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RESUMO: Existem muitas caracteristicas de interesse bioldgico ou importancia econémica, cuja heranga ¢ multifatorial,
mas cuja distribuigdo ¢ descontinua. Caracteristicas deste tipo parecem estar fora da conjuntura da genética quantitativa,
porém, quando submetidas a analise genética, elas sdo encontradas como se estivessem sob a influéncia de muitos genes,
a semelhanga das caracteristicas métricas. A maioria das avaliagdes genéticas de animais tém sido realizadas com base na
pressuposi¢ao de distribuicdo continua da caracteristica estudada. No entanto, muitas das caracteristicas de importancia
econdmica tém uma distribui¢do descontinua do fenotipo e, neste caso, a metodologia aplicada as caracteristicas que apre-
sentam distribuicdo continua ndo ¢ a mais indicada. Por isso, objetivou-se, com este estudo, realizar uma breve revisdo
sobre metodologias de avaliagdo genética de animais, para caracteristicas categoricas. Foi estudada a aplicacdo de métodos
lineares, ndo-lienares e do modelo de limiar. Com base na revisao de literatura realizada concluiu-se que, para caracteristicas
categoricas, a utilizagdo do modelo de limiar, que considera a natureza multinomial das caracteristicas, ¢ mais acurada para
utilizagdo em avaliagdes genéticas de animais.

PALAVRAS-CHAVE: Componentes de varidncia. Método REML. Modelo animal. Modelo de limiar. Pardmetros genéti-
cos.

ANIMAL GENETIC EVALUATION FOR CATEGORICAL CHARACTERISTICS — A REVIEW

ABSTRACT: There are a number of characteristics implying in biological interesting or economic importance whose legacy
is multi factorial, but whose distribution is discontinuous. Such characteristics seem to be apart from the quantitative gene-
tics conjuncture; however, when submitted to genetics analysis, they are as if they were under the influence of many genes
influence, as the metric characteristics. Most of animal genetics evaluations have been conducted based on the presupposition
of ongoing distribution of the characteristic studied. Nevertheless, most of the economically important characteristics present
discontinuous distribution of phenotype, and, in that case, the methodology applied to the characteristics presenting conti-
nuous distribution is no longer recommended. Therefore, the purpose of this study was to carry out a brief review on animal
genetics assessment methodologies for categorical characteristics. The application of linear and non-linear methods and the
threshold model were studied. Based in this literature review it was conclude that, for categorical characteristics, the use of
the threshold model, which considers the multinomial nature of the characteristics is the most accurate to be used for animal
genetics evaluation.

KEYWORDS: Variance components. REML method. Animal model. Threshold model. Genetics parameters.

EVALUACION GENETICA DE ANIMALES PARA CARACTERISTICAS CATEGORICAS — UNA REVISION

RESUMEN: Existen muchas caracteristicas de interés biolégico o importancia econémica, cuya herencia es multifactorial,
pero cuya distribucion es discontinua. Caracteristicas de este tipo parecen estar fuera de la coyuntura de la genética cuan-
titativa, sin embargo, cuando sometidas a analisis genética, ellas son encontradas como si estuviesen bajo la influencia de
muchos genes, a semejanza de las caracteristicas métricas. La mayoria de las evaluaciones genéticas de animales han sido
realizadas con base en la presuposicion de distribucion continua de la caracteristica estudiada. Sin embargo, muchas de las
caracteristicas de importancia econdémica tiene una distribucion discontinua del fenotipo y, en este caso, la metodologia
aplicada a las caracteristicas que presentan distribucion continua no es la mas indicada. Por eso, se buscd, con este estudio,
realizar una breve revision sobre metodologias de evaluacion genética de animales, para caracteristicas categoricas. Fue estu-
diada la aplicacion de métodos lineares, no lineares y del modelo de limiar. Con base en la revision de literatura realizada se
concluyd que, para caracteristicas categoricas, la utilizacion del modelo de limiar, que considera la naturaleza multinomial
de las caracteristicas, es mas perfeccionada para utilizacion en evaluaciones genéticas de animales.

PALABRAS CLAVE: Componentes de variancia. Método REML. Modelo animal. Modelo de limiar. Parametros gené-
ticos.
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Introducao

Existem muitas caracteristicas de interesse bioldgi-
co ou importancia econémica, cuja heranga ¢ multifatorial,
mas cuja distribui¢ao ¢ descontinua. Por exemplo, resisténcia
a doencas, um carater expresso em termos de sobrevivéncia
ou morte sem intermediarios; tamanho de leitegada que, em
mamiferos, produz usualmente 1 individuo de cada vez, mas
em alguns casos dois ou trés; a presenca ou auséncia de qual-
quer 6rgao ou estrutura.

Segundo Falconer (1987), caracteristicas deste tipo
parecem estar, a primeira vista, fora da conjuntura da gené-
tica quantitativa. Quando submetidas a analise genética, elas
sdo encontradas como estando sob a influéncia de muitos
genes, a semelhanca das caracteristicas métricas. Por esta
razdo, elas tém sido consideradas como aquelas que apresen-
tam “variacdes quase continuas”.

