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RESuMO

O objetivo deste trabalho foi comparar as metodologias REML e Inferéncia Bayesiana (IB) na estimagéo de
parametros genéticos do peso ao desmame (PD) de bovinos Canchim. O PD foi analisado por meio de um
modelo animal que incluiu os efeitos fixos de grupo de contemporéneos (ano e més de nascimento), sexo do
bezerro e idade da vaca como covariavel (linear e quadratica) e como aleatorios, os efeitos genéticos aditivos
direto e materno, de ambiente materno permanente e residual. Os pesos foram analisados sem padronizacao
para a idade, considerando-se a idade do animal ao desmame como covariavel (linear); padronizando-se PD para
240 dias, utilizando-se o ganho diario de peso do nascimento ao desmame e sem nenhuma corre¢do para a
idade do animal no dia da pesagem. Os componentes de (co)variancia foram estimados pelas metodologias
REML e IB e os valores genéticos foram preditos pelo BLUP. As estimativas de variancia genética aditiva direta
e materna obtidas por IB foram superiores & obtidas por REML, enquanto que as estimativas de covariancia
entre os efeitos genéticos aditivos direto e materno, a variancia do efeito materno permanente e a variancia
residual foram maiores para REML. Houve também diferenca entre os componentes de (co)variancia estimados
utilizando-se as diferentes formas de padroniza¢do do peso dos animais, independente da metodologia utilizada,
proporcionando, assim, alteracéo na classificagdo dos touros e vacas selecionados com base no maior valor
genético direto.
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TITLE
GENETIC EVALUATION OF WEANING WEIGHT OF CANCHIM CATTLE BY REML AND BAYESIAN METHOD

ABSTRACT

The objective of this work was to compare REML and Bayesian (BM) methods in the estimation of genetic
parameters of weaning weight (WW) of Canchim cattle. WW was analyzed by an animal model with fixed effects
of contemporary groups (year and month of birth), calf sex, and dam age as a covariable (linear and quadratic),
and genetic additive direct and maternal, maternal permanent environment and residual random effects. Weaning
weight was analyzed without adjusting for age, but considering age as a covariable (linear); adjusting WW to 240
days, wsing the average daily gain from birth to weaning; and not adjusting WW for weaning age. (Co)variance
components were estimated by REML and BM methods and breeding values were predicted by BLUP. The
estimates of additive direct and maternal variances obtained by BM were greater than by REML, but covariance
between additive direct and maternal effects, maternal permanent environment variance and residual variance
obtained by REML were greater than by BM. There is difference among (co)variance components estimated from
different kinds of adjustment, independently of method, causing changes in rankings of bulls and cows selected
based on greater direct breeding values.
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INTRODUCAO

A raca Canchim é uma raga sintética, que comecou a ser formada em 1940 e permanece em estado de
continuo desenvolvimento. Paralelamente a este desenvolvimento, a avaliagdo genética para identificacdo de
animais superiores dentro da ragca é importante e contribui para melhorar os indices produtivos da pecuéria
nacional.

Um passo fundamental no processo de avaliagdo genética é a estimacao dos componentes de (co)variancia, em
geral utilizando-se um modelo animal, e a posterior utilizagcdo desses componentes na solu¢éo do sistema de
equagBes dos modelos mistos, para predizer os valores genéticos dos animais. O método de Maxima
Verossimilhanga Restrita (REML), desenvolvido por PATTERSON e THOMPSON (1971), € o mais usado
atualmente para estimar os componentes de (co)variancia e baseia-se no principio da maximizagdo da fungéo
densidade de probabilidade das observacdes.

Outra metodologia que vem recebendo destaque em vérias areas cientificas, entre elas a genética quantitativa, é
a Inferéncia Bayesiana (IB), desenvolvida por Thomas Bayes no século XVIII. Sua principal diferenca com a
estatistica tradicional ou freqientista € que sob o enfoque bayesiano, os parametros possuem distribui¢cdo
anterior, a qual reflete o estagio de conhecimento acumulado sobre os mesmos e séo tratados como variaveis
aleatérias (MASCIOLI, 2000).

O objetivo deste trabalho foi comparar as metodologias da Maxima Verossimilhanca Restrita e Inferéncia
Bayesiana quanto aestimacéo de pardmetros genéticos do peso ao desmame de bovinos Canchim, ajustado ou
ndo aidade do animal no dia da pesagem.

MATERIAL E METODOS

Foram utilizados 5.614 dados de peso ao desmame de bovinos da raga Canchim, nascidos entre os
anos de 1954 e 2000, pertencentes a Embrapa Pecuaria Sudeste, Sdo Carlos, SP. Os dados se
referem a animais alimentados em regime exclusivo de pastagem com suplementac¢éo mineral, sdo
filhos de 270 touros e de 1.829 vacas. Somente dados dos animais desmamados dos 180 aos 300
dias de idade fizeram parte da analise. O arquivo genealdgico incluiu até & animais da raca
Charolesa e Zebuinos que deram inicio aformacéo da raca Canchim, totalizando-se 10.492 animais.

