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RESUMO - Foram estimados os componentes de variancia para producgao de leite e avaliado o impacto do aumento do nimero
de animais na matriz de parentesco sobre os componentes de variancia usando os métodos de Méxima Verossimilhanga Restrita
(REML) e Bayesiano via amostragem de Gibbs (GS). Utilizaram-se registros de produgado de leite de vacas da raga Holandesa dos
estados de Minas Gerais, Sdo Paulo, Parana, Santa Catarina e Rio Grande do Sul. Para cada estado, foram analisados dois conjuntos
de dados: no primeiro, pedigree restrito, a matriz de parentesco foi constituida dos animais do respectivo estado; e, no
segundo, pedigree completo, foram incluidos na matriz de parentesco os animais de todos os estados. Utilizou-se um modelo
animal que incluiu os efeitos da estagcdo de parto, rebanho-ano, grupo genético, ordem de parto e os efeitos genéticos aditivos
e de ambiente permanente. As estimativas REML dos componentes de variancia e de herdabilidade em todos os estados, obtidas
com o pedigree restrito e com pedigree completo, foram similares. As estimativas REML de herdabilidade em Minas Gerais,
S8o Paulo, Parang, Santa Catarina e Rio Grande do Sul foram 0,19; 0,18; 0,26; 0,43 e 0,48, respectivamente. Houve fortes
evidéncias de que as estimativas Bayesianas da variancia genética com o PEDA foram superiores aquelas obtidas utilizando o
PEDR. As herdabilidades e os desvios-padréo obtidos pelo método Bayesiano em Minas Gerais, Sdo Paulo, Parang, Santa
Catarina e Rio Grande do Sul utilizando os pedigrees restrito e completo foram 0,21 + 0,032 e 0,40 + 0,025; 0,20 + 0,017
e 0,27 + 0,017; 0,28 + 0,014 e 0,31 + 0,014; 0,42 + 0,041 e 0,56 + 0,021; e 0,43 + 0,039 e 0,55 + 0,019, respectivamente.
A variancia genética aumentou significativamente em cada estado quando os animais dos outros estados foram incorporados na
matriz de parentesco. Os menores desvios-padréo e intervalos de credibilidade dos componentes de variancia foram estimados
nos estados com maior nimero de lactagdes e sugerem que a precisdo dos componentes de variancia foi maior para esses estados.
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Effects of the number of animals in the numerator relationship matrix on
variance components for milk yield using Restricted Maximum Likelihood
and Bayesian methods

ABSTRACT - Variance components (VC) for milk yield of Holstein cows were estimated and the effects of increasing
of the number of animals in the numerator relationship matrix (NRM) were evaluated on VC estimates obtained by REML
and Bayesian inference via Gibbs sampling (GS). Data were obtained from herds in the states of Minas Gerais, Sao Paulo,
Parand, Santa Catarina, and Rio Grande do Sul. Two data sets were created for each state. In the first set, the NRM included
only the pedigree of the animals of the state under consideration (PEDR). In the second, the NRM included animals from
the five states (PEDA). An animal model including the effects of herd-year, parity, season, genetic group, effects of additive
genetic and permanent environment was used. The REML estimates of VC and heritability in each state obtained from PEDR
and PEDA were similar. The heritability in Minas Gerais, Sdo Paulo, Parana, Santa Catarina, and Rio Grande do Sul was
0.19, 0.18, 0.26, 0.43, and 0.48, respectively. There was evidence that the posterior means of the genetic variance of PEDA
analyses were significantly greater than PEDR. Heritability and standard deviations estimated by GS in Minas Gerais, Sao
Paulo, Parand, Santa Catarina, and Rio Grande do Sul, using PEDR (PEDA), were 0.21 + 0.032 (0.40 + 0.025), 0.20 + 0.017
(0.27 £ 0.017), 0.28 + 0.014 (0.31 + 0.014), 0.42 + 0.041 (0.56 + 0.021) and 0.43 + 0.039 (0.55 + 0.019), respectively. The
genetic variance of each state increased significantly when animals from the other states were incorporated in its NRM. The
smallest standard deviations and VC credibility intervals were estimated in the states with more records, which suggested that
the precision of the VC estimates was higher in those states.
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Introducéo

Nadécadade80, o método daMaximaV erossimilhanca
comegou aser empregado naestimacgao decomponentesde
variancia(CV) em conjunto de dadosdeshal anceados, pois
apresentava 6timas propriedades e ndo compartilhava das
limitagBes i nerentes aos métodos até ent&o utilizados. No
entanto, os estimadores de M&xima V erossimilhanca de
componentes de variancia ndo incluiram a perda de graus
de liberdade resultante da estimacg&o dos efeitos fixos do
modelo de andlise. Esse problema foi contornado por
Patterson & Thompson (1971), querealizaram modificactes
no método de Méaxima Verossimilhanga, resultando na
metodol ogia conhecida como maxima verossimilhanga
restrita(REML). Outrasvantagensdo REML s&o aproprie-
dade de reduzir o viés, em decorréncia da selecdo, e a
capacidade de utilizar toda informag&o disponivel. Essas
vantagens levaram o método REML a ser largamente
utilizado no melhoramento animal.

