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Apresentacao

O investimento em pesquisa, desenvolvimento e inovacao (PD&Il) é fundamental para
0 progresso socioecondmico e a independéncia de uma nacdo. Dentre os temas
prioritérios para a geracao de produtos e tecnologias através da pesquisa cientifica na
Embrapa Pecuéria Sul estd o melhoramento genético animal. A disseminacédo dos
conhecimentos gerados nessa area possibilita que os beneficiarios do processo, ou
seja, produtores, técnicos, estudantes e demais interessados nas novas tecnologias
genéticas, possam selecionar e acasalar animais mais produtivos e eficientes, que
venham a melhorar o resultado econémico nas cadeias produtivas.

Neste contexto, a Embrapa Pecudria Sul utiliza as publicacdes da Série Embrapa como
uma das ferramentas formais estratégicas de transferéncia de tecnologia direcionadas
as cadeias produtivas da carne bovina e ovina, do leite e da |a para a regido Sul do
Brasil.

A presente publicacdo é mais um exemplo deste esforco institucional. Nesta obra é
apresentada uma metodologia cientifica que aumenta a acurdcia do célculo de valores
genéticos de animais oriundos do cruzamento entre racas e criados em condicdes
extensivas, tipicas dos Campos Sul-brasileiros.

Esperamos que o emprego dos conhecimentos disponibilizados nesta obra nos
programas de avaliacdo genética de populacdes multirraciais possa colaborar com o
aumento do progresso genético dos rebanhos e que a genética comprovadamente
superior se dissemine para permear suas vantagens na atividade pecuaria do
sul do Brasil.

Fernando Flores Cardoso
Chefe de PD&l
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Metodologia para Estimacao
Robusta com Variancias
Residuais Heterogéneas em
Populacdes Multirraciais

Fernando Flores Cardoso
Mauricio Morgado de Oliveira

Introducao

No melhoramento genético, o progresso em desempenho das populacées
devido a selecdo depende fundamentalmente do intervalo entre geracdes, da
intensidade de selecao, da variabilidade genética disponivel e da precisdao dos
valores genéticos estimados.

As avaliacOes genéticas sao utilizadas atualmente para combinar os dados de
diversos rebanhos e obter estimativas diretamente compardveis dos valores

genéticos para todos os animais na populacao e a precisdao dessas estimativas
é uma funcao da qualidade da informacéao fenotipica e de pedigree disponivel.

Neste contexto, o desempenho de bovinos de corte é geralmente avaliado
através de sistemas e de ambientes altamente diversos de producéao, com
qualidade de dados muitas vezes comprometida por ocorréncias de erros de
registro, de tratamento preferencial e do efeito potencial de doencas ou
lesbes. Esses fatores podem afetar substancialmente o desempenho dos
animais, mas nao sao considerados explicitamente no modelo estatistico e
poderdo gerar dados extremos (“outliers”), enviesando de forma significativa
as estimativas dos parametros genéticos e as avaliacdes genéticas
(STRANDEN; GIANOLA, 1998).
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A maioria dos programas de avaliacao genética tem lidado com esta
situacao através da edicao de dados, eliminando observacdes que sao
consideradas extremamente afastadas da média fenotipica do grupo de
contemporaneos (GC) ao qual o animal pertence (usualmente trés ou mais
desvios padrao) ou se a relacdo observacao/média de seu GC se encontra
fora do intervalo 60% a 140% (BERTRAND; WIGGANS, 1998). Apesar de
que estas estratégias possam parecer adequadas para erros de coleta de
informacao muito ébvios (p. ex., erros de digitacdo), podem ser
ineficientes se a verdadeira distribuicao dos dados se afasta da
normalidade, estando naturalmente sujeita a ocorréncia de observacdes
extremas ou se as variancias das observacoes sao heterogéneas entre os

Os modelos hierarquicos de Bayes proporcionam uma estrutura geral para
lidar de forma mais apropriada com dados extremos e caracterizados por
diferentes tipos de heterogeneidade através dos varios ambientes
(heteroscedasticidade). Modelos robustos com residuos heteroscedasticos
propostos para avaliacoes genéticas por Cardoso et al. (2005) combinam
caracteristicas de modelos estruturais de variancia (FOULLEY et al., 1992;
KIZILKAYA; TEMPELMAN, 2005) com distribuicées de caudas longas, tais
como a t de Student ou a Slash (LANGE; SINSHEIMER, 1993; ROSA et
al., 2003), sendo uma forma alternativa de mitigar o efeito de dados
extremos sem a necessidade de eliminacao arbitraria de observacdes.

Como serd demonstrado, as especificagcbes deste modelo podem ser
sobrepostas em um modelo hierdrquico que explique variacGes genéticas
heterogéneas através de grupos raciais em avaliacGes genéticas
multirraciais (CARDOSO; TEMPELMAN, 2004).

Os objetivos deste documento sdo: 1) Apresentar modelos para avaliacao
genética de populacées multirraciais na presenca de dados extremos e
heterogeneidade de variancia ambiental; 2) Comparar esses modelos com o
modelo classico baseado na pressuposicao de distribuicdo normal ou
gaussiana dos dados; 3) Aplicar os modelos propostos em conjunto de
dados de ganho pés-desmame de Nelore-Hereford criados em ambientes
diversos, para caracterizar a magnitude de fontes potencialmente
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importantes de heterogeneidade de varidncia e a decorrente influéncia na
herdabilidade especifica de cada grupo racial; 4) Demonstrar a utilidade dos
modelos bayesianos heteroscedasticos robustos para a deteccao e mitigacao
de dados extremos; e 5) Avaliar as consequéncias da aplicacao desses
modelos em avaliacdes genéticas multirraciais.