Um ponto importante para o entendimento da he-
ranga de tais caracteres, apoia-se na idéia de que a carac-
teristica tem uma continuidade basica, com um limiar que
impde uma descontinuidade sobre a expressdo visivel da
caracteristica (Figura 1). A variagdo ¢ de origens genética ¢
ambiental ¢ poderia ser entendida como a concentracdo de
alguma substancia ou como a velocidade de um processo de
desenvolvimento, que poderia, em principio, ser medida e
estudada como um carater métrico, no sentido ordinario. A
medida hipotética desta variagdo é supostamente feita numa
escala que torna sua distribui¢@o normal, ¢ a unidade de me-
dida ¢ o desvio-padrdo da distribuicdo. Isso fornece o que
pode ser chamado de “escala base”. Tem-se, agora, duas es-
calas para a descrigdo dos valores fenotipicos: a escala base,
que ¢ continua e a escala visivel, que ¢ descontinua. As duas
sd0 conectadas pelo limiar ou ponto de descontinuidade. Este
¢ um ponto na escala continua que corresponde a desconti-
nuidade da escala visivel.

O conceito de limiar pode ser ilustrado por uma ca-
racteristica, cuja expressdo visivel pode tomar apenas duas
formas, tais como vivo versus morto; presente versus au-
sente. Individuos, cujos valores fenotipicos, na escala base,
excedem o limiar, aparecerdo numa classe visivel enquanto
os individuos abaixo do limiar (threshold), aparecerdo em
outra.

3 2 1 0 +1 +2 +3-3 2 -1 0 +1 +2 +3
DESVIOS-PADRAO
Figura 1: Desvio-padrao de uma caracteristica de limiar com
duas escalas visiveis.

Em cada uma delas, as linhas verticais marcam o
limiar entre as duas classes fenotipicas, uma das quais ¢ “ha-
churiada”. Na populagio representada do lado esquerdo a ca-
racteristica tem uma incidéncia de 10%; e na do lado direito,
uma incidéncia de 90%

Numa escala visivel, os individuos podem ter so-
mente dois valores; zero ou um, codificados para presenga ou
auséncia. Grupos de individuos, contudo, tais como familias
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ou a populagdo como um todo, podem ter qualquer valor, na
proporgao ou porcentagem de individuos, em uma ou outra
classe. Isso pode ser referido como incidéncia da caracteris-
tica. Susceptibilidade a doenca, por exemplo, pode ser ex-
pressa como porcentagem de mortalidade, na populacdo ou
familia. A incidéncia é bem adequada para uma descrigao da
populagdo ou grupo, mas a escala de porcentagem, sobre a
qual a incidéncia ¢ expressa, ¢ inapropriada para algumas fi-
nalidades, porque, na escala de porcentagem, as variancias
diferem de acordo com a média. A interpretagdo de analises
genéticas de caracteristicas de limiar é, portanto, facilitada
pela transformagdo de incidéncia para valores numa escala
base. A transformagdo ¢ facilmente realizada por referéncia a
uma tabela de probabilidade da curva normal.

Na area de melhoramento genético animal, os pro-
gramas de sele¢@o procuram metodologias que possam per-
mitir a obtencgdo de avaliagdes genéticas cada vez mais preci-
sas, o que resultara em maiores ganhos genéticos por geragao.
A maioria das avalia¢des de animais tém sido realizadas com
base na pressuposi¢do de distribui¢@o continua da caracteris-
tica estudada. No entanto, como muitas das caracteristicas de
importancia econdomica t€ém uma distribui¢@o descontinua do
fenotipo a metodologia aplicada as caracteristicas que apre-
sentam distribui¢ao continua ndo ¢ a mais indicada.

Assim, objetivou-se, com este estudo, realizar uma
breve revisdo sobre metodologias de avaliacdo genética de
animais, para caracteristicas categoricas.

Revisao de Literatura

1. Analise de Caracteristicas Categoricas em Melhora-
mento Animal

Em melhoramento genético aplicado a producao
animal, a maioria das caracteristicas de interesse economico
sobre as quais se pretende atuar tém uma distribuigdo fenoti-
pica continua. Entretanto, algumas outras de grande impor-
tancia nao podem ser associadas a uma distribui¢@o continua,
tendo uma expressao fenotipica em poucas categorias, exclu-
sivas mutuamente, como por exemplo: dificuldade de parto,
viabilidade, nimero de animais nascidos, susceptibilidade a
certas enfermidades, algumas caracteristicas morfologicas
ou de tipo, entre outras.

Freqiientemente, tem-se utilizado aproximacdes li-
neares (minimos quadrados) para ajustar variaveis discretas
(CANON; FUENTE, s.d.).

Um procedimento, considerado a base para os es-
tudos e progressos obtidos no melhoramento genético, ¢ de
o Grizzle et al. (1969), que consiste em uma aproximagio
dos métodos de minimos quadrados generalizados, freqilien-
temente denominado método GSK e que estes autores aplica-
ram a modelos fixos. Koch & Reinfurt (1971), expandiram o
modelo de Grizzle et al. (1969) aos modelos mistos.

A maior vantagem que os métodos lineares tém
apresentado ¢ o fato de se poder utilizar os programas de
analises ja disponiveis e a grande flexibilidade que se tem
quando sdo utilizados tais programas.