No entanto, nas duas Ultimas décadas, o paradigma
Bayesiano associado ao método MCMC (Monte Carlo
Markov Chains) tem propiciado novas perspectivasaquestdes
relacionadas a estimac&o de componentes de variancia e
parémetros genéticos (Gianola & Fernando, 1986; Van
Tassell, 1994; Weigel & Rekaya, 2000; Martinsetal ., 2002).
A crescente demanda pel os procedimentos Bayesianosvia
M CM C no melhoramento animal deve-seprincipalmentea
facilidade de implementagcdo para grande conjuntos de
dados, decorrente da menor exigéncia de memodria
computacional e do uso de distribuicdes a priori acerca
dos parametros.

Um problema relevante, no contexto de cadeias de
Markov, é o estudo do comportamento assimptético da
densidade a posteriori de interesse. Para aplicar os
métodosM CM C em problemas préti cos, é necessario saber
se 0 algoritmo convergiu e quando convergiu. Portanto, é
fundamental decidir em que ponto é razoavel crer que as
amostras séo de fato representativas da distribuicéo
estacionariadeinteressedacadeiadeMarkov. Outroentrave
dos métodos M CM C relaciona-se alentiddo naconvergéncia
dos algoritmos, em virtude da correlacdo entre os valores
amostraisgerados, e constitui outro desafio aindamaior na
implementacdo do método (Cowles & Carlin, 1994;
Gamerman, 1996).

Uma das mai ores conquistas no melhoramento animal
foi apossibilidade deincorporagdo dainversadamatriz de
parentesco (Henderson, 1976) nas equacgdes de modelos
mistos. O uso da matriz de parentesco deve melhorar a
precisdo das estimativas dos valores genéticos e quase

sempre aumenta a correlagéo entre os valores genéticos
dos individuos aparentados (Henderson, 1976; Dempfle,
1990). Segundo Schenkel (1999), arobustez dosmétodosde
estimacéo de componentes de variancia, baseados na
verossimilhanca, apdia-se, até certo ponto, naespecificacéo
completae corretada matriz de parentesco.

Diversos trabalhos comprovam que a inclusdo da
matriz de parentesco aditivo aumenta a acurécia das
avaliacOes genéticas (Kennedy & Moxley, 1975; Pollak
et al., 1977; Carlson et al., 1984). Van Vleck & Hudson
(1982), aplicando o método 3 de Henderson aum modelo
de touro, demonstraram que a inclusdo do parentesco
entre os touros aumenta os valores das estimativas de
herdabilidade.

Estetrabalhofoi realizado com osobjetivosde estimar
0s componentes de variancia e herdabilidade para produ-
cdodeleiteeinvestigar oimpacto causado pel o aumento no
numero de animais namatriz de parentesco sobre os com-
ponentes de variancia, por meio do método de maxima
verossimilhancga restrita (REML) e de procedimentos
Bayesianos via amostrador de Gibbs.

Material e Métodos

Foram analisados 108.702 registros de producgdo de
leite de vacas, cujas pari¢des ocorreram entre os anos de
1980e1993, distribuidasem 1.626 rebanhos. Essasinforma-
¢Besforam geradas dentro do programaoficial de controle
leiteiro da raca Holandesa, conduzido por associagdes e
nucleos de criadores dos estados de Minas Gerais, Sao
Paulo, Parand, Santa Catarina e Rio Grande do Sul,
integrantes do Arquivo Zootécnico Nacional gerenciado
pela EMBRAPA Gado de Leite, em Juiz de Fora, Minas
Gerais. As edi¢Oes e restri¢gdes impostas ao conjunto de
dados(Tabelal), realizadasno sistemaSASH (SAS, 2001),
foram descritas por Falcdo et al. (2006).

Para analisar o impacto causado pelo aumento do
ndmero de animaisnamatriz de parentesco nasestimativas
dos componentes de variancia e nos parametros genéticos,
foram criadosdoisarquivosde dados paracadaestado. Os
dois arquivos continham registros de produg&o apenas
dos animais do estado, porém, o primeiro contemplava
em suamatriz de parentesco sé os animais desse estado
e foi denominado arquivo com pedigree restrito
(PEDR), enquanto o segundo arquivo incluiu na sua
matriz de parentesco todos osanimaisdo arquivo final,
ou segja, osanimaisdo estado maisosanimaisdosdemais
estados, denominado arquivo com pedigree aumentado
(PEDA) (Tabela2).
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Tabela 1 - Numero de lactagbes de acordo com a ordem de parto
e 0 estado

Ordem de parto
Estado 1 2 3 4 5 Total

Minas Gerais 2.870 2.456 1.755 1.079 570 8.730
Séo Paulo 9.858 7.549 4.849 3.163 1.807 27.226
Parana 24.908 16.161 11.526 7.580 4.640 64.815
Santa Catarina 1.457 988 625 313 169 3.552
Rio Grande 1.426 1.104 850 605 394 4.379
do Sul