Material e Métodos

Conjunto de dados Nelore-Hereford

Os dados utilizados nas anélises foram 22.717 registros de ganho pds-
desmama (GPD) (40.082 animais nos arquivos de pedigree) de uma populacao
composta de animais Hereford, Nelore e seus cruzamentos, pertencentes a 15
rebanhos incluidos no programa de melhoramento da “Conexao Delta G” no
Brasil. Os animais foram criados em condicdes de pastejo em trés regides
diferentes: Regido 1 entre 14°S e 16°S (5.410 registros); Regidao 2 entre 21°S
e 23°S (3.110 registros), e a Regido 3 entre 30°S e 32°S (14.197 registros).
A distribuicao dos grupos raciais foi altamente desbalanceada entre regides,
com predominancia de progénies F1 de vacas Nelore nas regioes tropicais 1 e
2, e Hereford puros na regiao sub-tropical 3. O GPD médio + erro padrao foi
98,2 + 41,2 Kg. Maiores detalhes da estrutura dos dados podem ser
encontrados em Cardoso e Tempelman (2004).

Especificacao dos modelos

Os modelos propostos e utilizados combinam heteroscedasticidade, ou
seja, variancias residuais heterogéneas para subclasses de GC, sexo,
proporcao racial e heterozigosidade, e robustez a dados extremos. Uma
representacao fatorial 3 x 2 foi utilizada para a especificacao de seis
modelos diferentes de varidncia dos residuos, com o fator 1
representando a distribuicdo (Gaussiana, t de Student ou Slash) e o
segundo fator especificando a variabilidade (homoscedastica vs
heteroscedastica) (CARDOSO et al., 2005). Os seis modelos de variancia

09
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dos residuos resultantes sdo os seguintes: 1) Gaussiano homoscedastico (G-
HO); 2) t Student homoscedastico (T-HO); 3) Slash homoscedastico (S-HO);
4) Gaussiano heteroscedastico (G-HE); 5) t de Student heteroscedastico (T-
HE); e 6) Slash heteroscedastico (S-HE).

Para os seis modelos de variancia residual foi especificado o mesmo modelo
misto como uma funcao aditiva dos seguintes pardmetros:

Vigimn = B+ 1eg, +gc, +sex, + Bppp ppd, )+ By (v, )+ B,y (ivi)
+ﬁsex><A (Sexk x fn)+ BPPD><A (ppdl x fn)+ B]VXA (lvm X fd)+ B]VZXA (lvrzn X fd)
B (L) By (3,)+ B Q- 1,10 )+ u, + ey,

ésimo -ésima

onde yikimn € a observacdo de desempenho do n animal da i

-ésimo

regiao, do
j°™ grupo contemporaneo (GC) e do k™™ sexo; u é a media geral; regi € o
efeito da i®™ regido (i = 1, 2, 3); gcj é o efeitodo j*™ GC (j = 1, 2, ...,
940), com gcj ~ N(02) para todo j; sexk é o efeito do k®™ sexo (k=1 ou
k=0 para macho ou fémea respectivamente); B, s sdo os coeficientes de
regressao associados com o periodo de avaliacao pés-desmame, em dias
(PPD, 106 < PPD < 483), idade da vaca em anos (/V, 2 £ /V £ 12), efeitos
“fixos” aditivos (A) para a raca Nelore, efeito de dominancia (D) Nelore-
Hereford, efeitos epistaticos aditivos por aditivos (AA) entre Nelore-Hereford,
e as interacdes entre A e sexo, PPD e IV. Os coeficientes f, (f,) representam
a proporcéo esperada de alelos Nelore por animal n (vaca d), enquanto 0, é o
coeficiente de heterozigose, obtido como a probabilidade de um dos alelos
ser derivado da raca Nelore e o outro alelo ser derivado da raca Hereford para
um lécus escolhido aleatoriamente no individuo n. Ja coeficiente de
interacdes epistaticas aditivas x aditivas para o animal n,2[1- /.1, ,foi
obtido com base na definicdo de perdas de recombinacao de Kinghorn
(1980). Além disso, un é o efeito genético aditivo do n®™ animal, assumindo
que U= {“n }:2?82 ~N(05G), onde G é a matriz de (co)varidncias genéticas
multirraciais que é uma funcao das variancias genéticas raciais especificas
para as racas Nelore e Hereford da varidncia de segregacao entre ambas as
racas e das relacoes genéticas (parentesco) entre os animais (LO et al.,
1993).

ésimo
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Finalmente, e

ijklmn

especificacdes alternativas apresentadas acima. Mais especificamente,

é o termo do residuo com distribuicdo de acordo as seis

eum ~N (003, )oOnde o2 =sdz, () @) w,' € a varidncia residual especifica para a
observacdo do animal n, determinada através de uma funcao multiplicativa da
variancia residual global (c¢) e fatores escalares para GC () sexo (Tx), raca
(Ya) e heterozigosidade (Yp) para os trés modelos de erros heteroscedasticos
(G-HE, T-HE, e S-HE). Por exemplo, a varidncia residual para um determinado
macho F, (isto é, flj =0.50, flf2 =1.00) com registro no GC 2 baseado no

0.50 1.00
modelo de erro T-HE é determinado por c:vzr1(y1) (yz) w' .