Thompson (1979) propdes um procedimento nio-
linear para classificar touros, no caso em que a variavel es-
tudada se ajusta a uma distribuicdo binomial, utilizando um
modelo linear generalizado, cujas equagdes sdo similares as
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expressas por Henderson (1973), para o modelo linear misto
¢ uma variavel continua.

Gianola & Foulley (1983) desenvolveram um mo-
delo de predigdo nao-linear, supondo a existéncia de uma va-
riavel subjacente continua e cujas solugdes seriam semelhan-
tes as obtidas pelo método proposto por Thompson (1979).

1.1. Delineamento Geral do Problema

Em melhoramento genético animal, ao se realizar a
selecdo para uma ou varias caracteristicas, deve-se escolher
aqueles individuos que serdo os pais da proxima geragdo. A
selecdo dos reprodutores deve ser de acordo com o seu valor
genético. O valor genético ndo pode ser observado ou medido
diretamente, por isso a selecdo deve basear-se em variaveis
que passam ser medidas e estatisticamente relacionadas com
o valor genético.

Observa-se nos trabalhos da area de melhoramento
genético animal que, selecionando-se por truncamento, os
candidatos com maiores valores de E(u/y), sendo que u é o
valor genético do individuo e y a variavel observavel, o va-
lor esperado de u para os individuos selecionados maximiza
v, havendo, portanto, ganho genético, supondo que os pares
(u, y) sdo amostras independentemente e identicamente dis-
tribuidas, com uma distribui¢do normal multivariada. Hen-
derson (1963) particularizou esta conclusdo devido ao fato
de que em melhoramento animal ¢ dificil de se atender as
restri¢des de independéncia e igualdade da distribuigdo das
amostras, porque, se [ % | ~ ~as. =, a probabilidade de or-
denar corretamente um par u,, u, se maximiza ao fazé-lo de
acordo com a razdo E(u/y) e E(uj/y).

A utilizagdo do Melhor Preditor Linear Nao-Vie-
sado (BLUP) descrito por Henderson (1973) € plenamente
justificada quando E(u/y) ¢ linear nas observagdes. Conside-
rando-se que a probabilidade ¢ discreta e ndo se ajusta a uma
distribuigdo normal, a E(u/y) ndo ¢ linear em y e, portanto,
o procedimento BLUP ndo tem condi¢des de classificar os
individuos corretamente. Como conseqiiéncia, tem-se pro-
posto alternativas ao modelo linear, como sdo os modelos
nao-lineares (THOMPSON, 1979; GIANOLA & FOULLEY,
1983; FOULLEY & GIANOLA, 1984) ou modelos lineares
para as observagdes transformadas (GIANOLA, 1980a,b).

1.2. Aplicacdo de Métodos Lineares

Schaeffer & Wilton (1976) utilizaram, para predizer
o mérito genético de touros, para a caracteristica facilidade
de parto, o método proposto por Grizzle et al. (1969), de mi-
nimos quadrados generalizados, aplicando um modelo mis-
to as variaveis discretas, com as seguintes suposi¢des: cada
subpopulacdo (combinag@o de niveis das variaveis explicati-
vas) ¢ uma amostra aleatoria de uma mesma populagio. Sob
esta condi¢do, o procedimento BLUP (HENDERSON, 1973)
¢ uma modificagdo do método de minimos quadrados ordi-
narios para predizer diferengas entre efeitos aleatorios. As
solugdes do método proposto por Grizzle et al. (1969) tem as
propriedades BAN (Best Asintotic Normal).

Tong et al. (1976) utilizaram a metodologia pro-
posta por Schaeffer & Wilton (1976), para avaliar touros da
raca Charolés para caracteristica facilidade de parto. Pollak
& Freeman (1976), aplicaram esta mesma metodologia a ca-
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racteristica distocia. Um trabalho similar fizeram Berger &
Freeman (1978), que analisaram trés modelos mistos para
encontrar o BLUP do mérito genético de touros para dificul-
dade de parto.

O modelo linear aditivo proposto por Schaeffer &
Wilton (1976), considera que a variavel estudada, ou seja, a
variavel que se expressa como fungdo linear de alguns para-
metros ¢ a pontuagdo que se associa a cada uma das catego-
rias, em que se divide o carater de interesse.

Quaas & Van Vleck (1980) consideraram cada uma
das categorias, as quais uma populagdo pode pertencer, como
uma caracteristica diferente e estimaram a probabilidade de
que uma observagdo futura pertenca a uma determinada ca-
tegoria, utilizando BLUP. Um procedimento similar a este
havia sido utilizado para predizer a probabilidade de que uma
descendéncia futura de um touro pertenca a uma determina-
da categoria, para caracteristicas de tipo (VAN VLECK &
KARNER, 1980). A metodologia BLUP tem sido utilizada,
freqiientemente, para classificar reprodutores para caracteris-
ticas de tipo e conformagdo (SCHAEFFER & BURNSIDE,
1974; SCHAEFFER et al., 1978).