O peso ao desmame foi analisado por meio de um modelo animal que incluiu os efeitos fixos de

grupo de contemporaneos (ano e més de nascimento), sexo do bezerro e idade da vaca como

covariavel (efeito linear e quadratico) e, como aleatérios, os efeitos genéticos aditivos direto e
materno, de ambiente materno permanente e residual. Os pesos foram analisados sob trés formas:

a) sem padronizac@o para a idade, isto é, a idade do animal no dia da pesagem foi considerada

como covariavel linear (argl); b) padronizacdo dos pesos ao desmame para 240 dias por meio de

ajuste linear (arq2); e ¢) sem correcao para a idade do animal no dia da pesagem (arg3). A
padronizacédo dos pesos ao desmame para a idade de 240 dias foi feita em apenas 5.565 animais,

pois 0s demais ndo possuiam o0 peso ao nascimento.

Os componentes de (co)variancia foram estimados pela metodologia REML utilizando-se o
programa MTDFREML (BOLDMAN et al., 1993). Como critério de convergéncia para a estabilizacéo
do valor de -2 Log L foi considerado o valor de 10-9; as analises eram reiniciadas até que 0 mesmo
valor de -2 Log L fosse obtido trés vezes seguidas, tentando-se garantir que a fungdo de
verossimilhanca tivesse alcangado o maximo global e ndo local. Os componentes de (co)variancia
estimados por IB foram obtidos com o programa MTGSAM (VAN TASSEL e VAN VLECK, 1995),
utilizando-se o amostrador de Gibbs com uma cadeia de 600.000 ciclos, descartando-se os 100.000
inicias e obtendo uma amostra dos componentes a cada 100 ciclos. Neste caso, admitiu-se que 0s
componentes de (co)varidncia inicias eram ndo-informativos. A partir dos componentes de
(co)variancia estimados, foram preditos os valores genéticos (BLUP) para o efeito direto e materno.

Foi simulado um processo de selecdo em que apenas 10% dos machos (27 touros) e 50% das
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fémeas (915 vacas), teriam a oportunidade de permanecer no rebanho, com base no valor genético
direto para o peso ao desmame. Foram comparados entre si 0 nUmero de animais selecionados
pelas duas metodologias.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 1 sdo apresentados os componentes de (co)variancia e parametros genéticos para o
peso ao desmame (PD) de bovinos Canchim, estimados pelas metodologias REML e IB, utilizando-
se dados ajustados ou ndo para a idade do animal ao desmame. As estimativas de variancia
genética aditiva direta e materna, obtidas por 1B, foram superiores & obtidas por REML, enquanto
gue as estimativas de covariancia entre os efeitos genéticos aditivos direto e materno, a variancia do
efeito materno permanente e a variancia residual foram maiores para REML do que para IB,
concordando com os resultados obtidos por MAGNABOSCO (1997) e NOBRE (2001), estudando
caracteristicas de crescimento em Nelore. Todavia, DUANGJINDA et al. (2001), trabalhando com
dados simulados, obtiveram estimativas de componentes semelhantes por REML e IB.

Uma possivel explicacdo para as diferencas nos componentes de (co)variancia € que as
pressuposicdes adotadas no método REML, como a distribuicdo normal multivariada, podem ndo
ser adequadas em algumas situacdes, como para dados de campo, que geralmente sao
desbalanceados (Van Tassel e Pollak, 1994 citados por MAGNABOSCO, 1997). Sendo assim, a IB
pode ser preferivel a REML, principalmente para a avaliagdo genética em situacdes em que as
condi¢cdes ndo sdo controladas e os dados sdo desbalanceados e/ou quando as pressuposicdes
assumidas pela REML nao sao atendidas.

Houve também diferencas entre os componentes de (co)variancia estimados, utilizando-se as
diferentes formas de padronizacdo do peso dos animais, independente da metodologia utilizada, o
que concorda com LOBO e MARTINS FILHO (2002), diferencas estas que podem resultar em
diferencas no ganho genético e na ordem de classificacdo dos animais. As diferencas observadas
entre os métodos para estimagdo dos componentes de (co)variancia e padronizagdo dos pesos
teriam menor efeito sobre a selecdo massal do que sobre a identificagdo de animais elite,
concordando com LOBO e MARTINS FILHO (2002). Todavia, é necessario que se utilize o método
mais adequado para maximizar o progresso genético.

Uma consideragao importante a ser feita € que, caso sejam considerados os dados de animais
nascidos em fazendas onde se adota estacdo de monta definida, a ndo consideragédo da idade do
animal ao desmame na avaliacéo desta caracteristica pode ser uma forma de beneficiar as vacas
com parto no inicio da estagdo e, sendo o desmame realizado em uma Unica data, seus bezerros
seriam mais velhos e teriam mais tempo para ganhar peso.