Para os trés modelos do erro homoscedastico (G-HO, T-HO, e S-HO), a
variancia do erro é especificada de forma mais simples para todas as
observacodes comocsél_kn= Ge2w,;1. Aqui wn é uma variavel de ponderacao para a
observacao do animal n. A distribuicdo de w, define a robustez do modelo a
dados extremos. Por exemplo, as especificacées dos erros na distribuicao
Gaussiana (G-HO e G-HE) sao obtidas considerando w, = 1 para todo n e
esses modelos ndao apresentam nenhuma protecao contra o efeito de dados
extremos. Por outro lado, as especificacoes de distribuicdes de caudas longas
sobre os valores de w,, conferem ao modelo robustez a dados extremos que
se desviem de uma distribuicdo Normal ou Gaussiana (LANGE; SINSHEIMER,
1993). Foram consideradas especificamente as distribuicdes ¢ de Student e
Slash, mas outras alternativas sao discutidas em Lange e Sinsheimer (1993) e
em Rosa et al. (2003). A distribuicdo residual ¢ de Student (T-HE e T-HO) foi
obtida assumindo que w, ~ Gamma(%",vj) para todo n com w, > 0, onde >
O representa os graus de liberdade ou pardmetro de robustez dessa V.
distribuicdo. A distribuicado residual Slash (S-HE e S-HO) foi especificada
alternativamente por wn ~p (W,,|Ve :"ewnw-') paratodon,comO < wn<T1e
vV e > 0. Detalhes adicionais nessas especificacdes sob o enfoque bayesiano,
bem com densidades a priori e posteriores condicionais completas podem ser
encontrados em Cardoso et al. (2005).

A inferéncia Bayesiana foi baseada em métodos Monte Carlo via Cadeias de
Markov (MCMC) de 200.000 ciclos, apds um periodo de descarte de 15.000
ciclos para os seis modelos. Médias, modas, intervalos de probabilidade e
erros padrao a posteriori dos parametros obtidas a partir das amostras das
cadeias MCMC foram utilizadas para inferéncia.

11
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Correlacdes de ordem de Kendall entre a média a posteriori dos efeitos
genéticos aditivos obtidos pelos diferentes modelos foram utilizados para
comparar o ordenamento dos animais para GPD na avaliacado genética para
realizar selecao dentro de gendtipo.

Definicao dos Parametros Genéticos

A variancia genética aditiva Gi de qualquer individuo pertencente ao grupo
racial g foi obtida por GA _flgGAl +f2g0A +2(f1 5 +f1 f2 )Gs (LO et al.,

1993), onde fb indica a proporcao alélica da raca b no grupo racial i. Aqui
b=1 e b=2 especificam Nelore e Hereford, respectivamente, e o sobrescrito i
especifica o grupo racial préprio do individuo (i=g), o grupo racial do pai
desse individuo (i=s) ou o grupo racial da mae do individuo (i=d). Dentro de
cada um dos trés modelos de erro homoscedastico (G-HO, T-HO, e S-HO), a
variancia residual marginal (Gé) é 0 mesmo para cada grupo racial, sendo cez,

v, 2

2 . A . .
T50h e flce, respectivamente. Para o modelo G-HE, a variancia residual

marginal esgecifica para o grupo racial g (Gég) foi determinada usando a
expressdo O£ = ¢2tlly/ yzflz, notando que E(v/_):1 em todos os GC.

Similarmente, a variancia residual marginal foi especificada sendo

2=Ve 2 5, /8 2 _ Ve 2 15 H
Ok, =, 301112 para T-HE; e por oy, R i 2 para S-HE. Aqui,
X, =0.3197 representa a proporcao dos terneiros com registros que eram

machos Alternativamente, ajustando X, =1 especifica-se 0125 em relacdo aos
terneiros machos e xl O especifica-se cég relativo as terneiras fémeas dentro
do grupo racial g. A variancia fenotl'pica marginal para animais no grupo racial
g foi entado especificada como GP -c}f_ "'GA , tal que a herdabilidade aditiva

foi h2 =c] /GP

Critério de escolha de modelos

O pseudo fator de Bayes (PBF) foi utilizado como meio para escolha do
modelo de melhor ajuste aos dados. O PBF é calculado pela avaliacdo da
densidade do primeiro estagio na Equacao [1] para cada ciclo da cadeia

MCMC, onde p(y, ey M/)é a ordenada preditiva condicional (CPO) para a
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observacéo y, sob o modelo M,, f = G-HO,T-HO,...,S-HE. A CPO é uma
densidade de validacdo cruzada, sugerindo que valores de y, sédo mais
provaveis quando o modelo M, é ajustado a todas as demais gbservacdes

' '

(denotadas por Y- ;,) exceto y. Se S‘[B/ S W'J é o conjunto de
todos os parametros no modelo, uma aproximacao de MCMC para a CPO ¢
obtida pela seguinte média harménica: »(y, 1y, ¥, )~ [ > (19, M/)W

com 8() denotando uma amostra de 8 apos a convergencna da cadeia
MCMC, comi=1,2,...,G=20.000.

A partir dessas CPO podemos calcular o logaritmo da verossimilhanca
marginal (LVM) comg uma medida de ajuste global dos modelos a todas as
observacdes: LVM, Zlogp(yl\y( o Mf)~Z( $C 0 (199, M, ))

Quanto maior o valor 1de LVM melhor 0 ajuste do modelo. Finalmente, para
comparar, por exemplo, os modelos M, e M,,,, o PBF correspondente é
determinado ser PBFg 0. 1o = €Xp(LMLg 10 — LMLy 0 ), sendo que valores
maiores que 1 indicam superioridade do modelo G-HO em relacdo ao T-HO.

