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RESUMO - Objetivou-se com este trabalho comparar diferentes modelos de regressdo aleatéria, ajustados por meio de
fungdes polinomiais de Legendre de diferentes ordens, para avaliar o que melhor se ajusta ao estudo genético da curva de
crescimento de codornas de corte. Os dados utilizados sdo provenientes de 26.835 e 27.447 observagdes, de 3.909 e 4.040
codornas de corte das linhagens UFV-1 e UFV-2. O peso corporal nas duas linhagens foi avaliado aos 1, 7, 14, 21, 28, 35 e
42 dias de idade. Ordens de ajuste das fungdes continuas foram gradualmente aumentadas (ordens variando de 3 a 6) para
determinacdo da ordem minima necessaria para descrever as estruturas de covariancia em fungdo do tempo nos modelos de
regressdo aleatéria. A funcdo polinomial de Legendre com as ordens 6 para efeito genético aditivo direto e 5 para efeito
permanente de animal, para a linhagem UFV-1, e 6 para ambos efeitos aleatérios, para a linhagem UFV-2, deve ser utilizada
na avaliacdo genética da curva de crescimento de codornas de corte em estudo. As herdabilidades estimadas indicam que ganhos
genéticos podem ser obtidos como resposta a selecdo para peso corporal nas duas linhagens.

Palavras-chave: componente de variancia, herdabilidade, polinémio de Legendre

Random regression models for description of growth curve of meat quails

ABSTRACT - The objective of this paper was to compare different random regression models adjusted through Legendre
polynomial functions of different orders to evaluate the one best adjusted to the genetic study of the meat quail growth
curve. The data used in this study were from 26,835 and 27,447 observations from 3,909 and 4,040 meat quails of the
UFV-1 and UFV-2 strain, respectively. The body weight of the two strain was evaluated on 1, 7, 14, 21, 28, 35 and 42 days
of age. The orders of adjustment of the continuous functions were gradually increased (orders varying from 3 to 6), to
determine the least necessary order to describe structure of covariance in function of time in the random regression models.
Legendre polynomial functions of the 6! order for direct additive genetic effect and 5" order for permanent effect, for
strain UFV-1 and 6 for both random effects for strain UFV-2 should be used in the genetic evaluation of the quail meat growth
curve in study. The estimated heritability indicates which genetic traits can be obtained as a response to the physical body
weight selection in two strain.

Key Words: heritability, Legendre polynomial, variance component

Introducao

Regressdes polinomiais tém sido amplamente utilizadas
para descrever a curva de crescimento dos animais. A
maioria dos autores utiliza regressdes sobre polinémios de
Legendre para modelar dados longitudinais. Estes modelos
ndo requerem qualquer pressuposicdo sobre a forma da
curvaoutrajetdriadacaracteristicacomotempo. Entretanto,
em geral, requerem o ajuste de polindmios de alto grau,
especialmente para modelar os efeitos de ambiente
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permanente de animal (Meyer, 1999; Brotherstone etal., 2000;
Meyer, 2000; Meyer, 2001) e, em consequéncia, apresentam
um grande nimero de parametros a ser estimado. Polinémios
de alto grau sdo associados a problemas numéricos
(Kirkpatricketal., 1994; Meyer, 1998b) e agrandes exigéncias
computacionais.

Assim, torna-se necessariaa utilizacdo de métodos que
consigam agrupar todaa informacédo de um animal, estimar
mais precisamente os fatores de ambiente com a utilizacéo
dos dados observados, visando incrementar a acuracia, as
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possibilidades de ganhos genéticos e o melhoramento
genético. Ao ajustar um modelo de regressdo aleatoria,
implicitamente, ajusta-se uma funcgdo continua que permite
descrever as mudancas genéticas e ambientais com o passar
do tempo. Varios trabalhos tém empregado como funcdes
continuas os polindmios ortogonais de Legendre, 0s quais
podem adequar a ordens de ajustes diferentes para cada
efeito aleatdrio contido no modelo de analise. A falta de um
modelo apropriado, isto €, 0 desconhecimento da ordem de
ajuste mais apropriada para a funcdo empregada, pode
influenciar erroneamente a particdo da variancia fenotipica
nas variancias atribuidas aos efeitos incluidos no modelo
(Sarmento, 2007).