Total 40.519 28.258 19.605 12.740 7.580 108.702

Tabela 2 - Numero de lactagBes, vacas em lactacéo e nimero de
animais na matriz de parentesco

Estado Ndmero de NUmero de vacas NUmero de animais
lactagdes com lactagdo  Pedigree Pedigree

restrito! completo?
Minas Gerais 8.730 6.855 11.202 95.452
Séo Paulo 27.226 17.865 29.067 95.452
Paranéa 64.815 28.501 48.935 95.452
Santa Catarina 3.552 1.912 2.751 95.452
Rio Grande do Sul 4.379 3.139 5.067 95.452

1 apenas animais do respectivo estado;
2 incluindo todos os animais do arquivo final.

A seguinte medida de similaridade genética (SG),
propostapor Rekayaet al. (1999), foi usadaparaavaliar a
magnitude dos lagos genéticos entre duas regides:

2 C(i.j)

NF,
5022

2 T(L)
ZNFkr

= =

em que C (i,j) = nimero de touros usados em comum nas
regidesi ej; T (i,j) = numero total de touros usados nas
duas regides; e NF,, = ndmero de filhas do touro k na
regidor (r=1, 2). Nestetrabal ho, foi calculadaasimilaridade
genética entre o estado i (i = Minas Gerais, Sdo Paulo,
Parand, SantaCatarina, Rio Grandedo Sul) eo agrupamento
dosdemaisestadosj (j = agrupamento1...., agrupamento 5),
em que o agrupamento 1 retine os de Sao Paulo, Paran4,
Santa Catarina e Rio Grande do Sul, o agrupamento 2 os
estados de Minas Gerais, Parand, Santa Catarina e Rio
Grandedo Sul eassim por diante. Destaforma, noarquivo
de dados do estado i, foram considerados somente o0s
animais desse estado, enquanto, no arquivo dos outros
estados agrupados, incluiu-se o pedigree de todos os
animais, exceto os do estado i.

As andlises para cada estado, com pedigree restrito
ou completo, foramrealizadas com um model o animal que
incluiu os efeitos fixos da subclasse rebanho-ano de

paricdo, grupo genético, estacdo de paricéo e ordem de
parto e os ef eitos al eatdrios genético aditivos, de ambiente
permanente eresidual, conforme descrito em [1]:
y=XB+Za+Wp+e [1]
emque: Y = vetor das produgtes de leite ajustadas para
305 diasdelactacdo (PL 305) em cadaestado; X =matriz de
incidéncia dos efeitos fixos; 3 = vetor dos efeitos fixos
da subclasse rebanho-ano de pari¢do, grupo genético,
estacéo deparicdo eordemdeparto; Z=matrizdeincidéncia
dos efeitos genéticos aditivos; a= vetor dos efeitos
aleatdrios genéticos aditivos do animal; W = matriz de
incidénciados efeitos permanentes de ambiente; p = vetor
das contribuic¢des de ambiente permanente; e e = vetor de
erros al eat6rios associ ados a cada observagéo. Admitiu-se
gue y, a, p e e possuem distribui¢do conjunta normal
multivariada, como segue abaixo:

[yO (TXBOZGZ *WPW +R ZG WP R[[
O 00 :

O-nwv 0?00 ©4 G ¢ 9
EbD pd0  PW P o
O 0o

0 ¢ 00 R » ¢ R

em que G=AcgZ P=1,02 e R=I,02, em que
A=matriz de coeficientesde parentesco entreosanimais,
de ordem m quando nestamatriz foram incluidos exclusi-
vamente osanimaisdeum estado analisado e, deordem g,
guando as andlises da PL 305 desse estado incluiram em
suamatriz de parentesco todos osanimaisdo arquivofinal
de dados; Z = matriz deincidénciados val ores genéticos,
de ordem n x mpara A, e, de ordem n x g para Aq; W=
uma matriz de incidéncia dos efeitos permanentes de
ambiente, de ordem mx p; |, = umamatriz identidade de
ordem n; |, = uma matriz identidade de ordem p; o’ =
varianciagenéticaaditiva; Uf, =varianciadeefeito perma-
nente de ambiente, associado asvacas; g2 = varianciado
efeitotemporério deambiente; n=ndmerototal delactacbes
em cada estado; p = nimero de vacas com registro de
lactacdo; m=nudmero deindividuosno pedigreerestrito;
e g = numero de individuos pedigree completo.

Os componentes de variancia estimados pelo método
REML foram obtidos por meio dos programas do sistema
MTDFREML, descrito por Boldmanet al. (1995), enquanto
aimplementacédo dos principios Bayesianos na estimagao
doscomponentesdevarianciafoi realizadapor meio dos
programas do sistema MTGSAM, desenvolvido por
VanTassell & VanVleck (1995).