Resultados e Discussao
Escolha do modelo

Baseado nos valores da funcdao LVM para os modelos G-HO, T-HO, S-HO, G-
HE, T-HE e S-HE, respectivamente, de -100.563, -99.623, -99.711, -99.455,
-99.052, e -99.098, conclui-se que o modelo de residuos com distribuicao t
de Student heteroscedastica forneceu o melhor ajuste aos dados de GPD
entre as seis especificacoes diferentes consideradas. Este modelo teve um
PBF 9.328 x 1019 comparado ao segundo modelo de melhor ajuste, o
modelo Slash heteroscedastico.

Além disso, pode-se concluir definitivamente que o modelo Gaussiano
homoscedastico, tipicamente utilizado nas avaliacdes genéticas, é a pior
escolha para este conjunto de dados, uma vez que os valores de PBF desse
modelo comparado com os outros cinco utilizados sempre se aproximaram de
zero.

13
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Pode-se, também, perceber pelos valores de LVM que a especificacao de
heteroscedasticidade foi relativamente mais importante que as caudas longas
para as distribuicoes residuais, particularmente porque o modelo G-HE ajusta
melhor os dados do que os modelos robustos homoscedasticos (T-HO e S-
HO). Nao obstante, a distribuicao t de Student sempre ajustou melhor os
dados comparados a distribuicao Slash, quando as comparacdes foram feitas
dentro das especificacdoes de erro homoscedastico ou heteroscedastico.
Portanto, as comparacdes dos demais parametros de interesse foram focadas
na distribuicdo t de Student (melhor modelo robusto) e Gaussiana (modelo
usual).

Avaliacdo das Fontes de Heteroscedasticidade

A densidade a posteriori do efeito de sexo (Tl) para a variabilidade residual
foi muito similar nos dois modelos de erro heteroscedastico e, contrariando
outros estudos para caracteristicas de crescimento em gado de corte
(GARRICK et al., 1989; RODRIGUES-ALMEIDA et al., 1995), sexo nao foi
uma fonte muito significativa de heteroscedasticidade residual (Tabela 1).
Condicoes ambientais relativamente adversas podem ter contribuido neste
sentido, tal que aos terneiros machos nao foi permitido expressar
completamente seu potencial extra de crescimento em relacdao as fémeas,
pois o ganho médio didrio dos terneiros machos foi 0,43 +0,17 kg e de
0,34 £0,13 kg para fémeas.

Nao houve nenhuma evidéncia de que a variabilidade residual dependa da
proporcao racial ja que o intervalo de probabilidade posterior de 95% (IPP)
para inclui 1, o valor neutro em um modelo multiplicativo (Tabela 1). Ja o
efeito de heterozigosidade (yz) na heteroscedasticidade residual foi mais
convincente com a Pr(y2 >1| y)= 0.0449para o modelo T-HE indicando que
a medida que a heterozigosidade (e consequentemente, a heterose) aumenta,
a variabilidade residual diminui. Este resultado é consistente com a teoria de
que a heterozigosidade age como um tampao homeostatico para minimizar a
variacao ambiental (LERNER, 1954).
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A inferéncia a posteriori sobre o coeficiente de variacdo entre GC,GV , indica
evidéncia de heteroscedasticidade residual significativa. E interessante notar
que a média a posteriori + desvio-padrao a posteriori deO, (0,84+0,07) sob o
modelo Gaussiano heteroscedastico foi ligeiramente maior do que a estimada
pelo modelo de t de Student heteroscedastico (0,72+0,06). Este resultado
decorre de a especificacado de erro t de Student atenuar os efeitos de dados
com residuos extremos que tendem a inflacionar as estimativas da variancia e
consequentemente estimativas de GV sob uma especificacédo de erro
Gaussiana.

Tabela 1. Média posterior (MEDIAP), desvio padrao posterior (DPP), moda posterior
(MODAP), intervalo de probabilidade posterior de 95% (95% IPP), e tamanho efetivo
de amostra (TEA) para os parametros de heteroscedasticidade residual no ganho pés-
desmama obtidos pelos modelos de residuos com distribuicdo heteroscedastica
Gaussiana (G-HE) e t de Student (T-HE).

G-HE s
Gc, kg’ 365,85 15,43 393,86 [366,71, 427,42] 1,463
T 1,14 0,09 1,13 10,98, 1,321 1,712
Y1 0,94 0,35 0,75  [0,43,1,73] 146
Y 0,77 0,15 0,71 [0,52, 1,10] 142
Gv 0,84 0,07 0,82 [0,71, 1,00] 1,142
T-HE
2
OF, kg 388,75 15,27 387,37 [360,04, 419,59] 1,432
62, kg’ 282,19 12,49 281,74 [258,41, 307,42 859
7 1,13 0,09 1,11 10,97, 1,311 1,218
11 1,15 0,45 080  [048 2201 160
Y 0,70 0,16 0,61 [0,46, 1,06] 111
C, 0,72 0,06 0,71 [0,62, 0,861 1,093
303= variancia residual de referéncia, V1= efeito multiplicativo de sexo (macho em relacdo a fémea),Y; = efeito
da proporcéao de NeIore,Yz = efeito da hqterozigosidade,§v = coeficiente de variacdo para os efeitos aleatérios
de grupos de contemporaneos, e o2 =Y8 _ = variancia residual marginal para o modelo ¢ de Student.

V-2

e
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Deteccdo e mitigacao de dados extremos (“outliers”)

O gréfico de dispersao dos residuos padronizados por GC, derivados da
andlise do GPD utilizando G-HO (Figura 1), apresenta 0,25% dos dados com
residuos (45 observacdes) fora do intervalo + 4,0 erros padréao. Esta
percentagem é 30 vezes maior a esperada quando é assumida distribuicdo
normal homocesdastica. Além disso, a curtose estimada desta distribuicao
residual padronizada foi de 2,72, indicando que a distribuicao foi um tanto
leptocurtica. Estas caracteristicas explicam os resultados de um ajuste
substancialmente melhor dos modelos robustos em relacdo aos Gaussianos
nesse conjunto de dados.

