METODOS DE ESTIMACAQ DE VARIANCIAS E PARAMETROS AFINS
DE CARACTERISTICAS DE CRESCIMENTO EM BOVINOS!

ALFREDC RIBEIRC DE FREITAS? e ROLAND VENCOVSKY?

RESUMO - O método Iterativo Simples de Henderson (IHSM), o da Méxima Verossimilhanga
{ML) & o da Méxima Verossimilhanca Restrita (REML), foram comparados quanto 3 estimativa
de varidncias e covaridncias genéticas (g,;), residuais (r;) e outros parfmetros genéticos na
andlise univariada do peso 4 desmama ¢ aos doze meses, om bovinos. Os resultados das diversas
andlises foram comparados aos obtidos com os do métedo 3 de Henderson (H3), tradicionalmente
utilizado para estimar parfimetros genéticos. IHSM, ML e REMI. convergiram com o mesmo
nfimero de iteragdes, porém o REML foi mais exigente computacionalmente. Todos os métodos
proporcionaram resultados semelhentes para r; , porém o REML estimou valores maiores de g, ,
€, conseqficnfemente, valores maiores para as herdabilidades ¢ correlagio genética em ambas as
caracteristicas. Comparado ao REML, o0s resultados mais proximos foram obtidos pelo ML, e os
mais discordantes, pelo H3.

Termos pars indexagiio: gado de corte, componentes de varidacia, métodos de Henderson.

METHODS OF ESTIMATION OF YARIANCES
AND RELATED PARAMETERS FOR GROWTH TRAITS IN CATTLE

ABSTRACT — The Iterative Henderson Simple Method (THSM), Maximum Likelihood (ML) and
Restricted Maximum Likelihood (REML) were evaluated, regarding genetic (g.) and residual
(r,} variances and other genetic parameters estimates from univariate analysis of body weights at
weaning and at 12 months of age in caitle. The results of several analysis were compared to these
obtained by method 3 of Henderson (H3), traditionally used in the estimation of genetic
parameters. [HSM, M. and REML converged with the same number of iterations, although
REML. demanded more computational time. All methods preduced similar results for the residual
{co)} variances, but REML estimated higher values for g;, in both traifs and, consequently higher
values for heritabilities and genetic correlations. Compared to REML, ML was similar and H3
was the most divergent with respect to the genetic parameters estimation.

Index terms: beef catfle, variance components, Henderson methods.

INTRODUCAO

O método tradicionalmente utilizade para es-
timar parimetros genéticos no methoramento
animal ¢ o métode 3 de Henderson (1953), que
utiliza quadrados minimos por ajustamento de
constantes, ¢ que estd disponivel em "Software"
em virias versdes (Harvey 1985, por exemplo)
para microcomputadores. Deficiéncias associadas
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a este método, taas como o nio controle de vicios
das estimativas devidos 2 selegdo e/ou descarte de
animais, a impossibilidade de utilizagdo do paren-
tesco entre os animais envolvidos, ¢ a probabili-
dade de mais de uma solugfio, limitam o seu uso.

Neste trabalho sfo estudados o méiodo da
Mixima Verossimilhanga — ML (Hartley & Rao,
1967) e 0 métode da Mixima Verossimilhanga
Restrita — REML (Patterson & Thompson 1971),
que possuem propriedades desejaveis, principal-
mente quando as observagdes tém distribuicdo
normal {(Harville 1977) e, ainda, ¢ Méiodo
Iterativo Simpies de Henderson (THSM) descrito
por Henderson (1984), que usa pscudoesperancgas,
porém de ficil implementagio e uso.

O cbjetivo do presente trabalho foi comparar
enire si 0 método 3 de Henderson (H3), o ML, ¢
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REML ¢ ¢ IHSM, guanto aos aspectes computaci-
onais, estimativas de varidncias ¢ covariincias e
parimetros afins na andlise univariada do peso &
desmama (Y,} e peso aos doze meses {Y,) de
animais da raga Canchim, nascidos e criados na
Fazenda Canchim, municipic de Sio Carlos, SP,
de 1982 a 1988,

