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Resumo

O objetivo do presente estudo foi comparar os resultados obtidos de parametros e valores genéticos por diferentes tamanhos de cadeia de Gibbs, para a
caracteristica probabilidade de permanéncia no rebanho, na base de dados do Programa de Melhoramento Genético da Raga Nelore. No Brasil existem poucos
estudos sobre permanéncia no rebanho para a raga, principalmente utilizando metodologias Bayesianas para a estimagéo de componentes de (co)variancia, de
parametros genéticos, bem como para a predi¢éo de valores genéticos. Dadas as estimativas de herdabilidade em tomo de 0,16+0,03 e correlagéo de posto entre
touros superior a 98%, conclui-se que o tamanho de cadeia, sob periodo de descarte conservador, ndo influencia as estimativas dos componentes e das

herdabilidades, nem t&o pouco a predi¢&o dos valores genéticos dos touros da raga Nelore para a caracteristica de permanéncia no rebanho.

Palavras-chave: andlise Bayesiana, Bos indicus, bovino de corte, modelo n&o linear

Length of Gibbs Chain for Stayability in Nelore Beef Cattle

Abstract

The aim of this study was to compare the obtained results for genetic parameters and breeding values for different lengths of Gibbs chain, in analysis, for the Nelore
Genetic Breeding Program. There are a small number of studies on stayability for the Nelore breed in Brazil, specially using Bayesian tools on the estimation of
(co)variance components and genetic parameters and on the prediction of breeding values. Given the heritability estimates of 0.16 + 0.03 and the rank correlation
superior to 98%, it was concluded that the length of the chain, under a consenative bum-in period, does not influence the (co)variance components and the heritability
estimates, neither the Nelore breeding value predictions for stayability.
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Introducao

Os custos de reposigdo de novilhas e manutengédo de vacas, em sistemas de produgdo de gado de corte, sdo altos. Conseqlientemente,
a caracteristica permanéncia no rebanho possui importancia econémica e poderia ser incluida em indices de selegdo (Paneto et al 2002;
Formigoni et al 2005; Bittencourt et. al 2006).

Por tratar-se de caracteristica de limiar ou dicotdmica, as metodologias e modelos usuais de avaliagdo genética dos bovinos de corte,
que consideram as distribui¢des dos dados relacionados as caracteristicas como normais, ndo sdo bem empregadas. Cabe aos
pesquisadores buscar formas de analise mais apropriadas e que consigam mostrar a variabilidade genética da caracteristica mais
proxima do valor real, ja que as metodologias de modelos lineares mistos, sob modelo animal, geralmente resultam em baixas estimativas
de herdabilidade, levando-se a conclusdo equivocada de que ndo haveria ganho genético satisfatério na selegéo direta para permanéncia
no rebanho (Mwansa et al 2002; Martinez et al 2005).

