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RESUMO

Objetivou-se estimar parâmetros genéticos, 
utilizando inferência Bayesiana, para as estimativas dos 
parâmetros individuais de peso à maturidade ( Â ) e taxa de 
crescimento ( K̂ ), obtidos pela função de crescimento Brody. O 
arquivo estava constituído de 14.563 registros de pesos e idades 
referentes a 1.158 fêmeas da raça Nelore, participantes do 
Programa de Melhoramento Genético da Raça Nelore. Para a 
análise das estimativas dos parâmetros da curva, via inferência 
bayesiana, foi proposto um modelo animal unicaráter, que incluiu 
como fi xo o efeito de grupo contemporâneo (animais nascidos no 
mesmo estado, no mesmo trimestre do ano, mesmo ano e mesmo 
regime alimentar) e como aleatórios os efeitos genético direto e 
residual. Nessa análise, foram utilizados dois diferentes tamanhos 
para as cadeias geradas pelo algoritmo de amostragem de Gibbs, 
de 550 e 1.100 mil ciclos, com períodos de descarte amostral 
de 50 e 100 mil ciclos, respectivamente, e amostragens a cada 
500 e 1.000 ciclos, respectivamente. As médias posteriores da 
variância genética aditiva e residual foram próximas, tanto para 
Â  quanto para a K̂ , mesmo quando implementados diferentes 
tamanhos para as cadeias geradas pelo algoritmo de amostragem 
de Gibbs. Os coefi cientes de herdabilidade estimados para Â , 
variaram de 0,44 a 0,46, amplitude semelhante aos 0,46 a 0,48 
obtidos para as estimativas de K̂ . Essas magnitudes indicam que 
a seleção pode ser usada como instrumento para alterar a forma 
da curva de crescimento desses animais. Entretanto, o uso das 
informações obtidas, visando à alteração da curva de crescimento 
dos animais, deve ser feito com grande cautela, uma vez que as 
características a serem trabalhadas na modifi cação do formato 
da curva de crescimento, de acordo com resultados da literatura 
especializada, são negativamente correlacionadas.

Palavras-chave: modelo animal, peso assintótico, raça Nelore, 
taxa de crescimento.

ABSTRACT

The objective of this study was to estimate genetic 
parameters using Bayesian inference for the estimates of individual 
parameters of mature weight ( Â ) and growth rate ( K̂ ), obtained 
by Brody growth function. The fi le consisted of 14,563 records 
relating to weights and ages of 1,158 Nelore females, participants 
in the Genetic Improvement Program of the Nellore. For the 
estimates analysis of the curve parameters via Bayesian inference, 
it was used an univariated animal model that included as fi xed 
effect of contemporary group (animals born on the same state, 
in the same quarter of the year, the same year and feedlot) and 
random as the direct genetic and residual. In this analysis  it 
was used two different sizes for the chains generated by Gibbs 
sampling algorithm, 550 and 1.1 million cycles, with initial 
discarding of 50 000 and sample of 100 000 cycles, respectively, 
and sampled every 500 cycles and 1000, respectively. The mean 
posterior and residual additive genetic variance showed a small 
variation to both Â  and K̂ , even when implemented in different 
sizes for the chains generated by Gibbs sampling algorithm. The 
heritability estimates for Â , ranged from 0.44 to 0.46, similar 
to the range 0.46 to 0.48 obtained for the estimates of K̂ . These 
magnitudes indicate that the selection can be used as a tool to 
change the shape of the growth curve of these animals. However, 
the use of the information to amend the growth curve of animals, 
must be done with great care, since the traits to be worked in the 
modifi cation of the shape of the growth curve according to the 
literature results are negatively correlated.

Key words: animal model, asymptotic weight, growth rate, 
Nellore breed.

IUniversidade Federal do Pampa (UNIPAMPA), Campus de São Gabriel, 97300-000, São Gabriel, RS, Brasil. E-mail: 
analiagarnero@yahoo.com.br. Autor para Correspondência.

IIEmbrapa Pecuária Sudeste, São Carlos, SP, Brasil.
IIIPrograma de Pós-graduação em Ciências Animais, Faculdade de Agronomia e Medicina Veterinária (FAV), Universidade de Brasília 
(UnB), Brasília, DF, Brasil.