A Tabela 2 apresenta o niumero de touros e vacas da raca Canchim selecionados em comum pelas
metodologias REML e IB, pelo valor genético direto para PD, usando dados ajustados ou ndo para a
idade do bezerro ao desmame. Houve similaridade entre os possiveis animais selecionados.
Quando o peso ndo ¢é ajustado para 240 dias e a idade ao desmame nao é considerada no modelo,
0s mesmos animais (touros e vacas) selecionados por REML seriam selecionados por IB. Dos 27
touros e 915 vacas selecionados, 22 (81%) e 834 (91%), respectivamente, estiveram presentes em
todas as selecdes. LOBO e MARTINS FILHO (2002) também observaram diferencas entre os
touros classificados e alteracédo das posicoes.

CONCLUSOES

O uso da metodologia utilizada para a estimacéo dos componentes de (co)variancia, isto é, Maxima
Verossimilhanca Restrita e Inferéncia Bayesiana e ainda, o critério utilizado para a padronizagao dos
pesos de bovinos Canchim adesmama, resultam em diferengas no ganho genético e na ordem de
classificagcéo dos animais selecionados.
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TABELA 1. Componentes de (co)variancia e parametros genéticos e fenotipicos para o peso ao desmame

de bovinos Canchim, obtidos pelas metodologias Maxima Verossimilhanca Restrita (REML) e

Inferéncia Bayesiana (IB), utilizando-se dados ajustados ou n&o para as idades *°
Parametros ° REML 1B

Arql Arg2 Arg3 Arql Arg2 Arg3

VAD 220,16 194,05 236,00 265,38 (0,59) 240,19 (0,58) 281,56 (0,63)
VAM 64,44 66,60 63,99 115,66 (0,37) 120,06 (0,39) 113,80 (0,40)
CDM -38,75 -31,34 -45,87 -66,56 (0,36) 61,10 (0,37)  -73,79 (0,38)
VMP 122,89 120,63 124,20 104,32 (0,25) 102,07 (0,25) 105,89 (0,26)
VR 432,78 452,76 435,99 410,12 (0,35) 429,19 (0,34) 413,20 (0,36)
VT 801,52 802,70 814,29 828,92 (0,31) 830,41 (0,31) 840,67 (0,31)
he 0,27 (0,04) 0,24 (0,04) 0,29 (0,05) 0,32 (0,00) 0,29 (0,00) 0,33 (0,00)
e 0,08 (0,03) 0,08 (0,03) 0,08 (0,03) 0,14 (0,00) 0,14 (0,00) 0,14 (0,00)
Fam 0,33 (0,14) -0,28 (0,15) -0,37 (0,14)  -0,38 (0,000  -0,35 (0,00)  -0,41 (0,00)
c? 0,15 (0,02) 0,15 (0,02) 0,15 (0,02) 0,13 (0,00) 0,12 (0,00) 0,13 (0,00)
e’ 0,54 (0,03) 0,56 (0,03) 0,54 (0,03) 0,50 (0,00) 0,52 (0,00) 0,49 (0,00)

bArql: idade do bezerro ao desmame (considerada como covariavel linear); Arg2: ajuste linear do peso ao
desmame para 240 dias de idade; e Arg3: a idade do animal ao desmame nao é considerada.

®Os nmeros entre parénteses correspondem ao erro-padréo das estimativas.

“Variancia genética aditiva direta (VAD) e materna (VAM), covariancia entre os efeitos genéticos aditivos direto e
materno (CDM), variancia do efeito materno permanente (VMP), variancia residual (VR), variancia total (VT),
herdabilidade direta (hdz), herdabilidade materna (hmz), correlacdo genética entre efeito genético aditivo direto e
materno (ram), propor¢éo da variancia total devido ao efeito materno permanente (c 2) e proporcao da variancia total

devido ao residuo (ez). Os valores entre paréntesis representam o erro padrdo da estimativa.
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TABELA 2. Numero de touros (acima da diagonal) e vacas (abaixo da diagonal) da raca Canchim,
selecionados em comum pelas metodologias de Maxima Verossimilhanca Restrita (REML) e
Inferéncia Bayesiana (IB), pelo maior valor genético direto para peso ao desmame, utilizando-se

dados ajustados ou nao?

REML 1B
Arql Arg2 Arg3 Argl Arg2 Arg3
REML Arql 27 26 25 26 25 25
915
Arqg2 887 27 24 25 24 24
915
Arg3 877 854 27 25 24 27
915
1B Arql 878 865 890 27 26 25
915
Arg2 870 875 861 882 27 24
915
Arg3 877 854 915 890 861 27

915

@Argl (considerando-se a idade do bezerro ao desmame como covariavel linear); Arg2 (considerando-se o peso

ao desmame padronizado para 240 dias de idade); Arg3 (desconsiderando a idade do animal ao desmame).
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