Os métodos lineares apresentados, que sdo aplica-
dos as caracteristicas discretas, apresentam certos problemas
metodologicos e conceituais, até mesmo colocando em duvi-
da a sua utilizagdo (THOMPSON, 1979; GIANOLA, 1982),
sendo os mais importantes citados em seguida:

1) A associagdo das pontuagdes para as diferentes
respostas possiveis sdo arbitrarias (GRIZZLE et al., 1969;
BERGER & FREEMAN, 1978) ¢, quando se supde a exis-
téncia de uma variavel subjacente continua, a herdabilidade
(h?) na escala real ndo ¢ invariante em relagdo a estas pon-
tuacdes (GIANOLA, 1982). Entretanto, ¢ possivel, mediante
um delineamento apropriado, escolher um conjunto de pon-
tuacdes que sdo mais herdaveis que outros. Snell (1964) ¢
Gianola & Norton (1981) descreveram procedimentos com
propriedades o6timas do ponto de vista estatistico e genético,
respectivamente.

2) As solugdes obtidas por meio do modelo linear
misto ndo levam em consideragdo a restri¢do de que a soma
das probabilidades de cada categoria dentro de uma popu-
lagdo seja igual a 1, pois, ao se restringir o espaco de esti-
magcao, ¢ possivel obter um preditor com variancia amostral
menor.

3) A variancia na escala real (supondo um modelo
de limiar) ndo ¢ constante de uma popula¢do a outra, uma
vez que ¢ fungdo de p(I-p), sendo i uma populagio, e este
produto pode variar muito entre populagdes.

1.3. Aplicacido de Métodos Nao-Lineares

Gianola (1980a,b) propde um modelo em que as
probabilidades se transformam mediante uma fungdo loga-
ritmica (log p/(1-p)), € esta fungdo se expressa como uma
combinac¢do linear das variaveis explicativas. O método de
estimac@o que se utiliza é o de minimo-X?, que fornece es-
timadores BAN; ou ainda, o0 método da maxima verossimil-
hanga, maximizando a fungdo de verossimilhanga. Este se-
gundo procedimento tem a vantagem tedrica, pelo menos, de
fornecer estimadores com variancia minima. O inconvenien-
te ¢ a necessidade de se utilizar um procedimento iterativo
para obter as solugdes, o que implica em um incremento das
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necessidades computacionais, quando o nimero de classes ¢
de efeitos aleatorios ¢ grande, como ocorre em melhoramen-
to animal.

Outro método que transforma as probabilidades foi
proposto por Wright (1934), denominado posteriormente de
“probit”, definido como a transformagdo da inversa da proba-
bilidade, definido como: v, = o! (p;) onde @ representa a
fungdo de distribui¢do de uma normal.

Thompson (1979) coloca em duvida a validade dos
modelos lineares para se ajustar variaveis binomiais e, em
relac@o aos problemas de avaliagdo de touros, propds a subs-
tituicdo da variavel estudada y, das equagdes normais, por
Xp+Zu+[y-D(Xp + Zu)]W, equagdes que ndo sdo lineares
em y.

Posteriormente, Gianola & Foulley (1983) desen-
volveram um método de avaliagcdo de touros para caracte-
risticas discretas ordenadas, com base na pressuposi¢ido de
um modelo de limiar que supde a existéncia de uma variavel
subjacente continua e que a diferenca entre limiares ¢ fixa. O
procedimento desenvolvido por Gianola & Foulley (1983) ¢é
uma aproximacdo Bayesiana que envolve o calculo da moda
do logaritmo de uma distribui¢ao posterior (combinagdo da
distribui¢@o inicial e de verossimilhanca).

Equagdes similares foram obtidas por Har-
ville & Mee (1984), para um modelo misto, que prediz o va-
lor de uma variavel discreta ordenada. Este método também
baseia-se em um modelo de limiar, que supde que o valor ob-
servado ¢ determinado pelo valor de uma variavel subjacente
ndo observavel, continua ¢ que pode ajustar-se a um modelo
linear.

E interessante destacar ainda, alguns trabalhos que
descrevem procedimentos nao-lineares, para diferentes apli-
cagdes.

Foulley et al. (1983) apresentaram um método de
predicdo de valores genéticos de touros para duas caracteris-
ticas conjuntamente, uma das quais € discreta e a outra con-
tinua, seguindo o procedimento de maximizar uma fungéao “a
posteriori”.

Foulley e Gianola (1984) obtiveram as equacdes
para avaliar touros para duas caracteristicas discretas bino-
miais, calculando igualmente a moda da distribuigdo final
conjunta.

Perez-Enciso et al. (1993) apresentaram uma meto-
dologia que implementa um modelo animal, considerando-se
um modelo de limiar e que permite realizar analises de duas
caracteristicas. Esta metodologia foi utilizada para predizer
valores genéticos para taxa de ovulagdo e sobrevivéncia em-
brionaria.