Para a raga Nelore, no Brasil, existem poucos estudos sobre permanéncia no rebanho. Paneto et al. (2002) obtiveram a resposta a
selegdo, considerando o valor econémico do aumento de um por cento na stayability igual a US$0,78. Utilizando Método R e diferentes
idades especfficas para stayability (aos cinco, seis ou sete anos de idade - STAY5, STAY6 e STAY7, respectivamente, para 53.271,
46.011 e 41.517 animais), Silva et al (2003a) obtiveram estimativas de herdabilidade iguais a 0,117+0,003; 0,122+0,004 e 0,171+£0,005
para STAY5, STAY6 e STAY7. Em outro estudo, definindo a habilidade de permanéncia como a probabilidade de uma vaca parir, no
rebanho, na idade de seis anos ou depois desta idade, dado que teve uma pari¢do em data anterior, Silva et al (2003b) utilizaram modelo
animal e obtiveram estimativa de herdabilidade igual a 0,21+0,02. A caracteristica probabilidade de permanéncia no rebanho foi
codificada com valor um para vacas com, pelo menos, trés partos até os 76 meses de idade ou valor 0 para que as que tiveram menos de
trés partos, no estudo de Marcondes et al (2005a). Os autores definiram trés partos porque a vaca estaria “pagando” seus custos de cria
e recria e 76 meses para que tivesse a chance de parir trés vezes, com o primeiro parto em torno de 36 meses. A porcentagem de
sucesso (valor 1) observada no estudo foi de 37% e as estimativas de herdabilidade foram de menor magnitude para o modelo linear
(0,065) contra 0,158 (modelo de limiar). Quando transformadas para escala normal subjacente, o valor obtido ficou em 0,13+0,05, bem
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proximo aquele encontrado sob modelo de limiar. Em outro estudo, Marcondes et al (2005b) apresentaram definigdo alternativa de
permanéncia no considerando os valores 0, 1, 2 e 3, respectivamente, para vacas com menos de trés, com trés, quatro ou cinco partos
até os 76 meses de idade. Concluiram que a definicao alternativa possui maior capacidade de detecgao da variabilidade genética que a
caracteristica padrédo, sob modelo linear. Para estudar a existéncia de efeito de familia, bem como a contribuicdo dos genearcas e
ancestrais da raga Nelore para a caracteristica probabilidade de permanéncia no rebanho, Marcondes et al (2007) consideraram os
touros TOP1% (acima de 57,6%) nas analises da genealogia e observaram que dos sete com maiores contribuigbes genéticas (que
somaram 15,3% dos genes), cinco foram da variedade mocha.

O objetivo do presente estudo foi comparar os resultados obtidos por diferentes tamanhos de cadeia de Gibbs (e consequentemente,
diferente nUmero de amostras analisadas) para a caracteristica de permanéncia no rebanho, na base de dados do Programa de
Melhoramento Genético da Raga Nelore, conduzido na Faculdade de Medicina de Ribeirdo Preto da Universidade de S&do Paulo.

Material e métodos

O arquivo geral de dados, com vacas nascidas entre 1986 e 1996 em rebanhos participantes do Programa de Melhoramento Genético da
Raca Nelore (Lébo et al 2002), continha 54.727 registros de produgéo. A caracteristica probabilidade de permanéncia no rebanho padréo
foi codificada com valor 1 para vacas com pelo menos trés partos até os 76 meses de idade ou valor 0 para as que tiveram menos de trés
partos. Segundo Formigoni et al (2002), trés partos seriam suficientes para cobrir os custos de cria e recria da vaca. Os 76 meses foram
considerados para que as vacas tivessem a chance de conseguir trés partos, sendo que, em média, o primeiro parto ocorre aos 32
meses de idade.

O grupo de contemporaneos (GC) adotado foi composto por nimero da fazenda e ano de nascimento da vaca A andlise da consisténcia
dos dados foi realizada por meio do programa Statistical Analysis System — SAS (SAS, 2000), considerando-se touros com pelo menos
duas filhas dentro do mesmo GC e estes com pelo menos dois touros diferentes. Além disso, foram eliminados grupos com médias 0 ou 1
para stayability, isto &, sem variabilidade dentro do grupo de contemporaneos.

Posteriormente, utilizou-se o programa Multiple-Trait Gibbs Sampler for Animal Models — MTGSAM , (Van Tassell et al 1998) para
caracteristica de limiar, sob modelo unicarater de touro-avé materno, para obtengcdo de componentes de (co)variancia, estimativas de
herdabilidade e solugdes para cada touro (que originam as Diferengas Esperadas na Progénie — DEPs -, como médias posteriores).
Adotou-se o modelo touro, apds tentativas de convergéncia sob modelo animal, sem sucesso. Esta ocorréncia é normal e possui outros
relatos na literatura (Moreno et al 1997; Phocas & Laloé 2003). Como os métodos Bayesianos, basicamente, envolvem a resolugéo de
integrais complicadas, a implementagao das Cadeias de Markov ou MCMC (entre elas, a Amostragem de Gibbs) € uma solugéo, embora
possam surgir complicagdes com a convergéncia das cadeias, problema minimizado quando a distribuicdo posterior aproxima-se da
Normal (Blasco 2001). Segundo Van Vieck (1993), o modelo de touro-avdé materno do touro assegura predi¢des mais acuradas dos
valores genéticos, quando comparado ao modelo de touro.

