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RESUMO 
 
 

AVALIAÇÃO GENÉTICA DE POEDEIRAS UTILIZANDO MODELOS DE 
REGRESSÃO ALEATÓRIA 

 
AUTORA: Andriele Medianeira Figueiredo 

ORIENTADOR: Paulo Roberto Nogara Rorato 
 
 

O objetivo neste trabalho foi comparar modelos de regressão aleatória, com diferentes 
ordens de ajuste do polinômio de Legendre e testar diferentes estruturas do arquivo 
de dados na avaliação genética dos animais de uma linhagem da raça Rhode Island 
Red. Os registros foram provenientes do Centro Nacional de Pesquisa em Aves e 
Suínos da Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária (CNPSA/EMBRAPA). Foram 
avaliados registros de produção mensal de 4.211 matrizes, da 22ª até a 61ª semana 
de vida da ave. Para modelar a trajetória da produção de ovos foram utilizados 
modelos de regressão aleatória, que diferiram na ordem de ajuste dos polinômios de 
Legendre para os efeitos aleatórios. Adicionalmente, a partir de uma estrutura 
completa, também foram avaliados seis subarquivos, com diferentes estruturas e 
quantidades de informações, como segue: estrutura 1 – meses ímpares; estrutura 2 – 
meses pares; estrutura 3 e 4 – formadas pelos meses que melhor descreveram a 
curva de produção de ovos (início, pico e persistência); e estruturas 5 e 6 – 
determinadas por análise de componentes principais, os quais foram selecionados os 
meses de produção responsáveis por explicar a maior parte da variação genética dos 
dados. Os critérios estatísticos utilizados para a escolha do modelo e estrutura foram: 
Informação de Akaike (AIC), Informação Bayesiano de Schwarz (BIC), Logaritmo da 
Função de Máxima Verossimilhança (LMV), resíduo, confiabilidade e correlações de 
posição de Spearman. O modelo PL24, com estimativas boas de herdabilidade (0,04 
a 0,22) e correlação genética (0,28 a 0,99) foi o modelo que promoveu melhor ajuste 
para a produção de ovos das aves em estudo. A estrutura quatro (que considerou os 
meses 2, 3, 4, 5 e 10), apresentou maior confiabilidade com a estrutura completa, 
indicando que é possível reduzir os dados e fazer uma boa avaliação genética das 
aves poedeiras de uma linhagem da raça Rhode Island Red. 
 

 
Palavras-chave: Confiabilidade. Componentes principais. Correlação de posição de 
Spearman. Rhode Island Red. Valor genético. 
 



 

 

 

ABSTRACT 
 
 

GENETIC EVALUATION OF LAYING HENS USING RANDOM REGRESSION 
MODELS 

 
AUTHOR: Andriele Medianeira Figueiredo 
ADVISOR: Paulo Roberto Nogara Rorato 

 
 
 

The objective of this work was to compare random regression models with different 
orders of adjustment of the Legendre polynomial and to test different structures of the 
data file in the genetic evaluation of the animals of the Rhode Island Red lineage breed. 
The records came from the Centro Nacional de Pesquisa de Suínos e Aves of the 
Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária (CNPSA/EMBRAPA). Monthly 
production records of 4,211 matrices were evaluated, from the 22nd to the 61st weeks 
of bird life. To model the trajectory of egg production, random regression models were 
used, which differed in the order of adjustment of the Legendre polynomials for the 
random effects. Additionally, from a complete structure, six sub-files were also 
evaluated, with different structures and amounts of information, as follow: structure 1 - 
odd months; structure 2 - even months; structures 3 and 4 - formed by the months that 
best described the egg production curve (beginning, peak and persistence); and 
structures 5 and 6 - determined by principal components analysis, which were selected 
the months of production responsible for explaining most of the genetic variation of the 
data. The statistical criteria used to choose the model and structure were: Akaike 
Information (AIC), Bayesian Schwarz Information (BIC), Maximum Likelihood Function 
Logarithm (LMV), residue, reliability and Spearman's rank correlation. The model 
PL24, with good estimatives of heritability (0.04 to 0.22) and genetic correlation (0.28 
to 0.99) was the model that promoted the best fit for the egg production of the birds 
under study. The structure four (which considered months 2, 3, 4, 5 and 10) presented 
greater reliability with the complete structure, indicating that it is possible to reduce the 
data and make a good genetic evaluation of laying hens of Rhode Island Red lineage 
breed. 
 
 
Key words: Breeding value. Principal componentes. Reliability. Rhode Island Red. 
Spearman’s rank correlation. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

A produção de aves de postura apresentou grande crescimento ao longo dos 

anos. Segundo a Associação Brasileira de Proteína Animal (2018), o Brasil foi recorde 

histórico na produção de ovos, atingindo a marca de 39,9 bilhões de unidades no ano 

de 2017 e o consumo de ovos chegou a 192 unidades por habitante/ano. Estes 

avanços foram possíveis devido as melhorias que vêm sendo obtidas nas áreas de 

manejo, nutrição e, principalmente do melhoramento genético, que realiza um 

constante acompanhamento das características de importância econômica de cada 

linha e de seus cruzamentos, para a partir daí, estabelecer os critérios de seleção e 

garantir que os plantéis sejam renovados com animais de potencial genético superior 

geração após geração (BOARETTO, 2009). O valor genético-econômico de um plantel 

de aves reprodutoras é avaliado em função do peso corporal, da taxa de postura e do 

tamanho do ovo, além de outras características correlacionadas, como início da 

postura, que pode ser determinado por inúmeros fatores inter-relacionados, como 

idade e genética (CRUZ, 2010).  

Em produção animal é comum o uso de modelos para a descrição de 

fenômenos biológicos em animais domésticos, matematicamente, como o 

crescimento, lactação, produção de ovos, entre outros. Nos programas de 

melhoramento genético de aves, os modelos matemáticos utilizados para descrever a 

curva de produção de ovos são de extrema importância, pois, através deles, pode-se 

analisar o processo produtivo, predizer a produção anual de ovos e determinar a idade 

certa para a seleção de fêmeas. 

