Ciéncia Rural, Santa Maria, v.44, n.11, p.2058-2063, nov, 2014

http://dx.doi.org/10.1590/0103-8478¢cr20131082

ISSN 0103-8478

Aplicacdo de modelos de regressdo aleatdria utilizando diferentes estruturas de dados

Application of random regression models using different data structures
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RESUMO

Foram utilizadas 3.202 primeiras lacta¢des de vacas
da raca Holandesa de quatro fazendas da regido Sudeste, para
verificar a influéncia da estrutura de dados de produgdo de leite
sobre os parametros genéticos. Foram testados quatro arquivos
com diferentes estruturas: controles semanais (CS), arquivo
mensal (CM), bimestral (CB) e trimestral (CT), com 122.842,
30.883, 15.837 e 12.702 controles, respectivamente. Um modelo
de regressdo aleatdria foi empregado nas andlises, considerando
os efeitos genético aditivo e o de ambiente permanente de animal,
como aleatorios. Os efeitos fixos, grupos de contemporaneos (GC)
foram comuns para todos os arquivos de dados e foram compostos
por fazenda, més e ano do controle, além da co-variavel idade da
vaca ao parto (regressdo linear e quadratica). As estimativas de
herdabilidade apresentaram tendéncias mais semelhantes entre os
arquivos de dados CS, CM e CB. O arquivo de dados CB apresentou
estimativas de parametros genéticos com as mesmas tendéncias e
magnitudes que os arquivos CS e CM, permitindo afirmar que ndo
houve influéncia da estrutura dos dados sobre as estimativas dos
componentes de (co)variancia e que o controle leiteiro poderia ser
realizado em uma estrutura CB.

Palavras-chave: avaliagdo genética, bovinos de leite, dados
longitudinais.

ABSTRACT

A total of 3.035 lactations of Holstein cows from four

farms in the Southeast, to check the influence of data structure of

milk yield on the genetic parameters. Four dataset with different
structures were tested, weekly controls (CW) with 122.842
controls, monthly controls (CM) 30.883, bimonthly controls (CB)
with 15,837 and quarterly controls (CQ) with 12,702. The random
regression model was used and was considered as random additive
genetic and permanent environment effects, fixed effects of the
contemporary groups (herd-year-month of test-day) and age of

cow (linear and quadratic effects). Heritability estimates showed
similar trends among the data files analyzed, with the greatest
similarity between dataset CS, CM and CB. The dataset submitted
all the CB estimates of genetic parameters analyzed with the same
trend and similar magnitude to the CS and CM dataset, allowing
the claim that there was no influence of the data structure on
estimates of covariance components for the dataset CS, CM and
CB. Thus, milk recording could be accomplished in a CB structure.

Key words: dairy cattle, genetic evaluation, longitudinal data.

INTRODUCAO

Os modelos de regressdo aleatéria (MRA)
tém se tornado uma alternativa padrdo para analises
genéticas de dados longitudinais. Tais modelos tém
sido mais utilizados para avaliagBes genéticas de
bovinos leiteiros, empregando a producdo de leite no
dia do controle (Schaeffer, 2004).

Os MRA apresentam a vantagem de ajustar
as producbes de leite em cada controle, permitindo
descrever os efeitos ambientais especificos ao
controle, além de possibilitar a estimacéo de curvas
de lactacdo genéticas para cada animal, como desvio
da curva de lactacdo média. Um dos entraves dos
MRA esta relacionado a exigéncia de memdria e
tempo computacional para a realizacdo de avaliacdes
genéticas em larga escala. Assim, alternativas tém
sido propostas para diminuir o nimero de parametros
estimados, como o uso de funcbes de varidncias
para modelar a estrutura de variéncias residuais e
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funcBes de correlagbes paramétricas para descrever
a estrutura de correlagBes de ambiente permanente
devido ao animal (MEYER, 2001; ALBUQUERQUE
& MEYER, 2005).

A estrutura dos dados deve, certamente,
exercer grande influéncia na estimagao dos pardmetros
genéticos obtidos pelos MRA (MEYER, 1998a).
Estudos de gado de leite e corte encontraram maiores
herdabilidades nos pontos extremos da lactacdo
(MELDO et al, 2000; EL FARO & ALBUQUERQUE,
2005; BIGNARDI et al., 2009a), sugerindo que a
menor quantidade de informacdes neste periodo
influenciava as estimativas. Além disso, alguns
trabalhos tém constatado correlagBes genéticas
negativas entre as produgdes do inicio e do final da
lactagdo (MEYER, 1998b; EL FARO et al., 2003;
BIGNARDI et al., 2009a,b).

