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Resumo

O objetivo é abordar assuntos sobre polinémios B-splines utilizados em func@es de covariancia por meio de
modelos de regressdo aleatoria com a finalidade de predizer o potencial genético em bovinos de corte em
caracteristicas de crescimento. Nos modelos de regressdo aleatéria é possivel decompor a trajetéria da curva
de crescimento por meio das mudangas nas covariancias dos efeitos aleatdrios. O tipo e a ordem de ajuste dos
polindmios utilizados para modelagem do crescimento podem influenciar os resultados das avaliaces
genéticas, portanto, é necessario avaliar diferentes modelos para se auferir o0 mais harménico. Nesse contexto,
0 uso de polinémios segmentados do tipo B (Fungbes B-splines) tem sido proposto como alternativa aos
polindmios de Legendre, no ajuste das funcdes de covariancia. Atualmente, alguns autores concluiram que o
uso de polinémios B-splines nos modelos de regressao aleatoria apresentou vantagens em relagdo aos demais,
porém, ainda néo esta claro alguns aspectos quanto a quantidade, ordem e posi¢do dos nds para modelagem da
curva.

Palavras chaves: avaliacdo genética; Bos indicus; parametros genéticos.

Abstract

The objective is to discuss subjects on B-splines polynomials used in covariance functions using random
regression models to predict genetic potential in beef cattle on growth traits. In the random regression models,
it is possible to decompose the growth curve trajectory by means of changes in random effects covariances. In
random regression models, it is possible to decompose the trajectory of the growth curve by changing the
covariance of random effects. The type and order of adjustment of the polynomials used for growth models
may have an influence on the results of genetic evaluations, so it is necessary to evaluate different models to
obtain the most harmonic. The use of type B segmented polynomials (B-splines functions) has been proposed
as an alternative to Legendre polynomials in the adjustment of covariance functions. Currently, some authors
concluded that the use of B-splines polynomials in random regression models presented advantages over the
alternative, however, aspects related to the amount, order, and position of the nodes for the curve modeling are
still unclear.

Keywords: genetic evaluation; Bos indicus; genetic parameters.

Introducéo

O sucesso da bovinocultura de corte maior potencial para producdo de carne permitem
depende, em grande parte da constante melhoria na incrementar a producdo por meio de técnicas de
constituicdo génica dos rebanhos. Animais com manejo reprodutivo que visem o melhoramento
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genético do rebanho (Albuquerque et al., 2007).
Para isto, devem-se selecionar os melhores animais
para serem reprodutores e, dessa forma, permitir
que 0s seus genes, responsaveis pelo incremento no
potencial genético médio da populacdo, sejam
repassados as geracOes futuras (Dias et al., 2006).
A predicdo do potencial genético em bovino de
corte pode ser feita com base na andlise da sua
curva de crescimento, e essa curva é gerada pela
regressdo do peso do animal em funcéo da idade.
Por meio de medicBes sucessivas do peso dos
animais é possivel construir uma trajetéria média
da curva de crescimento da populagéo, utilizando
modelos de regressdo aleatéria. Nos modelos de
regressdo aleatoria é possivel estimar parametros
genéticos para todas as idades e etapas da vida do
animal (Meyer, 1999).

Diferentes tipos de polinbmios podem ser usados
para ajustar as funcdes de covariancia nos modelos
de regresséo aleatdria, dentre eles, o mais utilizado
para estimacdo de parametros genéticos em
bovinos de corte é o polinbmio ortogonal de
Legendre (Meyer, 2005; Sousa Janior et al., 2010;
Boligon et al., 2012; Ferreira et al., 2015). O tipo
e a ordem de ajuste dos polindbmios utilizados para
modelar as trajetérias médias de crescimento
podem influenciar os resultados das avaliagdes
genéticas, portanto, a utilizacdo de modelos
estatisticos e metodologias de avaliagdo genética
inadequadas levam & diminuigdo da acurécia e
podem reduzir o progresso genético (Meyer, 2003;
Boligon et al., 2009; Baldi et al., 2010). No estudo
da curva de crescimento, quando o periodo de
tempo analisado é muito extenso e/ou 0 nimero de
observagBes é reduzido, o modelo de regressao
pode necessitar de polindmios de Legendre de alta
ordem (Meyer, 1999; Nobre et al., 2003; Sakaguti
et al., 2003; Boligon et al., 2010). Segundo Meyer
(2005), polinémios de alta ordem apresentam
maior exigéncia computacional e instabilidade
numerica, colocam grande énfase nas observagoes
dos extremos da curva, levando a estimativas
erroneas.

