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RESUMO

Utilizaram-se os modelos lineares generalizados com as fung¢des de ligagéo probit e logit na avaliacdo da
prenhez precoce, e observaram-se os efeitos na variabilidade genética e na sele¢do de reprodutores
quando diferentes idades sdo adotadas na defini¢do dessa caracteristica. A prenhez precoce foi estudada
aos 15 (PP15) e 21 meses (PP21). Correlagdes entre os valores genéticos preditos e a porcentagem de
touros em comum, considerando 10% dos touros com maiores valores genéticos (TOP10), entre a
classificacdo dos modelos com funcdo de ligacdo logit e probit e em cada modelo entre PP15 e PP21,
foram calculadas. As herdabilidades para PP15 e PP21 foram préximas entre os modelos, exceto para
PP15 utilizando a fung&o de liga¢do probit. Aquelas entre os modelos e a TOP/10 foram altas. Os critérios
de Akaike e Bayesiano apresentaram-se semelhantes entre os modelos. As correlacdes entre PP15 e PP21
e a TOP10, considerando o mesmo modelo, foram de média magnitude.
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ABSTRACT

This study aimed to use the generalized linear models with probit and logit link function to evaluate early
pregnancy, and to observe the effects on genetic variability and on sire selection when different ages are
adopted in the definition of this trait. Early pregnancy was studied at 15 (EP15), and 21 (EP21) months.
The analysis was done in R software. Pearson correlations (PC), between genetic predicted values and
percentage of bulls in common considering only 10% of bulls with higher genetic values (TOP 10),
between classification by logit and probit models and in each model among EP15 and EP21, were
calculated. The heritability for EP15 and EP21 were close between models, except for EP15 using probit
link function. PC and TOP10 among models were high. The Akaike and Bayesian criteria reported was
similar between models. TOP10, considering the same model, among EP15-EP21 were moderated
between EP15-EP21.
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INTRODUCAO

Em uma empresa agropecuaria, em que a
bovinocultura de corte é a principal atividade,
vérios fatores podem determinar a viabilidade
econdmica do empreendimento. Dentre estes,
pode-se citar a capacidade administrativa do
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empreendedor, mdo de obra qualificada, manejo
alimentar e sanitario bem estruturado e potencial
genético do rebanho. Este deve ser trabalhado
visando a sele¢do de animais para um sistema de
producdo de ciclo curto. Logo, procura-se
imprimir no rebanho precocidade sexual, de
crescimento e terminacdo (Carneiro, 2008).
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A avaliacdo genética da precocidade sexual de
fémeas da raca Nelore vem sendo realizada
utilizando-se a prenhez precoce como critério de
selecdo. Essa caracteristica pode ser mensurada
facilmente, pois compreende apenas duas
categorias, prenhe e ndo prenhe, ndo traz custos
adicionais ao sistema produtivo, uma vez que o
diagndstico de gestacdo é uma préatica rotineira
em gado de corte, e possui variabilidade genética
que a potencializa como critério de selegéo.

Entretanto, como as caracteristicas categoricas
ndo atendem as pressuposicdes dos modelos
classicos de avaliagdo genética, outros métodos
estatisticos mais adequados podem ser utilizados
visando a um potencial aumento na habilidade de
estimacdo dos parametros genéticos e a predi¢do
dos valores genéticos dos animais.

Dentre  estes métodos, destacam-se  0s
modelos lineares generalizados mistos (GLMM)
(Thompson, 1979; Gianola e Foulley, 1983;
Harville e Mee, 1984; Gilmour et al., 1985,
1987; Templeman, 1998; Kadarmideen et al.,
2004; Pereria et al., 2006, 2007), os quais podem
ser utilizados para a andlise de caracteristicas
que seguem distribuicbes de probabilidade
pertencentes & familia exponencial. Os GLMM
permitem, por meio da utilizagdo de funcdes de
ligacdo modelar, a probabilidade de estas
caracteristicas assumirem determinados valores.

A funcdo de ligagdo mais difundida na area de
melhoramento animal é a probit, conhecida
como modelo threshold (Gianola e Foulley,
1983; Abdel-Azim e Berger, 1999; Kadarmideen
et al., 2000, 2001; Silva et al., 2005; Shiotsuki et
al., 2009), porém existem outras fun¢Bes que
podem ser exploradas, como a logit, que é
amplamente utilizada na &rea de biometria
(Breslow e Clayton, 1993; Demétrio, 2001;
Nunes et al., 2004).