Foram testados dois tamanhos de cadeia de Gibbs: 225 mil e 550 mil rodadas, tomadas de amostra a cada 250 rodadas e periodo de
descarte amostral ap6s as 25 mil primeiras rodadas. As andlises dos dados das amostras foram realizadas por meio do programa
GIBANAL (Van Kaam 1997), sob sistema operacional DOS.

O modelo de limiar usado relaciona a resposta observada na escala categorica com uma escala subjacente normal continua (Silva et al
2003b). Assumindo que a escala subjacente tem distribuigdo normal:

U 16 ~N(W8, l0%), em que:

U é o vetor da escala base de ordemr; 8' = (b', @') € o vetor dos parametros de locagédo de ordem s com b (definidos sob ponto de vista
freqlientista, como efeitos fixos), e a (como efeito aleatdrio); W € uma matriz de incidéncia conhecida de ordem r por s; | € uma matriz de

identidade de ordemr porr; e 02e € a variancia residual.

De acordo com o enfoque Bayesiano, sera assumido que os valores prévios para os efeitos genéticos e os residuais seguem
distribuicbes normais multivariadas:

p (@] 0%5) ~MV (0,A0Zy)

p (e |0%) ~ MV (0, o), em que:

2

A & a matrizde parentesco e 0“5 € a variancia genética aditiva. No caso deste estudo, 2 da oza foi estimada pela variancia de touro

(023). Como 02e nao é estimavel (Gianola & Foulley 1983), um valor arbitrario deve ser atribuido. Conforme sugerido por Silva et al
(2003b), atribuiu-se o valor 1.

Apo6s a definigdo dos parametros do modelo, o encadeamento entre as duas escalas (categdrica e continua) pode ser estabelecido
inequivocamente, com a contribuicdo da probabilidade de uma observagéo que cai na primeira categoria sendo proporcional a

P(y=0]t0)=P U,<t|tB8)=09 (t—wW,0)/0g), em que:

Y\» € a variavel resposta para a v-ésima observacao, tomando valores 0 ou 1 se a observagéo pertence a primeira ou segunda categoria,
respectivamente; t & o valor do limiar que, por néo ser estimavel, sera fixado um valor arbitrario; U, € o valor da variavel subjacente para a
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mencionada observagéo; ¢ é a funcao de distribuigdo cumulativa de uma variavel normal padréo; e w',,é um vetor coluna de incidéncia

que une B a v-ésima observagdo. Por serem as observagdes condicionalmente independentes dado 6, a fungdo de verossimilhanca sera
definida pelo produto das contribuicdes de cada registro.

De acordo com a inferéncia Bayesiana, o produto da distribui¢do anterior pela fungdo de verossimilhanga € proporcional a distribuigdo
posterior conjunta de 6 e 025. Foram entdo obtidas as distribui¢des posteriores marginais dos parametros usando a amostragem de
Gibbs (Gelfand & Smith 1990).

Por tratar-se de analise unicarater, as relagdes entre as varidncias estimadas sob modelo touro-avé materno foram: variancia genética
aditiva considerada como 402s, a variancia ambiental fixa com valor 1, a variancia fenotipica como a soma de (028 + V4 0'28) ao valor
arbitrario um (1) e, consequentemente, a herdabilidade estimada sob modelo touro como sendo a porgéo herdavel da variancia total
existente.