O modelo animal tradicional de repetibilidade e o multicaracterístico fornecem 

predições de valores genéticos para determinados pontos da curva, seja ela de 

crescimento, lactação ou produção, enquanto que os modelos de regressão aleatória 

(MRA) permitem essas estimativas para quaisquer pontos da curva (SARMENTO et 

al., 2008). Segundo Teixeira et al. (2012), os MRA fornecem estimativas pontuais de 

herdabilidade e permitem obter estimativas de parâmetros genéticos para períodos 

específicos da curva. 

A metodologia dos MRA foi utilizada primeiramente em programas de 

melhoramento genético de bovinos de leite, para avaliações genéticas considerando 

a produção de leite no dia do controle. Em aves, os MRA foram utilizados para 

descrever o crescimento, avaliar a produção de ovos e selecionar os melhores 
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animais, pois esta metodologia pode ser utilizada na avicultura de postura para 

predizer, de forma mais acurada, o valor genético dos animais e, com base neste 

identificar e selecionar os melhores para serem utilizados como reprodutores. 

Em aves de postura, a utilização de diferentes estruturas do arquivo de dados, 

para avaliar geneticamente os animais consiste em diminuir o número de meses de 

coleta de informações. Isso significa menor demanda computacional, de tempo e mão-

de-obra, diminuindo os custos gerados por esta prática, além de menor exposição dos 

animais ao estresse causado pelo manejo da coleta, tanto os criados em gaiolas, 

quanto aqueles criados livres de gaiola (tendência futura para todos os produtores). 

O objetivo deste trabalho foi comparar modelos de regressão aleatória, com 

diferentes ordens de ajuste do polinômio de Legendre; e testar diferentes estruturas 

do arquivo de dados na avaliação genética dos animais da linhagem da raça Rhode 

Island Red.  
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2 OBJETIVOS 

 

2.1 OBJETIVO GERAL 

 Comparar modelos de regressão aleatória com diferentes ordens do polinômio 

de Legendre; e avaliar o efeito de estruturas diferentes sobre a predição e a 

confiabilidade dos valores genéticos para a característica de produção de ovos de 

poedeiras da raça Rhode Island Red.  

 

2.2 OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 a) Comparar modelos de regressão aleatória com diferentes ordens de ajuste 

para o efeito genético aditivo e de ambiente permanente e identificar aquele que 

melhor representa a produção de ovos das poedeiras Rhode Island Red. 

b) Testar a partir do modelo de melhor ajuste, novas estruturas modeladas 

através dos meses que representam todo o período de produção. 

c) Predizer os valores genéticos dos animais para a característica produção de 

ovos através das novas estruturas. 

d) Verificar o efeito da nova estrutura em relação à estrutura completa sobre a 

confiabilidade dos valores genéticos preditos e sobre o ranqueamento dos 

progenitores da última geração e apenas fêmeas TOP 10 e 20 da geração 17. 
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3 REVISÃO DE LITERATURA 

 

3.1 POEDEIRAS DA RAÇA RHODE ISLAND RED 

Entre as raças mais utilizadas para a produção de ovos, destaca-se a Rhode 

Island Red (RIR). As aves desta raça têm origem americana, apresentam o corpo em 

forma de bloco alongado, a pele amarelada, com plumagem marrom e algumas penas 

pretas na cauda, no pescoço e nas asas. Produzem ovos de casca marrom e 

apresentam dupla aptidão, servindo para a produção de ovos e carne. É uma raça 

bastante utilizada para a produção de híbridos sexáveis pela cor, pois ao realizar 

acasalamento de machos desta raça (geneticamente “gold” ou não barrado) com 

fêmeas geneticamente “silver” ou barrada, é possível determinar o sexo dos 

pintainhos por diferenças de coloração da penugem (KEPLER FILHO, 2000; 

FIGUEIREDO et al., 2003). 

Conforme Figueiredo et al. (2003), poedeiras de ovos de casca marrom estão 

entre as mais utilizadas e recomendadas para produtores interessados na criação 

comercial de raças puras e agroecológicas, mas se o interesse for a criação de aves 

para a produção de ovos, os indicados são os híbridos comerciais de postura que 

apresentam produção de 330 ovos até as 80 semanas de idade, pesando em média 

60 gramas. 

 

3.2 PRODUÇÃO DE OVOS 

A produção de ovos é considerada a característica de maior importância para 

o melhoramento de aves de postura. Ela depende de três fatores principais que devem 

ser levados em conta como critério de seleção: a idade ao primeiro ovo, a taxa de 

postura e a persistência de postura (SANTOS et al., 2003). Uma ave inicia sua 

produção de ovos por volta da 20ª semana de idade (SZYDLOWSKI & 

SZWACZKOWSKI, 2001), sendo que a idade da ave ao iniciar a produção define a 

maturidade sexual da poedeira. Segundo Ünver et al. (2002), as aves atingem a 

maturidade sexual por volta da 18ª a 23ª semanas de idade. O pico de produção é 

alcançado, em média, às 26 semanas de idade (FIALHO & LEDUR, 1997). 

Posteriormente a produção decresce lentamente até aproximadamente, a 70ª semana 

de idade, em função da ocorrência de muda natural das penas, do choco e da 

persistência de postura.  
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A produção de ovos pode ser medida em número absoluto ou como 

porcentagem de ovos produzidos ao longo de um determinado período (ANANG et al. 

