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RESUMO

Os objetivos deste estudo foram estimar os com-
ponentes de variancia ¢ pardmetros genéticos de caracte-
risticas de crescimento e reprodugdo de bovinos da raca
Nelore, em modelo animal tricarater, utilizando a Maxima
Verossimilhanga Restrita e a Inferéncia Bayesiana. Na im-
plementagdo do Amostragem de Gibbs, que aplica a teo-
ria bayesiana, consideraram-se os trés diferentes niveis de
conhecimento das informagdes iniciais dos componentes
de variancia e covariancia. O conjunto de dados continha
15.173 registros de peso aos 365 dias de idade (P365),
6.911 registros de perimetro escrotal aos 365 dias de idade
(PE365) e 10.388 dados de idade ao primeiro parto (IPP). O

modelo linear incluiu o grupo de contemporaneos ¢ a idade
da vaca ao parto como efeitos fixos (exceto para IPP), ¢ os
efeitos genético aditivo direto e residual como aleatorios.
As estimativas obtidas pela Maxima Verossimilhanga Res-
trita foram diferentes das obtidas pela Amostragem de Gi-
bbs. No entanto, considerando os trés diferentes niveis de
informacao inicial, ndo houve diferencas nas estimativas
dos parametros genéticos obtidas pela Amostragem de Gi-
bbs. O método bayesiano apresentou vantagens em relagéo
ao método freqiientista, gragas as distribui¢cdes marginais
posteriores, que ofereceram mais informagdes sobre os pa-
rametros estimados.

PALAVRAS-CHAVES: Bovinos de corte, modelo tricarater, pardmetros genéticos.

ABSTRACT

BAYESIAN AND FREQUENTIST APPROACHES IN THREE TRAIT GENETIC ANALY SIS FOR GROWTH AND
REPRODUCTION IN NELORE CATTLE

The Bayesian inference has been proposed as an
alternative for estimating variance components instead
of the frequentist approach. The objective of this study
was to estimate the (co)variance components and genetic
parameters of growth and reproduction traits in Nelore
cattle using three-trait animal model by Restricted
Maximum Likelihood and Gibbs Sampling. The data set
had 15,173 and 6,911 records of weight (W365) and scrotal
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circumference (SC365) at 365 days of age, respectively,
and 10, 388 records of age at first calving (AFC), from
the Nelore Breed Genetic Improvement Program farms.
The linear model included the contemporary groups and
age-of-dam (with exception for AFC) as fixed effects, and
residual and additive direct genetic effects as random.
Estimates obtained by Restricted Maximum Likelihood
were different from those found by Gibbs Sampling. There
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were no differences in genetic parameter estimates using
the three levels of prior information by Gibbs Sampling.
The Bayesian inference has advantages in relation to

Frequentist approach due to marginal distributions which
offer more information about the parameters.

KEY WORDS: Beef cattle, genetic parameters, three-trait models.

INTRODUCAO

O aprimoramento de métodos de estima-
¢do de componentes de variancia tem sido cada
vez mais importante na pecudria de corte. Com
a abertura de novos mercados e o crescimento
acelerado da industria da carne, a utilizacdo de
valores genéticos na selecdo de reprodutores e
matrizes tornou-se uma pratica comum no Brasil.
No entanto, os componentes de variancia, neces-
sarios para a obtengao dos valores genéticos, pre-
cisam ser estimados de forma acurada para que
as diferengas entre o valor predito e o verdadeiro
sejam minimizadas.

