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Inferéncia bayesiana aplicada a estimacao de herdabilidades dos pardmetros da curva
de crescimento de fémeas da raca Nelore

Bayesian inference applied to the estimation of heritability of growth curve parameters of
Nellore females

Analia del Valle Garnero' Cintia Righetti Marcondes" Ronyere Olegario de Araujo'
Henrique Nunes de Oliveira™ Raysildo Barbosa LéboY

RESUMO

Objetivou-se  estimar  parametros  genéticos,
utilizando inferéncia Bayesiana, para as estimativas dos
parametros individuais de peso & maturidade (A) e taxa de
crescimento (K'), obtidos pela fun¢do de crescimento Brody. O
arquivo estava constituido de 14.563 registros de pesos e idades
referentes a 1.158 fémeas da raca Nelore, participantes do
Programa de Melhoramento Genético da Raga Nelore. Para a
analise das estimativas dos parametros da curva, via inferéncia
bayesiana, foi proposto um modelo animal unicarater, que incluiu
como fixo o efeito de grupo contemporaneo (animais nascidos no
mesmo estado, no mesmo trimestre do ano, mesmo ano e mesmo
regime alimentar) e como aleatdrios os efeitos genético direto e
residual. Nessa analise, foram utilizados dois diferentes tamanhos
para as cadeias geradas pelo algoritmo de amostragem de Gibbs,
de 550 e 1.100 mil ciclos, com periodos de descarte amostral
de 50 e 100 mil ciclos, respectivamente, e amostragens a cada
500 e 1.000 ciclos, respectivamente. As médias posteriores da
variancia genética aditiva e residual foram proximas, tanto para
A quanto para a K, mesmo quando implementados diferentes
tamanhos para as cadeias geradas pelo algoritmo de amostragem
de Gibbs. Os coeficientes de herdabilidade estimados para A,
variaram de 0,44 a 0,46, amplitude semelhante aos 0,46 a 0,48
obtidos para as estimativas de K. Essas magnitudes indicam que
a selecdo pode ser usada como instrumento para alterar a forma
da curva de crescimento desses animais. Entretanto, o uso das
informagdes obtidas, visando a alteracéo da curva de crescimento
dos animais, deve ser feito com grande cautela, uma vez que as
caracteristicas a serem trabalhadas na modificagdao do formato
da curva de crescimento, de acordo com resultados da literatura
especializada, sdo negativamente correlacionadas.

Palavras-chave: modelo animal, peso assintotico, raca Nelore,
taxa de crescimento.

ABSTRACT

The objective of this study was to estimate genetic
parameters using Bayesian inference for the estimates of individual
parameters of mature weight (A ) and growth rate (K), obtained
by Brody growth function. The file consisted of 14,563 records
relating to weights and ages of 1,158 Nelore females, participants
in the Genetic Improvement Program of the Nellore. For the
estimates analysis of the curve parameters via Bayesian inference,
it was used an univariated animal model that included as fixed
effect of contemporary group (animals born on the same state,
in the same quarter of the year, the same year and feedlot) and
random as the direct genetic and residual. In this analysis it
was used two different sizes for the chains generated by Gibbs
sampling algorithm, 550 and 1.1 million cycles, with initial
discarding of 50 000 and sample of 100 000 cycles, respectively,
and sampled every 500 cycles and 1000, respectively. The mean
posterior and residual additive genetic variance showed a small
variation to both A and K, even when implemented in different
sizes for the chains generated by Gibbs sampling algorithm. The
heritability estimates for A, ranged from 0.44 to 0.46, similar
to the range 0.46 to 0.48 obtained for the estimates of K. These
magnitudes indicate that the selection can be used as a tool to
change the shape of the growth curve of these animals. However,
the use of the information to amend the growth curve of animals,
must be done with great care, since the traits to be worked in the
modification of the shape of the growth curve according to the
literature results are negatively correlated.