2002; LUO et al. 2007; VENTURINI et al., 2013). Para a avaliação da produção de 

ovos de aves de postura por meio de número de ovos, são consideradas apenas as 

colheitas de ovos realizadas durante cinco dias por semana, pois este período 

apresenta alta correlação (0,99) com a produção semanal total (WHEAT & LUSH, 

1961). Para a avaliação da produção de ovos utiliza-se o período que geralmente 

compreende o início da maturidade sexual até as 40 semanas de idade (ANANG et 

al., 2000). Desta forma, é possível selecionar as aves com base no seu desempenho 

parcial, com o intuito de aumentar a produção total de ovos (VENTURINI et al., 2012). 

Se a seleção for realizada considerando as produções parciais de ovos, o intervalo de 

gerações por unidade de tempo poderá ser reduzido até pela metade (SILVA et al., 

1984). A produção total de ovos também pode ser avaliada semanalmente, em 

períodos de 15 dias ou mensais. 

 

3.3 REGRESSÃO ALEATÓRIA 

 Os modelos de regressão aleatória (MRA) foram desenvolvidos para a análise 

de dados obtidos por sucessivas medições da característica durante a vida de um 

indivíduo, gerando as chamadas medidas repetidas (ARAÚJO, 2005). O MRA permite 

obter parâmetros genéticos em qualquer idade dentro do intervalo considerado 

(SOUSA JÚNIOR et al., 2010), tendo como grande benefício a estimativa de 

herdabilidade e valores genéticos em idades em que não haja informações dos 

animais. 

Os MRA possibilitam a predição de coeficientes de regressão que representam 

o comportamento do valor genético aditivo de cada animal na característica avaliada 

em função do tempo (idade) ou qualquer outra variável contínua. Dessa forma, 

infinitos valores da variável independente são considerados dentro de um intervalo 

definido. Assim, o modelo não exige utilização de fatores de ajuste para idades 

consideradas como padrão e permite uma melhor utilização dos dados disponíveis, já 

que todas as informações do animal e de seus parentes são utilizadas (SILVA, 2008).  

A utilização de MRA requer o uso de uma função para a descrição dos efeitos 

fixos e aleatórios que atuam sobre as características. Essa função pode ser ortogonal, 

paramétrica ou de covariância (COBUCI et al., 2004). De acordo com Bonafé et al. 
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(2011), a maioria dos autores utiliza regressões sobre polinômios de Legendre para a 

modelagem de dados longitudinais. 

Os MRA têm sido utilizados para modelar uma grande variedade de 

características em diversas espécies (ALBUQUERQUE, 2004), tais como bovinos de 

leite (quando um MRA foi utilizado pela primeira vez para avaliação genética em 

melhoramento genético animal, por SCHAEFFER e DEKKERS (1994), para descrever 

a curva de lactação de registros de produção no dia do controle), além de bovinos de 

corte, suínos, ovinos, caprinos, aves, bem como no melhoramento genético vegetal. 

Como exemplos, Cavalcante-Neto et al. (2011) compararam MRA com 

diferentes estruturas de variância residual, a fim de se buscar a melhor modelagem 

para as variâncias associadas à característica tamanho da leitegada ao nascer. 

Para avaliar um modelo que promovesse o melhor ajuste para produção de 

ovos de codornas de corte e estimar as herdabilidades, variâncias e correlações, 

Teixeira et al. (2011) compararam MRA com diferentes ordens nos polinômios de 

Legendre; Pacheco et al. (2012) realizaram em uma linha fêmea de frango de corte, 

um trabalho utilizando esta mesma metodologia. Sousa Júnior et al. (2014) aplicaram 

MRA para avaliar a influência de diferentes estruturas de dados sobre as estimativas 

de parâmetros genéticos para a produção de leite no dia do controle. Ferreira et al. 

(2017) estimaram  componentes  de  (co)variâncias  e  parâmetros genéticos  para  

peso  do  nascimento  ao  sobreano  (550  dias  de  idade), utilizando MRA com  

diferentes  ordens  de  ajuste  para  os  efeitos  genéticos  aditivos  diretos  e maternos 

e os de ambiente permanente de animal para bovinos da raça Guzerá; Freitas (2018) 

comparou estruturas (homogeneidade e heterogeneidade de variâncias) para modelar 

a variância residual em MRA para determinar o modelo mais apropriado para estudar 

crescimento e resistência à verminose em ovinos da raça Santa Inês. 

 

3.4 CONFIABILIDADE (ACURÁCIA) 

A confiabilidade ou acurácia de uma estimativa é uma medida da correlação 

entre a estimativa e o valor real do parâmetro, ou seja, reflete o quanto o valor 

estimado está próximo do real. O valor da confiabilidade varia de 0 a 1 (0 a 100%). 

Quanto mais próximos os valores de 1, maior será a confiança na estimativa. A 

importância da relação entre a confiabilidade e os programas de melhoramento 

genético animal surge do fato que as informações do potencial genético dos 

reprodutores são estimativas (FORMIGONI, 2010). 
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A confiabilidade não depende somente do número de filhos de um reprodutor 

que foram medidos, mas, principalmente do número de parentes medidos que esse 

reprodutor teve. Carneiro et al. (2001), avaliando o efeito da conexidade de dados 

sobre a acurácia dos testes de progênie e performance, observaram que a baixa 

conexidade dos dados, principalmente o uso de dados totalmente desconectados, 

reduziu a acurácia das avaliações genéticas. Carneiro Junior (2009), relata que o 

mesmo acontece em bovinos, os quais, touros velhos com elevado número de 

progênies, distribuídas igualmente nos rebanhos, tendem a apresentar alta acurácia 

em detrimento a touros jovens com reduzido número de filhos. Dessa forma, o valor 

da acurácia pode mudar à medida que novas informações de produção dos indivíduos 

são agregadas ao conjunto de dados avaliados. 

 

3.5 PARÂMETROS GENÉTICOS 

 

3.5.1 Herdabilidade e correlação 

A herdabilidade é a proporção de variância genética sobre a variância 

fenotípica total, ou seja, a proporção herdável da variabilidade total. Segundo Ledur 

et al. (1993), as estimativas de herdabilidade e correlação genética entre as 

características de produção de ovos são as principais ferramentas para se fazer a 

seleção mais eficiente dos animais e alcançar altos ganhos genéticos na população. 