Hoeschele et al. (1995) desenvolveram uma meto-
dologia para predi¢do de valores genéticos em analises de
caracteristicas multiplas e com modelo animal, para uma
caracteristica categorica e numero “ilimitado” de variaveis
continuas. A caracteristica categorica pode ser expressa por
qualquer nimero de categorias. Nesta metodologia, um mo-
delo genérico, incluindo efeito materno, efeito permanente
de ambiente ou outros efeitos aleatorios, pode ser usado, para
cada caracteristica, bem como modelos diferentes para cada
caracteristica ¢ observagdes “perdidas” para algumas carac-
teristicas.
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1.3.1. Descricio do Modelo de Limiar (Threshold-Mo-
del)

O modelo de limiar foi proposto por Gianola &
Foulley (1983) e utiliza o programa computacional desen-
volvido por Misztal et al. (1989), com base no conceito de
Dempster & Lerner (1950) e Falconer (1965). Este conceito
assume que o processo de resposta esta relacionado a uma
variavel continua subjacente, normalmente distribuida, cha-
mada Liability (“Predisposi¢@o”) € ¢ a um conjunto de limia-
res fixos, 0= [6°,<6,..<d ], que divide a linha real dentro
de m intervalos correspondendo as categorias de respostas,
comd =-8ed = +8. Adistribui¢do de £ no contexto do mo-
delo multifatorial da genética quantitativa pode ser assumida
como normal (DEMPSTER & LERNER, 1950; GIANOLA,
1982). Portanto, esta variavel é considerada como o resultado
da combinagdo linear de pequenos efeitos a partir de alelos
em um grande numero de loci, mais os componentes aleato-
rios e de ambiente.

De acordo com o proposto por Gianola & Foulley
(1983), para analises de dados categoricos, os dados sdo
organizados em uma tabela de contingéncia sxm, como a
esquematizada a seguir (quadro 1), onde as s linhas repre-
sentam individuos ou combinagdes de niveis de variaveis
explanatorias e as m colunas indicam categorias de respostas
ordenadas mutuamente, exclusivas e exaustivas.

Nesse quadro, n, sdo os numeros de unidades ex-
perimentais na k%™ categoria de resposta (k=1, 2, ..., m) sob
as condi¢des da j*™ linha (j=1, 2, ..., s). Totais de linhas, n.
(j=1,.., s) sdo considerados como fixos. As variaveis aleato-
rias de interesse sdo s Mgy My paraj=1, ..., s.

Quadro 1 - Dados categdricos ordenados, arranjados como
uma tabela de contingéncia (sxm), segundo Gianola e Foulley
(1983)

Categoria da resposta’
Linha! 1 2... k ..m Total fixo®
1 N, n,.. n, L n,
2 N, n,.. n, .n, n,
J nﬂ nJZ njk nJm nJ
S N, n,.. n, . n

"Uma linha representa um
variaveis

znjk ¢ o niimero de observacdes na k*™ categoria de resposta na
jésima hnha’

individuo ou uma combinagdo de

Os dados na tabela de contingéncia podem ser re-
presentado simbolicamente por uma matriz mxs:

Y=\y,», Y;, Y, |, em que y, & um vetor mx/.

Tem-se que:
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nj
Vi T ri Yitey, &um vetor mxl, tendo 1 na linha
correspondente a categoria de resposta da j7*™¢ unidade ex-
perimental e zero nos outros lugares.

Y tem distribuigdo conjunta com o vetor de parame-
tros 6, sendo a densidade conjunta f{'Y, 6). Pelo teorema de
Bayes tem-se que: f(0]Y)=g(Y|0) . p(0)/t(Y) , em que #7Y)
¢ a densidade marginal de Y; p(6) ¢é a densidade “a priori”
de 6, que reflete a relativa incerteza acerca de 6 antes que os
dados Y estejam disponiveis; g(Y]6) é a fun¢do de verossi-
milhanga e f{#|Y) ¢ a densidade “a posteriori”. Como #(Y) ndo
varia com 6, a densidade “a posteriori” pode ser usada como:
f(0[Y)g(Y[0) . p(6) -

Associado com cada linha da tabela de contingéncia
(sxm), existe um parametro de locagéo “n’, tal que a variavel
subjacente para a ¢“™ unidade experimental na j4™ linha
possa ser escrita como:

Predisposi¢ao = ﬁjq =n,+¢,,emque:

J=1seq=1,...n e & ~ N(0,15°).

Nota-se que a variancia residual ¢ tomada como a
unidade de medida na escala subjacente. Além disso, ao para-
metro de locagdo n, € dada uma estrutura linear, como por
exemplo a do modelo animal ou modelo de reprodutor.

Componentes de varidncia podem ser estimados
usando-se um algoritmo tipo EM (Maximizagdo das Espe-
rangas) para aproximar a Maxima Verossimilhanga Marginal
(MML), considerada por Harville & Mee (1984) como uma
extensdo natural do método da Maxima Verossimilhanga
Restrita (REML). Para isso pode-se usar o “CMMAT2”, que
¢ um programa para analises de modelos lineares mistos e de
limiar, proposto por Misztal (1989), com suporte para esti-
magao de componentes de variancia “tipo REML” e modelo
reprodutor avé-materno. Neste programa ¢ empregado um
algoritmo iterativo, implementado na linguagem de progra-
magao Fortran 77, fazendo uso do algoritmo EM.