Dessa forma, objetivou-se com este trabalho comparar
diferentes modelos de regressdo aleatéria por meio de
funcdes polinomiais de Legendre de diferentes ordens, para
avaliar o que melhor se ajusta ao estudo genético da curva
de crescimento de codornas de corte.

Material e Métodos

Os dados utilizados neste estudo sdo provenientes de
duas linhagens experimentais distintas de codornas de
corte, pertencentes ao Programa de Melhoramento Genético
de AvesdaUniversidade Federal de Vicosa. Foram utilizados
26.835 registros de pesos paraa linhagem UFV-1e 27.447
paraa UFV-2. Os pesos foram mensurados a cada sete dias,
ou seja, ao nascimento, 7, 14, 21, 28, 35 e 42 dias de idade.
Os dados foram provenientes de 3.909 e 4.040 codornas de
corte,com6.742 e 7.381 animais namatriz de parentesco, das
linhagens UFV-1e UFV-2, respectivamente.

Os pesos corporais foram analisados por meio de modelo
animal emregressdo aleatoria. As regressoes fixas e aleatérias
foram representadas por funcdes continuas, cujas idades
foram descritas em termos de polindmios ortogonais de
Legendre, as ordens de ajuste das fun¢des continuas foram
gradualmente aumentadas (ordens variando de 3 a 6), para
determinar a ordem minima necessaria para descrever as
estruturas de covariancias em funcéo do tempo nos modelos
deregressdo aleatdria. A varianciaresidual foi considerada
heterogénea por meio de sete classes de idades (1, 7, 14, 21,
28,35e42dias).

Polinbmios ortogonais de Legendre da idade foram
utilizados como funcBes continuas para representar as
regressdes: fixa e aleatéria. Generalizando, os modelos
ajustados por funcdes de diferentes ordens para os efeitos
aleatorios podem ser representados como segue:

3 k, k.
Yy =F+ ) Bt D 00,00+ D P + €,

m=1 m=1 m=1

em que: y;; = peso no dia j da codorna i; F = efeito fixo do
grupo de contemporaneo (geracdo-eclosdo-sexo-idade, com
126 classes); B, = coeficiente de regresséo fixo do peso
sobre o polinémio de Legendre m, representado por uma
funcdo quadratica, para modelar a curva média de
crescimento da populagdo; o, € p;,, = coeficientes de
regressao genético aditivo direto e de ambiente permanente
do animal, respectivamente, para a codorna i; k, e k. =
ordens de ajustes dos polindbmios de Legendre
correspondentes, as quais variaram de 1 a 6; ¢, = fungdo
polinomial de Legendre daidade padronizadam; e &j= efeito
aleatorio residual.

Na forma matricial, o modelo anterior, com suas
respectivas pressuposicdes, pode ser escrito como:
y=Xb+Za+Z,c+e

7 Var (a) =K, ® A4,
a
E| |= 0 e Var(c)=K,®I,,
c
Var(e)=1, ®c 2;
. 0 (e)=1, ®c;

em que y = vetor de N observacdes referentes a Ny animais;
b = vetor que contém os efeitos fixos e os coeficientes b,
da regressdo fixa; a = vetor k, x N de coeficientes de
regressdo aleatoria genéticos aditivos diretos, em que N
representa 0 nimero de animais na matriz de parentesco;
¢ = vetor k, x N de coeficientes de regresséo aleatoria de
ambiente permanente de animal; e é um vetor de erros
aleatorios; X, Z, e Z,=matrizes de incidéncia dos coeficientes
de regressao fixos, coeficientes de regressdo aleatoria
genético aditivo direto e ambiente permanente de animal,
respectivamente. K, e K, = matrizes de covariancias entre os
coeficientes de regressdo aleatérios genético aditivo
direto e ambiente permanente de animal, respectivamente;
A = matriz dos numeradores do coeficiente de parentesco
entre os individuos; I ;=matriz identidade de dimenséo N ;
® = operador produto direto; 02]- = variancias residuais.