Altos valores de herdabilidade indicam que grande parte da variação fenotípica dos 

indivíduos é decorrente do efeito aditivo dos genes. Ao contrário, baixos valores da 

herdabilidade indicam que a maior parte da variação de uma característica é 

influenciada pelas condições ambientais, de manejo e efeito não aditivo dos genes 

(FALCONER; MACKAY, 1996). O peso do ovo, número de ovos, taxa de postura, 

idade à maturidade sexual e o peso corporal são características relacionadas à 

produção de ovos e devem ser levadas em conta nos programas de melhoramento 

genético devido à grande importância econômica que possuem. 

Outro parâmetro importante a ser considerado é a correlação genética entre 

duas características, que corresponde à correlação entre os efeitos dos genes que as 

influenciam. Representa a correlação entre os valores genéticos de um indivíduo para 

as características em consideração. Quando as características se desenvolvem no 

mesmo sentido, seja aumentando ou diminuindo seus valores, esta correlação será 

positiva. Quando as características tomarem sentidos opostos, será negativa 



18 

 

 

 

(VAYEGO, 2007). A magnitude e o sinal da correlação genética são importantes para 

analisar como a seleção para uma característica provocará mudanças nas demais. 

Assim, é muito importante ter o conhecimento da correlação genética quando a 

seleção de uma característica é dificultada em razão de uma herdabilidade baixa, uma 

vez que a seleção para uma determinada característica pode causar resposta em uma 

outra geneticamente correlacionada (VAYEGO, 2007).  

Estimativas de herdabilidade e de correlação genética e fenotípica para a 

característica produção de ovos em aves de postura foram revisadas por 

Szwaczkowski (2003). O autor observou grande variação nas estimativas, devido 

estas serem proveniente de várias populações em diferentes períodos e também de 

metodologias distintas aplicadas nas análises. Wei & Van Der Werf (1993) estudaram 

três linhas de aves de postura utilizando o método da máxima verossimilhança restrita 

com modelo animal. Os autores observaram valores de herdabilidade variando de 

0,31 a 0,43 para dados não transformados de número de ovos. Ledur et al. (1993) 

estudaram a produção de ovos entre os períodos de 23 a 40 semanas de idade pelo 

método dos quadrados mínimos ao trabalharem com duas linhas White Leghorn. Os 

autores observaram valores de herdabilidade que variaram de 0,14±0,06 a 0,26±0,07. 

Estimativas de herdabilidade para taxa de postura em aves White Leghorn foram 

revisadas por Munari et al., (1992). Os autores verificaram média de estimativas para 

períodos totais de produção de 0,24±0,05 e para período parcial de 0,25±0,16. A 

variabilidade das estimativas dos parâmetros genéticos é bastante grande quando se 

avalia a produção parcial de ovos. Geralmente, são encontrados valores baixos de 

correlação genética entre os meses de produção de ovos (ANANG et al., 2000). Estes 

autores concluíram em seus estudos que o primeiro mês de produção de ovos 

apresenta alta estimativa de herdabilidade. Porém, a seleção baseada no primeiro 

mês de produção para melhorar a produção total de ovos não seria muito eficiente, 

devido à baixa correlação genética entre o primeiro mês e as produções seguintes. 
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4 ARTIGO – Confiabilidade na avaliação genética utilizando diferentes meses de 1 

produção de ovos 2 

 3 

Reliability in the genetic evaluation using different months of egg production 4 

 5 

RESUMO – Objetivou-se comparar modelos de regressão aleatória, com diferentes ordens de 6 

ajuste do polinômio de Legendre (2, 3 ou 4) para os efeitos aleatórios e testar diferentes 7 

estruturas do arquivo de dados na avaliação genética dos animais da linhagem da raça Rhode 8 

Island Red. A partir de uma estrutura completa (10 meses), foram analisados seis subarquivos, 9 

que diferiram com relação aos meses de produção de ovos considerados na análise, como segue: 10 

1 – meses ímpares; 2 – meses pares; 3 e 4 – meses que melhor descreveram a curva de produção 11 

de ovos (início, pico e persistência); e 5 e 6 – meses determinados por análise de componentes 12 

principais. Os critérios estatísticos utilizados para a escolha do modelo e estrutura foram: 13 

Informação de Akaike, Informação Bayesiano de Schwarz, Logaritmo da Função de Máxima 14 

Verossimilhança, resíduo, confiabilidade e correlações de posição de Spearman. O modelo 15 

PL24, com estimativas boas de herdabilidade (0,04 a 0,22) e correlação genética (0,28 a 0,99) 16 

foi o modelo que promoveu melhor ajuste para a produção de ovos das aves em estudo. A 17 

estrutura quatro (que considerou os meses 2, 3, 4, 5 e 10), apresentou maior confiabilidade com 18 

a estrutura completa, indicando que é possível reduzir os dados e fazer uma boa avaliação 19 

genética das aves poedeiras de uma linhagem da raça Rhode Island Red. 20 

Palavras-chave: Acurácia. Componentes principais. Correlação de posição de Spearman. 21 

Regressão aleatória. Valor genético. 22 

ABSTRACT – It was aimed to compare random regression models with different orders of 23 

Legendre polynomial (2, 3 or 4) for random effects and to test different structures of the data 24 

file in the genetic evaluation of Rhode Island Red lineage breed animals. From a complete 25 



20 

 

 

 

structure (10 months), six sub-files were analyzed, which differed in relation to the months of 26 

egg production considered in the analysis, as follow: 1 - odd months; 2 - even months; 3 and 4 27 

- months that best described the egg production curve (beginning, peak and persistence); and 5 28 

and 6 – months determined by principal components analysis. The statistical criteria used to 29 

choose the model and structure were: Akaike Information (AIC), Bayesian Schwarz 30 