O uso de polinbmios segmentados do tipo B
(Fungdes B-splines) tem sido proposto como
alternativa no ajuste das fungdes de covariancia,
por permitir unir varios segmentos de polinbmios
de baixo grau em posic¢des especificas, para formar
uma so curva continua (Meyer, 2003). O uso de
polindbmios B-splines apresenta vantagens por
melhor ajustar os extremos da curva e por sua
convergéncia ser mais rapida (Boligon et al., 2012).
A utilizagdo dos polindmios B-splines tem

despertado interesse pelos pesquisadores, por
apresentar resultados satisfatorios na modelagem
dos efeitos fixos e aleatérios que faz parte da
equacdo da curva de crescimento (Baldi et al.,
2010; Boligon et al., 2012).

O maior desafio para a utilizacdo destas
funcBes segmentadas ¢ a identificagdo adequada do
nimero de intervalos necessarios e a posicao dos
noés na curva, ou seja, 0 comprimento de cada
segmento. Novos estudos sobre aplicacdo de
fungdes B-splines em modelos de regressao
aleatéria sdo necessarios para uma melhor
avaliacdo genética dos bovinos de corte (Meyer,
2005).

Sendo assim, objetivou-se abordar assuntos
sobre polindmios B-splines utilizados em funcgdes
de covariancia por meio de modelos de regressao
aleatdria com a finalidade de predizer o potencial
genético em bovinos de corte.

Revisdo de Literatura

A bovinocultura de corte no Brasil

O Brasil é o maior exportador e o segundo
maior produtor de carne bovina do mundo (Figura
1), portanto, a pecuéria de corte € um dos pilares do
agronegocio brasileiro e apresenta grande destaque
na economia nacional. Apesar da grande
importancia econbmica para o Pais, a cadeia
produtiva da carne ainda opera com baixa
eficiéncia (BRASIL, 2014).
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Figura 1. Produgdo mundial de carne bovina, em porcentagem
(USDA, 2016).

O Brasil possui grande quantidade de terras
destinada a pastagem, em torno de 170 milhGes de
hectares, com a producdo de graos se superando a
cada ano (CONAB, 2015), porém, a produtividade
relativa nos rebanhos de corte nacional ainda é
baixa. Um dos motivos para a baixa produtividade
€ 0 uso de animais sem aptiddo para producéo de
carne ou com potencial genético inapropriado para
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a regido onde séo criados (BRASIL, 2014). Essa
ineficiéncia reflete em desperdicio de insumos na
producdo animal.

Da populacdo de bovinos criados no Brasil,
cerca de 80% é composta por animais de espécie
zebuina (Bos indicus), reconhecidos por serem
animais rusticos, adaptados ao clima tropical, e por
apresentarem maior resisténcia a endo e
ectoparasitas, onde a maioria é criada a pasto
(Malhado et al., 2005). Como consequéncia de
baixo potencial genético dos animais e das
pastagens, os indices produtivos destes animais s&o
baixos e ttm como um dos motivos a falta de
programas de melhoramento genético abrangentes
(Malhado et al., 2005).

Torna-se relevante a adogdo de ferramentas
tecnologicas, como a utilizagdo de critérios de
melhoramento genético animal, principalmente o
uso de métodos de selecdo e cruzamentos, bem
como a unido destes (Bueno et al., 2011), capazes
de incrementar outros aspectos na bovinocultura de
corte no Brasil, pois a maioria vem sendo voltada
exclusivamente, a producéo de carne.