Para permitir um estudo mais detalhado, foi utilizado um
modelo que corresponde a um modelo de repetibilidade,
comk,=1ek.=1, equivalente ak = 11, em que apenas o
intercepto foi ajustado.

As ordens de ajuste das funcdes continuas foram
aumentadas gradativamente, para se determinar a ordem
minimanecessaria paradescrever asvariancias e a estrutura
de covarianciaem funcdo do tempo para cadaefeito aleatorio.

Osdiferentes modelos foram comparados pelo teste da
razdo de verossimilhanca (LRT), critério de informacao de
Akaike (AIC) e o critério de informacdo Bayesiano de
Schwarz (BIC).

Além disso, os componentes de covariancias e
parametros genéticos estimados ao longo da curva de
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crescimento obtidos pelos modelos que empregaram as
funcdes com as melhores ordens de ajuste foram
inspecionados e comparados aos estimados por meio de
anélise unicaracteristica usando modelo animal.

As covariancias entre os coeficientes de regressdo
aleatoria genéticos aditivos direto e ambiente permanente de
animal, conforme o0 modelo ajustado, foram estimadas pelo
método da méaxima verossimilhancarestrita(REML), usando
oprograma DXMRR do software DFREML (Meyer, 1998a).

Resultados e Discussao

O emprego de modelos de regressdo aleatdria por
meio de funcbes polinomiais de Legendre requer a
definicdo da ordem mais apropriada para cada efeito
aleatdrio considerado no modelo de anélise, assim, as
ordens de ajuste das fun¢des continuas foram gradualmente
aumentadas (ordens variando de 1 a 6), visando determinar
aordem minima necessaria para descrever as estruturas de
covariancias em funcdo do tempo.

O modelo de repetibilidade (k = 11) apresentou o0s
piores valores para todos os critérios utilizados (Tabela 1),
0 que indica que as estimativas de variancias constantes
ndo sdo apropriadas para o estudo apresentado. Resultados
semelhantes foram obtidos por Meyer (1998b) e Sakaguti
(2000) em estudos com bovinos de corte, e por Sarmento
(2007), em ovinos de corte.

Osajusteslinear (k=22) e quadratico (k= 33) propiciaram
valores maiores para o Log, L (P<0,01 pelo LRT) e menores

Tabela 1 - Teste para comparacdo dos modelos

de AIC e BIC, o que indica que estes apresentam melhores
ajustes em relacdo aos modelos que as variancias foram
mantidas constantes, mas foram piores que os valores obtidos
com modelos de maiores ordens de ajustes, que sugere que
esses modelos propiciaram ajustes simplificados para
representar as mudangas nas variancias em fungdo do tempo.

De acordo com Log, L, as ordens mais altas dos
polindmios para os efeitos produziram maiores valores, o
que sugere que o modelo mais parametrizado (modelo 66,
com 49 parametros a serem estimados) com k, = 6 para os
efeitos genéticoaditivodireto e k=6 paraambiente permanente
deanimal, proporcionou melhor ajuste paraas duas linhagens.
Entretanto, de acordo com o resultado do teste da razdo de
verossimilhanca (LRT), este modelo ndo diferiu estatistica-
mente (P>0,01) do modelo 65 paraalinhagem UFV-1,0que
indica que maiores ordens nao proporcionam melhorias para
ajuste do efeito permanente de ambiente.

Os modelos com melhores ajustes foram: 0 65 para a
linhagem UFV-1e 066 paraalinhagem UFV-2 (Tabela 1),
com base nos resultados observados pelo Critério de
Informacao Bayesiano (BIC) e o Critério de Informagéo de
Akaike (AIC).

Akbas et al. (2004) verificaram melhor ajuste quando
admitiram ordem 6 para os efeitos aleatorios e ao considerarem
variancia residual constante para todas as idades.