Information (BIC), Maximum Likelihood Function Logarithm (LMV), residue, reliability and 31 

Spearman's rank correlation. The model PL24, with good estimatives of heritability (0.04 to 32 

0.22) and genetic correlation (0.28 to 0.99) was the model that promoted the best fit for the egg 33 

production of the birds under study. The structure four (which considered months 2, 3, 4, 5 and 34 

10) presented greater reliability with the complete structure, indicating that it is possible to 35 

reduce the data and make a good genetic evaluation of laying hens of Rhode Island Red lineage 36 

breed. 37 

Key words: Accuracy. Breeding value. Principal components. Random regression. Spearman’s 38 

rank correlation. 39 

 40 

INTRODUÇÃO 41 

A produção de aves de postura apresentou grande crescimento ao longo dos anos. 42 

Segundo a Associação Brasileira de Proteína Animal (2018), o Brasil foi recorde histórico na 43 

produção de ovos, atingindo a marca de 39,9 bilhões de unidades em 2017 e o consumo de ovos 44 

alcançou 192 unidades habitante/ano. Estes avanços foram possíveis devido as melhorias que 45 

vêm sendo obtidas nas áreas de manejo, nutrição e, principalmente do melhoramento genético, 46 

que realiza um constante acompanhamento das características de importância econômica de 47 

cada linha e de seus cruzamentos, para a partir daí, estabelecer os critérios de seleção e garantir 48 

que os plantéis sejam renovados com animais de potencial genético superior geração após 49 

geração (BOARETTO, 2009). 50 
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A produção de ovos é uma das características considerada de maior importância 51 

econômica nos programas de melhoramento genético de aves de postura. Para a avaliação dessa 52 

característica, que se expressa no indivíduo ao longo do tempo, têm-se utilizado os modelos de 53 

regressão aleatória – MRA (SILVA et al., 2008). Os modelos animais tradicionais de 54 

repetibilidade e multicaracterístico fornecem parâmetros genéticos para determinados pontos 55 

da curva, seja ela de crescimento, lactação ou produção, enquanto os MRA permitem essas 56 

estimativas em qualquer ponto da curva (SARMENTO et al., 2008), mesmo em idades em que 57 

não haja informações dos animais (SOUSA JÚNIOR et al., 2010). 58 

Em registros de produção longitudinais, a utilização de períodos predeterminados que 59 

representem a curva produtiva, ao invés do uso da produção semanal, quinzenal ou ainda 60 

mensal, para avaliar geneticamente os animais, é tendência quando se fala em menor demanda 61 

computacional, custos com mão de obra, erros na digitação dos dados e estresse causado pelo 62 

manejo da coleta, tanto em aves (objeto do estudo) como em outras espécies. 63 

Quando se trata de avaliação genética e medida de confiabilidade é utilizada a acurácia. 64 

A acurácia de predição do valor genético é uma medida da confiabilidade da avaliação, dada 65 

pela correlação entre o valor genético aditivo verdadeiro e o predito. Quanto mais acurado for 66 

o valor genético predito, maior a probabilidade de que os animais selecionados para genitores 67 

sejam realmente os indivíduos geneticamente superiores (CARNEIRO JÚNIOR, 2009). O valor 68 

de confiabilidade depende da quantidade de informações usadas para avaliar o animal, 69 

incluindo dados do próprio indivíduo, de suas filhas e de outros parentes, e da distribuição 70 

dessas informações em diversos ambientes ou rebanhos. 71 

Objetivou-se neste trabalho comparar modelos de regressão aleatória, com diferentes 72 

ordens de ajuste do polinômio de Legendre; e testar diferentes estruturas do arquivo de dados 73 

na avaliação genética dos animais de uma linhagem da raça Rhode Island Red. 74 

MATERIAL E MÉTODOS 75 
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O banco de dados inicial constituía-se de 7.557 aves, provenientes do Programa de 76 

Melhoramento Genético de aves de postura fornecido pelo Centro Nacional de Pesquisa de 77 

Suínos e Aves da Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária (CNPSA – EMBRAPA). 78 

Na editoração dos dados, as produções de ovos foram consideradas em 10 classes 79 

mensais, como segue: classe 1 - 22ª a 25ª; classe 2 - 26ª a 29ª e assim, sucessivamente, até a 80 

classe 10 - 58ª a 61ª semana de idade; foram formados grupos de contemporâneos (GC), 81 

reunindo animais de mesma geração e mês de controle; foram excluídos os registros de 82 

produção de aves com menos do que 10 controles produtivos, bem como as produções fora do 83 

intervalo de mais ou menos 3,5 desvios-padrões, dentro do grupo de contemporâneos (140 GC). 84 

Após estas restrições, restaram as informações de produção de ovos de 4.211 matrizes da 85 

linhagem MM da raça Rhode Island Red pertencentes a 14 gerações diferentes (G5 a G18), 86 

filhas de 1.498 mães e 336 pais, coletadas entre os anos de 1998 e 2013. 87 

A produção mensal de ovos foi analisada por meio de um modelo animal, 88 

unicaracterístico, em regressão aleatória, considerando como efeito fixo o grupo de 89 

contemporâneos. Considerou-se também uma curva média da produção de ovos (fixa), sendo 90 

esta modelada por polinômios ortogonais de Legendre de ordem quatro.  91 

O modelo geral utilizado pode ser descrito na forma matricial da seguinte maneira: 92 

𝒚 = 𝑿𝒃 + 𝒁𝒂 + 𝑾𝒄 +  𝜺, 93 

em que: y é o vetor das N observações, medidas em Nd animais; b é o vetor de efeitos fixos; a 94 