As analises empregando o amostrador de Gibbs para
obtenc&o das estimativas dos componentes de variancia
foramrealizadascom baseno modelo animal descritoem[1].
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Admitiu-sequeo vetor y deobservacdes, condicionado aos
pardmetros de locagdo e de disperséo, tivesse a seguinte
distribuicdo, y|B,a p,oZ~MVN[XB+Za+Wp, | 0?] ,
enquanto, paraosvetoresae p, admitiram-se as seguintes
distribuicbes a priori:
alo2,A~ N (O, Aa,f) eplo;~N (O, Ipaﬁ).
Paraosefeitosfixosdeambiente, foi usadadistribuicéo
vaga ou flat, portanto f(B)D cte. Distribui¢cdes gama
invertida foram usadas como distribui¢bes a priori para
obtenc¢do dos componentes de variancia genética, ambiente
permanenteeresidual decadaelemento o2, o} e 0 deG,

P e R, respectivamente, como segue: o’ ~ Il (a; ,va),

2 2] o)

de modo que f (aj loZ ,va)D (aa , ém que

v, = ndmero de graus de liberdade da distribuicéo; e o, =
parémetro deescaladadistribuicdode o; 07 ~ N (JEO ,vp),

demodo que f (a§ lo? ,vp)D (05)7%(”*2) x e'%(”f"‘a‘;z), emque

Vv, =numerodegrausdeliberdadedadistribuicéo; e 050 =
parametro deescaladadistribuigiode o2 ; o2 ~ 1X (a2 v,),
2 2YHe2) | yls0i?)
de modo que f(ae /sb,ve)D (UJ xe , em que
V, = grau de liberdade da distribuicéo; e S,= parametro de
escaladadistribuiciode o . Atribuiu-sevalor 3paraograu
de liberdade das distribuic¢des iniciais, tanto nas anélises
utilizando-se o pedigree restrito como naguelas com o
pedigree completo. Os valores a priori para 0s compo-
nentes de variancia foram aqueles obtidos nas analises
REML. Para todos os parametros, os valores dos
hiperpar@metros foram escol hidos de forma que se tinha
priori ndo-informativa.

O esquema de andlise estabelecido incluiu amostras
deumacadeiade550.000iteracdes. O nimero deiteragdes
descartadas pararemover o efeito dosvaloresiniciaisfoi
de50.000iteracBescominterval o deutilizagdo amostral de
deziteragdes. A monitoragdo de convergénciadasamostras
das distribui¢bes das cadeias geradas pelo GS foi feita
pelabibliotecaCODA (Convergence Diagnosisand Output
Analysis), versdo 0.4, desenvolvidapor Cowleset al. (1995)
usando o0 método de Heidelberg & Welch (1983).

Resultados e Discussao

A convergéncia do algoritmo pelo método Bayesiano
foi alcangada em 22 das 30 cadeias de Markov geradas.
Portanto, foram necessari osdescartesadicionai sdasiteragdes
iniciaiseaumento nosintervalosderetiradaamostral para
obtencéo das densidades a posteriori de oito parémetros
nos seguintes estados erespectivo arquivo: MG/pedigree
restrito, SP/pedigree completo, SC/pedigree restrito e

SC/pedigree completo. Em geral, o tamanho das cadeias
varioude10.000a45.000, exceto paraa as em SC/pedigree
compl eto, cujo tamanho daamostrafoi de 2.500.

Os valores mais altos de similaridade genética foram
encontrados entre os estados de Minas Gerais, S&o
Paul o e Parana e os demais estados agrupados (Tabela 3).
Esses valores indicam que esses estados foram o0s que
apresentaram lagos genéticos mais fortes com os demais
estados, provavelmente em razdo do maior nimero de
tourosusadosem comumentreeles. A similaridadegenética
éumamedidade conectabilidade genéticaentre asregides.
Como era esperada, a magnitude da variancia genética
aumentou no modelo PEDA, pois este aumento esta
diretamente relacionado a magnitude da similaridade
genética. Rekayaet al. (1999), utilizando dadosde rebanhos
da raca Holandesa, encontraram valores de similaridade
genética de 0,35 a 0,46 entre cinco regides dos Estados
Unidos.

Asmédias para PL 305, com seus respectivos desvios-
padrao, nos estados de Minas Gerais, Sd0 Paulo, Parand,
SantaCatarinae Rio Grandedo Sul foram4.713+ 1.543kg,
5.052+ 1.590kg, 6.327+ 1.501 kg, 5.083+1.347kge4.840+
1.535kg, respectivamente.

Os erros-padréo das estimativas de herdabilidade
foram menoresouiguaisa0,001 (Tabela4). Osvaloresdas
estimativas dos componentes de varianciaforam similares
nas duas andlises, ou segja, tanto considerando o pedigree
restrito quanto incluindo os animais de todos os estados na
matriz de parentesco, enquanto osval oresdeherdabilidades
foram exatamente iguais nas duas analises.