A densidade posterior de wn nos modelos robustos prove informacao atil para
acessar o grau de afastamento de cada observacdo em relagéo a
pressuposicdo de distribuicdo Gaussiana dos residuos e, portanto, além de
atenuar o efeito de observacoes extremas na estimacao dos parametros,
podem ser usados para detectar “outliers” (ROSA et al., 2003). Valores de
wn préximos a zero sugerem que a observacao correspondente é
extremamente afastada do seu valor predito pelo modelo, enquanto que
valores de w, préximos a 1 indicam que vy, € praticamente igual ao predito
pelo modelo.

Para ilustrar este ponto num contexto de avaliacdo genética multirracial,
foram selecionados deliberadamente para estudos posteriores observacdes de
trés machos F, pertencentes ao mesmo GC de 160 animais da Regido 2.
Baseado nas especificacdes do G-HO, a primeira observacéo (y,) representa a
um “outlier” moderado, estando 3,08 desvios padrdao (DP) acima de zero, a
segunda observacao vy, representa um residuo préximo a zero, ou seja, um
ajuste perfeito do modelo (0,02 DP), e a terceira observacao corresponde a
um “outlier” extremo, estando 5,57 DP de zero (Figura 1).
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Figura 1. Gréafico de disperséo de residuos padronizados para ganho pds-desmame por grupo
contemporéneo utilizando modelo Gaussiano homoscedastico (G-HO). Trés residuos para o
mesmo grupo contemporaneo sdo destacados para facilitar inferéncias que serdo apresentadas
posteriormente: 1. Representa um “outlier” médio + 3,08 desvios padrdo (DP) acima de zero; 2.
Representa um residuo préximo a zero (ajuste perfeito) e 3. Consiste em um “outlier” extremo,
-5,57 DP de zero.

No caso de y,, a média a posteriori de 0,46 e o IPP de 95% de [0,12; 1,07]
para w, com o modelo T-HE, sugerem que a influencia de y, na inferéncia
estatistica é atenuada por este modelo, embora em menor extensao relativa a
y,. Esta baixa ponderacao para y, foi observada também com o modelo S-HE
com uma média a posteriori e IPP de 95% para w, de 0,36 e [0,06; 0,89],
respectivamente.

Para a distribuicdo t de Student, a expectativa a priori para w, é o valor neutro
de 1,00; portanto, o fato do intervalo de confianga para w, incluir ou ndo o
valor 1,00 pode ser aplicado como critério objetivo para julgar se uma
observacdo é um outlier (ndo incluir 1,00) ou nao (inclui 1,00) em relacao as
especificacées Gaussianas dos residuos com um nivel de precisdo desejado.
Por exemplo, o IPP de 95% pelo modelo T-HE contem 1,00 para w, e w,, mas
nao para w,, indicando que somente y3 poderia ser considerado “outlier” por
este critério.
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a) Modelo ¢ de Student heteroscedastico
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b) Modelo Slash heteroscedastico
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Figura 2. Distribuicdo a posteriori das varidveis de ponderacdo correspondentes a observacéo 1
(w, — “outlier” médio); observacdo 2 (w, — modelo de ajuste quase perfeito) e observacédo 3 (w,

— “outlier” extremo) sob os modelos robustos: a) modelo ¢t de Student heteroscedéstico e b)

Modelo Slash heteroscedastico.
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Esse tipo de inferéncia posterior sobre w, é uma estratégia que pode ser
utilizada para monitoramento da qualidade dos dados. Por exemplo, se sdo
observados baixos valores (< <1,00) das varidveis de ponderacao
concentradas em determinados rebanhos ou se existe uma diferenca
substancial nas médias a posteriori dessas varidveis entre rebanhos. Nesses
casos, rebanhos que tém alta frequéncia de médias a posteriori baixas para as
variaveis de ponderacao poderao ser identificados como tendo problemas na
qualidade do processo de coleta de dados.

A edicao de dados utilizada no melhoramento animal para determinar quais
registros sdo “outliers” é frequentemente baseada em justificativas empiricas.
Por exemplo, se a estratégia proposta por Bertrand e Wiggans (1998) da
relacdo registro/média de subclasse fosse aplicada aos dados de GPD neste
estudo, resultaria na eliminacao de 1.515 registros (6,7% dos registros), os
quais ficam fora do intervalo de 60% a 140%. Acreditando que somente uma
parte destas observacdes corresponda a erros de registro, a aproximacao de
Bertrand e Wiggans (1998) parece ser um critério muito rigido para este
conjunto particular de dados. Evidentemente, a edicdo e eliminacao de
registros devem ser implementados em situacdes onde erros de registros sao
6bvios e métodos para a deteccao e correcao de registros atipicos, como os
utilizados no teste de producéao diaria de leite nos Estados Unidos (WIGGANS
et al., 2003), fornecem protecdes Uteis para os sistemas atuais de avaliacao
genética.

Nao obstante, é importante reconhecer que os modelos de caudas longas
propostos ponderam cada observacao diferencialmente para realizar
inferéncias, de tal forma que os registros julgados como discrepantes (wn

< < 1) fornecem uma contribuicdo proporcionalmente menor na estimacao de
parametros quando comparados aos demais registros. Consequentemente,
estes modelos fornecem um tratamento estatistico muito mais adequado aos
registros extremos, que a alternativa de detectar e eliminar (ou ajustar) os
“outliers” empiricamente.

