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INTRODUCAO MATERIAL E METODOS

Recentemente vém sendo utilizados métodos bayesianos
como uma opcao para solucao de problemas relacionados a
avaliacao genética em populacdes animais. A Amostragem de Gibbs
(GS) € uma metodologia que consiste em estimar a densidade
marginal posterior do parametro de interesse e determinar a
confiabilidade deste parametro, até entdao desconhecido, gerando
amostras aleatorias das estimativas dos componentes de
(co)variancia (VAN TASSEL e VAN VLECK, 1996; MAGNABOSCO
et al., 2000). No entanto, a estimacao dos parametros genéticos,
pelo método GS, requer cuidados especiais na sua implementacao
em dados de campo. Nesse trabalho, o objetivo foi estudar
diferentes esquemas de cadeia amostral para a obtencao de
distribuicbes marginais posteriores dos parametros genéticos para
peso aos 205 dias deidade (P»0g) naraca Nelore.

Para as analises, foram utilizados 29.245 registros de animais
da raca Nelore criados a pasto, nascidos entre 1980 e 1993,
oriundos de rebanhos localizados nas regides Sudeste e Centro-
Oeste do Brasil. Foi usado modelo linear misto seguinte:

y = XB + Zqa+ ZoM + ZapP+ e

onde, y € o vetor da variavel dependente (P,0g), b o vetor dos
efeitos fixos, X a matriz de incidéncia que associa f com vy, a
representa o vetor dos efeitos genéticos aditivos diretos, Z1 a matriz
de incidéncia que associa a com y, m o vetor dos efeitos genéticos
aditivos maternais, Z9 a matriz de incidéncia que associamcomy, p

RESULTADOS

Para as analises, utilizando o esquema de cadeia curta, a
Amostragem de Gibbs foi efetuada utilizando quatro reiniciacdes,
sendo cada uma com TC435,34 = D0.000 ciclos. Foram
considerados um periodo de descarte amostral k = 5.000 ciclos, e
umintervalo de utilizacao amostral d = 100 ciclos, gerando um total
de m = 450 amostras das estimativas dos parametros para cada
reiniciacao da cadeia amostral. Na analise onde o algoritmo de Gibbs
foi aplicado em esquema de cadeia longa (JENSEN et al., 1994),
apos periodo de descarte amostral de k = 5.000 ciclos, foram
geradas m = 1.950 amostras segundo o modelo unicarater definido
nesse estudo. O intervalo de utilizacdao amostral foi de 100, e o
tamanho da cadeia amostral de 200.000 ciclos.

Os histogramas das estimativas dos parametros genéticos
obtidos da quarta analise do esquema de cadeia curta e o esquema
de cadeia longa sao apresentados na Figura 1. Pode ser observado
que as densidades marginais posteriores obtidas nos dois esquemas
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de cadeia amostral foram distintas, sendo que no esquema de cadeia
longa as distribuicbes posteriores apresentaram-se mais simeétricas
e foram classificadas como normais (Figura 1).

Os resultados apresentados sugerem que o esquema de
cadeia curta utilizando o processo de reamostragem, nao € o mais
adequado para dados com a estrutura apresentada nesse trabalho.

De acordo com SORENSEN (1996), uma das maiores
dificuldades técnicas na implementacdo de métodos bayesianos
tem sido a "marginalizacao” das distribuicbes posteriores, que nada
mais € que uma media ponderada das distribuicées condicionais.
Como o método GS cria vetores aleatorios pela amostragem das
distribuicées condicionais posteriores conjuntas, o vetor de
observacdes que € obtido a cada iteracao, depois de atingida a
convergéncia, constitui uma amostra aleatoéria da distribuicdo de
interesse.
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o vetor das contribuicées de ambiente permanente, Z3 a matriz de
incidéncia que associa p com y e e o vetor dos efeitos residuais
aleatorios.

Na implementacao do algoritmo de Gibbs foram considerados
dois esquemas de cadeia amostral: cadeia curta e cadeia longa. As
analises em esquema de cadeia curta utilizaram diferentes valores
Iniciais a cada cadeia amostral, obtidos das estimativas de médias
posteriores da cadeia amostral anterior.

Na analise utilizando o esquema de cadeia longa, o processo

de reamostragem foi continuo para os numeros de ciclos
determinados.

CONCLUSOES

Neste estudo, a utilizacdo do esquema de cadeia longa, com
200.000 ciclos, produziu densidades posteriores dos parametros
genéticos mais adequadas.
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FIGURA 1. Histogramas das estimativas de densidades posteriores das herdabilidades direta
(h Ed}, maternal {hzrn}, e correlacao genética entre efeitos direto e maternal ("dm),
parapeso aos 205 dias de idade, considerando esquema de cadeia longa (superior) e
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