Para a selecdo dos melhores animais pelo
desempenho produtivo em uma caracteristica,
devem-se levar em conta 0s parametros genéticos
da mesma, além das correlagbes com as demais
caracteristicas de importancia econémica (Paz et
al., 1999). As caracteristicas de crescimento
corporal estdo relacionadas, principalmente, a
precocidade e & qualidade de carcaca, e tém grande
destaque em programas de melhoramento por
estarem ligadas diretamente ao ganho econémico
para 0 produtor e atenderem as necessidades do
mercado consumidor (Paz et al., 1999).

Sdo0 caracteristicas que podem  ser
mensuradas repetidas vezes no decorrer da vida do
animal, e por isso sdo chamadas de medidas
repetidas ou longitudinais. Dentre as caracteristicas
de interesse no progresso genético, 0 peso é uma
medida longitudinal adotada para o monitoramento
do crescimento de bovinos de corte, e pode ser
obtida em larga escala a um custo baixo (Dias et
al., 2006).

Modelagem do crescimento animal

Dados de crescimento mensurados em um
mesmo individuo, do nascimento até a fase adulta,
descrevem uma trajetéria, chamada de curva de
crescimento animal (Santoro et al., 2005). Dentre
as medidas corporais utilizadas para a modelagem
de crescimento, uma das mais comuns, considerada
de facil mensuracdo e que pode ser aferida em

grandes populagdes por um custo relativamente
baixo, é o peso do animal em determinadas idades
(Albuquerque et al., 2007).

A regressdo do peso em funcdo da idade do
animal, por meio de sucessivas pesagens ao longo
do tempo, pode ser agrupada em pardmetros que
s80 necessarios para a analise genética, que servem
de norte para a tomada de decisdo na atividade
(Santoro et al., 2005). O método de analise de
dados longitudinais é de grande relevancia para o
melhoramento genético.

Nessas analises, diversos fatores devem ser
levados em conta, como: raga (ou Qrupos
genéticos), sexo, ano de nascimento, manejo (entre
outros efeitos sistematicos), como também, o
potencial individual, atribuido ao valor genético
aditivo de cada individuo (Freitas, 2005). Portanto,
considerando-se que o fend6tipo de um animal é a
soma de efeitos fixos e aleatdrios, a magnitude
desses efeitos, bem como os pardmetros a ele
atribuidos, também se modificam a medida que o
animal fica mais velho (Freitas, 2005).

A anélise da curva de crescimento permite
decompor a variancia fenotipica identificando
variagdes decorrentes de fatores fixos e aleatorios,
principalmente a varidncia genética aditiva,
variancia de ambiente e a variancia residual,
considerando as diferentes classes de idade, as
quais caracterizam as fases do desenvolvimento
corporal (Sousa Janior et al., 2010).

Tendo em vista a padronizacao das anélises
genéticas, em programas de melhoramento sdo
estabelecidas idades nos quais 0s pesos Sdo
ajustados. Essas idades séo definidas como idades-
padrdo, que contemplam principios biolégicos
como, por exemplo: peso ao hascimento, desmama,
ano, sobreano e abate (Sakaguti et al., 2003).
Entretanto, essas pesagens sdo dificeis de serem
padronizadas durante a coleta, dificultando o
processo de avaliagdo genética.

Para andlise de regressdo do peso do animal
sobre sua idade, através de medidas repetidas no
tempo, sdo indicados os modelos de regressdo
aleatéria por propiciar a curva média de
crescimento dos animais (Sousa Junior et al.,
2010). Uma das vantagens do uso de modelos de
regressao aleatOria € que permitem identificar as
variagdes decorrentes de fatores fixos e aleatérios
em qualquer idade do animal, sendo dispensavel o
uso de idades-padrdo para analises genéticas
(Resende et al., 2001).
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Modelos de regressdo aleatéria e funcdes de
covariancia

Os modelos de regressdo aleatéria e as
funcGes de covaridncia podem expressar de
maneira mais realista, os fendmenos associados a
dados longitudinais, por exemplo, curvas de
crescimento através do tempo ou medicGes
repetidas (Resende et al., 2001).