19



20

Metodologia para estimacdo robusta com variancias residuais heterogéneas
em populagcées multirraciais

Herdabilidades

Apesar das mesmas especificacées de varidncia-covariancia multirracial (G)
para os valores genéticos em u terem sido adotadas em todos os seis
diferentes modelos empregados para analisar GPD, a inferéncia nos
componentes de varidncia e, consequentemente, as herdabilidades mudaram
consideravelmente dependendo da especificacdo para a distribuicdo dos
residuos.

As densidades a posteriori das herdabilidades para os modelos G-HO, T-HO,
G-HE e T-HE sao apresentadas na Figura 3. Sob os modelos de residuos
heteroscedasticos, as estimativas da herdabilidade para a raca Nelore foram
maiores do que aquelas para a raca Hereford. Entretanto, o inverso foi
observado sob os modelos de residuos homoscedasticos. O grupo racial F,
tendeu a ter maiores estimativas de herdabilidade sob os dois modelos
heteroscedasticos (G-HE e T-HE) comparados aos dois modelos
homoscedasticos (G-HO e T-HO), em funcédo da maior varidncia genética e
menor variancia fenotipica sob os modelos heteroscedasticos. As estimativas
da herdabilidade nos quatro diferentes modelos foram similares para os
animais enquadradas na composicao racial do Braford (3/8 Nelore 5/8
Hereford), que tem somente 46,88% da heterozigosidade do F,.
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b) Modelo t de Student homoscedastico
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d) Modelo t de Student heteroscedastico
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Figura 3. Densidades posteriores das herdabilidades para o ganho pds-desmama de grupos com
diferentes composicoes raciais: Nelore, Hereford, F1 e Braford (3/8 Nelore 5/8 Hereford avancado
- A38), obtidas por modelos com diferentes distribuicoes dos residuos: a) Gaussiano
homoscedastico, b) t de Student homoscedastico, ¢c) Gaussiano heteroscedastico e d) t de Student

heteroscedastico.

Os modelos heteroscedasticos melhor capturam a incerteza extra na
estimativa dos componentes de varidncia para a raca Nelore. Isto é
demonstrado na inferéncia da herdabilidade pelas distribuicbes posteriores
mais planas cobrindo uma amplitude maior de valores possiveis (painéis c e d
na Figura 3) e se deve, provavelmente, ao fato de que os animais da raca
Nelore ndo possuem registros proprios. Neste caso, toda informacéao para as
estimativas dessa raca é derivada da sua progénie cruzada.

Uma provavel razdao para a mudanca substancial dos componentes de
variancia e da herdabilidade das racas Nelore e Hereford entre os modelos
homoscedasticos e heterosceddasticos é que a maioria dos GC com grandes
variancias residuais (p. ex.,v; > 3) sdo compostos exclusivamente de animais
da raca Hereford. Consequentemente, as estimativas da varidncia genética do
Hereford podem estar viesadas para cima quando a varidncia residual é
assumida como homoscedastica entre grupos raciais nos modelos G-HO e T-
HO.
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Avaliacdes genéticas

Inferéncias sobre efeitos genéticos aditivos aleatérios sdo utilizados para
ordenar animais para selecdo e predizer a diferenca esperada na progénie
(DEP) em racas puras. No entanto, em populacdes multirraciais, efeitos fixos
aditivos e ndo aditivos assim como efeitos aleatérios ndo aditivos sdo de
interesse, pois também determinam a diferenca esperada na progénie
multirracial (DEP-MR) (ELZO; WAKEMAN, 1998; POLLAK; QUAAS, 1998).

Comparacao dentro de composicodes raciais

As correlagcdes de ordem de Kendall entre os modelos G-HO e T-HO, G-HO e
G-HE, G-HE e T-HE e entre T-HO e T-HE para as médias a posteriori dos
efeitos aditivos para os gendétipos mais prevalentes sdao apresentados na
Tabela 2.

Tabela 2. Correlacdes de ordem Kendall entre médias a posteriori de efeitos genéticos
aditivos aleatdrios para ganho pés-desmame para diferentes combinacoes dos modelos
Gaussiano homoscedastico (G-HO), t de Student homoscedastico (T-HO), Gaussiano
heteroscedastico (G-HE) e t de Student heteroscedastico (T-HE) para todos os animais

e para o percentil 10% superiores para G-HO entre os gendtipos mais frequentes.
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Incluindo todos os animais dentro de gendtipo

Nelore 7.445 0,91 0,86 0,95 0,90
Hereford 19.976 0,84 0,76 0,89 0,84
F' 8.718 0,83 0,68 0,93 0,77
Braford® 1.452 0,85 0,82 0,92 0,88

Considerando somente os animais classificados para os 10% superiores pelo modelo
G-HO dentro de gendtipos

Nelore 745 0,29 0,39 0,72 0,38
Hereford 1.998 0,36 0,31 0,77 0,67
F’ 872 0,57 0,44 0,85 0,64
Braford® 145 0,37 0,28 0,63 0,55

' N é o tamanho de amostra para cada grupo de composicao racial
* Composicéo racial 3/8 Nelore e 5/8 Hereford

A correlacao de ordem entre os modelos do erro Gaussianos e t de Student
dentro de qualquer classificacdo de heteroscedasticidade (G-HO vs. T-HO e G-
HE vs. T-HE) foram razoavelmente altas entre os gendtipos mais frequentes,
sendo sempre superior a 0,83 para os modelos homoscedasticos e superiores
a 0,89 para os modelos heteroscedasticos. Entretanto, quando se
consideraram animais classificados como 10% superiores utilizando o modelo
G-HO, a correlacao de ordem entre valores genéticos aditivos para estes
animais superiores pelos modelos G-HO e T-HO diminuiu consideravelmente
(Tabela 2). Estes ultimos resultados tém maiores implicacdes para as
avaliacdes genéticas e as decisOes de selecdo que as correlacdes resultantes
quando sao envolvidos todos os animais. Essas correlacdes mais baixas para
0s animais superiores devem-se, ao menos em parte, ao fato que os registros
discrepantes conduzem a predicoes mais extremas do mérito genético do
animal no modelo G-HO, comparado ao modelo T-HO que tem poder de
mitigacdo de dados extremos.