MATERIAL E METODOS

Os dados utilizados neste trabatho foram obtidos de
526 fémeas ¢ 599 machos da raga Canchim, fithos de
52 touros, nascidos e desmamados no periodo de 1982
& 1928, na Fazenda Canchim, mmicipio de S#o Carlos,
SP, base fisica de Centro de Pesquisa de Pecudria do
Sudeste, da EMBRAPA. Foram consideradas duas
£pocas de nascimento (época 1: maio a julho, e época 2:
agosto a dezembro) e nove classes de idade da vaca ac
parto, em anos, sendo £ 4 anos ¢ = 1]l anos as
extremas. As caracteristicas analisadas foram Y; e Y,
ajustados linearmente para 240 ¢ 365 dias, respectiva-
mente, por meic das seguintes expressdes:

Yy = PN+ (PD - PN)/, * 240

Y; =Y, (P -PDY(L-1; ) * 125

em que:

PN = peso cbservado ao nascimento, em kg,
P} = peso observado & desmama, em kg,
P2 =peso observado aos 12 meses, em kg;
Iy = idade A desinama, cm dias;

L,  =1idade & pesagem Py,, em dias.

Métados de analise

O modelo misto utilizado foi:
Y=Xb+Zu+g {1
om que;
Y =velor de observagBes{nx i),
b  =vetor de efeites fixos desconhecides {p x 1)

sexo, €poca € aRo;

X =matriz de valores conhecidos (a x p), que associa
os elementos de b ao vetor de dados Y,

a  =vetor aleatério (g x 1}, gue inclui os valores
gendticos a serem preditos: efeito de touros,
suposte ter distribuigfio normal com média zero e
varidncia 1a2;

Z  =matriz de valores conhecidos (n x q), que associa
os elementos de u ao vetor de dados Y,

£ =vetor aleatdric (n x 1), suposto ter distribuigio
normatl com média zero e varidincia 162,
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Esperangas e varidncias

-l

ul=| o kVarju| =

e o [-4
As estimativas b e # sdo obtidas das Equages de

Modelos Mistos — EMM (Henderson 1973) — onde C ¢
a inversa generalizada da matriz de coeficientes {Searle
1571). Em termos matriciais.

3] [xr'x wr'z xRty XR'Y 6l
E ZR'X ZRTZ+G'| |ZTR'Y C‘ z'R Y

em que:

ZZal + 62%1 0 0
2Z2o? 0 |[2]
al*i

Rt = /o2 % G1=1/o2%T; G é a matriz de
covariincia de 4, ¢ R a mairiz de covariincia dos
residuos; I é a matriz identidade de ordem n; O2 ¢ O2
as variincias genética e residual, respectivamente. A
contribui¢@io do componente G & devida A varidneia
entre touros e, por hipdtese, a varifincia entre progénies
do mesmo tourc € constante, sendo y; ¢ W mufuamente
independentes. Cy, C;, & G 80 submatrizes da
inversa generalizada da matriz de coeficientes.

Métodos de estimagio de varidncias e covariincias
Método 3

Originalmente proposto por Henderson (1953}, o
método 3 baseia-se em redugdes de somas de
quadrados do modelo compieto, as quais so igualadas
45 suas esperangas para estimar os componentes como
em uma andlise de quadrados minimos ortogonais. As
estunativas de variancias sio obtidas por:

&= R(u/b)-Ri{q-1)ol [4]
tr[ZZ-Z/ XX Xy X' 7)

P Y'Y-R(bu)
¢ n—-rbu}

Y'Y = soma de quadrade das observagdes,

R(b,u) = redugio devida ac ajustamento do modelo
completo;

fbu) = postode (X:Z)

R(w/b) = R(bu)- R(b)

Sob a suposi¢iio de acasalamento ac acaso e tama-
nho amostral grande, tal que mudangas genéticas alea-
torias sdo despreziveis, o método 3 estima componen-
tes de varifincias considerando-se os parAmetros de
uma populagio-base (Dempfle et al. 1983). Entretanto,
de acordo com Henderson {1975), auséneia de solugidie
anica e varifincia grande associada ao erro de predigiio
sfio duas deficiéncias deste método. As estimativas dos
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pardmetros gendticos foram obtidas através dos proce-
dimentos contidos no "User's. Guide for LSMLMW®
(Harvey 1985).