IVDepartamento de Zootecnia, Faculdade de Ciências Agrárias e Veterinárias (FCAV), UNESP, Jaboticabal, SP, Brasil.
VAssociação Nacional de Criadores e Pesquisadores (ANCP), Ribeirão Preto, SP, Brasil.

brought to you by COREView metadata, citation and similar papers at core.ac.uk

provided by Repository Open Access to Scientific Information from Embrapa

https://core.ac.uk/display/45514663?utm_source=pdf&utm_medium=banner&utm_campaign=pdf-decoration-v1


703 Garnero et al.

Ciência Rural, v.43, n.4, abr, 2013.

INTRODUÇÃO

Análises de dados de medidas repetidas 
se mostram de grande importância no melhoramento 
genético, pois incluem as situações em que as 
unidades experimentais ou indivíduos, de diferentes 
subpopulações ou tratamentos (sexo, raça, etc.), 
são analisados ao longo de diversas condições de 
avaliação (tempo, doses etc). Entre essas análises, 
destacam-se as curvas de crescimento dos animais 
que relacionam os pesos (y) e as idades (t), por meio 
de modelos não-lineares (Logístico, Gompertz, 
Brody, Von Bertalanffy, Richards) que apresentam 
parâmetros com interpretação biológica (FITZHUGH 
JR., 1976). Esses modelos são utilizados para 
descrever o crescimento do animal ao longo do 
tempo, o que possibilita avaliar os fatores genéticos 
e de ambiente que infl uenciam na forma da curva 
de crescimento e, desse modo, alterá-la por meio 
da identifi cação e seleção de animais com maior 
velocidade de crescimento, sem alterar o peso adulto, 
ao invés de selecionar animais cada vez maiores, 
aumentando os custos de mantença (GARNERO et 
al., 2006). GARNERO et al. (2005) e SANTORO et 
al. (2005) destacaram o modelo não linear de Brody 
como adequado para a descrição do crescimento de 
bovinos da raça Nelore, principalmente por apresentar 
formulação matemática relativamente simples.

Coefi cientes de herdabilidade para as 
estimativas dos parâmetros das curvas, obtidos 
por meio de ajustes de modelos de crescimento, 
geralmente são restritos aos parâmetros de maior 
signifi cado biológico, como o peso assintótico (A) 
e a taxa de maturidade (K). Assim, herdabilidades 
estimadas para A na raça Nelore tiveram ampla 
variação, de 0,09 a 0,69 (GARNERO et al., 2005; 
SILVA et al., 2010). Para K, as estimativas também 
foram de grande variação e de moderada a alta 
magnitude, não ultrapassando o valor de 0,44 
(SANTORO et al., 2005; SILVA et al., 2010).

Uma metodologia utilizada para a 
obtenção de parâmetros genéticos para as estimativas 
dos parâmetros das curvas, bem como para a 
avaliação genética, baseia-se na teoria Bayesiana. A 
inferência Bayesiana utiliza métodos probabilísticos 
para descrever a incerteza sobre o verdadeiro valor 
de algum parâmetro (FARIA et al., 2007), ou seja, 
consiste em descrever erros que possam existir em 
torno da estimativa de um parâmetro, usando como 
medida do erro a probabilidade de que o parâmetro 
apresente determinado valor.

Assim, objetivou-se estimar os 
componentes de variância e as herdabilidades, 
utilizando inferência Bayesiana, a partir das 
estimativas dos parâmetros individuais de crescimento 
Â  e K̂ , obtidos pelo modelo clássico não linear 
Brody, com dados de crescimento até a maturidade 
de fêmeas da raça Nelore.