Isto é evidente na Figura 4 (gréfico superior), onde as médias a posteriori dos
efeitos genéticos aditivos obtidos pelo modelo G-HO para Nelore, Hereford e
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individuos F, sdo apresentado frente as correspondentes médias a posteriori
obtidas pelo modelo T-HO. Neste grafico se observa que em alguns animais
com médias a posteriori extremas para efeitos genéticos no modelo G-HO,
tiveram estimativas mais préximas a zero no modelo T-HO. Por exemplo, o
animal F, associado com vy, (o “outlier” extremo descrito previamente) tem
uma média a posteriori de -13 kg no modelo G-HO, mas somente -4 kg no
modelo do erro T-HO (Figura 4 — gréafico superior). Estes resultados
concordam com os resultados simulados de Straden e Gianola (1998) para
modelo homoscedéastico, onde o modelo ¢ de Student atenua os efeitos de
tratamentos preferenciais e conduz a inferéncias mais confidveis dos efeitos
genéticos associados com registros discrepantes. Foi observada também uma
correlacdo de ordem mais baixa entre os modelos G-HE e T-HE quando se
considera somente os animais 10% superiores que quando sdo considerados
todos os animais (Tabela 2). Entretanto, o valor da reducao na correlacédo e o
grau de mudanca na predicao dos efeitos genéticos (Figura 5 — gréafico
superior) nao foram tao substanciais como entre os modelos do erro G-HO e
T-HO. Os resultados sugerem que a modelagem de heteroscedasticidade
residual é potencialmente mais importante que a modelagem de robustez para
avaliacdes genéticas. Isto pode ser visualizado adicionalmente pela baixa
correlacao de ordem entre os modelos G-HO e G-HE comparadas com a dos
modelos do erro G-HO e T-HO (Tabela 2).

Comparacao entre Composicoes Raciais

Se as decisdes de selecdo serdao tomadas entre reprodutores de composicoes
raciais diferentes, efeitos genéticos fixos aditivos (A) e nao aditivos (D e AA)
e a interacdo de A com outros efeitos como apresentado na Equacéao [1]
devem ser considerados conjuntamente com os efeitos genéticos aleatdrios
aditivos para calcular diferencas esperadas na progénie multirraciais (DEP-
MR). Neste caso, o desempenho esperado da progénie e suas diferencas
serao funcao de coeficientes genéticos (composicao racial, heterozigosidade e
perdas por recombinacdo) que variaram de acordo com o genétipo do
reprodutor e do seu par no acasalamento. Em outras palavras, a selecao do
candidato entre composicoes raciais e a predicdo das DEP-MR devem ocorrer
para um gendétipo especifico de acasalamento.
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Para ilustrar este ponto, foram simulados acasalamentos de dois reprodutores
F, (F,-1 com valores genéticos aditivos aleatérios de v = 7.8 kge F,-2 deu =
-0.4 kg), que sao os animais previamente considerados neste trabalho em
relacdo as observacoes y, e y,, junto com dois animais Hereford e dois Nelore
com efeitos genéticos aditivos idénticos. Foram comparados os genétipos da
progénie futura, os coeficientes genéticos, as médias genotipicas, DEP-MR, o
percentual de classificacdo das DEP-MR em relacédo a toda populacao, e sua
classificacao entre estes seis candidatos a selegcdo, de acordo com os
gendtipos das vacas foram acasalados (Tabela 3).

Animal genetic effect by G-HO, kg
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Figura 4. Médias posteriores de efeitos genéticos aditivos para ganho pds-desmame obtidos pelos
modelos Gaussiano homoscedastico (G-HO) e t de Student homoscedastico (T-HO) (superior) e
pelos modelos G-HO e Gaussiano heteroscedastico (G-HE) (inferior), para as composicdes raciais
Nelore, Hereford e F1. Em destaque animais F1 pertencentes ao mesmo grupo contemporéneo e
associados com registros representando no modelo G-HO: 1. “outlier” médio, sendo + 3,08
desvios padrédo (DP) de zero; 2. Residuo préximo a zero (ajuste perfeito), e 3. “outlier” extremo,
-5,57 DP de zero.
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Figura 5. Médias posteriores de efeitos genéticos aditivos para ganho médio pés-desmame
obtidos pelos modelos Gaussiano heteroscedéastico (G-HE) e ¢t de Student heteroscedastico (T-HE)
(superior) e pelos modelos ¢t de Student homoscedastico (T-HO) e T-HE (inferior), para grupos de
composicoes raciais Nelore, Hereford e F,. Em destaque animais F, pertencentes ao mesmo grupo
contemporéaneo e associados com registros representando no modelo G-HO: 1. “outlier” médio,
sendo + 3,08 desvios padrdo (DP) de zero; 2. Residuo préximo a zero (ajuste perfeito), e 3.
“outlier” extremo, —5,57 DP de zero.
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Tabela 3. Gendtipo da progénie e coeficientes genéticos para proporcao Nelore (f),
heterozigosidade (3) e perdas por recombinacao (r), estimativas1 de médias genotipicas
da progénie, efeitos genéticos aditivos aleatérios (u), diferencas esperadas na progénie
multirraciais (DEP-MR), percentis de DEP-MR frente a populacao total (%) e
classificacao relativa entre seis candidatos a selecao de diferente composicao racial -
dois Hereford (H), dois F, e dois Nelore (N) — de acordo ao genétipo da vaca, para
ganho pés-desmame obtidos pelo modelo ¢ de Student heteroscedastico.