Key words: animal model, asymptotic weight, growth rate,
Nellore breed.
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INTRODUCAO

Andlises de dados de medidas repetidas
se mostram de grande importancia no melhoramento
genético, pois incluem as situagdes em que as
unidades experimentais ou individuos, de diferentes
subpopulagBes ou tratamentos (sexo, raca, etc.),
sdo analisados ao longo de diversas condi¢es de
avaliacdo (tempo, doses etc). Entre essas andlises,
destacam-se as curvas de crescimento dos animais
que relacionam os pesos (y) e as idades (t), por meio
de modelos ndo-lineares (Logistico, Gompertz,
Brody, Von Bertalanffy, Richards) que apresentam
parametros com interpretacéo biologica (FITZHUGH
JR., 1976). Esses modelos s&o utilizados para
descrever o crescimento do animal ao longo do
tempo, o que possibilita avaliar os fatores genéticos
e de ambiente que influenciam na forma da curva
de crescimento e, desse modo, alterd-la por meio
da identificacdo e selecdo de animais com maior
velocidade de crescimento, sem alterar o peso adulto,
ao invés de selecionar animais cada vez maiores,
aumentando os custos de mantenca (GARNERO et
al., 2006). GARNERO et al. (2005) e SANTORO et
al. (2005) destacaram o modelo néo linear de Brody
como adequado para a descri¢cdo do crescimento de
bovinos daraca Nelore, principalmente por apresentar
formulagdo matematica relativamente simples.

Cocficientes de herdabilidade para as
estimativas dos parametros das curvas, obtidos
por meio de ajustes de modelos de crescimento,
geralmente sdo restritos aos pardmetros de maior
significado bioldgico, como o peso assintotico (A)
e a taxa de maturidade (K). Assim, herdabilidades
estimadas para A na raca Nelore tiveram ampla
variacdo, de 0,09 a 0,69 (GARNERO et al., 2005;
SILVA et al., 2010). Para K, as estimativas também
foram de grande variacdo e de moderada a alta
magnitude, ndo ultrapassando o valor de 0,44
(SANTORO et al., 2005; SILVA et al., 2010).

Uma metodologia utilizada para a
obtencao de parametros genéticos para as estimativas
dos parametros das curvas, bem como para a
avaliacdo genética, baseia-se na teoria Bayesiana. A
inferéncia Bayesiana utiliza métodos probabilisticos
para descrever a incerteza sobre o verdadeiro valor
de algum parametro (FARIA et al., 2007), ou seja,
consiste em descrever erros que possam existir em
torno da estimativa de um parametro, usando como
medida do erro a probabilidade de que o parametro
apresente determinado valor.

Assim, objetivou-se  estimar  0s
componentes de variancia e as herdabilidades,
utilizando inferéncia Bayesiana, a partir das
estimativas dos parametros individuais de crescimento
A e K, obtidos pelo modelo classico ndo linear
Brody, com dados de crescimento até a maturidade
de fémeas da raca Nelore.

MATERIAL E METODOS

Os 14.563 registros de pesos e idades
referentes a 1.158 fémeas da raca Nelore, nascidas
entre 1985 e 1995, foram provenientes de dez
fazendas participantes do Programa de Melhoramento
Genético da Raga Nelore (PMGRN) e distribuidas em
sete Estados do Brasil (BA, GO, MG, MS, PA, PR e
SP). A fungéo Brody, Y, = A (1-Be™) + ¢ (BRODY,
1945), foi 0 modelo matematico néo linear utilizado
para estimar os parametros da curva de crescimento,
uma vez que ha indicios na literatura do melhor ajuste
dos dados da raca Nelore a esse modelo (GARNERO
et al., 2005; MALHADO et al., 2009; SILVA et al.,
2011). Nessa equagéo, Y representa o peso do animal a
uma determinada idade (t); A é o valor assintético de
Yt (peso médio na maturidade, em kg); B é a constante
de integracdo relacionada com os pesos iniciais (grau
de maturidade do animal ao nascimento); K ¢éataxa
de variacdo da funcdo exponencial (velocidade, em
kg dia?, com que o animal se aproxima ao tamanho
adulto); e é o logaritmo em base natural e e representa
o erro aleatdrio, associado a cada pesagem, no qual
foi assumido que os erros sdo independentes e
normalmente distribuidos com média zero e variancia
igual a 5 , ou seja, &~ N(0; @2) . Foi utilizado o
procedimento NLIN do SAS (2003) para a obtengéo
das estimativas individuais dos parametros e dos
parametros médios, a partir da totalidade dos dados
disponiveis. Vale ressaltar que ocorreu a convergéncia
de todos os modelos dos animais utilizados no
presente estudo.