IHSM

Este método foi inicialmente denominado de
"Henderson Simple Method" - HSM; uftimamente, as
formas quadraticas obtidas da solugfio deste tém sido
usadas em procedimentos iterativos, e o método passou
a ser chamado "Iterativo Henderson Simple Method" -
IHSM (Henderson 1984). Utiliza pseudoesperanga,
peis por pressuposigfo, os valores iniciais da razlio de
varidncia (Gi H és) s8c iguais aos valores verdadeiros,

Inicialmente, absorvem-se os efeitos fixos, resultan-
do no sistema:

[ZMZ+02 Galii = Z'MY: M =1 - XXXy~ X’

A solugio aproximada 1 obiém-se, substituindo-se
a matriz de coeficientes por uma matriz diagonal D, da
forma:
Diag 1Z'MZ+02Ga]& = Z’MY; Di =

= Z'MY ez = DZ'MY 51

As estimativas de varidncias ¢ covarancias sao
obtidas considerando-se as pseudoesperangas abaixo:
E[d'i] = ¢ {DZ°'MZ ZZMZD gl + D'Z'M MZD7a?] 6]
E[Y'MY] = TRIZ'MZ g2 + M g2}

O processa & iterative, pois a matriz D ¢ fungfo de
varifincias iniciais, entretanio, o procedimento & com-
putacionalmente facil, pois envolve somente os elemen-
tok da diagonal principal da matriz de coeficientes para
a solucio do vetor u. Uma pressuposigiio do método
THSM ¢ que os elementos da diagonal principal sdo
grandes relativamente aos elementos fora da diagonal.

Métodos da ML e REML

As estimativas de variincias genéticas e residuais
por ML e REML foram obtidas através do procedi-
mento "VARCOMP" do SAS (SAS 1985, p.817).

Os erros-padrio das estimativas de herdabilidade
foram calculados considerando-se a matriz de informa-
¢ic de Fisher, e expansio, pela série de Taylor
{Kendaill & Stuart 1969).

As estimativas de covariincias genéticas € residuais
em todos as métedos foram obtidas considerando-se a
relagio Cov (Y, Yy = [Var(Y, + ¥,) - Var(Y,} -
Var(Y;)¥2.

Estimativas de outros parimetros genéticos

Estimativas de coeficientes de herdabilidade, corre-
lagles genéticas, fenotipicas, ambiental e residual entre
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as caracteristicas foram obtidas através de férmulas
descritas em Becker (1975), considerando a correlagio
entre meios-irmdos paternocs.

RESULTADOS E DISCUSSAO

As estimativas de componentes de varidncias
entre touros ¢ residuais estdio na Tabela 1.

Tabela 1 - Estimativas de variincias (kg?) entre
touros {g;) e residuais ().

i Méiodo
Estimativa
H3} HSM(7y ML(7) REML(7)*

% 118,17 124,77 132,10 144,50
F 16040 104,98 122,231 134,66
B 9533 8549 91,23 106,85

I 594,80 59709 585,28 595,99
£, 493777 493,72 485,11 521,14
£, 886,35 903,98 877,64 892,32
*Nuamero de iterages

+Cov (Y;, Yy) = [Var(¥, + Y3} - Var(Y;) -
Var(Y )12

O método da ML convergiu com sete € oito ite-
ragdes para Y, e Y,, respectivamente, enquanto
que o REML convergiu com seis iteragles para
ambas as caracteristicas, porém com apenas trés
iteragBes as estimativas de parimetros gendticos
tinham precisfo de duas casas decimais.

A Fig. 1 flustra o comportamento das estimati-
vas de variincias e covariincias em cada iteragio.
Estes resuttados, no entanto, devem ser analisados
com cauiela, pois de acordo com Rothschild et al.
(1979), a natureza dos dados, 3 qualidade dos
valores iniciais, 0 método de estimagdo e ainda o
algoritmo usado, devem ser analisados conjunta-
mente.

Hemmerle & Hartley {1973), analisando uma
amostra pequena de dados em um experimento fa-
torial, verificaram que as estimativas para os efei-
tos fixos convergiram em dez iteragdes, ¢ a dos
componentes aleatérios, em treze. De acordo com
pesquisas realizadas por Rothschild et al. {1979),
na andlise de dados de produgfio de leite na pri-
meira ¢ segunda lactagdes, cerca de 30 iteragdes
por ML foram necessdrias para estimar parime-
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FIG. 1. Estimstivas de varidncias genéticas (3,) ¢ residuais (5,) obtidas por THSM, M1 ¢

REML, onde i =
respectivamente,

tros da populagio livres de vicios devidos & sele-
¢do.