A magnitude das estimativas REML de herdabilidade
paraPL 305 nosestadosdeMinasGerais, Sao Paulo e Parana
estdo dentro dos limites observados na literatura, que
variam entre 0,16 e 0,35 (Matos et al., 1996; Costa, 1999;
Freitasetal., 2001). No entanto, VanVleck & Dong (1988),
Roratoetal. (1994) eOlori etal. (1999) encontraramvalores
de herdabilidade paraproducéo deleite superioresa0,36 e

Tabela 3 - Similaridade genética entre determinado estado e os
demais(par deregides) enlimero detourosusadosem
comum entre os pares de regides

Par de regides Similaridade Numero de
genética touros comuns

Minas Gerais — R1 0,60 506

S&o Paulo — R2 0,66 747

Parand — R3 0,66 726

Santa Catarina — R4 0,27 130

Rio Grande do Sul — R5 0,47 326

R1 = S&o Paulo, Parand, Santa Catarina e Rio Grande do Sul; R2 = Minas Gerais,
Parand, Santa Catarinae Rio Grande do Sul; R3 = Minas Gerais, Séo Paulo, Santa
Catarinae Rio Grande do Sul; R4 = Minas Gerais, Sao Paulo, Parana e Rio Grande
do Sul; e R5 = Minas Gerais, Sao Paulo, Parana e Santa Catarina.

© 2009 Sociedade Brasileira de Zootecnia



1482 Efeitos do nimero de animais na matriz de parentesco sobre as estimativas de componentes de variancia para producéo...

mais proximos das estimativas dos estados de Santa
Catarina e Rio Grande do Sul encontradas neste estudo.

Em todos osestados, foram encontradasfortes evidén-
cias de que indicavam que as médias a posteriori da
varianciagenéti caobtidascom o pedigreecompleto, foram
superiores(P<0,001) aquelasobtidasutilizando o pedigree
restrito (Tabela 5). Dessa forma, verificou-se aumento
significativo das médias davarianciagenéticaao incorpo-
rar namatriz de parentesco os animais de todos os estados.
Os resultados deste trabalho estdo de acordo com alitera-
turae comprovam que ainclusdo damatriz de parentesco e
0 aumento de lagos genéticos nesta matriz melhoram a
acuracia das estimativas e a magnitude dos parametros de
interesse (Pollak et al., 1977; Van Vleck & Hudson, 1982;
Carlsonetal., 1984).

As médias a posteriori das variancias de ambiente
permanente e residual no modelo pedigree restrito
também diferiram significativamente (P<0,001) daquelas
estimadas com o model o pedigree completo (Tabela5).
A (nica excecdo foi observada para a médiada variancia
residual do estado do Parana.

Altarribaet al. (1998) encontraram diferencassignifi-
cativasentre asestimativas de herdabilidade paratamanho
de ninhada de ovinos em duas populagdes simuladas,
ambascom grande propor¢ao defamiliadeirmaoscompl etos
e que diferiam quanto ainformacéo de pedigree. Esses
autores mostraram que aherdabilidade foi superestimada
na populacéo em que o pedigree dos machos era desco-
nhecido. Dong et al. (1988), utilizando registros decarac-
teristicas produtivas de bovinos da raca Holandesa para

Tabela 4 - Componentesdevariancial e herdabilidades paraproduco deleite estimados pel o método daméximaverossimilhancarestrita
(REML) para cada estado, de acordo com o tamanho da matriz de parentesco

Estado o? 0',2) o? o h2
Pedigree restrito
Minas Gerais 235,8 304,1 732,0 1.272 0,19
S&o Paulo 279,9 347,8 912,1 1.540 0,18
Parana 331,6 268,2 664,8 1.265 0,26
Santa Catarina 629,1 82,2 740,9 1.452 0,43
Rio Grande do Sul 866,8 33,6 904,9 1.805 0,48
Pedigree completo
Minas Gerais 236,0 304,3 731,4 1.272 0,19
S&o Paulo 280,1 347,7 912,0 1.540 0,18
Parana 331,9 267,6 665,9 1.265 0,26
Santa Catarina 629,6 83,4 740,1 1.453 0,43
Rio Grande do Sul 867,0 33,4 904,9 1.805 0,48

1valores divididos por 1.000; U§ = variancia genética, Uf, = variancia de ambiente permanente, Uez = varianciaresidual, U? = varianciafenotipicae h: = herdabilidade.