Além desse tratamento metodolégico especial
gue esta caracteristica requer, ela vem sendo
definida de forma distinta entre os trabalhos
realizados na raca Nelore. Eler et al. (2002,
2004) e Silva et al. (2003) definiram como fémea
precoce 0s animais que apresentaram diagnostico
de gestacdo positivo ao iniciarem a estacdo de
monta com idade média de 14 meses. Silva et al.
(2005) e Shiotsuki et al. (2009) caracterizaram
como precoces as novilhas que pariram com
idade inferior a 31 meses, ou seja, animais que se
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tornaram prenhes com até 21 meses. Essas
diferentes idades adotadas na definicdo da
expressdo fenotipica deste critério de selecdo sdo
importantes para melhor atender a bovinocultura
de corte brasileira, pois a grande maioria das
empresas agropecuarias ndo apresenta potencial
técnico e tecnoldgico para a exposicdo das
novilhas a reproducdo muito jovem, como aos 14
meses de idade. Logo, a avaliacdo da
variabilidade genética da prenhez precoce em
idades diferentes e a observacdo do reflexo
dessas distintas definicbes na selecdo dos
animais sdo de grande importancia.

Objetivou-se com este estudo utilizar o0 modelo
linear generalizado misto na estimacdo de
pardmetros genéticos e na predicdo de valores
genéticos dos animais para a caracteristica
prenhez precoce, comparando a utilizacdo das
funcdes de ligacdo probit e logit, além de avaliar
os efeitos na variabilidade genética e na selegdo
de reprodutores quando diferentes idades sdo
adotadas na definicdo desse critério de sele¢éo.

MATERIAL E METODOS

O conjunto de dados utilizado no estudo foi de
fémeas da raga Nelore nascidas entre 1993 e
2003, pertencentes a Colonial Agropecuéria
Ltda. Esta empresa pratica selecdo desde a
década de 70 e, a partir do ano de 1993, é
integrante do Programa de Melhoramento
Genético da Raga Nelore. Atualmente, o
principal objetivo desta consiste na selecdo de
animais que apresentam precocidade de
crescimento, sexual e no acabamento de carcaca.
Uma das caracteristicas reprodutivas alvo de
selecdo da empresa é a prenhez precoce.

Neste estudo, a prenhez precoce foi avaliada aos
15 e 21 meses, representada, respectivamente,
por PP15 e PP21. Dessa forma, as novilhas que
pariram em idades iguais ou abaixo de 24 e 30
meses receberam o0 escore 1 para prenhez
precoce. Nas Tab. 1 e 2, descreve-se o banco de
dados das distintas idades utilizadas na avaliagéo
da prenhez precoce.

Os GLMM podem ser definidos a partir da
especificacdo de trés componentes: i) um
componente  aleatério, representado  pelas
variaveis aleatorias independentes pertencentes a
uma mesma distribuicdo da familia exponencial,
tais como normal, binomial e Poisson; ii) um
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componente sistematico denominado preditor
linear, no qual as varidveis explicativas séo
representadas como uma soma linear de seus
efeitos; iii) uma funcéo de ligaglo que relaciona
0s componentes aleatério e sistematico, ou seja,
associando a média ao preditor linear. Portanto,
os efeitos fixos e aleatorios, que influenciam a
caracteristica de interesse, sao modelados a partir
do preditor linear, descrito por:

n = XF+Zu, em que: [1]
n é o preditor linear; f# é o vetor de efeitos dos

grupos de contemporaneos que foram compostos
por fazenda, ano e estacdo de nascimento (aguas
e secas); U é o vetor dos valores genéticos

aditivos; X e Zsfo, respectivamente, as
matrizes de incidéncia dos efeitos £ e U.

Tabela 1. NUmero de touros, fémeas, grupos de contemporaneos (GC), fémeas por GC e porcentagem de

fémeas precoces (%FP) em prenhezes aos 15 e 21 meses

N° Fémeas/GC

Caracteristica N° de touros N° de Fémeas %FP N° GC — —
Minimo Maximo
PP15 193 1829 4,10 17 18 220
PP21 239 2666 13,05 35 5 220

PP15 e PP21: probabilidade de prenhez aos 15 e 21 meses, respectivamente;

Tabela 2. Numero de fémeas avaliadas por ano para prenhezes aos 15 e 21 meses

Ano PP15 PP21
1993 64 163
1994 0 147
1995 0 184
1996 154 162
1997 112 209
1998 317 324
1999 282 282
2000 184 284
2001 280 280
2002 252 441
2003 184 190

1PP15 e PP21: probabilidade de prenhez aos 15 e 21 meses, respectivamente.