A rapidez de convergéncia obtida no presente
trabatho com ML ¢ REML, no entanto, estd de
acordo com o esperado teoricamente para carac-
teristicas univariadas, uma vez que foi usado ¢ al-
goritmo de Newton-Rapshon, o qual permite lo-
calizar um valor maximizante dentre de poucas
iteracBes, quando o valor inicial esti na vizi-
nhanga do verdadeiro valor, ou seja, a verossimi-
lhanga por este método incrementa monotonica-
mente quando estd préxima do maximo (Jennrich
& Sampson 1976, Harvitle 1977).

Nas estimativas de componentes de varidncia
gendtica e residual, para caracteristicas do sémem
através de REML, cerca de 11 iteragdes foram ne-
cessdrias (Taylor & Everett 1985), resultados se-
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melhantes aos obtidos por Hemmerle & Hartley
(1973), porém mais lento do que os obtidos aqui.

Mesmo que os métodos ML ¢ REML convir-
jam para estirnativas dentro do espago de parime-
tres, um problema existente € saber se a estima-
tiva obtida representa uma solugfio mixima global
ou se € apenas maxima local (Henderson 1986,
Groeneveld & Kovac 1990). Na verdade, apenas
para a andlise de variincia com dados balancea-
dos e ainda para estimativas dentro do ¢spago de
parimetros € que o méaximo global pode ser ga-
rantido. No caso de dados desbalanceados, tem-se
certa garantia de solugfio maxima global quando
se usam diferentes valores iniciais ¢ estes conver-
gem para a mesma solugio.

As estimativas de correlagBes estio na
Tabela 2. As correlagBes fenotipicas, consideradas



METODOS DE ESTIMACAO DE VARIANCIAS

de médios a altos, foram similares em todos os
métodos, o que indica que h4 variagiio para a taxa
de crescimento corporal da desmama aos doze
meses de idade. Da mesma forma, as correlactes
residuais foram constantes, ¢ que mostra que oS
efeitos residuais obtidos nas andlises de varidncia
variaram enire as caracteristicas, porém a
proporcionalidade se manteve entre os métodos,
ML ¢ REML proporcionaram comelagies
genéticas ligeiramente superiores a 1, mostrando
que, mesmo que se tenham estimativas de
varidncias positivas, € possivel que parimeiros
gendticos obtidos em fungdo destas se situem fora
do espago de definic#io. Segunde Henderson
{1986), apenas o wuso do algoritmo EM
{"Expectation-Maximization™), de Dempster et al.
{1977) pode proporcionar estimativas dentro do
espago de defini¢io.

Através das Tabelas 1 e 3, verifica-se que todos
os métodos apresentaram estimativas de cova-
ridncia e de herdabilidade menores que as obtidas
por REML, para ambas as caracteristicas. O mé-
todo da REML apresentou estimativas de compo-
nentes de variincias entre touros e de herdabili-
dade para Y; mais consistentes com as obtidas por
REML para Y, a0 passo que 0 método 3 foi o
mais consistente para Y,. As estimativas dos
componentes de varidncias residuais obtidas por
MIL. para ambas as caracteristicas foram viciadas
para menos em cerca de 2,0% em relagio as obti-
das por ML. Corbeil & Searle (1976) e Harville

TABELA 2 - Estimativas de correlagies enire o
peso i desmams ¢ peso de doze meses

de animais Canchim.
Correlagio H3 HSM ML REML
Genética 0,95 1,01 1,12 1,08
Fenotipica 0,71 0,71 0,73 0,73
Ambiental 0,51 047 0,34 0,2%
Residual 0,68 0,67 0,69 0,68

§59

{1977) relataram a comparagho dos quadrados
médios residuais entre ML e REML e apresenta-
ram propriedades gerais desses estimadores.

A Tabela 4 mostra as estimativas dos coefici-
entes de variagdo genético-aditivo, fenotipico,
ambiental ¢ residual, expressos em percentagem
em relagiio 4 media da caracteristica.

