66 1047,31 701,25 1040,29
Variancia fenotipica 1135,58 1543,20 1140,97 1551,50
Herdabilidade 0,38 0,32 0,38 0,33

As correlacBes genéticas entre P365 e P550 estimadas, utilizando os programas MTDFREML
e MTGSAM, foram iguais com valor de 0,92. Tais resultados indicam estreito relacionamento
entre as caracteristicas, o que permite obter respostas a selecdo em uma caracteristica quando
se realiza selecdo na outra.
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CONCLUSOES

Os métodos forneceram estimativas semelhantes dos componentes de variancia, ambos 0s
métodos estimaram valores semelhantes aos encontrados na literatura.

O método que utiliza inferéncia bayesiana (MTGSAM), além das estimativas pontuais,
fornece as distribuicdes posteriores dos componentes de (co)variancia, 0 que permite
conclusoes a respeito dos parametros com base nessas distribuicdes.
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