O objetivo do presente estudo foi avaliar a
influéncia de diferentes estruturas de dados sobre as
estimativas de parametros genéticos para a producao
de leite no dia do controle, aplicando-se modelos de
regressdo aleatoria.

MATERIAL E METODOS

Foram utilizadas 3.202 primeiras lactacGes
de vacas da raca Holandesa, provenientes de quatro
rebanhos da regido Sudeste do Brasil, com partos
registrados no periodo de 1995 a 2003. As propriedades
possuiam controles leiteiros realizados semanalmente
ou diariamente. Dessa forma, foi utilizado um banco
de dados em que todos os animais foram controlados
semanalmente, que foi considerado o arquivo
completo (CS). A partir deste, foram criados diferentes
subconjuntos de dados quanto a frequéncia do controle
leiteiro, para verificar a influéncia da estrutura dos
dados sobre a estimacdo dos parametros genéticos para
a producdo de leite: a) Controle semanal (CS): todos
os animais foram controlados semanalmente da 12 até a
432 semana de lactagcdo (305 dias). Esta foi considerada
asituacdo referéncia que serviu de base de comparacéo
para as demais estruturas. b) Controle mensal (CM):
todos os animais foram controlados mensalmente do
1° a0 10° més da lactacéo; ¢) Controle bimestral (CB):
todos os animais foram controlados bimestralmente,
originando cinco classes de controles por animal,
abrangendo os seguintes meses de lactacdo: 1°, 3°, 5°,
7°, 10°; d) Controle trimestral (CT): todos os animais
foram controlados trimestralmente, originando quatro
classes de controles, abrangendo os seguintes meses de
lactacdo: 1°, 4°, 7°, 10°,

As analises foram realizadas por meio de
um MRA uni-caracteristica, tendo como variavel

resposta a producéo de leite em cada controle (PLDC),
sendo incluidos, como efeitos aleatérios, o genético
aditivo e de ambiente permanente direto e o residual.
Os efeitos fixos foram os grupos de contemporaneos,
definidos por fazenda, més e ano do controle, além
da idade da vaca ao parto como covariavel (efeito
linear e quadratico) e a curva média de lactacdo da
populacéo, esta modelada por meio de um polinémio
ortogonal de quarta ordem. Os efeitos aleatdrios
genéticos aditivos e de ambiente permanente foram
modelados por meio de regressdo aleatdria sobre
polinémios ortogonais de Legendre. O MRA pode ser
descrito por:
kb-1 ka-1 k-1

yi=F+ m‘:_oﬁuﬁm (fr') + H’Z_Oajmgbm(ffj) + mZ—'O :/jm‘f’m (fij) +E1j

Em que, Yij= produgéo de leite do j-#me
animal, no i-%™ controle; F = conjunto de efeitos
fixos GC e idade ao parto; S = conjunto de m
regressores fixos para a curva média da populagéo;

¢n(t)= funcdo de regressdo de ordem Kk, que
descreve a curva média da populagdo de acordo com
o dia de lactagdo (t); ¢m(tij): funcdo de regressdes,
que descrevem as trajetérias de cada individuo j,
de acordo com o dia da lactagdo (t), para os efeitos
aleatdrios genético aditivo e de ambiente permanente;

m Vjm = S40 0s M regressores aleatorios genético
aditivos e de ambiente permanente, para cada animal;
k, k, e kp: sdo as ordens dos polinémios utilizadas
para os efeitos descritos acima; E,= erro aleatorio
associado a cada controle i do animal j.

Os componentes de variancia foram
estimados pelo método da Méxima Verossimilhanca
Restrita (REML), usando um algoritmo livre
de derivadas, disponivel no pacote WOMBAT
(MEYER, 2006). A escolha da ordem das fungbes
de covariancia (FC) para ambos efeitos aleatérios
(genético aditivo e de ambiente permanente de
animal) e da estrutura das variancias residuais foi
feita com base nos resultados de BIGNARDI et al.
(2009a), que trabalharam com a mesma caracteristica
e parte do banco de dados que foi usado no presente
estudo: polindmio de Legendre de sexta ordem para o
efeito geneético aditivo (k,=6) e de sétima ordem para
o efeito de ambiente permanente (kp:7), variancias
residuais heterogéneas, contendo seis classes de
variancias.