é o vetor de coeficientes de regressão aleatória genético aditivo; c é o vetor dos coeficientes de 95 

regressão aleatória de ambiente permanente; ε é o vetor de efeito aleatório residual; X, Z e W 96 

são as matrizes de incidência para os efeitos fixos, aleatório genético aditivo e de ambiente 97 

permanente, respectivamente, para os quais assumem-se: 98 

𝐸 [

𝑦
𝑎
𝑐
𝜀

] =  [

𝑋𝑏
0
0
0

]; e   𝑉(𝑎) = 𝐾𝑎 ⊗ 𝐴; 𝑉(𝑐) =  𝐾𝑐 ⊗  𝐼𝑁𝑑; 𝑉(𝜀) = 𝑅, 99 
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sendo, Ka e Kc as matrizes de (co)variâncias entre os coeficientes de regressão aleatória genético 100 

aditivo e de ambiente permanente, respectivamente; A a matriz dos numeradores dos 101 

coeficientes de parentesco entre animais; INd é a matriz identidade de dimensão Nd; ⊗ é o 102 

operador de produto direto entre matrizes; e R é uma matriz diagonal de variâncias residuais. 103 

As análises foram processadas para oito diferentes modelos de regressão aleatória, os quais 104 

divergiram na ordem de ajuste de Ka e Kc, que foram iguais a dois, três ou quatro (tabela 2). 105 

Para todos os modelos a variância residual foi considerada homogênea. 106 

Após a identificação do modelo de melhor ajuste, a partir da população com estrutura 107 

completa (EC – 10 meses de produção), foram gerados seis subarquivos diferindo em relação a 108 

estrutura (meses considerados) e quantidade de informações (Tabela 1), com segue: estrutura 1 109 

(E1) = meses ímpares; estrutura 2 (E2) = meses pares; estruturas 3 e 4 (E3 e E4) = meses que 110 

descrevem o formato da curva de produção de ovos (início, pico e persistência); estruturas 5 e 111 

6  (E5 e E6) = meses de produção responsáveis por explicar a maior parte da variação genética 112 

dos dados, determinados por análise de componentes principais (CP). Para a análise de CP 113 

foram utilizados os valores genéticos dos animais, obtidos por meio de análise uni-característica 114 

para cada mês do controle; e os meses selecionados na E5 foram aqueles com correlação 115 

superior a 0,80 com os componentes principais 1 (CP1) e/ou 2 (CP2) e os meses selecionados 116 

na E6 foram aqueles com maior correlação com os quatro últimos componentes principais. 117 

Para todas as estruturas foram preditos os valores genéticos dos animais e a confiabilidade 118 

desta predição. O valor genético (VGs) de animais i no mês t foi calculado como segue: 𝑉𝐺𝑖𝑡 =119 

 𝒛′
𝑡𝛼̂𝑖 = ∑ 𝛼𝑖𝑗 ∅𝑗(𝐷𝐼𝑀𝑡)𝑘𝑎−1

𝑗=0 , sendo 𝛼̂𝑖 um vetor (ka × 1) das estimativas dos coeficientes de 120 

regressão aleatória genéticos aditivos do animal i, e zt é um (ka x 1) vetor de coeficientes de 121 

polinômios de Legendre referentes ao mês t, 𝐷𝐼𝑀𝑡 é o t-ésimo mês de produção de ovos 122 

padronizado. 123 
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Tabela 1 - Descrição das populações de acordo com os meses de produção considerados, 124 
número de animais, número de registros e grupo de contemporâneos 125 

Estruturas Meses de produção Nº de animais 
Nº de 

registros 

Nº de 

GC** 

EC* 1 ao 10 4.211 42.110 140 

E1 

E2 

E3 

E4 

E5 

E6 

1,3,5,7,9 

2,4,6,8,10 

1,2,5,10 

2,3,4,5,10 

3,4,5,6,7,8,9,10 

1,2,3,4,7,10 

4.211 

4.211 

4.211 

4.211 

4.211 

4.211 

21.055 

21.055 

16.884 

21.055 

33.688 

25.266 

70 

70 

56 

70 

112 

84 

*EC=Estrutura completa, ou seja, com os dez meses de produção de ovos; **GC = grupos de 126 
contemporâneos. 127 
 128 

O erro padrão de previsão (EPP) é a raiz quadrada da variância do erro de predição. Todos 129 

os valores de confiabilidade foram derivados de erros-padrão (EP) dos valores genéticos, como 130 

segue: 𝑟2 = 1 − (𝐸𝑃2/𝜎𝑎
2) , em que 𝜎𝑎

2 é a variância genética aditiva para a característica e 𝑟2 131 

é a correlação entre o valor genético verdadeiro e o estimado (MISZTAL; WIGGANS, 1988). 132 

Os componentes de (co)variâncias foram estimados pelo método da máxima 133 

verossimilhança restrita (REML) por meio do programa Wombat (MEYER, 2007) apresentado 134 

no anexo A. A definição do melhor modelo de regressão aleatória e estrutura dos dados foi feita 135 

com base nos critérios estatísticos: Logaritmo da Função de Máxima Verossimilhança (LMV); 136 

Critério de Informação de Akaike: AIC = -2LMV+2p (AKAIKE, 1974); Critério de Informação 137 

Bayesiano de Schwarz: BIC = -2LMV+pLMV(N-r) (SCHWARZ, 1978), em que p é o número 138 

de parâmetros no modelo; N é o número de observações, r é o posto da matriz de incidência 139 

para os efeitos fixos. 140 

Foram calculadas as correlações de posição de Spearman entre os VGs dos animais 141 

preditos pela adoção de diferentes estruturas da população, considerando as seguintes situações: 142 

1) progenitores da última geração (machos e fêmeas); 2) apenas fêmeas TOP 10 e 20 da geração 143 

17. 144 
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RESULTADOS E DISCUSSÃO 145 