O intercepto explicou a maior proporcao da variancia
para os efeitos aleatérios incluidos nos dois modelos
(Tabela 2) para ambas as linhagens. Quando empregado o
modelo mais parametrizado, houve maior nimero de

Modelo! NP Log, L? AlC2 BIC? LRT
UFV-1 11 9 -11113,6 221474 21868,7 -
22 13 -3473,1 6874,4 6628,5 7640,5™"
33 19 -1620,9 3182,0 2985,3 1852,2*"
43 23 -921,2 1790,7 1626,7 699,4™"
44 27 -664,1 1284,3 1153,1 257,5™
53 28 -596,1 1150,4 1027,4 67,9
54 32 -336,0 638,2 548,0 56,4™"
64 38 -307,6 593,4 552,4 164,0™"
65 43 -5,9 0 0 301,7*"
66 49 0 0,2 49,4 5,9ns
UFV-2 11 9 -20537,6 40995,2 40666,4 -

22 13 -12806,4 25540,7 25244,8 7731,2™"
33 19 -10951,8 21843,6 21597,0 1854,6™"
43 23 -10362,5 20672,9 20459,2 589,3™
44 27 -10152,6 20261,2 20080,4 209,97
53 28 -10057,6 20073,3 19900,6 95,0™"
54 32 -9913,8 19793,5 19653,8 143,9™
64 38 -9807,4 19592,8 19502,3 48,5*"
65 43 -9476,4 18940,9 18891,5 331,0*"
66 49 0 0 0 13104,1™"

1 Ordem de ajuste para os efeitos genético aditivo direto e ambiente permanente.

2 Valores expressos como desvio do menor valor; *“significativo a 1% de probabilidade (P<0,01); ns: ndo-significativo; CL: classes de idades; NP: nimero de parametros;
Log, L: logaritmo da funcdo de verossimilhanca; AIC: Critério de Informacdo de Akaike; BIC: Critério de Informagdo Bayesiano de Schwarz; LTR: teste da razdo de

verossimilhanga.
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autovalores associado a matriz dos coeficientes proximos
de zero, o0 que pode ter sido causado pelo aumento da
multicolineariadade, decorrente do aumento da ordem de
ajuste da funcdo empregada, o que sugere reducdo na
dimensionalidade. Resultado similar, embora ligeiramente
menor, foi encontrado por Akbas et al. (2004).

Modelos mais parcimoniosos devem ser preferidos,
pois, de acordo com Legarra et al. (2004), ajuste perfeito
aumenta a demanda computacional (memoriae capacidade
de processamento) e a susceptibilidade a erros numéricos.
Os autores supracitados alertam para o fato de que a
reducdo da dimensionalidade devido a eliminacdo de
autovalores proximos de zero ndo é indicada em todos os
casos, umavez que, ao adotar este critério, pode resultar em
modelagem simplista ou inadequada. Todavia, aselecdo da
ordem do polinémio a ser utilizada ndo é uma tarefa facil e,
para isso, os autovalores podem ser uma ferramenta Gtil
(Foulley & Robert-Granié, 2002). Assim, optou-se por
inspecionar os componentes de variancia estimados pelos
diferentes modelos e os parametros genéticos resultantes
apresentando-se os resultados dos dois modelos que melhor
ajustaram aos dados.

Sarmento et al. (2008), comparando modelos de
regressdo aleatoria para caprinos leiteiros, observaram que
os valores do logaritmo da funcéo de verossimilhanca, de

AIC e BIC apontaram para selecdo de modelos com ordens
maisaltas, entretanto, os autovalores associados as matrizes
de covariancias entre os coeficientes de regressao indicaram
a possibilidade de reducdo da dimensionalidade. As altas
ordens de ajuste proporcionaram estimativas de variancias
genéticas, correlagdes genéticas e de ambiente permanente
nado condizentes com o fendmeno biolégico estudado, sendo
um modelo mais parcimonioso suficiente para ajustar as
variancias nos dados

As estimativas das variancias genéticas aditivas, de
ambiente permanente de animal e fenotipicas obtidas pelos
modelos 65 e 66 para a linhagem UFV-1 foram muito
semelhantes (Figura 1), o que confirmaa possibilidade de
se usar o modelo 65 por ser mais parcimonioso e ndo causar
grandes alteracdes nas estimativas dos componentes de
variancia.

