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Resumo: Utilizaram-se 17.767 registros de pesos de cordeiros da raca Santa Inés com o objetivo de
comparar modelos de regressdo aleatdria com diferentes estruturas para modelar a variancia residual. As
regressoes fixas e aleatdrias foram ajustadas por meio de polindmios de Legendre de ordens quatro e trés,
respectivamente. A variancia residual foi ajustada por meio de classes e fung¢Ges de varidncias. O modelo
considerando homogeneidade de variancias residuais mostrou-se inadequado. De acordo com 0s critérios
utilizados, a variancia residual contendo sete classes heterogéneas proporcionou melhor ajuste, embora
um mais parcimonioso, com cinco classes, poderia ser utilizado. O ajuste de funcBes de variancias com
qualquer ordem foi melhor que o obtido por meio de classes, sendo que o polinémio ordinario de ordem
seis proporcionou melhor ajuste dentre as estruturas testadas. A modelagem do residuo interferiu nas
estimativas dos parametros genéticos. Além da alteragdo da classificagdo dos reprodutores, constataram-
se, também, alteracGes consideraveis na magnitude dos valores genéticos preditos em fungdo do ajuste da
variancia residual empregado. Portanto, faz-se necessario a utilizacdo de heterogeneidade de variancias
residuais para modelar as variancias associadas a curva de crescimento dos ovinos Santa Inés em estudo.
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Comparison of homogeneity and heterogeneity of residual variance in random regression models
in the description of the growth of Santa Inés sheep

Abstract: Data set of 17,767 records of 4,210 Santa Inés lambs were used aiming to compare random
regression models with different structures to fit the residual variance. Fixed and random regressions
were fitted by Legendre polynomials of orders four and three, respectively. The residual variance was
fitted by classes and functions of variances. The model considering homogeneity of residual variances
was inadequate. According to the criteria used, the residual variance containing seven heterogeneous
classes provided the best fit, although a more parsimonious one, with five classes, could be used. The fit
of variances functions with any order was better than that obtained by classes and the ordinary
polynomial of order six provided best fit among the tested structures. The modelling of the residue
interfered the estimative of the genetic parameters. Beyond the Change in the classification of the
reproducers it was verified alterations in the magnitude of the genetic values predicted as function of the
fit of the variance residual studied. Therefore, it is necessary the use of residual heterogeneity variances
to model the variances associated to the growth curve of Santa Inés sheep in study.

Keywords: animal model, breeding value, genetic parameters, hair sheep, heritability, heterogeneity of
variance

Introducéo
Os modelos de regressdo aleatoria permitem ajustar curvas de crescimento aleatérias para cada
individuo e obter estruturas de variancias e covariancias entre as diferentes medidas por meio de fungdes
de covariancias. Além disso, o emprego destes modelos permite a modelagem da variancia residual sob
diferentes estruturas.
Varios trabalhos tém mostrado a necessidade de considerar heterogeneidade de variancias
residuais em modelos de regressdo aleatoria (Meyer, 2000; Lewis & Brotherstone, 2002). Para



caracteristicas de crescimento de ovinos, estas variancias tendem a aumentar com a idade, como
verificado por Fischer et al. (2004). Desta forma, a modelagem da curva de crescimento considerando a
variancia residual heterogénea em funcéo da idade pode melhorar a particdo da variancia fenotipica nas
variancias devido aos efeitos aleatérios incluidos no modelo de analise. Os poucos trabalhos com ovinos
de corte encontrados na literatura consultada diferiram quanto a modelagem da variancia residual.

Desta forma, objetivou-se com este trabalho comparar diferentes estruturas para modelar a
variancia residual em modelos de regressdo aleatéria e avaliar a influéncia desta modelagem na
estimativa de herdabilidades e predicdo de valores genéticos em diferentes idades ao longo da curva de
crescimento de ovinos Santa Inés.