Nesse contexto, varios métodos de estima-
¢do de componentes de variancia tém sido uti-
lizados. Atualmente, a Maxima Verossimilhanga
Restrita (REML) ¢ o método de escolha pelos
programas de melhoramento genético no Brasil
e seu uso foi intensificado pela disponibilidade
do programa Multiple Trait Derivate-Free Res-
tricted Maximum Likelihood — MTDFREML
(BOLDMAN et al., 1995). No entanto, procedi-
mentos bayesianos tém sido propostos como uma
alternativa de aplicagdo em relagdo aos métodos
freqlientistas nas analises genéticas consideran-
do o modelo de touro (WANG et al., 1993), o
modelo animal (VAN TASSEL & VAN VLECK,
1996), o modelo de limiar para dados categori-
cos (VAN TASSEL et al., 1998) e na obten¢ao da
resposta a selecdo (SORENSEN et al., 1994). No
Brasil, o primeiro estudo que utilizou a inferén-
cia bayesiana na estimacdo de componentes de
variancia, para caracteristicas produtivas em bo-
vinos, foi realizado por MAGNABOSCO (1997).
A aplicacdo dos métodos de Markov Chain Mon-
te Carlo (MCMC), dentre os quais se destaca a
Amostragem de Gibbs (GS), ¢ o que propicia a
inferéncia bayesiana. A Amostragem de Gibbs ¢é
aplicada para gerar um valor para cada parametro
desconhecido e apresenta facil implementagao,
principalmente quando comparada a algoritmos

baseados em processos nao derivativos, uma vez
que os resultados permitem uma inferéncia baye-
siana gerando distribui¢gdes posteriores margi-
nais completas, a partir das quais sao obtidas as
estimativas dos componentes de (co)variancias e
pardmetros genéticos.

Outro fator importante nas analises genéti-
cas ¢ a definigdo correta do modelo linear. Nesse
contexto, ¢ comum se dispor de mais de uma ca-
racteristica mensurada para um Unico individuo,
sendo necessaria a utilizagao de modelos lineares
multicarateres para estimag¢ao dos componentes
de variancia e predicao dos valores genéticos dos
individuos. As analises multicarateres permitem
explorar a correlacao entre as caracteristicas, au-
mentando a acurécia da predi¢do genética, além
de serem vantajosas, por incluirem informagdes
de dados referentes a caracteristica em que a se-
lecdo foi pequena ou nula. De acordo com MAR-
TINS et al. (1997), um aspecto indesejavel em
analises multicarateres ¢ que o nimero de ele-
mentos a serem preditos torna-se excessivamente
grande quando se envolvem todos os individuos
identificados na estrutura genealdgica da popula-
¢do. Nas analises genéticas tricarateres, o niime-
ro de variaveis aleatorias genéticas e residuais a
serem estimadas ¢ grande, e o niimero de equa-
cOes a serem resolvidas equivale ao nimero de
animais, multiplicado pelo numero de caracteris-
ticas; assim, a aplicagdo de um método robusto e
consistente ¢ indispensavel.

Este trabalho teve o objetivo de estimar os
componentes de (co)variancias e parametros gené-
ticos de caracteristicas de crescimento e reprodu-
¢ao de bovinos da raga Nelore, em modelo animal
tricarater, utilizando os métodos da Maxima Ve-
rossimilhanca Restrita € Amostragem de Gibbs.

MATERIAL E METODOS

Os dados utilizados foram provenientes de
fazendas participantes do Programa de Melho-
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ramento Genético da Raga Nelore (PMGRN) e
cedidos pela Associacdo Nacional de Criadores
e Pesquisadores (ANCP). O conjunto de dados
continha 15.173 registros de peso aos 365 dias de
idade (P365), 6.911 registros de perimetro escro-
tal aos 365 dias de idade (PE365) e 10.388 dados
de idade ao primeiro parto (IPP). Todos os ma-
chos que apresentaram medidas para PE365 tam-

bém possuiam registros para P365, no entanto,
nenhuma fémea com informacao para IPP pos-
suia registro para P365. Assim, para o inicio das
analises genéticas, se dispos de dados de campo
referentes a 25.561 animais e matriz de parentes-
co de 50.114 animais. A estatistica descritiva dos
dados ¢ apresentada na Tabela 1.

TABELA 1. Estatistica descritiva dos dados para as caracteristicas peso e perimetro escrotal aos 365 dias, ¢ idade ao

primeiro parto de bovinos da raga Nelore.