A variancia genética aditiva estimada por ambos o0s
modelos aumentou do nascimento aos 42 dias de idade, e
tornou-se ligeiramente superior a partir dos 35 dias para o
modelo 66 dalinhagem UFV-2. Estimativas de variancias
genéticas aditivas crescentes do nascimento aos 42 dias
de idade, para codornas de corte, tamhém foram relatadas
por Akbas etal. (2004) e Dionello etal. (2006).

Estimativas de variancias genéticas aditivas diretas
crescentesao longo datrajetéria foram relatadas em ovinos

Tabela 2 - Estimativas de variancias (diagonal), covariancias (abaixo da diagonal) e correlagdes (acima da diagonal)

1 2 3 4 5 6 Autovalor (%)
UFV-1 Efeito genético aditivo direto (k, = 6)

114,68 0,92 -0,32 -0,66 0,27 0,26 92,20
68,93 48,78 0,02 -0,70 0,03 0,13 6,36
-8,73 0,29 6,44 0,31 -0,77 -0,49 1,05

-10,06 -6,94 1,11 2,04 -0,21 -0,55 0,21

2,34 0,18 -1,57 -0,24 0,64 0,65 0,17
1,70 0,58 -0,77 -0,49 0,33 0,39 0,01
Efeito de ambiente permanente de animal (k. = 5)

153,67 0,83 -0,54 -0,35 0,41 86,23
74,78 52,65 -0,05 -0,47 0,12 11,36

-28,34 -1,50 18,26 0,25 -0,65 1,79
-8,01 -6,25 1,92 3,33 0,24 0,60

6,37 1,05 -3,43 0,55 1,55 0,01
UFV-2 Efeito genético aditivo direto (k, = 6)

129,40 0,93 0,12 -0,70 0,63 0,79 93,40

86,44 67,49 0,40 -0,77 0,54 0,77 5,17

3,30 7,83 5,60 -0,07 -0,38 0,17 1,03

-11,24 -8,88 -0,23 1,99 -0,53 -0,84 0,30

6,21 3,85 -0,78 -0,65 0,75 0,52 0,10

7,67 5,37 0,34 -1,01 0,39 0,72 0,00
Efeito de ambiente permanente de animal (k, = 6)

170,88 0,81 -0,53 -0,47 0,18 -0,05 85,61
79,02 55,53 -0,02 -0,66 -0,17 -0,30 12,12

-30,36 -0,75 19,32 0,13 -0,86 -0,43 1,76
-8,98 -7,15 0,83 2,14 -0,26 -0,40 0,49

3,97 -2,17 -6,36 -0,63 2,82 0,60 0,02
-0,62 -2,34 -1,97 -0,61 1,04 1,08 0,00
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de corte por Sarmento (2007), em bovinos de corte por
Meyer (2001) e Albuquerque & Meyer (2001), que também
descreveram estimativas crescentes ao longo do periodo
estudado, com ligeiratendéncia de diminuicdo ao final da
curva de crescimento.

As varidncias estimadas para o efeito de ambiente
permanente de animal e fenotipica (Figura 1) paraalinhagem
UFV-1aumentaram a medidaque o animal cresceu e pratica-
mente ndo houve diferenca nas trajetorias obtidas pelos
dois modelos (65 e 66). Esses resultados indicaram que a
inclusdo dos coeficientes de regressao aleatéria para esses
efeitos permitiram diferenciar as variancias estimadas ao
longo datrajet6ria de crescimento, evidenciando que fungdes
continuas devem ser empregadas para modela-los.
Akbasetal. (2004), Dionelloetal. (2006) e Winter (2005),
encontraram a mesma tendéncia, em que a variancia de
ambiente permanente aumenta ao longo do tempo.