Correlagdes entre classificagdes para as DEPs (correlagédo de posto ou correlagdo de Spearman) foram obtidas pelo procedimento
CORR, opg¢éo spearman do SAS®.

Resultados e discussao

A porcentagem de sucesso (valor 1) foi 37% no arquivo de dados estudado, sendo que os resultados obtidos encontram-se sumarizados nas Tabelas 1, 2 e 3.
Baixas correlagdes seriais puderam ser observadas nas duas analises (Tabela 1).

Tabela 1. Numero de obsenagdes (N), tamanho de cadeia de Gibbs (Cadeia), periodo de descarte amostral
(Descarte), intervalo amostral (Amostragem), nimero total de amostras (Total de amostras) e comelagéo

serial para amostras da variancia de touro (023)

Correlagao serial

N Cadeia Descarte Amostragem Total de amostras ( o2 9
225 mil 25 mil 250 800 0,058
28959 550 mil 25 mil 250 2100 0,066

As estimativas dos componentes de variancia do touro foram praticamente iguais quando comparadas com as medianas (0,0416 e
0,0417, respectivamente para cadeia de 225 mil e de 550 mil rodadas). Os valores das estimativas de herdabilidade foram,
considerando-se a mediana das andlises, iguais a 0,16+0,03 (Tabela 2).

Tabela 2. Tamanho da cadeia de Gibbs (Cadeia), Total de amostras (Amostras), média (Me), moda (Mo), mediana
(Med), valores minimos (Min) e maximos (Max) da variancia de touro (023) e da estimativa de herdabilidade (h2t) para

stayability
Cadeia  Amostras Varidncia de touro (025)* Herdabilidade (h2t)**
Me Mo Med  Min Max Me Mo Med Min Max
225 mil 800 424 392 416 200 800 1609 1485 1583 7,80 29,00
550 mil 2100 423 419 417 1,80 800 1603 1587 1587 7,00 29,10

* valores multiplicados por 100; **valores em porcentagem

As regides de credibilidade a 95% para a estimativa de herdabilidade foram diferentes entre as analises (Tabela 3), tendo amplitudes
maiores (diferenga entre o valor minimo e o valor maximo) para o tamanho de cadeia com 550 mil rodadas.

Tabela 3. Tamanho de cadeia de Gibbs (Cadeia), Total de amostras (Amostras) e Regiéo de Credibilidade a 95%
para variancia de touro (025) € para a estimativa de herdabilidade (h2t)

Regido de Credibilidade a 95% para

Cadeia Amostras Regio de Credibilidade a 95% para 02 * h2g+
225 mil 800 2,73a6,19 10,56 a 22,98
550 mil 2100 1,72a8,07 6,712 29,38

*valores multiplicados por 100; **valores em porcentagem

Os graficos com as distribuigbes posteriores foram elaborados a partir das saidas do software GIBANAL, as quais fornecem as
densidades marginais posteriores para o componente de touro (Figura 1).

O que pode ser observado na Figura 1 € que as distribuicdes posteriores das estimativas de herdabilidade sdo semelhantes
graficamente, apresentando inclusive mais de uma moda, no entanto, a analise com implementagdo 225 mil/25 mil/250 (Figura 1, a)
apresenta modas mais proximas que aquelas exibidas na implementagéo 550 mil/25 mil/250 (Figura 1, b).
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Figura 1a. Distribui¢cdes posteriores das estimativas de Figura 1b. Distribuicdes posteriores das estimativas de
herdabilidade para tamanho de cadeia igual a 225 mil herdabilidade para tamanho de cadeia igual a 550 mil

As analises das amostras pelo programa GIBANAL, em relagdo a tomada de amostra, mostraram que a cadeia com 225 mil ciclos ndo
necessitaria de outro periodo de descarte, tdo pouco de outra estratégia de tomada de amostra (a cada dois ciclos, por exemplo), tanto
para a variancia de touro quanto para a herdabilidade. Para a cadeia com 550 mil ciclos, no entanto, o programa mostrou que a retirada
dos cinco primeiros ciclos e uma tomada de amostra a cada dois ciclos seria mais eficiente, tanto para a variancia de touro quanto para a
herdabilidade. Com isso, os valores estimados foram ligeiramente alterados e apresentados na Tabela 4, incluindo o desvio-padréo
fornecido pelo programa. Analisando-se as correlagdes seriais entre amostras, baixas nos dois tamanhos de cadeia estudados, pode-se
considerar que as convergéncias foram atingidas.