Material e Métodos

Utilizaram-se 17.767 registros de pesos de cordeiros da raca Santa Inés provenientes de trés
rebanhos experimentais, pertencentes a Empresa Estadual de Pesquisa Agropecuaria da Paraiba
(EMEPA-PB) e Empresa de Pesquisa Agropecuaria Brasileira (EMBRAPA Caprinos e EMBRAPA
Tabuleiros Costeiros), relativo ao periodo de 1983 a 2005.

Os pesos foram analisados por meio de um modelo animal unicaracteristico de regressao aleatdria.
Os efeitos fixos incluidos na analise foram grupo contemporaneo (definido como: rebanho, ano e estacéo
da pesagem, sexo do cordeiro, tipo de nascimento e classes de idade do cordeiro), idade da ovelha ao
parto, efeitos linear e quadréatico, e os coeficientes de regressao fixos, representados por polinémios de
Legendre de ordem quatro (Sarmento, 2007). Os efeitos aleatdrios considerados foram os coeficientes de
regressdo aleatdria genético aditivo direto, genético aditivo materno, ambiente permanente materno e de
ambiente permanente do animal, representados por meio de polindmios ortogonais de Legendre de ordem
trés.

A variancia residual foi assumida como homogénea e heterogénea por meio de diferentes
estruturas. Inicialmente, considerou-se heterogeneidade entre classes de idade (CLm, sendo m o nimero
de classes), agrupadas como segue: CL1, homogénea; CL2, 1-112 e 113-196 dias; CL3, 1-56, 57-112 e
113-196 dias; CL4, 1-28, 29-56, 57-112 e 113-196 dias; CL5, 1-28, 29-56, 57-84, 85-112 e 113-196 dias;
CLS6, 1-28, 29-56, 57-84, 85-112, 113-140 e 141-196 dias; e CL7, 1-28, 29-56, 57-84, 85-112, 113-140,
141-168 e 169-196 dias de idade. Posteriormente, as variancias residuais foram ajustadas por meio de
coeficientes de regressdao de funcBes de varidncias, ajustadas por polinémios ordinéarios (FO) e de
Legendre (FL), com ordens variando de dois a seis, ou seja, linear a quintupla (FOm ou FLm, sendo m a
ordem de ajuste). As analises foram executadas com auxilio do programa DXMRR do software
DFREML (Meyer, 1998).

Os diferentes modelos foram comparados pelo teste da razdo de verossimilhanga (LRT), critério
de informacdo de Akaike (AIC) e o critério de informagdo Bayesiano de Schwarz (BIC), sendo o
primeiro utilizado apenas para modelos aninhados.

Resultados e Discussdo

Comparando a modelagem do residuo por meio de classes, observaram-se aumentos no Log L,
significativos (P<0,01) pelo teste da razdo de verossimilhanca (LRT), com o aumento do nimero de
classes (Tabela 1), o que sugere a necessidade de considerar heterogeneidade da variancia residual.
Mudangas consideraveis nos valores do Log L (significativas, P<0,01, pelo LRT), AIC e BIC ocorreram
até o modelo CL5 (Tabela 1). A partir do modelo CL5 pequenas mudancas foram verificadas no Log L
(P>0,01 pelo LRT), embora o AIC tenha apontado que o modelo CL7 proporcionou melhor ajuste. De
acordo com os valores do BIC, o ajuste com 0 modelo CL5 foi adequado.

Nos modelos em que se empregaram funcGes de varidncias residuais utilizando polindmios
ortogonais de Legendre, a de quinta ordem (FL5) apresentou menor valor para todos os critérios.
Todavia, as fungdes que empregaram polinémios de Legendre apresentaram dificuldade de convergéncia,
a qual ndo foi alcancada com a ordem seis. Comparando as diferentes ordens com os polindmios
ordinarios, observaram-se aumentos nos valores do Log L (P<0,01) e diminui¢do nos valores de AIC e
BIC com o0 aumento da ordem de ajuste, sugerindo que o modelo de ordem seis proporcionou melhor
ajuste.