Caracteristica Média DP CV (%) Minimo Maximo
Peso (P365) 233,84 35,16 15,04 93,00 378,00
Perimetro escrotal (PE365) 19,38 2,05 10,57 11,00 29,00
Idade ao primeiro parto (IPP) 35,77 3,48 9,73 24,00 44,00
DP_ desvio-padrio; CV= coeficiente de variagdo.
' Ei)s fgrup(()is contemporﬁne((;s (GC) consis- y Xp1| zG Z +R 7ZG R
tiram de fazenda, ano, estagdo de nascimento e i
lotes de manejo para o perimetro escrotal e ida- al~NMVil ¢ | Gz G ¢
de ao primeiro parto. Para peso aos 365 dias de e ¢ R ¢ R

idade foi incluido o sexo na formagao dos gru-
pos contemporaneos. Considerou-se o efeito da
idade da vaca ao parto (IVP) como efeito fixo
nas analises, com exce¢do da idade ao primeiro
parto. Para a estimac¢do dos componentes de (co)
variancias e parametros genéticos utilizaram-se
dois métodos de andlise: Maxima Verossimilhan-
ca Restrita e Amostragem de Gibbs. O modelo
matricial incluiu efeitos fixos de grupos contem-
poraneos e de idade da vaca ao parto, e as con-
tribuigdes dos efeitos genéticos aditivos diretos
e residuais como aleatorios, conforme descrito a
seguir:
y=XB+Za+te

em que y ¢ o vetor das variaveis dependentes
(P365, PE365 e IPP), B o vetor dos efeitos fixos
(GC e IVP), X a matriz de incidéncia que associa
B com y, a representa o vetor dos efeitos gené-
ticos aditivos diretos, Z a matriz de incidéncia
que associa a com y e, finalmente, e o vetor de
efeitos residuais. Assumiu-se que y, a, € possuem
distribuicdo conjunta normal multivariada, como
segue:
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em que G =As’e R=1Is?, sendo A a matriz de
coeficientes de parentesco, I a matriz de identida-
de, s? a variancia genética aditiva e s> a varidncia
residual. No modelo tricarater, G = Go®A e R =
[®R_, € as pressuposigdes usuais sdo apresenta-
das como:

2 2
U“'I BTy a“l".ﬁ lﬂ-f'l U’-“F: n
_ 2 " 2
G, =|0,, O, Oag, Ry=lo,, o, 0
2 2
cru,u, O_nlirh G—u. D 0 G-r',

em que G, € a matriz de variancias e covariancias
genética aditiva para as trés caracteristicas, ® ¢
o operador do produto direto, € R € a matriz de
variancias e covariancias residuais para as carac-
teristicas mensuradas no animal.

Considerando o método freqiientista, ob-
tiveram-se as estimativas dos componentes de
(co)variancias e parametros genéticos por meio
do programa MTDFREML, descrito por BOL-
DMAN et al. (1995). Adotou-se, como critério
de convergéncia, que a variancia de -2log (valor
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da funcdo de verossimilhanca) do simplex fosse
menor que 10°. Foram necessarios seis reinicios,
utilizando-se os resultados da rodada anterior
como valores iniciais para garantir a convergén-
cia a um maximo global.

Para a obten¢ao das estimativas dos com-
ponentes de (co)variancias e pardmetros genéti-
cos pelo procedimento bayesiano, foi utilizado o
programa Multiple Trait using Gibbs Sampling
under Animal Model (MTGSAM) desenvolvido
por VAN TASSEL & VAN VLECK (1996). Para
as distribuigdes iniciais das variancias e cova-
riancias, assumiu-se uma distribuicdo Wishart
Invertida (WI) para os efeitos genéticos e resi-
duais de todas as caracteristicas, inclusive as co-
variancias entre elas. Se a variavel aleatoria, W,
¢ uma variavel WI, entdo a fun¢ao densidade de
probabilidade de W é:

1

p(Ww,Vyec K(v.v || 2

{wemitl])

explir(— VW)
W,V>0; v>m+ 1, em que:

K, p )= |V..|l;r~[21'£:m x[i]mem—nlﬂlr(v —?{' + ])]_!
#=1

Conforme descrito por JOHNSON &
KOTZ (1972), sdo necessarios diversos parame-
tros para a fun¢do densidade de probabilidade
das variaveis aleatorias. O pardmetro v € o grau
de liberdade correspondente a varidvel WI e ao
grau de confiabilidade da distribui¢do inicial. A
matriz V descreve a estrutura de variancias e co-
variancias da variavel W, e m € a dimensdo de V.
Amédiade W ¢ V'/v¥* emque V! =v*V 'V éa
matriz de variancias e covariancias especificada
pela informacao inicial.

As distribuigdes condicionais completas
dos parametros genéticos foram obtidas das den-
sidades posteriores conjuntas, ou seja, das densi-
dades dos parametros, considerando as observa-
¢oes ¢ as informacoes iniciais. No contexto da in-
feréncia bayesiana, as informacgdes a priori sobre
os parametros sao utilizadas em associagdo com
os dados amostrais pela fungdo de verossimilhan-
ca, gerando, assim, uma distribui¢do conjunta a
posteriori (Van TASSEL & VAN VLECK, 1996;

BLASCO, 2001; GUEDES et al., 2005; MELLO
et al., 2006). Dessa forma, as distribui¢des mar-
ginais dos parametros, obtidas a partir da integra-
¢do da distribuicdo conjunta a posteriori, forne-
cem os estimadores (média, moda e mediana) de
interesse.

O software MTGSAM utiliza a iteragao de
Gauss Seidel para obter os valores iniciais dos
efeitos fixos e aleatérios, baseados nos valores
iniciais dos componentes de (co)variancia. Neste
estudo, a matriz inicial de variancias e covarian-
cias considerou trés niveis de conhecimento das
informacgdes iniciais: nao-informativa (v = 0),
pouco informativa (v = 5) e informativa (v =9).
No contexto bayesiano, ¢ possivel distinguir di-
ferentes niveis de conhecimento sobre a informa-
¢do inicial dos componentes de (co)variancia: (1)
valores iniciais nao-informativos implicam que
os valores sdo definidos arbitrariamente, sem ne-
nhum conhecimento prévio; (2) valores iniciais
pouco informativos indicam que existe algum
conhecimento prévio; e (3) os valores iniciais
informativos indicam que a informacdo inicial é
estabelecida mais claramente, com conhecimen-
to prévio. Cada um desses trés niveis de conheci-
mento da informacdo inicial foi modelado ajus-
tando o grau de conhecimento do parametro v.

Na implementacao do Algoritmo de Gibbs,
ndo ¢ possivel considerar que as covariancias
sejam restritas a zero, como acontece no méto-
do REML, em que determinadas covariancias
podem ser fixadas em zero. Conseqiientemente,
os efeitos aleatorios ndo correlacionados e resi-
duais precisam ser agrupados por caracteristicas
para impor zero nas covariancias entre efeitos
que nao poderiam ser estimados (Van TASSEL
& Van VLECK, 1996). Essa subdivisao dos efei-
tos aleatorios e residuais ndo-correlacionados ¢é
empregada, principalmente, para caracteristicas
limitadas ao sexo. Deve-se ressaltar que, para de-
signar covariancia residual como valor zero, en-
tre duas caracteristicas, € preciso que essas sejam
consideradas como membros de diferentes gru-
pos, mas isso ndo implica que sejam diferentes
grupos genéticos. Neste estudo, foi considerado
um grupo para peso e perimetro escrotal aos 365
dias de idade, e a idade ao primeiro parto como

Ciéncia Animal Brasileira, v. 9, n. 3, p. 598-607, jul./set. 2008



602

FARIA, C. U. de etal.

outro grupo, sendo estimada somente a covarian-
cia residual entre P365 e PE365.