MATERIAL   E   MÉTODOS

Os 14.563 registros de pesos e idades 
referentes a 1.158 fêmeas da raça Nelore, nascidas 
entre 1985 e 1995, foram provenientes de dez 
fazendas participantes do Programa de Melhoramento 
Genético da Raça Nelore (PMGRN) e distribuídas em 
sete Estados do Brasil (BA, GO, MG, MS, PA, PR e 
SP). A função Brody, Yt = A (1-Be-kt) +  (BRODY, 
1945), foi o modelo matemático não linear utilizado 
para estimar os parâmetros da curva de crescimento, 
uma vez que há indícios na literatura do melhor ajuste 
dos dados da raça Nelore a esse modelo (GARNERO 
et al., 2005; MALHADO et al., 2009; SILVA et al., 
2011). Nessa equação, Y representa o peso do animal a 
uma determinada idade (t); Â  é o valor assintótico de 
Yt (peso médio na maturidade, em kg); B é a constante 
de integração relacionada com os pesos iniciais (grau 
de maturidade do animal ao nascimento); K̂  é a taxa 
de variação da função exponencial (velocidade, em 
kg dia-1, com que o animal se aproxima ao tamanho 
adulto); e é o logaritmo em base natural e e representa 
o erro aleatório, associado à cada pesagem, no qual 
foi assumido que os erros são independentes e 
normalmente distribuídos com média zero e variância 
igual a      , ou seja,                       . Foi utilizado o 
procedimento NLIN do SAS (2003) para a obtenção 
das estimativas individuais dos parâmetros e dos 
parâmetros médios, a partir da totalidade dos dados 
disponíveis. Vale ressaltar que ocorreu a convergência 
de todos os modelos dos animais utilizados no 
presente estudo.

Para a obtenção dos componentes de 
variância e herdabilidades das estimativas dos 
parâmetros pesos assintóticos ( Â ) e taxas de 
maturidade ( K̂), utilizou-se o programa Multiple Trait 
Gibbs Sampling in Animal Model (VAN TASSEL 
& VAN VLECK, 1996), sob modelo animal. Nessa 
análise, foi proposto um modelo unicaráter, que 
incluiu como fi xo o efeito de grupo contemporâneo 
(GC) e, como aleatórios, os efeitos genético aditivo 
direto e residual. Os GC foram constituídos por 
animais nascidos no mesmo estado, no mesmo 
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trimestre do ano (Estação 1 = meses de janeiro a 
março, 2 = meses de abril a junho, 3 = meses de julho 
a setembro, 4 = mês outubro a dezembro), mesmo 
ano e mesmo regime alimentar (1 = pasto, 2 = semi-
confi nado, 3 = confi nado). Foram eliminados animais 
que não possuíam pelo menos uma pesagem entre os 
24 e 36 meses, uma entre 36 e 48 meses e uma após 
os 54 meses. Também foram eliminados todos os GC 
com menos de cinco animais, permanecendo 153 
grupos e 1087 registros para as análises. A matriz de 
parentesco continha 1900 animais.

Em termos matriciais, o modelo animal 
pode ser descrito como: y=X + Za + , em que: 
y = vetor das observações de cada característica 
(parâmetro Â  e K̂ ); X = matriz de incidência dos 
efeitos fi xos (GC);  = vetor dos efeitos fi xos; Z = 
matriz de incidência do efeito genético direto de 
cada animal; a = vetor de efeitos genéticos diretos 
aleatórios;  = vetor de efeitos residuais aleatórios.

As pressuposições acerca da distribuição 
de y, a, e  podem ser descritas como:

em que: V=ZGZ’+R; G=A2
a; R=I2

e .
Para os componentes de (co)variância 

genética, foi assumido que G têm distribuição de 
Wishart Invertida (IW), na forma:

Por outro lado, para os componentes de 
variância residual, foi assumido que cada elemento 

 tem distribuição qui-quadrado invertida, na 
forma:

A função densidade de probabilidade 
conjunta posterior dos parâmetros, dados os 
hiperparâmetros, foi obtida por meio do produto das 
distribuições a priori pela função de verossimilhança, 
conforme descrito por VAN TASSEL & VAN VLECK 
(1996). Para implementar a amostragem de Gibbs, 
foram obtidas as funções densidade de probabilidade 
condicionais completas para cada parâmetro, por 
meio da derivação da função de densidade posterior 
conjunta, considerando como constantes os valores dos 
outros parâmetros contidos no modelo. As estimativas 
das médias a posteriori para os componentes de (co)
variância foram baseadas no valor esperado de suas 
distribuições condicionais completas.