Gendtipo da vaca = Nelore

Hereford-1 F,(HxN) 0,500 1,000 0,500 117,6 7,8 18,1(<1) 1
Hereford-2 F,(HxN) 0,500 1,000 0,500 117,6 -0,4 9,9 (30) 2
F,-1 %N %H 0,750 0,500 0,375 100,2 7.8 0,7 (54) 3
F,-2 %N %H 0,750 0,500 0,375 100,2 -0,4 -7,5(70) 4
Nelore-1 Nelore 1,000 0,000 0,000 88,9 7,8 -10,6 (76) 5
Nelore-2 Nelore 1,000 0,000 0,000 88,9 -0,4 -18,8 (91) 6
Gendtipo da vaca =Hereford
Hereford-1 Hereford 0,000 0,000 0,000 106,1 7,8 4,3 (22) 4
Hereford-2  Hereford 0,000 0,000 0,000 106,1 -0,4 -4,0(73) 6
F,-1 %N %H 0,250 0,500 0,375 109,6 7,8 7,7 (14) 3
F.,-2 %N %H 0,250 0,500 0,375 109,6 -0,4 -0,5(40) 5
Nelore-1 F,(HxN) 0,500 1,000 0,500 119,1 7,8 17,2 (<1) 1
Nelore-2 F.(HxN) 0,500 1,000 0,500 119,1 -0,4  9,0(11) 2
Gendtipo da vaca=F
Hereford-1 %N %H 0,250 0,500 0,375 108,8 7.8 11,2(<1) 1
Hereford-2 %N %H 0,250 0,500 0,375 108,8 -0,4 2,9 (33) 4
F,-1 F, 0,500 0,500 0,500 101,8 7.8 4,2 (20) 2
F,-2 F, 0,500 0,500 0,500 101,8 -0,4 -4,0(77) 5
Nelore-1 %N YaH 0,750 0,500 0,375 100,9 7.8 3,3 (30) 3
Nelore-2 %N Y%H 0,750 0,500 0,375 100,9 -0,4 -4,9(81) 6

' Estimativas relativas & média marginal posterior
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Quando os animais Hereford-1, F1-1 e Nelore-1 sdo acasalados com vacas
Nelore, apresentam DEP-MR substancialmente diferentes (Tabela 3), apesar
de terem os mesmos efeitos genético aditivos aleatdrios, sendo classificados
em toda a populacdo multirracial dentro do 1°, 54° e 76° percentis,
respectivamente. Neste caso, as diferencas na DEP-MR sao devidas as
diferentes médias dos gendtipos da progénie (Tabela 3). Entretanto, se estes
mesmos trés animais forem acasalados com vacas Hereford, suas DEP-MR
serdo classificadas em forma oposta entre o 22°, 14°, e 1° percentis,
respectivamente. Além disso, entre os seis animais considerados neste
exemplo na Tabela 3, Nelore-1 é classificado 1°, 3° ou 5° dependendo se o
gendtipo da vaca for Hereford, F1 ou Nelore, respectivamente. Estes
resultados demonstram a forte dependéncia entre o gendtipo do par no
acasalamento e a classificacdo da DEP-MR entre as composicdes raciais.
Finalmente, pode ser observado na Tabela 3 que a diferenca de DEP-MR dos
dois candidatos a selecao da mesma composicao racial ndao muda através dos
diferentes gendtipos de acasalamento, sendo sempre igual a diferenca entre
seus efeitos genéticos aditivos; estes resultados dao suporte a afirmacao de
que a ultima informacao basta para a selecao dentro de uma mesma
composicao racial, sempre que nao sejam considerados os efeitos genéticos
nao aditivos aleatdrios.

Conclusoes

A implementacao de avaliacGes genéticas multirraciais robustas a dados
extremos utilizando modelos baseados em varidncias genéticas e residuais
heterogéneas é recomendada para se obter estimativas mais fidedignas e
confiaveis do mérito genético de animais cruzados.

A caracteristica de robustez do modelo permite ponderacao diferente dos
registros para inferéncia, tal que registros discrepantes tém contribuicdes
menores as avaliacOes genéticas comparado aos registros mais plausiveis em
consonancia com as especificacées do modelo, as caracteristicas e os
parametros genéticos da populacéao.
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Além disso, modelos robustos podem facilitar a identificacao de sistemas de
manejo e de grupos de contemporaneos com uniformidade superior do
produto, um resultado cada vez mais importante na comercializacao de
bovinos de corte.

EspecificacOes de heterogeneidade de variancia melhor representam as
distintas variabilidades genéticas e ambientais inerentes a populacées
multirraciais.

Neste estudo envolvendo cruzamentos entre as racas Nelore e Hereford, o
modelo robusto heterogéneo t de Student apresentou o melhor ajuste aos
dados e teve substanciais diferencas na classificacdao dos animais superiores
para selecao comparado ao modelo normal homogéneo. Consequentemente, a
utilizacdo para avaliacGes genéticas de modelos baseados em residuos com
distribuicdao normal e com variancias genéticas e residuais homogéneas podem
diminuir o progresso genético em populacoes multirraciais de bovinos de
corte.
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