Na implementacdo da Amostragem de
Gibbs foram utilizadas 300.000 iteracdes com
descarte inicial de 20.000 iteragdes para o periodo
de aquecimento da cadeia de Gibbs, no intuito de
se minimizarem os efeitos dos valores iniciais.
Para assegurar a independéncia das amostras,
considerou-se um intervalo de retirada de 100
iteragdes, gerando um total de 2.800 amostras
dos componentes de varidncia e covariancia.
Procedeu-se as analises das amostras, da
correlacdo serial e da convergéncia da cadeia de
Gibbs com o auxilio do programa GIBANAL
(VAN KAAM, 1998). O erro de Monte Carlo ¢
o erro da estimagdo do pardmetro em virtude do
numero de amostras usadas na cadeia de Gibbs.
Estimou-se o erro de Monte Carlo mediante o
calculo da variancia das amostras retiradas para
cada componente de (co)variancia e dividindo-se
essa variancia pelo numero de amostras. Assim, a
raiz quadrada desse valor ¢ uma aproximacao do
desvio-padrao do erro associado com o tamanho
da cadeia de Gibbs.

RESULTADOS E DISCUSSAO

As estimativas dos componentes de
(co)variancias e parametros genéticos para o peso
e perimetro escrotal aos 365 dias e idade ao pri-
meiro parto, obtidas pelos métodos REML e GS
sob analise tricarater, sdo apresentadas na Tabe-
la 2. Observa-se que as estimativas obtidas pelo
REML foram diferentes quando comparadas ao
método GS. Considerando, em especial, os para-
metros genéticos, as estimativas de herdabilidade
para P365, PE365 e IPP obtidas pelo REML fo-
ram menores do que aquelas obtidas pelo método
GS, o que ndo ocorreu em relagdo as correlagdes
genéticas, sendo que pelo método REML essas
foram maiores do que pelo GS. No entanto, em
ambos os métodos, os valores obtidos para os
parametros genéticos sdo reportados na literatu-
ra (KOOTS et al., 1994; MERCADANTE et al.,
2000; PEREIRA et al., 2001; DIAS et al., 2000;
DIAS, 2001; FARIA, 2003). Considerando o mé-
todo REML, MERCADANTE et al. (2000), em
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analise bicarater, obtiveram herdabilidades de
0,35 para P365, 0,27 para IPP e correlagdo ge-
nética de -0,23 para rebanhos Nelore. J& no estu-
do realizado por DIAS et al. (2000), também em
analise bicarater e utilizando o REML, as estima-
tivas de herdabilidade para PE365 e IPP foram de
0,43 ¢ 0,17, respectivamente, € a correlacdo entre
PE365 e IPP de -0,19.

Pelo método da Amostragem de Gibbs, em
analise bicarater, FARIA (2003) encontrou esti-
mativas semelhantes as do presente estudo. As
estimativas de herdabilidade de PE365 e IPP fo-
ram 0,67 e 0,41, respectivamente, e a correlagao
genética de -0,19; para analise bicarater de P365
e PE365, os valores foram de 0,49 e 0,59 para
herdabilidade e 0,51 para a correlagdo genética,
respectivamente. PEREIRA et al. (2001), em ana-
lise tricarater para peso ao sobreano, perimetro
escrotal e idade ao primeiro parto na raga Nelore,
encontraram herdabilidades de 0,40, 0,33 € 0,10,
respectivamente, utilizando o método REML. Ja
as correlacdes genéticas se mostraram de maior
magnitude que as encontradas neste estudo pelo
mesmo método, com excecao da correlagdo ge-
nética entre peso e perimetro escrotal, que foi de
0,36.