Para a obtencdo dos componentes de
variancia e herdabilidades das estimativas dos
pardmetros pesos assintoticos (A) e taxas de
maturidade ( K), utilizou-se o programa Multiple Trait
Gibbs Sampling in Animal Model (VAN TASSEL
& VAN VLECK, 1996), sob modelo animal. Nessa
andlise, foi proposto um modelo unicarater, que
incluiu como fixo o efeito de grupo contemporaneo
(GC) e, como aleatorios, os efeitos genético aditivo
direto e residual. Os GC foram constituidos por
animais nascidos no mesmo estado, N0 mesmo
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trimestre do ano (Estacdo 1 = meses de janeiro a
margo, 2 = meses de abril a junho, 3 = meses de julho
a setembro, 4 = més outubro a dezembro), mesmo
ano e mesmo regime alimentar (1 = pasto, 2 = semi-
confinado, 3 = confinado). Foram eliminados animais
que ndo possuiam pelo menos uma pesagem entre 0s
24 e 36 meses, uma entre 36 e 48 meses € uma apos
0s 54 meses. Também foram eliminados todos os GC
com menos de cinco animais, permanecendo 153
grupos e 1087 registros para as analises. A matriz de
parentesco continha 1900 animais.

Em termos matriciais, o modelo animal
pode ser descrito como: y=Xf + Za + g, em que:
y = vetor das observacdes de cada caracteristica
(pardmetro A e K); X = matriz de incidéncia dos
efeitos fixos (GC); B = vetor dos efeitos fixos; Z =
matriz de incidéncia do efeito genético direto de
cada animal; a = vetor de efeitos genéticos diretos
aleatdrios; € = vetor de efeitos residuais aleatorios.

As pressuposicOes acerca da distribuicdo
dey, a, e e podem ser descritas como:

y X8 V ZG R
al~ NMV|p GzZ' G 0
& 0 R 0 R

em que: V=2GZ’+R; G=Ac?%; R=lc?%-

Para os componentes de (co)varidncia
genética, foi assumido que G tém distribuicdo de
Wishart Invertida (IW), na forma: & ~ IW (Gg. 17,)

Por outro lado, para os componentes de
variancia residual, foi assumido que cada elemento
g, tem distribuicdo qui-quadrado invertida, na
forma: o2 ~ IX* (S,v,)

A funcdo densidade de probabilidade
conjunta posterior dos parametros, dados 0s
hiperparametros, foi obtida por meio do produto das
distribuicdes a priori pela funcdo de verossimilhanca,
conforme descrito por VAN TASSEL & VAN VLECK
(1996). Para implementar a amostragem de Gibbs,
foram obtidas as fun¢des densidade de probabilidade
condicionais completas para cada pardmetro, por
meio da derivacdo da funcdo de densidade posterior
conjunta, considerando como constantes os valores dos
outros parametros contidos no modelo. As estimativas
das médias a posteriori para 0s componentes de (co)
variancia foram baseadas no valor esperado de suas
distribui¢des condicionais completas.

O programa Gibanal (VAN KAAM,
1997) foi empregado para andlise das cadeias Gibbs,
com o objetivo de definir o periodo de burn-in,
intervalo de amostragem do pardmetro da cadeia
e nimero total de amostras a ser empregado. Com
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isso, foram gerados dois diferentes tamanhos para
a cadeia de Markov, de 550.000 e 1.100.000 ciclos.
Os periodos de descarte amostral (burn in) foram
de 50.000 e 100.000 ciclos, respectivamente. As
amostras foram realizadas (thinning interval) a cada
500 e 1.000 ciclos respectivamente, assegurando
que as correlagbes seriais fossem nulas ou muito
pequenas, segundo VAN TASSEL & VAN VLECK
(1996). Neste estudo, os valores iniciais para cada
componente de varianciade A e K foram resultantes de
andlises prévias (GARNERO et al., 2005), a partir do
Multiple Trait Derivative Free Restricted Maximum
Likelihood- MTDFREML (BOLDMAN et al., 1995).
A distribuicdo inicial dos parametros foi assumida
como sendo flat, ndo refletindo nenhum conhecimento
inicial do parametro estudado (0), e aguda, admitindo
como distribuicdo informativa para os valores dos
parametros (3). O critério de convergéncia usado na
interacdo Gauss-Seidel foi de 10°. O arquivo gerado
pelo MTGSAM foi submetido a andlises, a posteriori,
pelo programa GIBANAL (VAN KAAM, 1997), para
a obtencdo das densidades marginais posteriores das
herdabilidades das estimativas do A e de K.