RESULTADOS E DISCUSSAO
A producdo de leite média nédo se alterou,

independente da estrutura de dados empregada, assim
como os seus desvios-padréo (Tabela 1). O mesmo foi
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Tabela 1 - Estrutura dos arquivos de dados, nimero de observagdes em cada estrutura (OBS), nimero de grupos de contemporaneos em cada
banco de dados (GC), nimero de touros, mdes e animais, produgdo média por periodo e nimero de lactagdes em cada arquivo

estudado.
Periodo OBS GC Touros Maes Animais Producédo média/kg LactagOes
Cs 122.840 335 228 3.202 3.202 30,16 3.202
CM 30.883 335 228 3.202 3.202 30,12 3.202
CB 15.837 335 228 3.202 3.202 30,71 3.202
CT 12.702 335 228 3.202 3.202 30,07 3.202

CS=semanal; CM=mensal; CB=bimestral; CT=trimestral.

constatado quanto ao ndmero de lactac6es, de grupos
de contemporéneas, de touros, vacas e de animais,
uma vez que os rebanhos usados no presente estudo
possuiam produgdes de leite didrias ou semanais € a
definigdo dos GC foi mais generalizada.

As estimativas de variancias genéticas para
as PLDC para o banco CS apresentaram tendéncia
semelhante do inicio (7,71 kg? até préximo da
20° semana de lactacdo (6,81 kg?), aumentando a
partir deste ponto até 15,11 kg? na 43° semana de
lactacdo. Resultados semelhantes foram relatados
por BIGNARDI et al. (2009a), trabalhando com
parte deste banco de dados. Os demais arquivos,
representando as frequéncias mensais, bimestrais e
trimestrais apresentaram a mesma tendéncia, sendo
que as magnitudes das variancias genéticas foram
bem préximas as estimadas no banco CS. Além disso,
as variancias genéticas para as PLDC das quatro
estruturas também apresentaram maior variabilidade
a partir da 30% semana de lactacdo, sugerindo que
a utilizacdo de diferentes frequéncias de controles
entre os arquivos analisados ndo acarretou em uma
mudanca nas tendéncias e magnitudes das variancias
genéticas entre os arquivos estudados.

Com relagdo as variancias de ambiente
permanente, todos os bancos analisados apresentaram
a mesma tendéncia, mas com magnitudes iniciais
diferentes, com destaque para o banco CM que
apresentou a maior estimativa no inicio e menor
estimativa no final da lactagdo, compensando a
diferenga existente nas variancias residuais (menor
no inicio ¢ maior no final). As varidncias residuais
para as PLDC para o arquivo CS foram praticamente
constantes durante todo o periodo analisado. Embora
para as demais estruturas a tendéncia tenha sido
semelhante, os valores apresentaram diferencas mais
acentuadas em relacdo aos componentes de variéncia
para os demais efeitos.

As variancias fenotipicas estimadas para
0 banco CS apresentaram, inicialmente, um valor

de 35,79 kg?, oscilando um pouco até a 13% semana
e aumentando gradativamente até a 43* semana de
lactacdo. Tendéncia semelhante, mas com magnitudes
inferiores foram descritas por BIGNARDI et al.
(2009a).

Para todos os bancos de dados analisados
as estimativas de herdabilidade para as PLDC
apresentaram pequenas oscilacbes, e tendéncias de
crescimento nas estimativas do inicio para o final
da lactagdo. Para o arquivo CS, as herdabilidades
variaram de 0,17 a 0,33. A primeira metade da
lactagdo apresentou menores valores de herdabilidade
que a segunda metade, sendo que a maior estimativa
ocorreu na 322 semana. Valores equivalentes foram
relatados por COSTA et al. (2008) e MELO et al.
(2005) trabalhando com primeiras lactagdes de vacas
Holandesas no Brasil.

As herdabilidades estimadas para as
PLDC dos bancos CM e CB foram muito proximas
das estimadas para o banco CS, em tendéncia e
magnitude. Para o arquivo CB as herdabilidades
variaram de 0,19 na fase inicial da lactacdo até 0,29
na fase final. Para o arquivo CM estas estimativas
variaram de 0,19 a 0,29.

Independente da estrutura, todos os
bancos analisados apresentaram maiores estimativas
de herdabilidade para as PLDC na segunda metade
da lactagdo, a partir do 30° controle, assim como
observado para as varidncias genéticas. Assim,
¢ possivel obter maior eficiéncia de selegdo para
maximizar o ganho genético para a producéo de leite
nessa fase.

As estimativas de correlagbes genéticas
entre as PLDC variaram de -0,27 a 0,99 para a
estrutura CS, de -0,08 a 0,99 para CM, de -0,02 a 0,98
paraCB e de-0,64a0,61 para o banco trimestral (CT).
As correlacdes genéticas negativas sempre ocorreram
entre as producfes do inicio com as produgdes do
final da lactagdo. Para todas as estruturas estudadas,
as superficies mostraram que ocorreram oscilaces
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nas estimativas de correlacdo genética, quando o
desejavel seriam superficies mais planas, sem grandes
oscilagdes.