Os modelos PL43, PL34, PL42 e PL24 foram os apontados como os mais adequados 146 

pelos critérios estatísticos (Tabela 2). As variâncias genéticas e de ambiente permanente 147 

estimadas pelos quatro modelos divergiram nos dois primeiros meses, com altas estimativas 148 

observadas para o PL43 e PL42 (Figura 1A e 1B), resultando, em valores de herdabilidades 149 

muito elevados (Figura 1D) o que não é o esperado para a característica em questão, sugerindo 150 

problema de modelagem. 151 

Tabela 2 - Modelos de regressão aleatória e novas estruturas para o modelo PL24, com suas 152 
respectivas ordens dos polinômios de Legendre (PL) para o efeito genético aditivo direto (Ka), 153 
e de ambiente permanente (Kc), número de parâmetros (NP), logaritmo da função de 154 
verossimilhança (LMV), critério de informação de Akaike (AIC), critério de informação 155 
Bayesiano de Schwarz (BIC) e resíduo. 156 

Diferentes modelos com estrutura completa (EC)* 

Modelo Ka Kc NP LMV AIC BIC Resíduo 

PL22 2 2 7 -55674 111362 111424 3,99 

PL23 2 3 10 -53585 107190 107276 3,21 

PL24 2 4 14 -51298 102624 102746 2,62 

PL32 3 2 10 -53534 107088 107174 3,23 

PL33 3 3 13 -53443 106912 107024 3,21 

PL34 3 4 17 -51245 102524 102672 2,62 

PL42 4 2 14 -51296 102620 102740 2,66 

PL43 4 3 17 -51232 102498 102646 2,62 

Estruturas reduzidas considerando o modelo PL24** 

E1 2 4 14 -27561 55150 55260 2,21 

E2 2 4 14 -23812 47652 47764 2,22 

E3 2 4 14 -23714 47456 47564 2,15 

E4 2 4 14 -22201 44430 44542 1,48 

E5 2 4 14 -36249 72526 72644 2,11 

E6 2 4 14 -33159 66346 66460 2,74 

*EC = produção mensal de todo o período produtivo (10 meses); **E1 = meses ímpares; E2 = 157 
meses pares; E3 = meses 1,2,5,10; E4 = meses 2,3,4,5,10; E5 = CP1 (meses 3 ao 10) e E6 = 158 
CP2 (meses 1,2,3,4,7,10). 159 

Os modelos PL34 e PL24 foram similares em estimar as variâncias genéticas (0,64 a 1,58) 160 

e de ambiente permanente (0,23 a 14,54). As estimativas das variâncias genéticas foram 161 

constantes ao longo do período; já as de ambiente permanente foram altas no primeiro mês 162 

(14,54), decrescendo em seguida, com um leve aumento a partir do 8º mês. Resultados 163 

semelhantes foram obtidos por Teixeira et al. (2013a) e Pacheco et al. (2012) para produção de 164 

ovos em aves de corte. 165 
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Figura 1 - Variância genética aditiva, de ambiente permanente, fenotípica e herdabilidades 166 
estimadas utilizando os modelos PL24, PL34, PL42 e PL43 para produção de ovos ao decorrer 167 
dos meses 168 

 169 

As herdabilidades estimadas pelos modelos PL24 e PL34 foram próximas e de baixa 170 

magnitude, com comportamento convexo, variando de 0,04 a 0,22 para o PL24 e de 0,08 a 0,25 171 

para o PL34, sendo as maiores diferenças observadas entre os meses quatro e oito. Estes valores 172 

corroboram com Teixeira et al. (2013a, 2013b), Ribeiro et al. (2012) e Venturini et al. (2012). 173 

A característica produção de ovos, geralmente, apresenta valores de herdabilidades de baixos a 174 

moderados, indicando que grande parte da variação observada na característica, é causada por 175 

variações no ambiente (Teixeira et al., 2012). Estimativas de herdabilidades mais baixas no 176 

início da curva devem-se ao fato de ser o período inicial de produção da ave, em que ela precisa 177 

se recuperar do estresse do transporte e troca de galpão (adaptação ao novo ambiente), portanto 178 

cuidados com relação a nutrição, temperatura, lotação, estresse, programas de iluminação são 179 

importantes para a manutenção de altas produtividades. 180 

Possivelmente, o melhor ajuste do PL34 e PL24 quando comparado aos PL42 e PL43 181 

possa ser explicado pela maior ordem de ajuste para o efeito de ambiente permanente, visto que 182 
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maiores ordens de ajuste para esse efeito proporcionaram melhores resultados (SILVA et al., 183 

2013; TEIXEIRA et al., 2012).  184 

As estimativas das correlações genéticas diminuíram à medida que aumentou a distância 185 

entre os controles apenas para o PL24, variando de 0,28 a 0,99. Para o PL34, problemas 186 

ocorreram entre os meses iniciais e finais, não sendo sempre menores com o distanciamento 187 

dos controles e com estimativas negativas, variando de -0,03 e 0,99 (Figura 2). Observa-se que 188 

para o modelo com ordem polinomial para efeito genético aditivo igual a três, ocorreram 189 

correlações genéticas negativas entre o início e o final da produção de ovos, onde a superfície 190 

mostrou oscilações para esta estimativa, quando o desejável seriam superfícies mais planas sem 191 

grandes oscilações, assim como relataram Meyer (1998), El Faro et al. (2008) e Sousa Júnior 192 

et al. (2014). 193 

Figura 2 – Correlações genéticas (rg) entre os meses de produção para os modelos de regressão 194 
aleatória PL24 e PL34 195 

 196 
Para a comparação das diferentes estruturas do arquivo de dados, utilizou-se o modelo 197 

PL24. Os critérios estatísticos de escolha de modelos apontaram a Estrutura 4 (E4), seguida da 198 

E3 como as de melhor ajuste (Tabela 2). Essas estruturas foram às desenvolvidas considerando 199 

o comportamento da curva de produção, onde a E3 considerou o início da postura (mês 1), 200 

início do pico (mês 2), declínio do pico (mês 5) e o último mês de produção (mês 10); e a E4 201 

considerou o período de início do pico, pico e declínio (meses 2, 3, 4 e 5) e o último mês de 202 

produção (mês 10). 203 
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Ao considerar apenas os valores genéticos de machos e fêmeas selecionados da geração 204 

