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Resumo - Os registros de producdo de leite no dia do controle da primeira lactagdo de 25,5 mil vacas da
raca Holandesa foram utilizados para estimar variancias genéticas e heritabilidades para produgéo de
leite por meio do modelo de regressdo aeat6ria com polindmio de Legendre de ordem cinco para
modelar as curvas fixas (producéo média da populagdo) e aleatorias (genética aditiva e permanente de
ambiente) em andlises baseadas no méodo da Méxima Verossimilhanga Restrita (REML) e Amostrador
de Gibbs (GS). As estimativas de varidncia genética foram similares ao longo da lactagdo e as
herdabilidades variaram de 0,23 a 0,32 pelo GS e de 0,23 a 0,34 pelo método REML.
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Evaluation of random regression test day milk yield model using Gibbs Sampling and REM L

Abstract - Data consisting of 225,357 test-day records of 25,528 first lactation Holstein cows were used
to estimate variance components and heritability for test-day milk yield using random regression models
by Gibbs Sampling (GS) and Restricted Maximum Likelihood (REML). Legendre polynomia of order
five was used to model fixed curves for average of production of the population and random additive
genetic and permanent environmental effects. Genetic variances were similar across lactation and
heritability estimates ranged from 0.23 to 0.32 by GS and from 0.23 to 0.34 by REML.
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Introducéo

Os procedimentos de avaliagdo genética para a produgéo de leite de bovinos da raga Holandesa
no Brasil tém sido baseados na estimativa da produgdo acumulada no periodo de 305 dias, a partir da das
produgdes nos dias dos controles leiteiros (PDC), geralmente realizados em intervalos de 30 dias. Uma
alternativa de avaliag8o genética é a utilizagdo de modelos que consideram a PDC, os quais permitem
uma definicdo mais precisa dos grupos contemporaneos e dos efeitos ambientais & elas associadas
(Swalve, 2000; Jensen, 2001) e, dependendo do modelo, possibilita ainda, a inclusdo de informagdes
acerca do formato da curva de lactag8o dos animais (Bormann et al. 2003).

V arios model os tém sido investigados, mas ndo existe um consenso sobre qual deles utilizar nas
avaliacOes genéticas (Jensen, 2001). Entre as fungBes paramétricas utilizadas como covariavels para
gjuste das PDC pelos model os de regresséo aleatéria (MRA), o polindmio de Legendre tém sido indicado
por sua ortogonalidade, propriedade matemética bastante Gtil na andlise dos padrfes de variagdo
genética. Adicionalmente, a ordem do polindmio de Legendre utilizado na regresséo fixa e deatéria
desses modelos € um aspecto grande importancia, visto que as estimativas dos par@metros genéticos
podem diferir com a ordem desse polindmio (Cobuci et a., 2006 e Costa et al, 2008). Neste sentido,
estudos realizados por Costa et a. (2005), na raca Gir, e por Costa et al. (2008), na raga Holandesa,
indicaram que o polindmio de L egendre de ordem cinco como mais apropriado para gjuste da PDC.

Embora os MRA tenham se caracterizado com uma opgéo preferencial para andlise de dados
longitudinais, as demandas computacionais das andlises pelo méodo da Maxima Verossimilhanga
Restrita (REML) tém limitado a sua aplicabilidade (Misztal et al. 2000). Neste contexto, as técnicas de
inferéncia bayesiana e, particularmente o amostrador de Gibbs (GS), tém merecido atencdo do
melhoramento genético devido a sua utilidade na estimacdo de par@metros, a0 reduzir a demanda
computaciona pois utilizam agoritmos que requerem apenas 0 armazenamento das equagdes dos
model os mistos, demandando assim memaria proporciona ao niimero de animais.



O uso do GS proporciona uma aternativa significativamente simples de implementar e requer
consideravelmente menos recursos computacionais do que o REML, o que facilita as andlises
envolvendo modelos mais complexos e grandes bases de dados (Meyer, 2002) e, ainda, resulta em
estimativas de distribui¢cBes completas ao invés de apenas estimativa pontual dos parémetros de interesse.

Objetivou-se estimar par@metros genéticos e ambientais para PDC por meio de modelos de
regressao aleatéria com polindmios de Legendre de ordem cinco, usando inferéncia bayesianae REML.

Material e M étodos

Foram utilizados 225 mil registros da producdo de leite no dia do controle leiteiro (PLC) de
25.528 primeiras lactagbes de vacas Holandesas de 384 rebanhos supervisionados no periodo de
1993/2004 pelo Servico de Controle Leiteiro da ABCBRH. Para tornar a base de dados mais balanceada
e informativa, foram estabelecidas restricbes como: a) minimo oito registros, com intervalos de no
méximo 45 dias entre controles, b) minimo de cinco registros por rebanho-més de controle, entendido
COMO grupo contemporaneo, ¢) animais com no minimo quatro meio-irmas paternas e d) animais com
controle leiteiro realizados entre 20 e 48 meses de idade no parto.