UFV-1
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Q
£ 200 —
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Dias et al. (2006), utilizando modelos de regressdo
aleatéria para gado da raca Tabapud observou aumento
nas estimativas de variancia para o efeito de ambiente
permanente de animal em funcéo da idade, sendo mais
acentuado no final da curva. Tendéncias semelhantes
foram relatadas por Albuquerque & Meyer (2001) e Cyrillo
(2003) paraanimais daraca Nelore.

As herdabilidades estimadas pelo ajuste dos modelos
65 e 66 para os dados da linhagem UFV-1, foram bem
similares, reafirmandoapossibilidade de se optar pelo modelo
mais parcimonioso (65), diferente do comportamento dos
mesmos modelos na linhagem UFV-2, que apresentaram
variagdes maiores (Figura2).

As herdabilidades estimadas foram de médias a altas,
decrescentes do nascimento aos 14 dias, crescente dos 14 aos
35 dias e decrescendo novamente apés os 35 dias. Dionello
etal. (2008) encontraram herdabilidades crescentes para a
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Figura 1 - Estimativas de componentes de variancias genética aditiva, ambiente permanente de animal e fenotipica para os modelos

65 e 66.
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linhagem EV1, variando de 0,01 ao nascimento a 0,50 aos
42 diasde idade, porém, encontraram herdabilidades baixas,
variandode 0,01a0,10, paraalinhagem EV2. Akbasetal.
(2004) encontraram herdabilidades crescentes até 28 dias
(0,07 a 0,61) e depois leve queda até 42 dias de idade
mantendo-se alta.

Paraos dois modelos (66 e 65), as correlacBes entre peso
nas diversas idades, a excegdo entre peso ao nascer e 0s
demais pesos, foram de média a altas e positivas (Tabela 3),

UFV-1

0,80
0,70
0,60

Herdabilidade
oL
52

0,20
0,10
0,00

21 28 35 42

Idade (dias)
- 65 66

Figura 2 - Estimativas de herdabilidade para os modelos 65 e 66.

Herdabilidade

Bonafé et al.

assim como encontrados por Akbas et al. (2004) em estudo
que considera modelo de ordem 6 e homogeneidade de
varianciaresidual.

As correlaces de ambiente permanente estimadas entre
0s pesos das varias idades tenderam a ser maior entre
idades mais proximas, entretanto, isso ndo foi verificado
entre 0 peso ao nascer e 0s pesos obtidos dos 7 aos 14 dias,
isto é, as correlacdes entre essas caracteristicas foram
muito baixas (Tabela 3).

UFV-2

0,80
0,70
0,60
0,50
0,40
0,30
0,20
0,10
0,00

21 28 35 42

Idade (dias)

65 66

Tabela 3 - Estimativas das correlagfes genéticas (acima da diagonal) e de ambiente permanente (abaixo da diagonal) entre as idades
estudadas para os modelos escolhidos para as duas linhagens

Modelo k, =6 e k, =5

UFV-1 Idade 1 7 14 21 28 35 42
1 0,46 0,41 0,36 0,36 0,40 0,43
7 0,24 0,85 0,69 0,56 0,44 0,41
14 0,15 0,83 0,94 0,84 0,72 0,65
21 0,11 0,67 0,96 0,97 0,86 0,79
28 0,09 0,53 0,84 0,95 0,95 0,89
35 0,05 0,38 0,64 0,79 0,93 0,97
42 0,02 0,27 0,48 0,60 0,73 0,88

Modelo k, = 6 e k., = 6

UFV-2 Idade 1 7 14 21 28 35 42
1 0,88 0,87 0,73 0,61 0,53 0,52
7 0,35 0,79 0,54 0,42 0,35 0,31
14 0,29 0,80 0,86 0,70 0,58 0,52
21 0,32 0,65 0,95 0,96 0,88 0,83
28 0,33 0,56 0,85 0,95 0,97 0,94
35 0,30 0,44 0,71 0,80 0,97 0,99
42 0,31 0,35 0,59 0,71 0,88 0,97
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ordem 6 para ambos os efeitos aleatérios para a linhagem
UFV-2deveser utilizadanaavaliacdo genéticadacurvade
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