De maneira geral, as estimativas foram
maiores quanto mais proximos os controles leiteiros,
diminuindo a medida que aumentou a distancia
entre 0s mesmos, com exce¢do do banco CT, cuja
amplitude nas estimativas de correlages genéticas
foi maior, ocorrendo também menores estimativas
de correlagdes entre as PLDC do meio da lactagdo.
Isso pode ser explicado pela distancia maior entre os
controles e ao menor nimero de controles analisados
neste arquivo de dados, sugerindo interferéncia da
estrutura de dados nas estimativas do banco CT. As
altas magnitudes das correlacGes genéticas estimadas
entre as PLDC indicam que a selecdo para a producéo
em qualquer periodo levaria a um ganho genético
correlacionado na produgdo de leite nos demais
periodos, considerando as estruturas CS, CM e CB.
Para o arquivo CT, isso ndo poderia ser afirmado.

As correlagbes fenotipicas, assim como
as genéticas, apresentaram tendéncias e superficies
semelhantes para as diferentes estruturas testadas. Da
mesma maneira, como o arquivo CT possuia menor
nimero de informacdes, a superficie apresentou
oscilagdes mais visiveis que para as demais estruturas.
De maneira geral, as correlagdes fenotipicas foram
maiores entre os controles adjacentes e apresentaram
menores magnitudes que as correlacGes genéticas,
sendo as magnitudes, proximas as encontradas por
COBUCI et al. (2005), FERREIRA et al. (2003)
e MELO et al. (2005). As correlacBes de ambiente
permanente para os diferentes arquivos de dados
analisados apresentaram superficies e tendéncias
muito préximas, mantendo 0 mesmo comportamento
das correlagBes anteriores.

As correlacBes de Spearman e Pearson
entre os valores genéticos preditos para a producdo de
leite acumulada em 305 dias (MRA305) apresentaram
magnitudes positivas e de médias a altas ao comparar
os diferentes arquivos de dados e categorias de
animais selecionados (Tabela 2). Os MRA305 foram
obtidos para cada animal por meio da somatéria dos
seus valores genéticos diarios preditos pela curva
genética de cada animal. Foi observado que a medida
em que a freqiiéncia dos dados diminuiu, houve
reducdo na correlacéo entre os valore genéticos (VG),
independente da categoria dos animais selecionados.
Quando 5% dos melhores touros foram selecionados
com base no MRA305, as correlagbes foram
maiores que para as demais categorias de animais,
provavelmente porque o numero de filhas por touro
pode ter contribuido para melhorar a predicdo da

Tabela 2 — Correlagdo de Spearman (acima da diagonal) e de
Pearson (abaixo da diagonal) entre as diferentes
estruturas de dados, para 5% de touros, vacas e todos
0s animais selecionados, com base no valor genético

para MRA305.
Arquivos CS CM CcB CT
Touros (pais)
CS - 0,86 0,85 0,83
CM 0,90 - 0,89 0,85
CcB 0,87 0,91 - 0,82
CT 0,88 0,89 0,86 -
Vacas (mées)
CS - 0,70 0,53 0,44
CM 0,72 - 0,77 0,65
CB 0,55 0,78 - 0,69
CT 0,47 0,70 0,72 -
---------------------- Todos os Animais com dados--------------------
CS - 0,74 0,59 0,50
CM 0,74 - 0,78 0,68
CcB 0,61 0,79 - 0,72
CT 0,51 0,71 0,74 -

CS=semanal; CM=mensal; CB=bimestral; CT=trimestral.

curva de lactacdo genética para os touros e assim,
a estrutura das informacbes da PLDC teria menor
impacto.

As correlages entre os valores genéticos
de vacas para os quatro arquivos de dados estudados
apresentaram valores menores que os observados para
os 5% melhores touros, sendo todas as correlacfes
inferiores a 80% e havendo uma maior discrepancia
entre os diferentes arquivos, em relagéo ao arquivo base
de comparagdo, que foi o banco semanal (Tabela 2).

Para os touros, por exemplo, ndo houve
grande diferenca das correlagBes de posto entre as
estruturas semanal com a mensal (86%), a bimestral
(85%) e a trimestral (83%). Ja para as demais
categorias, indicando vacas e todos 0s animais,
ocorreram maiores discrepancias. Estes resultados
demonstram que existem diferengas nas classificagdes
dos animais, ou seja, pouca semelhancga entre estes
arquivos de dados, e estas diferengas sdo maiores para
vacas e todos os animais, sugerindo que o nimero de
informaces por animal (por exemplo, o nimero de
filhas por touro) pode amenizar o problema de um
controle leiteiro mais espagado.