Tabela 5 - Estimativas das médias a posteriori dos componentes de variancial e da herdabilidade, e os respectivos desvios-padréo para
producéo de leite usando 0 método Bayesiano para cada estado e o tamanho da matriz de parentesco

2 2 2 2 2

Estado o; o, o, o; h;
Pedigree restrito
Minas Gerais 272,3+ 41,1 280,3 +£43,5 729,1+ 23,7 1.282+ 21,4 0,21 +£0,032
Séo Paulo 317,0+ 27,9 324,7 £ 26,7 910,0+ 13,4 1.551 + 15,4 0,20 +0,017
Parana 356,2+ 20,4 256,7 +16,8 663,3 £76,9 1.276 + 11,1 0,28 £0,014
Santa Catarina 632,3+ 76,1 105,7 £61,4 742,5+ 28,0 1.471 £ 44,5 0,42 +£0,041
Rio Grande do Sul 778,5+ 80,6 129,7 £ 63,2 897,4+ 34,6 1.805 + 46,1 0,43 +£0,039
Pedigree completo

Minas Gerais 541,7+ 37,5 93,4+ 30,1 711,1+ 22,1 1.346 + 23,6 0,40 £ 0,025
Séo Paulo 427,9+ 28,2 243,7 +£24,3 907,8+ 13,3 1.579 + 16,1 0,27 £0,017
Parana 394,3+ 20,3 232,6 +16,3 662,3+ 7,6 1.289 + 11,3 0,31+0,014
Santa Catarina 932,0+ 56,9 18,2+ 14,4 704,6 + 22,3 1.653 + 45,8 0,56 +0,021
Rio Grande do Sul 1.082,0+ 57,0 29,3+14,6 850,3+ 31,7 1.961 +51,4 0,55 +0,019

1valoresdivididos por 1.000; 05 = varianciagenética, 0?, = variancia de ambiente permanente, Uez =varianciaresidual, Uf2 = varianciafenotipicae h: = herdabilidade.
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avaliar os efeitos do parentesco sobre a estimacéo dos
componentes de varianciacom um modelo animal, conclui-
ram que, ao ignorar as relagdes genéticas para obtencdo de
componentes de variancia, as estimativas REML de
herdabilidadeeramviesadas. Johnsonetal. (1991) observaram
queainclusdo damatriz de parentesco aditivo aumentou as
estimativas de herdabilidades e dos valores genéticos de
caracteristicasdecrescimento debovinosAnguseHereford.

A varianciaresidual tendeu aser menor parao estimador
baseado no método Bayesiano, sobretudo quando consi-
derado o pedigree completo. Esses resultados estdo de
acordo com aqueles encontrados por Van Tassell et al.
(1995) ao compararem as estimativasdo quadrado médio do
residuo obtidaspelosmétodosREML, M1V QUE (Minimum
Variance Quadratic Unbiased Estimation) e Bayesianos
viaamostrador de Gibbsapartir dedadossimuladoscomvarios
esquemas de selecéo e diferentesval ores de herdabilidade.

As médias a posteriori das herdabilidades para
PL 305 emtodososestadosaumentaram significativamente
guando houve aumento de informagfes na matriz de
parentesco (Tabela 5). Ressalta-se que, nos estados de
MinasGerais, SantaCatarinaeRio Grandedo Sul, abaixa
magnitudede as podeter inflacionado avarianciagenética
e, portanto, contribuido com parte desse aumento na
magnitude da herdabilidade.

Osvaloresde herdabilidade paraPL 305 nos estadosde
MinasGerais, Sdo Paul o e Paranaestéo dentrodointervalo
registrado naliteraturaparaestaraca (Costa, 1999; Freitas
etal., 2001, Samoréetal., 2002). Osval oresmaisextremosde
herdabilidade encontradosem SantaCatarinaeRio Grande
do Sul utilizando o pedigree restrito ou o completo, e em
Minas Geraiscom o pedigree completo foram superioresa
maioria dos descritos na literatura. Entretanto, Weigel &
Rekaya (2000), Jamrozik et al. (2002) e Zwald et al . (2003)
estimaram valores de herdabilidade para producgédo de
leitevariando de0,39a0,56. Segundo Zwald et al. (2003),
a superestimacgdo da variancia genética em rebanhos
pequenos pode estar relacionada afalta de gjustamento da
heterogeneidade da variéncia genética e leva a elevados
valoresdeherdabilidade. Ressalta-se que nestetrabal ho os
baixosvaloresde o, podem também ter inflacionado o?.

As distribuicBes a posteriori marginais dos compo-
nentes de variancia para PL305 de Santa Catarina e Rio
Grande do Sul, estimadas com o pedigree restrito e com o
pedigree completo foram todas unimodais (Figura 1). As
densidadesa posteriori dosdemaisestadosforam omitidas,
pois ndo mostraram virtualmente desvios da distribuicéo
normal, assim sdo bem descritas por suas médias a
posteriori e respectivos desvios-padrdo dos parametros.
Em ambos os estados, as distribuicbes marginais a

posteriori da variéncia genética (pedigrees restrito e
compl eto) foram aproximadamente simétricasemtorno de
suas modas e as estimativas da média, moda e mediana
foram similares. As densidades a posteriori obtidas com
0 pedigree completo apresentaram caudas mais curtas em
comparagdo as estimadas com o pedigree restrito. Por
outro lado, a assimetria da densidade a posteriori de o7}
ficou bem evidenciadaem ambos os estados. Destaforma,
as esti mativas damédia, medianae modaforam claramente
diferentes, o queimplicacompletainadequacdo adistribuicdo
normal. Essaassimetriaparecerefletir olimitadondmerode
informagdes paraestimagéo de a§ . Emambososestados, o
aumento no nimero de animais na matriz de parentesco
provocou aumento da assimetria da distribuicéo de o} .