O programa Gibanal (VAN KAAM, 
1997) foi empregado para análise das cadeias Gibbs, 
com o objetivo de defi nir o período de burn-in, 
intervalo de amostragem do parâmetro da cadeia 
e número total de amostras a ser empregado. Com 

isso, foram gerados dois diferentes tamanhos para 
a cadeia de Markov, de 550.000 e 1.100.000 ciclos. 
Os períodos de descarte amostral (burn in) foram 
de 50.000 e 100.000 ciclos, respectivamente. As 
amostras foram realizadas (thinning interval) a cada 
500 e 1.000 ciclos respectivamente, assegurando 
que as correlações seriais fossem nulas ou muito 
pequenas, segundo VAN TASSEL & VAN VLECK 
(1996). Neste estudo, os valores iniciais para cada 
componente de variância de A e K foram resultantes de 
análises prévias (GARNERO et al., 2005), a partir do 
Multiple Trait Derivative Free Restricted Maximum 
Likelihood- MTDFREML (BOLDMAN et al., 1995). 
A distribuição inicial dos parâmetros foi assumida 
como sendo fl at, não refl etindo nenhum conhecimento 
inicial do parâmetro estudado (0), e aguda, admitindo 
como distribuição informativa para os valores dos 
parâmetros (3). O critério de convergência usado na 
interação Gauss-Seidel foi de 10-9. O arquivo gerado 
pelo MTGSAM foi submetido a análises, a posteriori, 
pelo programa GIBANAL (VAN KAAM, 1997), para 
a obtenção das densidades marginais posteriores das 
herdabilidades das estimativas do Â  e de K̂ .

RESULTADOS   E   DISCUSSÃO

As médias das estimativas dos parâmetros 
peso assintótico ( Â ) e da taxa de maturidade ( K̂ ) 
foram 535,08kg e 0,045kg dia-1, respectivamente, 
valores estes compatíveis aos 470kg observados 
para Â  em outros sistemas de produção (SANTORO 
et al., 2005; LOPES et al., 2011). Para K̂, notam-
se valores inferiores aos relatados para essa raça 
em outros estudos (MALHADO et al., 2009), 
caracterizando crescimentos mais tardios e peso 
assintótico superior para a presente população. 
Esses resultados eram esperados, visto ser clássica 
a relação antagônica entre as estimativas dos 
parâmetros Â  e K̂  em diversos estudos envolvendo 
várias espécies (FREITAS, 2005; GARNERO et al., 
2005), além de existir efeito de sexo tanto sobre o 
Â  quanto em relação a K̂ . Contudo, ressalta-se a 
consistência das estimativas desses parâmetros, haja 
vista que a maioria dos trabalhos sobre esse tema não 
apresentam frequências de pesagens constantes e que 
representem valores observados do nascimento a fase 
adulta, considerando animais acima de quatro anos de 
idade (SANTORO et al., 2005; MALHADO et al., 
2009; LOPES et al., 2011).

De modo geral, as médias posteriores da 
variância genética aditiva (Va) e residual (Vr) foram 
próximas (Tabela 1), mesmo quando implementados 
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diferentes tamanhos para as cadeias de Markov, 
período de descarte (burn in) e tamanho amostral 
(thining interval). Da mesma forma, os intervalos de 
credibilidade a 90% e as regiões de alta densidade 
a posteriori apresentaram pequena amplitude de 
variação, quando comparados os resultados obtidos a 
partir das diferentes implementações. As distribuições 
posteriores para os componentes de Va e Vr (Tabela 
1; Figura 1) para o Â , utilizando 550 mil ciclos e 
distribuições com hiper 0 e hiper 3 (hiperparâmetros 
da priori), apresentaram simetria, com região de alta 
densidade a posteriori entre 2631,08 e 3494,23kg 
para a Va, e 3245,17 a 4108,66kg para a Vr (Tabela 1; 
Figura 1), valores estes superiores aos 1354,83 e aos 
1431,07kg, estimados para a Va e Vr, respectivamente, 
por JENKINS et al. (1991). Chama-se a atenção para 
o trabalho destes últimos autores que utilizaram a 
metodologia dos quadrados mínimos para estimação 
dos componentes de variância. De forma semelhante, 
comportaram-se as distribuições posteriores para as Va 
e Vr (Tabela 1) quando se utilizaram 1.100 mil ciclos. 
A única diferença existente entre as distribuições foi 

no achatamento, quando se utilizaram distribuições a 
priori não informativa (fl at), contudo, apresentaram 
regiões de alta densidade a posteriori coincidentes, 
localizadas entre 2.301,08 e 3.407,88 para a Va e 
2.254,30 a 4.799,71 para a Vr.