RESULTADOS E DISCUSSAO

As médias das estimativas dos pardmetros
peso assintético (A) e da taxa de maturidade (k)
foram 535,08kg e 0,045kg dia?, respectivamente,
valores estes compativeis aos 470kg observados
para A em outros sistemas de produgdo (SANTORO
et al., 2005; LOPES et al., 2011). Para K, notam-
se valores inferiores aos relatados para essa raca
em outros estudos (MALHADO et al., 2009),
caracterizando crescimentos mais tardios e peso
assintético superior para a presente populacéo.
Esses resultados eram esperados, visto ser cléssica
a relacdo antagbnica entre as estimativas dos
parametros A e K em diversos estudos envolvendo
varias espécies (FREITAS, 2005; GARNERO et al.,
2005), além de existir efeito de sexo tanto sobre o
A quanto em relagdo a K. Contudo, ressalta-se a
consisténcia das estimativas desses parametros, haja
vista que a maioria dos trabalhos sobre esse tema ndo
apresentam frequéncias de pesagens constantes e que
representem valores observados do nascimento a fase
adulta, considerando animais acima de quatro anos de
idade (SANTORO et al., 2005; MALHADO et al.,
2009; LOPES et al., 2011).

De modo geral, as médias posteriores da
variancia genética aditiva (Va) e residual (Vr) foram
préximas (Tabela 1), mesmo quando implementados
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Tabela 1 - Estimativas da varidncia genética aditiva e residual e da herdabilidade (h?), para as estimativas dos pardmetros A e K, obtidas por

inferéncia bayesiana.

--------------------- Variancia Aditiva

Variancia Residual

CM* hiper n’
CC o} Med Mo IC90% AD, 62 Me Mo o IC.90% AD,
1556,5a  2631a 2505,1a  3245a
. 0 47 2982 2925 3397 . 3404 3486 3497 3373 oo 1014 0,46
14633a  2658a 2282,7a  358la
3050 2828 2739 2740 o 2053 3589 3622 3622 La.n) 1108 0,44
A
1581,8a  230la 22543a  3033a
o 0 33 2983 2933 1957 o0 3407 3485 3505 2438 oA 1032 0,46
' 1483,5a  2323a 2283,5a  3037a
350 2889 2845 2845 oo 334y 3539 3558 3558 o0 1101 0,45
31.8a 56,82 39,1a 60.2a
. 0 37 613 60 63 031 684 659 66 54 926 811 0,48
31.9a 48.8a 39.9a 54,62
3 38 601 59 28 028 631 66,5 66 32 016 795 0,47
K1
33,1a 46,2 a 38.4a 533a
oo 0 37 615 66 40 946 73 658 68 49 018 794 0,48
' 29.4a 44,7 a 40,2a 56,23 a
337 591 58 46 oL8 737 673 68 49 028 84.0 0,46

*Cadeia de Markov em mil; #iper = hiperparametros das prioris; Critério de Convergéncia (CC), varidncia genética (O 2 ), mediana (Med),
moda (Mo), intervalo de credibilidade a 90% (IC,90%) para G§ , alta-densidade a posteriori para & z (AD,).

lestimagdes x107,

diferentes tamanhos para as cadeias de Markov,
periodo de descarte (burn in) e tamanho amostral
(thining interval). Da mesma forma, os intervalos de
credibilidade a 90% e as regides de alta densidade
a posteriori apresentaram pequena amplitude de
variacdo, quando comparados os resultados obtidos a
partir das diferentes implementacdes. As distribuicdes
posteriores para os componentes de Va e Vr (Tabela
1; Figura 1) para o A, utilizando 550 mil ciclos e
distribuicdes com hiper 0 e hiper 3 (hiperparametros
da priori), apresentaram simetria, com regido de alta
densidade a posteriori entre 2631,08 e 3494,23kg
paraa Va, e 3245,17 a 4108,66kg para a Vr (Tabela 1;
Figura 1), valores estes superiores aos 1354,83 e aos
1431,07kg, estimados para a Va e Vr, respectivamente,
por JENKINS et al. (1991). Chama-se a atengdo para
o trabalho destes Gltimos autores que utilizaram a
metodologia dos quadrados minimos para estimacdo
dos componentes de variancia. De forma semelhante,
comportaram-se as distribui¢cdes posteriores paraas Va
e Vr (Tabela 1) quando se utilizaram 1.100 mil ciclos.
A Unica diferenca existente entre as distribuicoes foi

no achatamento, quando se utilizaram distribuices a
priori ndo informativa (flat), contudo, apresentaram
regifes de alta densidade a posteriori coincidentes,
localizadas entre 2.301,08 e 3.407,88 para a Va e
2.254,30a4.799,71 para a Vr.