Apesar da pequena assimetria, as distribuicdes a
posteriori marginaisdavarianciaresidual de SantaCatarina
(pedigreesrestrito ecompl eto) segjustaram razoavel mente
bem acurvanormal (Figural). Osvalores de suas médias,
medi anas e modas foram muito préximos. As densidades
aposteriori de g no Rio Grandedo Sul tiveram comporta-
mentos similares. Nesses estados, nos arquivos de pedigree
restrito e completo, as amplitudes dos coeficientes de
variagdo a posteriori para o?,0; e o2foram’5 a13%, 50
a78% e 3,5 a4%, respectivamente. A baixamagnitude dos
coeficientesdevariagdoparag?, segundoWangetal. (1993),
€indicativo gue o método Bayesiano comumente apresenta
menos dificuldade na estimag&o da variancia residual em
comparagdo aestimagao deoutroscomponentesdevariancia
e pardmetros fungdo desses componentes.

Asinferénciasbaseadasnateoriafrequenti stadependem
danormalidade assi mpt6ti cados estimadoresde maxima
verossimilhanca. Do ponto de vista bayesiano, esta supo-
Sicdo ndo é necessdria, uma vez que 0s parametros sao
estimados a partir da distribui¢do de equilibrio de cada
parémetro. Osmétodos de convergéncia, neste sentido, sdo
Uteis paraavaliar se os algoritmos MCMC atingiram essa
distribuicdo deequilibrio.

A acentuada assimetria das densidades a posteriori
de alguns parémetros pode ser umaevidénciadaquebrada
suposicdo de normalidade assimptotica. Desta forma, as
estimativasREML doscomponentesdevarianciaem Santa
Catarina e Rio Grande do Sul podem ter sido viesadas,
principalmente para a Jﬁ , CUjas distribuic¢des foram alta-
mente assimétricas, o que, por si so, violaa pressuposicao
de normalidade, admitida paratodos os efeitos al eatérios.
Por outro lado, como a abordagem Bayesiana é capaz de
produzir as distribui¢Bes conjunta e marginal a posteriori
exatas para qualquer tamanho de amostra (Zellner, 1971;
Box & Tiao, 1973), espera-se que asestimativasBayesianas
dos componentes de varianciatenham sido mais acuradas.
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Figural- Distribuigdes a posteriori marginais dos componentes de variancia paraprodugéo de | eite nos estados de Santa Catarina
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Apesar do tamanho da amostra usada para estimar 0s
componentes de variancia nos estados de Santa Catarinae
Rio Grande do Sul, que foi relativamente pequena em
comparagdo aos demais estados, € provavel que as distri-
bui¢des a priori usadas neste trabalho tenham ocasionado
poucoimpacto naestimacdo doscomponentesdevariancia,
principalmente em virtude dos elevados valores de
herdabilidade encontrados.

Van Tassell et al. (1995) demonstraram que o uso de
uma priori com valor esperado incorreto pode levar a
estimativas viesadas dos componentes de variancia. No
entanto, mesmo que adistribuicdo a priori sejarelativa-
mente pobre, aestimativapelo método Bayesiano, embora
possivelmente viesada, podeter quadrado médio do residuo
do componente de variancia similar aos obtidos pelos
métodosREML eMIVQUE. O efeitodapriori, deacordo
com esses autores, diminui a medida que a herdabilidade
ou a quantidade de informagdes aumenta.

Os procedimentos Bayesianos permitem, além das
estimativaspontuais, determinar interval osde credibilidade
paraadistribuicdoaposteriori docomponentedevariancia,

sem aproximagdes ou o uso de pressuposi ¢cdes de normali-
dade, e representa, assim, uma vantagem sobre os métodos
frequentistas. Neste estudo, osintervalos de credibilidade
dos componentes de variancia e de herdabilidade foram
obtidosapartir dasamostrasgeradaspel o método Bayesiano
(Tabelas6e7).

As estimativas mais precisas da variancia genética
aposteriori ocorreram nos estados com maior namero de
registros de lactag&o e animais na matriz de parentesco, ou
seja, no Parana, em S&o Paulo e em Minas Gerais, como se
pode deduzir dos respectivos desvios-padréo e interval os
de credibilidade, que foram menores nesses estados
(Tabelas 5 e 6). O intervalo de credibilidade de 2 no
Parana, sob pedigrees restrito, foi aproximadamente
quatro vezes menor que aquel e estimado no Rio Grande
do Sul. A precisdo dessas estimativas aumentou, ou
seja, 0 desvio-padrdo a posteriori e o intervalo de
credibilidade diminuiram naquel es estados com menor
namero de obser-vagdes quando houve aumento dos
lagcos genéticos, navs andlises com o pedigree completo.
O mesmo padréo foi encontrado para as estimativas das