2. Resultados de Pesquisas com Aplicacoes de Modelos
Lineares e Nao-Lineares, na Analise de Caracteristicas
Categoricas, em Melhoramento Animal

De acordo com Van Vleck & Edlin (1984), a maio-
ria das avaliagdes de touros para dificuldade de parto tem
sido realizada com base em escores definidos em uma escala
linear; freqiientemente os escores estdo no intervalo de 1 a
5, ou seja, parto facil até a dificuldade extrema. As mensu-
ragoes tem sido tratadas como uma simples variavel continua
com escores discretos. Analises semelhantes, com base nos
escores, tém sido feitas ajustando-se para os varios fatores
identificados e que influenciam a dificuldade de nascimento,
tais como: sexo de bezerro, idade da mae ao parto (vaca ou
novilha) e tamanho da mae.

Com isso, esses autores estudaram como estender
a analise de caracteristicas multiplas considerando-se dados
categoéricos para o caso em que cada categoria das combi-
nagdes entre sexo do bezerro e idade da mae ao parto é con-
siderada como uma caracteristica distinta. Por exemplo, com
cinco categorias, dois sexos ¢ trés partos, o numero total de
caracteristicas pode ser 30. As dificuldades em estimar as
covariancias entre as caracteristicas ¢ o motivo para tentar
simplificar o método.
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Com base nos resultados encontrados, os autores
concluiram que os modelos de limiar apresentados por Har-
vile e Mee (1984) e por Gianola e Foulley (1983) sdo mais
apropriados, entretanto, as exigéncias computacionais reque-
ridas pelos procedimentos destes autores sdo maiores.

Estudos com simulagdo e analises de dados reais
(MEIJERING; GIANOLA, 1985; DJEMALI et al., 1987)
tem sido feito, para testar as condi¢des nas quais o modelo de
limiar possa ser mais eficiente que o modelo linear. Por isso,
os autores compararam a eficiéncia do modelo linear e de li-
miar, estimando-se os componentes de variancia e os valores
genéticos de touros da raga Charolés, utilizados em um pro-
grama de teste de progénie, para o efeito direto de distocia.

Os resultados dos partos foram classificados em
quatro categorias: 1) sem ajuda; 2) com pouca ajuda; 3) com
muita ajuda; 4) cesariana. Foram definidas, assim, duas va-
riaveis: tipo de parto (1 a 4) e distocia, representada em dois
grupos, de acordo com a facilidade (categorias 1 ¢ 2) ou difi-
culdade de parto (categorias 3 ¢ 4). Ambas as variaveis foram
analisadas considerando-se os dois modelos, linear (LM) e
de limiar (TM).

Utilizando-se um modelo linear (LM) o efeito de
touro foi estimado empregando-se a metodologia BLUP
(HENDERSON, 1973), apo6s os componentes de variancia
terem sido estimados pelo método REML.

Com o modelo de limiar (TM) as avaliagdes dos
touros foram obtidas pelo método GFCAT (GIANOLA;
FOULLEY, 1983) e os componentes de variancia foram es-
timados pelo método da Maxima Verossimilhanga Marginal
usando-se um algoritmo EM.

Os métodos foram comparados por meio das estima-
tivas de herdabilidades e correlagdo de ordem entre as ava-
liagdes de touros. Para a varidvel distocia, as comparagdes
foram realizadas, somente, utilizando-se todo o conjunto de
dados disponivel. Por outro lado, para a variavel tipo de parto
as comparagdes foram feitas considerando-se o arquivo com-
pleto e também quatro arquivos reduzidos, nos quais apenas
12% a 18%, aproximadamente, de progénies por touros, fo-
ram selecionadas aleatoriamente.

As estimativas de herdabilidades e os coeficientes
de correlagdo de ordem entre as avaliagdes de touros por
ambos os modelos, TM e LM, estdo apresentados no quadro
2. Concordando com os resultados obtidos por Dempster ¢
Lerner (1950), para caracteristicas que apresentam apenas
duas classes e, com os encontrados por Gianola (1982), para
caracteristicas com mais de duas classes, a herdabilidade es-
timada foi maior quando um modelo de limiar foi utilizando,
em comparacdo com as estimativas obtidas por meio de um
modelo linear.

Meijering ¢ Gianola (1985) concluiram que o mo-
delo de limiar ndo incrementou, significativamente, a eficién-
cia na selegdo de touros, utilizados em teste de progénie, na
Franga, com inseminagdo artificial. Entretanto, observaram
que, com menos informagdes, como em avaliagdes genéti-
cas de vacas ou avaliando-se touros, quando os registros sdo
provenientes de acasalamentos com monta natural, o modelo
de limiar deve ser preferido em relagéo aos modelos lineares.
Contudo, as exigéncias computacionais podem ser um im-
portante obstaculo nas avaliagdes, utilizando-se modelos de
limiar. Por isso, melhorias na area computacional sdo neces
sarias, para que as avaliagdes, em gado de corte, para disto-
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cia, seja realizada por meio de um modelo de limiar.