Com a evolugdo das ferramentas
computacionais, os modelos de regresséo aleatoria
tém se tornado a metodologia padréo para analises
de medidas longitudinais no melhoramento animal
(Palharim et al., 2013). A utilizagdo desses
modelos permite o uso de forma eficiente de toda a
informacao disponivel de cada animal, ja que todas
as medidas do animal e de seus parentes sao
utilizadas para a avaliagéo genética (Meyer, 2005),
com isso, aumenta a acurécia das estimativas dos
valores genéticos preditos.

Os modelos de regressdo aleatdria sdo
adequados para explicar a variabilidade associada
a medidas repetidas, quando se compara aos
modelos lineares simples, pois permitem a
obtencg&o de diferentes curvas de valores genéticos
associadas aos diferentes individuos e considera as
mudangas nas variancias genéticas e residuais
através do tempo (Resende et al., 2001). Estes
modelos permitem a predicdo de valores genéticos
de um individuo em diferentes idades, baseando-se
em avaliagdes de apenas uma idade (Resende et al.,
2001).

Isso ocorre devido as mudangas na média e
variancias da caracteristica ao longo do tempo,
geradas pelas fungbes de covariancias. Estas
funcdes, quando estimadas por regressao aleatoria,
sdo Uteis para analise de dados de crescimento dos
animais Nelore e aplicadas visando 0 progresso
genético destes (Boligon et al., 2010; Santos et al.,
2011; Palharim et al., 2013).

Ao se modelar a curva de variancia como
uma regressdo em funcdo de uma covariavel
continua, os modelos de regressdo aleatoria sao
facilmente implementados em analises de modelos
lineares mistos, considerando a influéncia de
efeitos fixos e aleatorios (Meyer, 2005). Em
avaliagBes genéticas da curva de crescimento, o
ajuste de uma funcédo continua fixa & denominado
de trajetoria média de crescimento (Kirkpatrick et
al., 1990). Ela representa a tendéncia de
crescimento do peso corporal médio da populagéo.

As curvas relativas ao efeito aleatdrio sao,
portanto, varia¢fes individuais dos animais que
indicam o seu efeito genético e, de um modo geral,

essas variacbes podem ser entendidas como
desvios da produgdo dos animais em torno da curva
fixa (Silva et al., 2011). Os modelos de regressao
aleatdria consideram diferentes estruturas de
heterogeneidade de variancia residual por meio da
formacdo de classes de residuo ao longo das idades
de avaliacdo coletadas.

A importancia de se considerar a variancia
residual heterogénea reside no fato de que se pode
melhorar a particdo da variancia total, o que
proporciona a estimagdo de parametros e valores
genéticos mais acurados. Esse tipo de modelagem
da variancia residual pode aumentar o nimero de
pardmetros a serem estimados no processo de
maximizacdo da funcdo de verossimilhanca (EI
Faro e Albuquergue, 2005).

O numero elevado de pardmetros no modelo,
a estrutura de (co)variancia e o fato de as matrizes
de incidéncia serem mais densas que as dos
modelos convencionais podem dificultar a
convergéncia na estimagdo dos componentes de
variancia, sendo entraves para a utilizacdo dessa
metodologia para avaliagbes genéticas em
situagdes com grande numero de dados (Meyer,
1999; Nobre et al., 2003; Sakaguti et al., 2003).

As funcbes de covariancia sdo modeladas
por polindmios, e de modo geral, do tipo ortogonal
(Baldi et al.,, 2010). No entanto, polindmios
alternativos como 0s segmentados, ou também
conhecidos por funcbes Splines, podem ser
utilizados sem modelos de regressdo aleatéria
apresentando um melhor ajuste a curva (Baldi et
al., 2010).

Funcdes B-splines

Funcdes Splines ou polindmios segmentados
sdo curvas formadas por inimeros segmentos de
polindmios de menor grau, que se unem entre si por
meio de posi¢des determinadas, denominadas nos,
formando assim uma curva continua (Baldi et al.,
2010). Tais nos (pontos de unido) apontam o local
em que ocorre a mudanca de comportamento da
curva, esse fendbmeno é denominado de grau de
polindmio ou inclinagéo (Paz et al., 1999).