Nos GLMM, de acordo com a distribuicdo de
probabilidade da caracteristica analisada, sdo
definidas as funcbes de ligacdo apropriadas.
Quando a pressuposicao de normalidade pode ser
assumida, a fungdo de ligagdo identidade ¢é
adotada, com isso, utiliza-se 0 modelo classico
para a estimacdo de parametros genéticos e
predicdo dos valores genéticos dos animais.
Portanto, é importante ressaltar que este modelo
€ um caso particular dos modelos lineares
generalizados mistos. Neste caso, como a
prenhez precoce segue distribui¢do binomial, as
funcgdes logit e probit (modelo threshold) foram
utilizadas.

z =P[Y,=1] ¢
probabilidade de a fémea | ser precoce, as
funcdes de ligacdo logit e probit, g() séo

Considerando  que a
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dadas, respectivamente, pelas expressdes [2] e

[3]:

g(ni):ln( i ] [2]
1-7,

g(ﬂi ) =@ (ﬂi ) em que: [3]

-1 e ~ - ~
D () é a funclo inversa da normal padrdo
acumulada.

Ao se igualar o preditor linear em [1] as funcGes
de ligacdo [2] e [3], & possivel obter as
probabilidades de prenhez precoce ().

Considerando, respectivamente, as funcfes de
ligacdo logit e probit, tais probabilidades s&o
dadas pelas expressoes [4] e [5]:
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1-m,
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[4]

(5]

em que @() ¢ a distribuicdo normal padrdo. Dessa forma, pela utilizacdo da teoria dos GLMM, ¢
possivel modelar a probabilidade de sucesso da varidvel estudada, ou seja, a probabilidade de uma fémea

Ser precoce.

Os conjuntos de dados da PP15 e PP21 foram
analisados considerando a metodologia dos
GLMM por meio do pacote pedigreemm
(Vazquez et al., 2010) do software R (R: a
linguage..., 2009). Este pacote utiliza no
processo de estimagdo dos parametros o método
da maxima verossimilhanca restrita (REML). No
presente estudo, devido a adogdo do modelo de
touro, as estimativas da varidncia genética
aditiva correspondem a % do valor estimado para
0 componente do efeito aleatério.

A fonte variagdo ndo explicada pelo modelo na
predi¢do da expressdo fenotipica, normalmente
denominada de residuo, estd inclusa na
aleatoriedade dos valores fenotipicos gerados
para a fémea i pela distribuicdo binomial com

probabilidade 7;. Por isso, quando se utiliza a
funcdo de ligacdo probit, a varincia residual
(aez) é desconhecida e, geralmente, é assumida

com sendo 1. Este valor é utilizado com o
objetivo de tornar a funcdo de verossimilhanga
identificavel (Sorensen e Gianola, 2002). Para a

funcdo de ligacdo logit, a 0'92 utilizada é uma

aproximacdo da varidncia da distribuicdo
logistica (Southey et al., 2003). Logo, as
estimativas de herdabilidade foram obtidas
utilizando-se as expressbes [6] e [7], que
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correspondem, respectivamente, as funcdes de
ligagdo logit e probit:

fo_ A6 _ sendo oF = 3,1416% [6]

2
0. +o;
- 462
h? = ——— sendo ol =1 [71
6. +o
t e

~2 4 - - a s
eémaque o, ea estimativa da variancia de touro.

As predicdes dos valores genéticos aditivos com
base em modelos que utilizaram as funcbes de
ligacdo logit e probit foram comparadas por
meio das correlacdes de Pearson. Além disso,
também foi mensurada a porcentagem de
coincidéncia entre a classificagdo dos modelos
utilizados, considerando-se apenas os 10% dos
touros com maiores valores genéticos (TOP10).