Em produg¢do de suinos, o tamanho de leitegada ¢

FERREIRA, W. J.

uma das caracteristicas mais importantes. Nos programas de
melhoramento, em varios paises, o nimero de leitdes nas-
cidos vivos ¢ a caracteristica com 0 maior peso economico

Quadro 2: Estimativas de herdabilidades e coeficientes de correlagdo de ordem, obtidos na avaliagdo de touros

Arquivo completo

Meédia dos 4 arquivos reduzidos

h? para h? para h? para
tipo de parto distocia tipo de parto
Modelo Linear (LM) 0,127 0,089 0,133
Modelo de Limiar (LM) 0,159 0,263 0,178
Correlagdo de ordem
entre LM ¢ TM 0,999 0,992 0,970

relativo e a avaliagdo genética para esta caracteristica €, na
maioria da vezes, realizada utilizando-se o BLUP.

Quando as variancias sao conhecidas, a selecao rea-
lizada com base nos valores genéticos estimados por meio do
BLUP maximiza os ganhos genéticos esperados. O taman-
ho de leitegada em suinos, entretanto, ¢ uma caracteristica
discreta e deve ser analisada como um varidvel categoérica.
Modelos nao-lineares, como o modelo de limiar (TM) (GIA-
NOLA; FOULLEY, 1983) e o modelo de Poisson (PM) tem
sido propostos para estimacdo de valores genéticos para ca-
racteristicas categoricas.

Apesar do desenvolvimento das propriedades teo-
ricas, os modelos nao-lineares ndo tém sido implementados
nas rotinas de avaliacao genética em programas de melhora-
mento. A principal razdo para a ndo utilizacao desses mode-
los é que sdo mais complicados e demandam mais recursos
computacionais que os modelos lineares (LM). Entretanto,
os recentes avangos dos recursos computacionais € o desen-
volvimento de programas mais eficientes, podem fazer com
que a aplicacdo de modelos TM e PM sejam amplamente
difundidos em programas de melhoramento (MISZTAL et
al., 1989).

Assim, Perez-Enciso et al. (1993) compararam mo-
delos lineares mistos (LM) com um modelo de Poisson (PM),
na avaliagdo genética de suinos, para numero de leitdes nas-
cidos vivos e numero total de nascimentos, utilizando-se
registros de 8.056 leitegadas. Com base nos resultados, os
autores concluiram que os modelos LM e PM tiveram por-
formance semelhantes nas analises. Neste estudo, ao se uti-
lizar o PM, foram encontradas dificuldades na estimagao de
componentes de variancia. Provavelmente, devida a aproxi-
macao normal que ¢ utilizada no algoritmo que implementa
o método REML ou, ainda, pelo numero limitado de infor-
macdes utilizadas no estudo. Por esta razao, o PM parece nao
ser a melhor alternativa para analises genéticas de tamanho
de leitegada.

Trabalhando também com suinos, Olesen et al.
(1994), compararam modelos lineares mistos (LM), mode-
lo de limiar (TM) e modelo de Poisson (PM), na avaliagao
genética de animais, para numero de leitdes nascidos. A her-
dabilidade estimada para esta caracteristica foi de 0,20, 0,39
e 0,08, utilizando-se LM, TM e PM, respectivamente. A co-
rrelacdo de ordem de Spearman para os valores genéticos
de reprodutores, entre LM e TM foi 0,998, indicando que as

classificagdes foram, praticamente, as mesmas.

Os resultados de PEREZ-ENCISO et al. (1993) es-
tdo de acordo com os encontrados em uma comparagao en-
volvendo caracteristicas categoricas em bovinos (JENSEN,
1986; DJEMALI et al., 1987). Meijering e Gianola (1985)
mostraram, em um estudo de simulagdo, que a selegdo com
base nas avaliacdes genéticas realizadas utilizando-se TM,
produziu maiores ganhos quando a selecao foi feita com base
em um modelo linear, considerando-se uma caracteristica bi-
naria e que os dados eram desbalanceados.

As correlacdes de ordem, para os valores genéticos,
obtidas entre PM e LM e, entre PM e TM, foram de 0,939 e
0,927, respectivamente. Estas correlagdes, menores que as
correlacoes entre LM e TM, indicam mudancas nas classifi-
cagdes, quando a andlise ¢ realizada utilizando-se PM.

Olesen et al. (1994) verificaram que os resultados
obtidos, utilizando os modelos lineares e de limiar, foram se-
melhantes. O modelo de Poisson ndo apresentou resultados
satisfatorios, nas analises genéticas, para tamanho de leitega-
da. O modelo de limiar proporcionou maiores estimativas de
herdabilidade e aumento na acuracia das predi¢des, compa-
radas com um modelo linear. Assim, os autores concluiram
que o modelo de limiar pode ser utilizado em andlises gené-
ticas para tamanho de leitegada.

Utilizando registros de ovinos da raca Merino, na
Africa do Sul, Olivier et al. (1998) empregaram um modelo
de limiar para estimar herdabilidades e predizer valores ge-
néticos de reprodutores para caracteristicas reprodutivas e de
sobrevivéncia.

As estimativas de herdabilidades e a predi¢dao dos
valores genéticos dos reprodutores foram obtidos por meio
do programa GFCAT. O GFCAT ¢ um conjunto de progra-
mas para analises de modelos de limiar mistos com suporte
em estimagdo de componentes de variancia do tipo REML,
com base nos métodos de Gianola e Foulley (1983). Por este
modelo, as respectivas caracteristicas sdo o resultado de uma
observacdo fenotipica subjacente, que excedem a um dado
limiar. As caracteristicas fenotipicas, continuas e nao-obser-
vadas sao consideradas como tendo distribuicdo normal.