Na Tabela 2 observa-se que as estimativas
dos parametros genéticos para os trés niveis de
informacao estudados foram idénticas. De acor-
do com BLASCO et al. (1998), as diferentes dis-
tribuigdes iniciais assumidas na implementagdo
do GS podem afetar as conclusdes de experimen-
tos. Muitos estudos de aplicacao do GS tém usa-
do valores iniciais ndo-informativos (WANG et
al., 1993; VAN TASSEL & VAN VLECK, 1996;
MAGNABOSCO et al., 2000). Nesse caso, a dis-
tribuicao inicial da cadeia de Gibbs ¢ assumida
como uma distribui¢do uniforme com a mesma
probabilidade para todos os possiveis valores do
parametro (LIN & BERGER, 2001). Ambos os
procedimentos REML e GS sdo totalmente de-
pendentes das informagdes dos dados quando
utilizam valores iniciais ndo-informativos. No
entanto, nos procedimentos bayesianos, BLAS-
CO et al. (1998) constataram que, mesmo em-
pregando diferentes informagdes iniciais sobre
0os parametros, as inferéncias posteriores nao
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diferiram substancialmente. No presente estudo,
uma possivel explicacdo para o fato de as esti-
mativas dos pardmetros genéticos nao diferirem
nos trés niveis de informagdo, a priori, esta no
numero de dados para cada caracteristica, sendo
suficientes para gerarem estimativas precisas. De

acordo com HOBERT & CASELLA (1996), os
valores iniciais nao-informativos podem ser uti-
lizados em situagdes em que hd um maior nime-
ro de observagdes das varidveis dependentes sem
comprometer os resultados das analises.

TABELA 2. Estimativas dos componentes de (co)variancias e parametros genéticos para peso (P365)
e perimetro escrotal (PE365) aos 365 dias e idade ao primeiro parto (IPP), em andlise tricarater, de

acordo com o método de estimacao.

Método de estimagdo

Parametros REML GSM GSP GS'
(Co)variancia

P365 (c°) 265,51 341,74+0,490 340,35+0,490 342,25+0,500
P365PE365 (o,) 10,55 13,19+0,030 13,16+0,031 13,23+0,031
P365IPP (o) -3,37 -2,65+0,037 -2,69+0,037 -2,72+0,037
PE365 (%) 1,46 1,86+0,003 1,86+0,003 1,88+0,003
PE365IPP (o) -0,55 -0,48+0,003 -0,49+0,003 -0,50+0,003
IPP (c°) 2,13 3,42+0,006 3,39+0,006 3,39+0,006
P365 (c*) 412,69 362,64+0,350 363,24+0,350 361,72+0,350
P365PE365 (c,) 14,58 12,86+0,022 12,870,022 12,81+0,022
PE365 (¢%) 1,50 1,25+0,002 1,24+0,002 1,22+0,002
IPP (c*) 5,85 4,97+0,004 4,99+0,004 4,98+0,004
Parametro genético

P365 (h?) 0,39 0,48+0,0006 0,48+0,0006 0,48+0,0006
PE365 (h?) 0,49 0,60+0,0007 0,60+0,0007 0,60+0,0007
IPP (h?) 0,27 0,40+0,0006 0,40+0,0006 0,4040,0006
P365PE365 (rg) 0,54 0,52+0,0008 0,52+0,0008 0,524+0,0008
P3651PP (rg) -0,14 -0,08+0,0011 -0,08+0,0011 -0,08+0,0011
PE365IPP (r ) -0,31 -0,19+0,0011 -0,19+0,0012 -0,19+0,0011

G’ : varidncia genética aditiva, G,: covaridncia genética aditiva, G°; variancia residual, h’: herdabilidade, I correlag@o genética, GS: médias posteriores

e erros padrdo, NI: ndo informativa, PI: pouco informativa e I: informativa.