As distribuições posteriores da Va e Vr 
para a taxa de maturação ( K̂ ), estimadas a partir da 
função Brody, comportaram-se de forma semelhante 
às do parâmetro Â  (Figura 2). Quando utilizados 
550 mil ciclos para a Va, observou-se simetria na 
distribuição posterior, com regiões de alta densidade 
entre 48,79 a 63,39 (Figura 2), não se verifi cando 
diferenças entre as distribuições iniciais, porém com 
leve achatamento da distribuição quando utilizada 
distribuição informativa igual a 3.

Os coefi cientes de herdabilidade estimados 
para Â  variaram de 0,44 a 0,46 (Tabela 1), valores 
superiores aos 0,10 relatados por SANTORO et al. 
(2005) e aos 0,13 obtidos por MALHADO et al. 
(2009), trabalhos com animais da raça Nelore. Para 
o parâmetro K̂ , a variação sumarizada para esse 
coefi ciente no presente trabalho (0,46 a 0,48) foi 
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superior aos 0,22 estimados por SANTORO et al. 
(2005) e aos 0,14 obtidos por MALHADO et al. 
(2009), ambos trabalhos com animais da raça Nelore, 
utilizando a mesma função não linear adotada.

Os coefi cientes de herdabilidade, tanto 
para Â  quanto para K̂ , foram de elevada magnitude 
(Tabela 1), o que indica que a seleção poderia ser 
usada como instrumento para alterar a forma da curva 
de crescimento desses animais, como ressaltado por 
SILVA et al. (2010). Entretanto, o uso das informações 
obtidas nos rebanhos estudados em um programa 
de melhoramento genético, visando à alteração da 
curva de crescimento dos animais, deve ser feito 
com grande cautela, uma vez que as características 
a serem trabalhadas na modifi cação do formato da 
curva de crescimento (peso ao nascimento e taxa de 
maturação) seriam negativamente correlacionadas 
(FITZHUGH Jr., 1976), além também da grande 
variabilidade das estimativas. Nesse caso, os índices 
de seleção restritos poderiam ser utilizados com 
maior sucesso (DZAMA et al., 2001; SANTORO et 
al., 2005). BROWN et al. (1976) destacaram que a 
taxa de maturidade ( K̂ ) poderia ser o único parâmetro 
disponível para o trabalho da indústria.

A partir dessa discussão, observam-
se variações nas estimativas de herdabilidade 
para os parâmetros da função de crescimento. Em 
princípio, isso se deve às diferenças verdadeiras no 
quociente variância aditiva/variância fenotípica entre 
populações para um mesmo caráter e espécie, além de 
diferenças na metodologia utilizada para estimação 
desses parâmetros, principalmente quando se utilizam, 
na inferência bayesiana, distribuições iniciais 
informativas. Porém, outras causas são inerentes à 
quantidade de dados analisados nestes trabalhos, uma 
vez que essas estimações em populações menores 
acarretam em erros-padrão mais expressivos em 
função ao valor pontual (metodologia frequentista), 
situação que é contornada pela aplicação da inferência 
bayesiana (FARIA et al., 2007).

CONCLUSÃO

As características relacionadas à curva de 
crescimento de fêmeas da raça Nelore são passíveis de 
seleção, dados os valores estimados dos parâmetros 
genéticos por meio da inferência bayesiana. Se 
aplicadas aos programas de melhoramento como 
critérios de seleção, não favorecerão o aumento do 
peso adulto das fêmeas na raça estudada.

Figura 1 - Frequências relativas das distribuições marginais a posteriori da variância direta (Va) e da variância residual 
(Vr) das estimativas do peso assintótico ( Â ) a partir de 550 e 1100 mil ciclos, considerando prioris com 
hiperparâmetros (hiper) iguais a 0 (não informativa) e 3 (informativa).
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