Por meio dos resultados encontrados, os autores
concluiram que o modelo de limiar pode ser eficientemente
utilizado para obter as estimativas dos parametros genéticos
e para predizer valores genéticos de reprodutores para carac-
teristicas reprodutivas. Destacaram ainda que, quando a pre-
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di¢do de valores genéticos por meio de um modelo animal
de limiar estiver disponivel, proporcionara um incremento
na resposta a selegdo, uma vez que todos os animais poderao
ser selecionados com base nos seus valores genéticos, para a
caracteristica de interesse.

Uma vantagem adicional do uso dos valores gené-
ticos, obtidos por meio de um modelo animal é que estes po-
dem ser estimados mais cedo que os obtidos com um modelo
de reprodutor. Além disso, a sele¢do de reprodutores pode
ser feita com base na performance de sua mae.

No Brasil, Souza (1998), utilizando registros de
ovinos deslanados da raca Santa Inés, comparou estimativas
de componentes de variancia e pardmetros genéticos para
caracteristicas de reprodugdo, aplicando modelos lineares
(modelos reprodutor e animal) e ndo-linear (modelo de li-
miar: modelo de reprodutor). Componentes de varidncia para
os modelos lineares foram estimados usando-se o método
REML, enquanto no modelo de limiar eles foram estima-
dos usando a MML, por meio dos programas MTDFREML
e CMMAT?2, respectivamente. Os procedimentos utiliza-
dos nas analises foram apresentados por Gianola & Foulley
(1983), para dados categoricos (modelo de limiar) e por
Henderson (1963, 1973 ¢ 1974), para modelos lineares, res-
pectivamente.

As estimativas de herdabilidades obtidas com o
modelo de limiar foram maiores do que aquelas obtidas com
os modelos lineares para todas as caracteristicas. As herdabi-
lidades obtidas por meio do modelo linear de reprodutor para
fertilidade ao parto, numero de crias nascidas e nimero de
crias desmamadas foram, respectivamente, 0,07, 0,07 ¢ 0,04.
Na mesma ordem, esses valores foram 0,03, 0,09 ¢ 0,01,
quando se utilizou o modelo animal. Correspondentemente,
as herdabilidades estimadas com o modelo de limiar foram
0,12, 0,13 e 0,05. As estimativas de repetibilidades foram
variadas e algumas delas foram menores do que as herdabi-
lidades, principalmente quando foram utilizados os modelos
de reprodutor (linear e de limiar). Correlagdo de ordem de
Spearman, obtidas entre os valores genéticos para os repro-
dutores, com base nos modelos lineares e de limiar, foram
altas e proximas da unidade, evidenciando semelhante clas-
sificagdo dos reprodutores. A despeito da similaridade entre
os dois modelos (linear reprodutor ¢ de limiar), o de limiar
parece mais adequado em analises genéticas para fertilida-
de, nimero de crias nascidas e desmamadas, por produzir
estimativas de herdabilidades maiores em até 80%, além de
considerar a natureza binaria das caracteristicas. Adicional-
mente, essas herdabilidades mais altas, obtidas na escala nor-
mal (modelo de limiar), implicariam em uma maior acuracia
na predigao.

Neste mesmo trabalho, Souza (1998), comparou
aplicagdo de modelos lineares ¢ de limiar em analises gené-
ticas para sobrevivéncia de crias, com o objetivo de estimar
componentes de variancia e herdabilidade para sobrevivéncia
da cria até o desmame, considerando a sobrevivéncia como
uma caracteristica da cria. Componentes de varidncia para
os modelos lineares foram estimados usando-se o método
REML, enquanto no modelo ndo linear (modelo de limiar)
eles foram estimados usando-se uma aproximac¢ao da MML,
por meio do programa CMMAT?2. A estimativa de herdabili-
dade, estimada por meio do modelo de limiar (0,29), foi duas
vezes maior do que aquela estimada com o modelo linear.
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Correlagdo de ordem de Spearman entre os valores genéticos
dos reprodutores, com base nos dois modelos foi 0,96, mos-
trou semelhante classificacdo dos reprodutores pelas duas
metodologias. Considerando as estimativas obtidas neste es-
tudo, com o modelo de limiar, verifica-se que é possivel ob-
ter ganho genético para sobrevivéncia por meio da selegdo.

Comentarios

Com base na revisdo de literatura realizada pode-se
verificar que a utilizagdo do modelo de limiar, que considera
a natureza multinomial das caracteristicas ¢ adequado para
utilizagdo em avalia¢des genéticas de animais, para caracte-
risticas categoricas.

Por meio do modelo de limiar obtém-se maiores
estimativas de parametros genético que os obtidos pelos mo-
delos lineares, proporcionado, assim, a obteng¢@o de maiores
ganhos genéticos por meio da selegdo.

Além disso, os valores genéticos dos animais para
caracteristicas categoricas podem ser preditos com maior
acuracia, quando se utiliza um modelo de limiar.
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