Na tabela 3 estdo apresentadas as
classificagdes dos 5, 10 e 20% melhores touros, com
base nos valores genéticos para MRA305, para 0s
quatro bancos de dados. P6de-se observar relativas
coincidéncias entre os arquivos. Houve bastante

Ciéncia Rural, v.44, n.11, nov, 2014.



2062 Sousa Junior etal.

Tabela 3 — Arquivos, touros em comum nos diferentes arquivos
quando selecionados para MRA305 no arquivo
semanal, considerando-se os niveis de 5, 10 e 20% de
touros selecionados.

5% Melhores 10% Melhores 20% Melhores

Arquivos
11 touros 23 touros 45 touros
CM 9 (82%) 15 (65%) 31 (69%)
CB 8 (73%) 15 (65%) 33 (73%)
CT 8 (73%) 15 (65%) 30 (67%)

CS=semanal; CM=mensal; CB=bimestral; CT=trimestral.

similaridade entre as classificagdes dos touros para
0s arquivos CM, CB e CT, entretanto, algumas
mudangas ocorreriam na classificacio em relagido
ao arquivo CS. Para os 5% dos melhores touros
dos arquivos, tendo como base o valor genético
(MRA305) em CS, o arquivo CM apresentou nove
touros em comum selecionados (82% do total).
Situacdo semelhante ocorreu com as estruturas
CB e CT. Para os demais percentuais de animais
selecionados, ou seja, para 0s 10% e 20% melhores
touros, as coincidéncias foram menores, em torno
de 65% e 69% do total, respectivamente. Embora
as coincidéncias sejam razoaveis, 0S percentuais
indicam que ocorreram divergéncias na escolha
dos melhores touros e, conseqientemente, na
classificagcdo dos mesmos.

SHAHRBABAK (1997), comparando
diferentes estruturas de dados com freqliéncias
alternadas entre controles de animais da raca
Holandesa oriundos do Ird, quando foram comparados
controles mensais (arquivo controle), bimestrais e
trimestrais, o autor obteve sensiveis mudangas na
classificagdo dos touros, quando comparou o arquivo
mensal (arquivo controle) com os demais arquivos. O
autor observou boas similaridades entre os arquivos
de dados e obteve também altas correlacdes entre os
VG de touros para producgdo de leite entre os arquivos
bimestral e arquivo controle.

No presente estudo foram observadas
similaridades entre as estimativas de variancias e
herdabilidades para PLDC nos diversos arquivos
de dados analisados, porém ao se comparar as
correlacbes de posto entre os valores genéticos
de touros, mde e animais do arquivo semanal
(arquivo controle) com os demais arquivos de
dados foi possivel verificar pequenas diferengas nas
classificagdes dos animais quando foram comparados
os arquivos CS e CT, podendo assim ocorrer a sele¢do

de diferentes animais ao se utilizar o arquivo de
dados trimestral. Logo a utilizagéo do arquivo CB e
CM seriam alternativas indicadas, uma vez que estes
apresentaram boas semelhancas e similaridades com
0 arquivo referéncia.

Em geral, no Brasil, o sistema de
controle leiteiro oficial adota o intervalo mensal
entre 0s controles em média. O presente estudo
pode auxiliar na busca de alternativas no controle
leiteiro, principalmente em lugares onde o acesso do
controlador é mais dificil. O ideal seria a realizacdo do
controle mensal, mas ndo haveria grandes prejuizos
nas avaliacGes genéticas de reprodutores aplicando
modelos de regressao aleatoria, no caso de 0 mesmo
ser realizado bimestralmente, principalmente se
isto acarretasse em maior nimero de animais sendo
controlados.

CONCLUSAO

As estruturas de controle semanais, mensais
e bimestrais ndo apresentaram grandes diferencas
entre seus parametros genéticos, entretanto o banco
com freqliéncias de controle trimestral apresentou
estimativas dos seus parametros genéticos diferentes
dos demais bancos, devido ao maior intervalo entre
o0s controles.

As predicdes de valores genéticos e suas
correlacdes entre os arquivos CS e CM apresentaram
maiores semelhangas e similaridades quando
comparados as demais estruturas, entretanto houve
mudangas nas classificagdes, o que pode acarretar na
selecdo de diferentes animais, principalmente para
mdes e animais com dados.

A utilizacdo dos arquivos de controle CM
e CB pode ser indicada para programas de controle
leiteiro, uma vez que estes apresentaram grandes
similaridades com o arquivo semanal.
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