A comparacdo entre os modelos com fungdo de
ligacéo logit e probit foi realizada por meio dos
critérios de informacdo de Akaike (AIC) e
Bayesiano de Schwarz (BIC), que permitem a
comparacdo de modelos ndo aninhados e
penalizam modelos mais parametrizados, sendo o
BIC o mais rigoroso, favorecendo modelos mais
parcimoniosos (Wolfinger, 1993; Nunez-Antén e
Zimmerman, 2000). Os critérios AIC e BIC sdo
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dados  pelas 8] e [9],
respectivamente:

AIC =-2logL+2p [8]
BIC =—2log L + pIog(N),em que  [9]
logL €é o |logaritmo da funcdo de

verossimilhanca no ponto maximo;
P ¢é o nimero de pardmetros do modelo;

expressoes

N é o nimero de observagdo para prenhez
precoce.

RESULTADOS E DISCUSSAO

O namero de fémeas e a porcentagem delas que
sdo precoces para PP15 e PP21 foram,
respectivamente, 1.829 (4,1%) e 2.666 (13,0%).
Eler et al. (2002; 2004), ao trabalharem com
prenhez precoce, com definicdo de acordo com a
PP15, observaram 19,8 e 17% de fémeas
precoces, valores estes bem superiores ao
observado neste estudo. J& Silva et al. (2005)
e Shiostsuki et al. (2009), ao usarem
uma determinacdo de sucesso para precocidade

semelhante a da PP21, obtiveram,
respectivamente, 13,3 e 10,4%, porcentagens
proximas a observada neste trabalho.

As estimativas de herdabilidade (Tab. 3) para
prenhez aos 15 e 21 meses foram de médias a

altas. Para PP15, 0 valor obtido da h® na escala
logistica, 0,64, apresenta-se proximo aos
estimados por Eler et al. (2002; 2004), sendo,
respectivamente, 0,57 e 0,68. Silva et al. (2005)
e Shiotsuki et al. (2009) observaram valores de

h? mais baixos que os do presente estudo para
PP21, 0,52 e 0,50, enquanto Silva et al. (2003)
obtiveram o valor de 0,73. Portanto, 0s
resultados deste estudo corroboram com
os trabalhos realizados na raga Nelore para
a caracteristica prenhez  precoce, que,
independentemente da idade de avaliacéo,
apresenta variabilidade genética para ser incluida
como caracteristica alvo de selecdo em
programas de melhoramento, com potencial para
se obter ganhos genéticos satisfatérios.

Tabela 3. Estimativas de herdabilidade (ﬁz) obtidas utilizando os modelos com fungdes de ligagéo logit

e probit

Funcdo de ligagéo

Caracteristica

Probit
PP15 0,47
PP21 0,64

1pp15 e PP21: probabilidade de prenhez aos 15 e 21 meses, respectivamente.

As diferencas entre as funcfes de ligagéo logit e
probit nas estimativas de herdabilidade foram
pequenas para PP17, entretanto, para prenhez aos
15 meses, os valores foram de 0,64 e 0,47,
respectivamente. Garcia (2010), em um estudo
de simulacdo, observou que a maior

subestimacdo da h?, em relagdo ao valor
paramétrico, obtida com a utilizacdo da funcéo
de ligacdo probit, foi com a porcentagem de
fémeas precoces (%FP) igual a 5%, sendo esta a
menor porcentagem simulada. Essa subestimacéo
ndo foi observada quando se utilizou a funcéo de
ligacdo logit. Logo, tal fato pode explicar a

A

diferenga observada nas estimativas de h? entre
as funcdes de ligacdo para PP15, pois a %FP
observada foi de 4,1%.

Os valores de correlacdo de Pearson (Tab. 4)
obtidos mostram que os valores genéticos
preditos pelos modelos que utilizaram as func¢Ges
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logit e probit sdo muito préximos para as idades
de prenhez precoce estudadas. Seguindo a
mesma tendéncia, a porcentagem de coincidéncia
entre a classificagdo dos modelos, considerando-
se 0s 10% dos touros com maiores valores
genéticos  (TOP10), também  apresentou
resultados expressivos.