As médias e os intervalos de credibilida-
de dos parametros genéticos obtidos a partir das
2.800 amostras da cadeia de Gibbs sdo apresenta-
dos na Figura 1. De acordo com o grafico de dis-
persdo, podem-se comparar as estimativas pon-
tuais do REML com a média da distribui¢do mar-
ginal posterior obtida pelo GS. Observa-se que
as estimativas dos parametros genéticos obtidas
pelo método REML foram menores, localizando-
se fora da regido de credibilidade das estimativas

obtidas pelo método GS, exceto para a correlagao
genética entre peso e perimetro escrotal aos 365
dias de idade. No entanto, a variagdo entre a esti-
mativa minima e maxima da regido de credibili-
dade foi pequena, indicando que a convergéncia
da cadeia de Gibbs foi alcangada. De acordo com
SILVA et al. (2003), a amplitude entre o valor
maximo e minimo do intervalo de confianga per-
mite inferir, com maior confiabilidade, as estima-
tivas obtidas. Como as estimativas obtidas pelo
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GS, considerando os trés niveis de informagao a
priori, foram muito similares para os parametros
genéticos, nao houve a necessidade de represen-
tar graficamente a dispersdo das estimativas para
as trés analises.

LIN & BERGER (2001) avaliaram o com-
portamento das distribui¢des marginais posterio-
res dos trés niveis de informagao a priori utilizan-
do dados de pequenas populagdes. Segundo os
autores, as estimativas foram distintas quando os
valores iniciais eram informativos, e a distribui-
¢do posterior dos parametros era mais simétrica
e com menor variagdo. Destacaram, porém, que
a informagdo proveniente dos dados foi insufi-
ciente, o que favoreceu a maior variagao quando
os valores iniciais eram nao-informativos, uma
vez que, neste caso, as estimativas dependem das
informacodes dos dados. Segundo VAN TASSEL
& VAN VLECK (1996), a obtencao de distribui-
¢Oes marginais posteriores inadequadas com o

uso de informagao inicial desconhecida nao tem
sido bem caracterizada em analises multicarate-
res, favorecendo esse tipo de analise.

GIANOLA & FOULLEY (1990) sugeri-
ram que todos os componentes de (co)variancias
presentes em um modelo nao sao estimados com
a mesma acuracia. Na Tabela 3, sdo apresentados
os coeficientes de variagdo para as estimativas
dos componentes de (co)variancias obtidos pelo
GS nas trés diferentes analises. Observa-se que,
para o peso aos 365 dias e idade ao primeiro par-
to, a variancia residual foi estimada com menor
variagdo relativa a média, e a varidncia genética
mostrou maior variagdo. As covariancias gené-
ticas foram estimadas com menor precisdo do
que as variancias genéticas. Em relagdo ao uso
de diferentes niveis de conhecimento dos valores
iniciais, os coeficientes de variacdo ndo apresen-
taram grandes diferengas.

o REML o Média 497.5% ¢2.5%

0,70 -

< 0O

040 - 5

010

Estimativas

«0C p

005 -

035

FIGURA 1. Estimativas de pardmetros genéticos para peso (P365)) e perimetro escrotal (PE365,) aos 365 dias ¢ idade ao
primeiro parto (IPP,), em andlise tricarater, considerando os métodos da Maxima Verossimilhanga Restrita € Amostragem

de Gibbs (regido de credibilidade a 95%).
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Na Tabela 3 também ¢ apresentado o des-
vio-padrdo do erro de Monte Carlo da analise
tricarater, considerando os trés niveis de infor-
magado a priori dos valores iniciais. De acordo
com VAN TASSEL & VAN VLECK (1996), o
erro de Monte Carlo € inversamente proporcio-
nal ao tamanho da cadeia de Gibbs e conhecer
esse fator ¢ muito importante para avaliar se a
implementagdo da Amostragem de Gibbs foi

adequada para gerar as médias posteriores das
distribuicdes marginais dos componentes de (co)
variancias. Neste estudo, observa-se que o erro
de Monte Carlo foi praticamente nulo para todos
os componentes de (co)variancias, indicando que
o tamanho da cadeia de Gibbs foi suficiente para
obter estimativas precisas das médias posteriores
e que a convergéncia foi alcangada.

TABELA 3. Coeficiente de variagdo das amostras e desvio-padrao (DP) do erro de Monte Carlo das estimativas dos
componentes de (co)variancias obtidos pelo método da Amostragem de Gibbs em analise tricarater utilizando trés niveis

de informagdo a priori.