Tabela 4. Total de amostras (Amostras), média (Me), moda (Mo), mediana (Med), valores minimos (Min), maximos (Max) e desvio-padr&o (Dp)
da variancia de touro (023) e da estimativa de herdabilidade (h2t) para permanéncia no rebanho com 550 miil ciclos, ap6s teste de convergéncia

no programa GIBANAL
Amostras Variancia de.touro (0% Herdabilida_de (h2ty~
Me Mo Med Min Max Dp Me Mo Med Min Max Dp
2096 4,23 424 418 2,10 7,70 0,90 16,03 16,13 15,89 8,20 28,00 3,20

* valores multiplicados por 100; **valores em porcentagem

Ainda com o objetivo de estudar diferentes implementagdes sobre a caracteristica de probabilidade de permanéncia no rebanho, testou-
se a implementagéo de Silva et al (2003b): 2203000/3000/4000 (respectivamente, tamanho da cadeia de Gibbs, periodo de descarte
amostral e tomada de amostra). A analise requereu 18 dias de tempo de processamento e resultou em varidncia de touro igual a
0,04+0,01 e herdabilidade de 0,16+0,03, praticamente os mesmo valores obtidos com os diferentes periodos de descarte adotados
neste trabalho, os quais levam cerca de um dia (para cadeia de 225 mil) ou quatro dias (para cadeia de 550 mil) em processamento.

As estimativas de herdabilidade, obtidas por Silva et al (2003b) foram semelhantes (0,21+0,02) aos deste estudo, ainda que tenha sido
adotado o modelo touro-avd materno, o qual em situagdes de maior presséo de selecéo sobre os machos tende a subestimar a
herdabilidade (Visscher & Thompson 1990). No entanto, Silva et al (2003b) definiram a habilidade de permanéncia como a probabilidade
de uma vaca parir, no rebanho, na idade de seis anos ou depois desta idade, dado que ela teve uma pari¢do em data anterior. O
estabelecimento de definicdo semelhante, na base de dados de estudo nao se faz possivel, principalmente em relacédo as diferengas
existentes no manejo reprodutivo das cerca de 200 fazendas participantes.

As Diferengas Esperadas na Progénie (DEPs) dos 4.180 touros foram preditas para os dois tamanhos de cadeia testados. A Tabela 5
apresenta as DEPs médias, minimas e maximas, com valores praticamente iguais nas duas andlises. A correlagao de rank foi superior a
98%, havendo pouca alteragédo na classificagéo dos touros.

Tabela 5. Média, desvio-padrdo, minimo e maximo das DEPs (Diferengas Esperadas na Progénie) de
4.180 touros avaliados

Cadeia Média Desvio-padréao Minimo (%) Maximo (%9
225 mil 0,0058 0,060 -0,3233 0,3488
550 mil 0,0058 0,060 -0,3234 0,3493

Conclusao

e O tamanho de cadeia empregado nas analises, sob periodo de descarte amostral conservador, ndo influencia as estimativas dos
componentes e dos parametros genéticos, tdo pouco a predigdo dos valores genéticos dos touros da raga Nelore para a
caracteristica de permanéncia no rebanho. No entanto, deve-se preferir trabalhar com um nimero maior de amostras, adotando-se
para a base de dados de estudo a implementagao 550mil/25mil/250.
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