As distribuicbes posteriores da Va e Vr
para a taxa de maturacdo (K ), estimadas a partir da
funcéo Brody, comportaram-se de forma semelhante
as do parametro A (Figura 2). Quando utilizados
550 mil ciclos para a Va, observou-se simetria na
distribuico posterior, com regibes de alta densidade
entre 48,79 a 63,39 (Figura 2), ndo se verificando
diferencas entre as distribuicdes iniciais, porém com
leve achatamento da distribuicdo quando utilizada
distribuicéo informativa igual a 3.

Os coeficientes de herdabilidade estimados
para A variaram de 0,44 a 0,46 (Tabela 1), valores
superiores aos 0,10 relatados por SANTORO et al.
(2005) e aos 0,13 obtidos por MALHADO et al.
(2009), trabalhos com animais da raga Nelore. Para
0 parametro K, a variagdo sumarizada para esse
coeficiente no presente trabalho (0,46 a 0,48) foi

Ciéncia Rural, v.43, n.4, abr, 2013.
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Figura 1 - Frequéncias relativas das distribuigdes marginais a posteriori da variancia direta (\VVa) e da variancia residual
(Vr) das estimativas do peso assintético (A ) a partir de 550 e 1100 mil ciclos, considerando prioris com
hiperparametros (hiper) iguais a 0 (ndo informativa) e 3 (informativa).

o 146340 M 1H 404 000 GO

------ Vrikipertl] e vl

superior aos 0,22 estimados por SANTORO et al.
(2005) e aos 0,14 obtidos por MALHADO et al.
(2009), ambos trabalhos com animais da raca Nelore,
utilizando a mesma funcgéo néo linear adotada.

Os coeficientes de herdabilidade, tanto
para A quanto para K, foram de elevada magnitude
(Tabela 1), o que indica que a selecdo poderia ser
usada como instrumento para alterar a forma da curva
de crescimento desses animais, como ressaltado por
SILVAetal. (2010). Entretanto, o uso das informacdes
obtidas nos rebanhos estudados em um programa
de melhoramento genético, visando a alteracdo da
curva de crescimento dos animais, deve ser feito
com grande cautela, uma vez que as caracteristicas
a serem trabalhadas na modificagdo do formato da
curva de crescimento (peso ao nascimento e taxa de
maturagcdo) seriam negativamente correlacionadas
(FITZHUGH Jr., 1976), além também da grande
variabilidade das estimativas. Nesse caso, os indices
de selecdo restritos poderiam ser utilizados com
maior sucesso (DZAMA et al., 2001; SANTORO et
al., 2005). BROWN et al. (1976) destacaram que a
taxa de maturidade (K ) poderia ser o Uinico pardmetro
disponivel para o trabalho da industria.

Ciéncia Rural, v.43, n.4, abr 2013.

A partir dessa discussdo, observam-
se variagbes nas estimativas de herdabilidade
para os parametros da funcdo de crescimento. Em
principio, isso se deve as diferencas verdadeiras no
quociente variancia aditiva/variancia fenotipica entre
populagdes para um mesmo carater e espécie, além de
diferencas na metodologia utilizada para estimagéo
desses parametros, principalmente quando se utilizam,
na inferéncia bayesiana, distribuicBes iniciais
informativas. Porém, outras causas sdo inerentes a
quantidade de dados analisados nestes trabalhos, uma
vez que essas estimagfes em populaces menores
acarretam em erros-padrdo mais expressivos em
funcéo ao valor pontual (metodologia frequentista),
situacdo que é contornada pela aplicacéo da inferéncia
bayesiana (FARIA et al., 2007).

CONCLUSAO

As caracteristicas relacionadas a curva de
crescimento de fémeas da raga Nelore sdo passiveis de
selecdo, dados os valores estimados dos parametros
genéticos por meio da inferéncia bayesiana. Se
aplicadas aos programas de melhoramento como
critérios de selecdo, ndo favorecerdo o aumento do
peso adulto das fémeas na raga estudada.
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Figura 2 - Distribuicdes marginais a posteriori da variancia direta (Va) e da variancia residual (Vr) das estimativas da taxa de
maturidade (K ) a partir de 550 e 1100 mil ciclos, considerando prioris com hiperparametros (hiper) iguais a 0 (ndo
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