O modelo de regressdo aleatéria ajustados aos registros da PLC entre o sexto e o 305° dia de
lactagdo incluiram o efeito de rebanho-ano-més do controle, coeficientes do polindmio de Legendre de
de ordem cinco para modelar as curvas fixa (formadas por classes de idade-estacdo de parto da vaca) e
alatorias daregressdo (efeitos genético aditivo e ambiente permanente) e efeito residual .

Os componentes de variancia foram estimados utilizando o amostrador de Gibbs por meio do
programa GIBBS2F90 (Misztal, 2001). Inicialmente realizou-se uma amostragem previa com cadeia de
35.000 ciclos. De posse desses resultados e mediante a inspegdo visual dos gréficos e do diagndstico de
convergéncia feitos por meio dos programas GIBBSIT (Raftery e Lewis, 1995) e GIBANAL (Van Kaam,
1998), foram definidos o tamanho da cadeia, o periodo de descarte e o intervalo de amostragem para
obtencdo das densidades marginais a posteriores dos parametros, definindo-se precisdes de 0,001 e
0,002, com niveis de confianga de 0,95 e 0,99. De posse dos novos resultados obtidos a partir da andlise
de convergéncia, uma nova amostragem de Gibbs foi realizada com cadeia Uinica de 105.000 ciclos.

Segundo Sorensen (1996), os estimadores das caracteristicas das distribuigdes posteriores estdo
sujeitas a erro de amostragem de Monte Carlo que pode ser reduzido pela extensdo da cadeia de Gibbs.
Assim, utilizando-se o programa POSTGIBBSF90 (Tsuruta, 2005), definiu-se descartar as 15.000
amostras iniciais e posteriormente foram obtidas uma amostra a cada 100 ciclos, totalizando 900
amostras finais para obtencdo das densidades marginais a posteriores dos pardmetros de interesse.

As estimativas dos componentes de variancia dos efeitos genético, de ambiente permanente e
residual obtidas pelo modelo sob andlise via GS foram comparadas com aguelas obtidas por REML
utilizando-se do programa REMLF90 (Misztal, 2001).

Resultados e Discussao

Estimativas de variancia genética e herdabilidade para a PDC obtidas pelo modelo de regresséo
aleatdria em andlises com base no GS e método REML estdo apresentadas na Figura 1. N&o se observou
diferenca significativa entre estimativas de variancias genéticas obtidas pelo REML ou GS, embora o
modelo analisado com base no GS tenha apresentado estimativas mais estéveis a0 longo da lactacdo,
principalmente no final do periodo de lactag8n. Observa-se ainda que as estimativas de variancia genética
pelo REML, ao longo da maior parte da lactagdo, foram ligeiramente superiores as obtidas pelo GS. Ao
contrério, o valor da estimativa de variancia residual obtido pelo método REML (6,22 kg?) foi superior
a0 valor estimado pelo GS (5,73 kg?).

De posse dos valores médios das distribuicBes a posteriori dos componentes de variancia dos
efeitos genéticos, de ambiente permanente e da variancia residual, obtidos na andlise pelo GS, foram
estimadas as heritabilidades para produgdo de leite ao longo da lactacdo. As estimativas seguiram a
mesma tendéncia das varincias genéticas para ambas metodologias, com maiores valores na fase
intermediaria e, menores no inicio e fina da lactagdo. Estas estimativas se assemelham aos valores
reportados por Melo et a. (2005), Cobuci et a. (2006) e por Costa et a. (2008), na raca Holandesa,
utilizando-se do método REML.
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Figura 1 - Estimativa de variancia genética (A) e herdabilidade (B) para producéo de leite no dia do
controle obtidas com 0 modelo de regressdo aleatéria através da Mé&xima Verossimilhanga Restrita
(REML) e do Amostrador de Gibbs (GS).

Concluséo

As estimativas de variancia genética e de heritabilidade para as produgdes de leite no dia do
controle obtidas pelo GS foram similares as obtidas pelo método REML.

Estudos adicionais s80 necessarios para comparagdo destas metodologias com 0s modelos
baseados na produgéo de leite da lactagdo, no que concerne a eventuais reclassificagbes dos valores
genéticos de animais, para efetivar a sua implantagdo nas avaiagBes genéticas para as caracteristicas
produtivas (leite e os componentes gordura e proteing) da raga Holandesa no Brasil.
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