Em ambas as caracteristicas, as estimativas
obtidas através do métods 3 foram inferiores as do
REML. A diferenca foi maior para o componente
de varidncia entre touros. O método 3, conforme
discussio de Henderson (1973) ¢ Dempfle et al.
{1983), produz estimativas nfo viciadas quando
as esperangas s3o consideradas sob a suposiciio de
que Var (u) = Io}, isto &, que os touros nio sejam
relacionados. Conforme Dempfle et al. (1983), o
método 3 estima componentes de varidncias con-
siderando-se o0s parimetros de uma populagio-
-base, porém guando usado em populacio subme-
tida & selegdo, as estimativas obtidas sdo viciadas
para menos. Em uma raga sintética de bovinos
como ¢ a Canchim, certamente na sua formagio e
consolidagio, a selegfo tem atuade de alguma
forma, tendo conseqiléncia na precisfo das esti-
mativas.

Na presenca de selegio (Dempfle et al. 1983,
Henderson 1984, Carabafio et al. 1989) sobre as
caracteristicas de desenvolvimento, ¢, ainda, a
nio-inclusfio da muatriz de parentesco (Carabafio
etal. 1989, Cue et al. 1990, Wood et al. 1991), hi
uma fendéncia de se obterem valores menores
para Os componentes de varifincias entre touros.
Como os métodos da ML e da REML controlam
e/ou  minimizam vicios das  estimativas
decorrentes de selecio (Rothschild et al. 1979,
Henderson 1986, Ouweltjes et al. 1988, Vanraden
& Jung 1988), isio explica, em parte, os valores
majores obtidos para as varidncias genéticas e
consegiientemente das  estimativas de k?
proporcionadas por estes métodos, sendo o da

TABELA 3 - Estimstivas de herdabilidade do pese & desmama (Y;) e s05 doze meses (Y;) de animals

Canchim
Caracteristicas H3 THSM ML REML
Yy 0,66 +0,13 069016 0,74 =016 0,78 x0,18
Y3 0,39+ 0,10 0.34+0,15 0,38 £0,11  043£0,14

Pesq. agropec. bras., Brasilia, v.28, n.7, p.855-861, jul. 1993



860

TABELA 4 - Estimstivas de  coeficienies de

variagio, Y
H3 HSM M. REML
Genético-aditiva(l) 1L14 11,76 12,10 12,65
Genético-aditiva(2) 959 208 938 10,15
Fenotipica (1) 1406 14,14 14,10 1432
Fenotipica (2) 1538 1544 1528 1552
Ambiental (1) 816 78 724 6,71
Ambiental {2) 1203 1249 1207 11,74
Residual (1) 12,84 1286 12,73 12383
Residual {2) 14,62 1476 1454 14,67

& "1" refere-se a peso & desmama, ¢ "2", a peso aos
dozes meses

REML mais indicado, visto que este considera os
efeitos fixos associados ao modelo para estimar a
varidncia residual, enquanto o ML nio o faz.

Qutro fator que pode influenciar as estimativas
h?, quando se considera a correlaco entre meios-
-irmdos paternos, & que, sob a suposigio de acasa-
lamentos a0 acaso e auséncia de endogamia, o
componente de variincia entre touros pode super-
estimar a variiacia genética aditiva, dado o fato
de ignorar os efeitos de domindncia direcional.
Segundo Tempelman & Bumside {1990), pouca
atengfio tem sido dada aos efeitos genéticos, os
quais podem influenciar o desenvolvimento dos
animais, principalmente em cruzamentos. Neste
caso, & amostragem dos gendtipos € 2 mudanga
genctica aleatéria podem provocar alteragdes
censiderdveis na vanidincia genética e nos valores
de h?,

Finalmente, vale ressaltar que os componentes
do ambiente estdo constantements interagindo en-
tre si € modificando as fontes de variagio ambien-
tal. Como a herdabilidade ¢ dependente da vari-
ancia residual, quaisquer mundangas neste compo-
nente podem provocar alteragdes dristicas nos
valores de b2

CONCLUSAO

Os métodos de estimacio estudados proporcio-
naram resuitados semelhantes quanto as varidn-
cias residuais; porém, todos subestimaram as ¢s-
timativas de variincias genéticas ¢ de herdabili-
dades, quando comparados aoc REML. Estes resul-
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tados, associados ds excelentes propriedades do
REML., sugerem a sua escolha para estimar pa-
rimetros genéticos no melhoramento animal.
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