Tabela 6 - Percentisdavarianciagenética ( a,j ) edaherdabilidade ( hj ) paraproducgo deleite (kg?), de acordo com o estado e 0 niimero

de animais ha matriz de parentesco

Estado Percentis de O : Percentis de h:
Pedigree 2,5 97,5 2,5 50 97,5
Minas Gerais Restrito 194.335 268.163 354.903 0,1537 0,2109 0,2767
Completo 466.973 542.464 614.292 0,3516 0,4031 0,4487
Sdo Paulo Restrito 264.270 316.570 373.818 0,1715 0,2041 0,2392
Completo 373.541 427.938 484.071 0,2384 0,2710 0,3035
Parana Restrito 316.890 356.024 396.829 0,2504 0,2790 0,3079
Completo 355.177 393.948 435.000 0,2783 0,3056 0,3339
Santa Catarina Restrito 470.304 627.443 766.785 0,3273 0,4274 0,5031
Completo 825.746 931.413 1.046.664 0,0129 0,5580 0,5904
Rio Grande do Sul Restrito 614.462 780.967 930.081 0,3468 0,4331 0,5020
Completo 968.760 1.081.039 1.200.069 0,5106 0,5519 0,5897

Tabela 7 - Percentis da variancia de ambiente permanente (O ﬁ) eresidual (af) para producdo de leite (kg?), de acordo com o estado e

0 ndmero de animais na matriz de parentesco

Estado Percentis de O ﬁ Percentis de O ﬁ
Pedigree 2,5 97,5 2,5 50 97,5
Minas Gerais Restrito 197.057 282.528 363.488 683.475 728.725 776.910
Completo 41.522 159.740 668.720 710.923 748.134
Sdo Paulo Restrito 271.457 324.817 376.093 884.043 909.880 936.646
Completo 195.265 243.459 294.034 882.326 907.844 934.186
Parana Restrito 223.657 256.629 289.979 648.426 663.261 678.493
Completo 201.031 232.633 264.731 647.573 662.284 677.471
Santa Catarina Restrito 9.831 98.374 239.946 689.957 742.109 800.942
Completo 1.151 15.180 54.820 656.388 703.986 755.845
Rio Grande do Sul Restrito 25.772 123.754 269.256 831.795 896.488 967.776
Completo 4.576 25.333 76.359 791.737 849.370 913.207
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herdabilidades a posteriori. Osinterval osde credibilidade
de h?, nosestados de Santa Catarina e Rio Grande do Sul
reduziram quase pela metade quando obtidos com o
pedigree completo.

As médias a posteriori da variancia residual PL305
também foram estimadas com maior precisdo nas maiores
popul agdes e com maior nimero de animais na matriz de
parentesco como indicam os interval os de credibilidade e
desvios-padréo aposteriori. Osinterval osdecredibilidade
de o? reduziram quando estimados sob o modelo com
pedigree completo (Tabela 7). De modo geral, aincerteza
sobre os parametros, mostrada pelo desvio-padréo a
posteriori e o intervalo de credibilidade dos respectivos
componentes de variancia diminuiram com o aumento do
ndmero de animais namatriz de parentesco.

Asestimativas dos componentesdevariénciaencon-
tradas neste estudo pelos métodos REML e Bayesiano
sugerem queasinferénciasobtidaspel osdoismétodosnem
sempre séo concordantes, principal mente para pequenas
amostras. Este comportamento fica bem eviden-ciado nos
estados de Minas Gerais, Santa Catarina e Rio Grande do
Sul. Segundo Blasco (2001), guando um conjunto de dados
€ suficientemente grande, os resultados observados, tanto
usando os métodos frequentistas quanto os procedimentos
Bayesianos, s80 muito similares na maioria dos casos.
Wanget al. (1993) também observaram resultadossimilares.

Uma das vantagens das analises Bayesianas é a possi-
bilidade de exploracdo dos dados com mais elegancia e
detalhamento que o método REML . Asandlisesbayesianas
produziram fortes evidéncias de que 0 aumento no nimero
de animais namatriz de parentesco resultou em diferentes
estimativas dos componentesde variancia, diferentemente
dasestimativasREML.

Conclusbes

As estimativas dos componentes de variancia encon-
tradas neste estudo pelos métodos REML e Bayesiano
sugerem que as inferéncias obtidas pelos dois métodos
nem sempre sdo concordantes, particularmente para
pequenas amostras. Os componentes de varianciaforam
estimados com mai s precisdo hos conjuntos de dados com
maior nimero delacta-¢des, poisamagnitude dos desvios-
padrdo eosinterval osdecredibilidadeforamsignificativa-
mente inferiores aguel es estimados para os estados com
menor nimero de lactagdes. A pressuposicéo de normali-
dade assumida para estimagdo dos efeitos aleatérios nos
problemas de obtengdo dos componentes de variéncia
nem sempre pode ser assegurada, principal mente quando
se trata de pequeno nimero de dados.
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