Coeficiente de variagdo

Erro de Monte CarloP?

(Co)variancias
NI PI I NI PI I
P365 (o) 7,63 7,70 7,67 0,493 0,492 0,496
P365 (c?) 5,07 5,09 5,11 0,347 0,349 0,350
PE365 () 7,98 8,08 8,07 0,003 0,003 0,003
PE365 () 8,34 8,52 8,72 0,002 0,002 0,002
IPP (c°) 9,13 9,26 9,24 0,006 0,006 0,006
IPP (c*) 4,57 4,58 4,58 0,004 0,004 0,004
P365PE365 (c,) 12,27 12,43 12,43 0,031 0,031 0,031
P365PE365 (c,) 8,94 9,02 9,11 0,022 0,022 0,022
P365IPP (c,) -74,40 -73,59 -72,57 0,037 0,037 0,037
PE365IPP (c,) -31,73 -31,46 -30,90 0,003 0,003 0,003

NI: ndo-informativa PI: pouco informativa I: informativa. Gza: variancia genética aditiva, Gze: variancia residual, G: covaridncia genética, G : cova-

ridncia residual

Na Figura 2 sdo apresentadas as densidades
marginais posteriores das variancias genéticas ob-
tidas a partir de trés niveis de informagao a priori
da distribuicao inicial dos componentes de (co)va-
riancias. Mostram-se apenas as densidades margi-
nais posteriores das covariancias genéticas, pelo
fato de estas terem apresentado maiores variagdes
entre as amostras. A moda das distribui¢des mar-
ginais posteriores obtidas pelo GS ndo correspon-
deu as estimativas obtidas pelo REML. De acor-
do com GIANOLA & FOULLEY (1990), uma
possivel limitagdo do método REML seria que as
estimativas sdo elementos do vetor modal da dis-
tribuicdo posterior conjunta dos componentes de

variancia, sendo que a moda da distribuicao mar-
ginal de cada componente poderia fornecer uma
melhor aproximacdo da média, do que um com-
ponente da moda conjunta. Pode-se observar que
as distribui¢des posteriores foram estaveis e com
tendéncia a uma distribui¢do normal, de modo que
tanto as medidas de tendéncia central como a mé-
dia, moda e mediana apresentaram similaridade.
RESENDE (2000) relata que os procedimentos
bayesianos propiciam estimativas mais precisas €
que a grande vantagem refere-se a obtengdo dos
desvios-padrao e intervalo de confianga para os
parametros genéticos, bem como a obtencao das
densidades marginais posteriores.
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: Midu=13,18 Midia=13,24
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Mecsans=13,17 Medana=13,14 Mediana-13,21
Midia=2,65 Méda=2,68 ?‘ Midia=-2,71
WMbds=-330 Medi=.330 Mods=3,30
Iechana=2 64} Medsana=.2 67| Ivkdiapa=2.T1
FIGURA 2. Densidades
marginais posteriores das
estimativas de covarian-
cias genéticas para P365
S M - - —r e PE365 (superior), P365
Modv=0,50 Moda=047 f Mods=0,2 e IPP (central) e PE365 e
Mediana=0,53 Medsama=1,49 a Ivediara=0,9 . . o
H IPP (inferior), em analise
tricarater pelo método da
Amostragem de Gibbs,
utilizando trés niveis de
informagdo a priori: ndo-
informativa (esquerda),
pouco informativa (centro)
e informativa (direita).
CONCLUSOES litter size components in pigs. Genetics, v. 149, p. 301-

O método bayesiano, mediante a utilizacao
da Amostragem de Gibbs, permitiu a obtencao
de estimativas pontuais e intervalares dos para-
metros genéticos. Assim, a abordagem bayesiana
apresentou vantagens em relagao ao método fre-
quientista, gragas as distribui¢des marginais pos-
teriores, que ofereceram mais informagdes sobre
os parametros genéticos do modelo tricarater.
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