17 e comparar as E3 e E4 com a Estrutura completa (EC), por meio da correlação de 205 

posicionamento de Spearman, observaram-se que as estimativas foram superiores a 0,89, sendo 206 

os maiores valores observados entre E3 e EC (0,99 e 0,96), todavia a confiabilidade da E4 foi 207 

maior (Tabela 3).  208 

Tabela 3 - Correlação de posicionamento entre a estrutura completa e estruturas reduzidas e 209 
confiabilidade média dos valores genéticos considerando os animais da geração 17 210 

Machos e fêmeas selecionados da geração 17 (pais da geração 18) 

 Correlação de Posicionamento Confiabilidade  

 Machos (n=25)* Fêmeas (n=112)* Machos  Fêmeas 

EC 1,00 1,00 0,66 0,67 

E3 0,99 0,96 0,55 0,54 

E4 0,97 0,89 0,60 0,59 

  

 Fêmeas da Geração 17 (327)* 

 Correlação de Posicionamento Confiabilidade 

 TOP 10 (n=33)* TOP 20 (n=33)* TOP 10 TOP 20 

EC 1,00 1,00 0,65 0,66 

E3 0,79 0,54 0,52 0,53 

E4 0,82 0,60 0,58 0,58 

*Número de animais dentro de cada classe; EC = estrutura completa (PL24); E3 = meses 211 
1,2,5,10; E4 = meses 2,3,4,5,10. 212 
 213 
As altas estimativas de correlação de posicionamento sugerem que praticamente os mesmos 214 

animais seriam selecionados se considerássemos a Estrutura completa ou as reduzidas (E3 e 215 

E4), como pode-se confirmar na Figura 3 (A e B), em que observou-se pouca disparidade entre 216 

os valores preditos para as diferentes estruturas. 217 

Ao avaliar as fêmeas TOP 10 e 20, da geração 17, as correlações forma menores e a E4 218 

resultou em maiores correlações de posicionamento (0,82 e 0,60, respectivamente) e 219 

confiabilidade (0,58). Nota-se nas Figuras 3C e 3D que os valores genéticos preditos por EC, 220 

E3 e E4, de uma forma suave, a partir da 15ª colocação tenderam a se distanciar e, também, 221 

verificou-se maior ocorrência de oscilações no valor genético predito para animais em 222 

colocações próximas, quando comparado as Figuras 3A e 3B. 223 
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Figura 3 – Valores genéticos estimados para machos e fêmeas e fêmeas TOP 10 e 20, 224 
selecionados da geração 17 (considerando: EC=estrutura completa; E4=meses 2,3,4,5,10; 225 
E3=meses 1,2,5,10) 226 

 227 

As estimativas de confiabilidade apresentadas na Tabela 3, para as diversas situações, 228 

variaram de 0,52 a 0,67, não sendo consideradas altas, quando se pensa em seleção de animais 229 

geneticamente superiores. As moderadas estimativas de confiabilidade, nesta população, 230 

podem ser explicadas pela ausência de sobreposição de gerações, o fato de todas as aves terem 231 

sido criadas em um mesmo ambiente e o baixo número de filhos por reprodutor. Carneiro et al. 232 

(2001) afirmaram que a baixa conexidade dos dados, principalmente o uso de dados totalmente 233 

desconectados, reduziu a acurácia das avaliações genéticas. Carneiro Júnior (2009) relatou que 234 

touros velhos com elevado número de progênies, igualmente distribuídas nos rebanhos, tendem 235 

a apresentar alta acurácia em detrimento a touros jovens com reduzido número de filhos. 236 
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CONCLUSÕES 237 

1. O modelo de regressão aleatória com uma função polinomial de Legendre de ordem 238 

dois para o efeito aleatório genético aditivo direto e de ordem quatro para o efeito aleatório de 239 

ambiente permanente do animal promoveu melhor ajuste para a produção de ovos das aves 240 

poedeiras de uma linhagem da raça Rhode Island Red, sendo, portanto, adequado para ser 241 

utilizado em programas de avaliação genética. 242 

2. A estrutura considerando os meses de postura 2, 3, 4, 5 e 10 (E4) apresentou maior 243 

confiabilidade, ou seja, foi a que se aproximou mais da estrutura completa, indicando que é 244 

possível reduzir os dados e fazer uma boa avaliação genética das aves poedeiras de uma 245 

linhagem da raça Rhode Island Red, com aplicabilidade em outras espécies, sendo importante 246 

o estudo da curva de produção. 247 
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5 CONCLUSÃO 

 

Os resultados deste trabalho mostram que o modelo de regressão aleatória 

com uma função polinomial de Legendre de ordem dois (ka = 2) para efeito genético 

aditivo direto e de ordem quatro (kc = 4) para efeito de ambiente permanente é o que 

promove melhor ajuste para a produção de ovos; e que a estrutura quatro, que 

considera os meses 2, 3, 4, 5 e 10, ou seja, o início do pico, pico, declínio e o último 

mês de produção, apresenta maior confiabilidade com a estrutura completa, 

mostrando que é possível reduzir os dados e fazer uma boa avaliação genética das 

aves poedeiras de uma linhagem da raça Rhode Island Red. Essa metodologia de 

redução de dados além de proporcionar menor demanda computacional, custos com 

mão de obra, erros na digitação dos dados e estresse causado pelo manejo da coleta, 

também pode ser aplicada em outras espécies, sendo importante o estudo da curva 

de produção. 
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ANEXO A – CARTÃO DE PARÂMETROS PARA O MODELO PL24 PARA O 

PROGRAMA WOMBAT 
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ANEXO B – NORMAS DA REVISTA CIÊNCIA AGRONÔMICA 
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