Dentre os modelos testados, 0 ajuste obtido com FO6, como indicado pelos valores dos critérios
AIC e BIC, foi melhor que o ajuste com cinco classes e FL5.

As estimativas de herdabilidades direta e materna diferiram em funcdo da modelagem da
variancia residual (resultados ndo apresentados). As herdabilidades diretas estimadas quando o residuo
foi considerado heterogéneo foram superiores as estimadas quando o residuo foi mantido constante, as
quais variaram de 0,1 a 0,19. J& as herdabilidades maternas estimadas em funcdo da modelagem da
variancia residual diferiram, principalmente, do nascimento aos 15 dias de idade. As herdabilidades
direta e materna estimadas pelo modelo com homogeneidade sairam de praticamente zero, proximo ao
nascimento, para 0,18 com o modelo assumindo heterogeneidade, o que é biologicamente coerente.



Tabela 1 — NUmero de parametros (NP), Logaritmo da funcdo de maxima verossimilhanca (Log L),
critério de informacdo de Akaike (AIC), critério de informacdo Bayesiano (BIC) e teste da
razdo de verossimilhanca (LRT) estimados com os modelos que empregaram diferentes
estruturas de variancia residual

Modelo NP Log L1 AIC2 BIC2 LRT
CL1 25 -964 3168 3129 (CL2-CL1) 812,2*
CL2 26 -558 2358 2326 (CL3- CL2) 867,2*
CL3 27 -124 1492 1469 (CL4- CL3) 155,8*
CL4 28 -46 1339 1323 (CL5- CL4) 88,0*
CL5 29 2,2 1253 1245 (CL6- CL5) 0,3 ns
CL6 30 -1,9 1254 1254 (CL7- CL5) 4,4 ns
CL7 31 0 1252 1260 -
FL2 26 -157 316 284 (FL3-FL2) 84*
FL3 27 -115 235 211 (FL4-FL3) 8*
FL4 28 111 227 212 (FL5-FL4) 220*
FL5 29 0 9 1 -
FO2 26 -162 316 284 (FO3-FO2) 84*
FO3 27 -120 234 211 (FO4-FO3) 62*
FO4 28 -89 173 158 (FO5-FO4) 124*
FO5 29 -27 51 43 (FOB-FO5) 54*
FO6 30 0 0 0 -

* significativo a 1% de probabilidade; ns ndo significativo. 1 Valores expressos como desvio do melhor
valor, dentro de cada estrutura; 2VValores expressos como desvio do melhor valor.
CL = classes de idade; FL = polindmio de Legendre; FO = polindmio ordinario.

A modelagem da variancia residual também afetou a predi¢do dos valores genéticos (resultados
ndo apresentados), o que era esperado devido as alteragcGes nas estimativas de herdabilidades. As
correlagbes de ordem entre os valores genéticos preditos sob homogeneidade e heterogeneidade do
residuo para peso ao nascimento foi de apenas 0,23; ja para 0s pesos aos 112 e aos 196 dias de idade,
estas correlacdes foram altas, 0,97 e préximo a unidade, respectivamente. As alteracdes na magnitude
dos valores genéticos preditos assumindo homogeneidade ou heterogeneidade foram mais expressivas,
chegando a diferencas de 94% para 0 peso ao nascer, 31% para peso aos 112 dias e de 41% para 0 peso
a0s 196 dias de idade.

Conclusdes
A melhor modelagem da variancia residual foi a que considerou uma funcdo de varidncia com
polindmio ordinario de ordem seis. As estimavas de herdabilidades e a predi¢do dos valores genéticos
foram afetadas pela modelagem da variancia residual. Portanto, faz-se necessaria a utilizagdo de
heterogeneidade de variancias residuais para modelar as variancias associadas a curva de crescimento
dos ovinos Santa Inés em estudo.
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