Garcia (2010) obteve correlagcdes de Pearson,
entre os valores genéticos reais e preditos, e
porcentagem de touros que se repetiram no
TOP10, entre ranking real e predito, pelos
modelos com fun¢des de ligacdo logit e probit
muito préximos uns dos outros, em todos os
cenarios de simulagdo estudados. Estes
resultados auxiliam na compreensdo dos valores
expressivos de correlagBes e da porcentagem de
touros em comum no TOP10 obtidos neste
estudo para PP15 e PP21.
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Tabela 4. Correlagbes de Pearson dos valores genéticos preditos e porcentagem de coincidéncia,
considerando os 10% dos touros com maiores valores genéticos (TOP10), entre os modelos com fungéo

de ligacéo logit e probit

Caracteristica Pearson TOP10
PP15 89,47
PP21 93,22

PP15 e PP21: probabilidade de prenhez aos 15 e 21 meses, respectivamente.

Os valores dos critérios de informacdo de Akaike
e Bayesiano de Schawarz (Tab. 5) para PP15 e
PP21 foram muito proximos entre as fungdes de
ligacdo utilizadas, indicando que o ajuste dos
modelos foi semelhante. Esta similaridade de
ajuste pode explicar a proximidade dos valores
obtidos nas estimativas e predi¢des entre logit e
probit.

As correlacdes de Pearson e as porcentagens de
touros coincidentes no TOP10 (Tab. 6), quando
se utilizou um modelo com a mesma fungéo de
ligagdo, entre PP15 e PP21, podem ser
caracterizadas como de média magnitude,
indicando uma diferenca consideravel entre as
predices dos valores genéticos e a classificacio
dos touros quando suas progénies sdo desafiadas
a reproducdo aos 15 e 21 meses de idade.

Tabela 5. Valores dos critérios de informagéo de Akaike (AIC) e Bayesiano de Schawarz (BIC) para 0s
modelos com func¢éo de ligacdo logit e probit, entre a probabilidade de prenhez aos 15 e 21 meses

_ Logit Probit
Caracteristica
AIC BIC AIC BIC
PP15 566,4 663,5 568,0 665,0
PP21 1.614,0 1.821,0 1.616,0 1.823,0

PP15 e PP21: probabilidade de prenhez aos 15 e 21 meses, respectivamente.

Considerando os resultados da Tab. 6, é
importante que um estudo com uma populagdo
mais abrangente de animais da raca Nelore seja
realizado para verificar se essa tendéncia de
classificagdo distinta dos touros serd observada.
Se esta for confirmada, podera ser interessante a
definicdo de duas idades para precocidade nas
avaliacOes genéticas, pois poderia atender melhor
aos produtores segundo o0 estagio de
desenvolvimento tecnolégico da sua criagdo. Por

exemplo, no caso de uma propriedade que se
encontra em estagio tecnoldgico mais avancado,
0 objetivo podera ser desafiar as novilhas a
reproducdo por volta dos 15 meses de idade,
porém, em um sistema produtivo menos
tecnificado, a meta pode ser aos 21 meses.
Portanto, a escolha dos reprodutores utilizados
por essas propriedades pode diferir e ser mais
adequada aos objetivos do sistema produtivo em
questdo.

Tabela 6. Correlacdo de Pearson e porcentagem de coincidéncia, considerando os 10% dos touros com
maiores valores genéticos (TOP10), nas predi¢cGes dos modelos com as funcGes de ligacdo logit e probit,
respectivamente, abaixo e acima da diagonal, entre a probabilidade de prenhez aos 15 e 21 meses

. Correlagdo TOP10
Caracteristica
PP15 PP21 PP15 PP21
PP15 - 0,4995 - 45,00
PP21 0,4926 - 50,00 -

PP15,e PP21: probabilidade de prenhez aos 15 e 21 meses, respectivamente.
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CONCLUSOES

A prenhez precoce, independentemente da idade
de avaliagdo, apresenta variabilidade genética
para ser incluida como caracteristica alvo de
selecdo em programas de melhoramento, com
potencial para se obter ganhos genéticos
satisfatorios. Os modelos lineares generalizados
mistos que utilizam as funcdes de ligacdo probit
e logit apresentam estimativas de parametros
genéticos, predicdes dos efeitos aleatérios dos
animais e ajuste dos modelos muito semelhantes.
A correlagdo entre os valores genéticos e a
classificacdo dos touros foi consideravelmente
diferente entre PP15 e PP21. Portanto, seria
importante realizar um estudo com uma
populagdo mais abrangente de animais da raga
Nelore para verificar se prevalece essa tendéncia
na mudanga no ranking dos animais.
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