Uma das extensfes das funcdes Splines, sdo
conhecidas por fungdes B-splines, onde a mesma é
formada por segmentos de polindmios que
compdem uma base de espacos Splines
apresentando como vantagens a alta flexibilidade e
rapida computagdo. As funcdes B-splines além de
possuir as melhores propriedades numéricas, sao
indicadas na modelagem de efeitos aleatorios
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guando sdo analisados em modelos mistos para
estimac&o de covariancias.

Essas funcGes podem ser usadas de diversas
maneiras, por meio de bases diferentes. Tholon et
al. (2012) descreveram um modelo geral de um
polindmio segmentado da seguinte forma:

Y =ag+ a; X +azx?+biZy + byZy + byZg
+byZ,

Em que:

Z1= (X - K]_)Z, se X>Kjy;

Zo= (X - Kz)z, se X>Koy;

Zs= (X — K3)?, se X>Ks;

Z4= (X — K4)2, se X>K,.

Y = é 0 peso, X = é a idade, ap= é 0
intercepto, a,e a, = sdo 0s parametros lineares e
quadraticos, bs, b2, bs e bs = sdo os coeficientes de
regressdo dos polindémios e Ki, Kz, Kz e Ky =
representam o0s nos.

O maior desafio na utilizacdo destas funcdes
é identificar a localizagcdo e a quantidade de nos
para uma modelagem satisfatéria da curva. O
polindmio B-spline quadratico com quatro
intervalos se ajustou adequadamente a trajetdria
média de crescimento de tourinhos Nelore, porém,
quando avaliadas as trajetorias médias de
crescimento de tourinhos mesticos Nelore e
Canchim, o melhor ajuste foi obtido com uso de
polindmios quadraticos do tipo B-splines com seis
intervalos (Scalez et al., 2011).

Boligon et al. (2012), estudando o modelo
mais adequado para descrever a estrutura de
covariéncia dos dados de bovinos Nelore para 0s
efeitos aleatorios, encontraram o polinémio B-
spline quadréatico, com trés segmentos para efeito
genético aditivo direto e efeito ambiental
permanente animal e um segmento para efeito
genético aditivo materno e efeito ambiental
materno permanente. Este modelo obteve melhor
ajuste aos dados, também, quando comparado com
modelos que utilizaram polindmios de Legendre.

Baldi et al. (2010), encontrou resultados
semelhantes a este estudo, porém, com bovinos da
raca Canchim. O modelo de ajuste B-spline
quadratico, com quatro nés ou trés segmentos para
efeito genético aditivo direto e efeito ambiental
permanente animal e dois nds para efeito genético
aditivo materno e efeito ambiental materno
permanente, foi 0 mais adequado para descrever a
estrutura de covariancia dos dados.

O emprego de polindmios segmentados B-
splines nos estudos genéticos do crescimento de
bovinos de corte busca esclarecer a ordem
apropriada de ajuste das fungfes polinomiais para

os diferentes efeitos aleatorios e a melhor estrutura
de varidncia para modelar os residuos.

Consideragdes Finais

O objetivo dos programas de
melhoramento de bovinos de corte é alterar
geneticamente uma populacdo de individuos e as
médias das caracteristicas de interesse econdmico,
de modo que o lucro nos sistemas de producdo
aumente. Para isso, faz se o uso de modelos
estatisticos nas avaliagbes genéticas, para
identificar corretamente os valores genéticos dos
animais candidatos a selecdo.

O desafio é encontrar os modelos mais
adequados, que sdo capazes de descrever
satisfatoriamente 0os componentes de covariancia
dos efeitos aleatérios e, dessa forma, particionar
corretamente a variagdo fenotipica total. O uso dos
modelos de regressdo aleatdria ajustados por
fungdes B-splines para estimar os componentes de
variancias e parametros genéticos, tem sido
satisfatorio pelos pesquisadores e traz beneficios,
pois 0 mesmo é adequado para avaliacdo genética
em caracteristicas de crescimento, podendo ser
recomendado para avaliagdo genética em bovinos
de corte (Meyer, 2003; Boligon et al., 2009; Baldi
etal., 2010; Scalez et al., 2011).
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