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1. INTRODUCAO

Os modelos nao-lineares possuem parametros de interpretacéo bioldgica e
tem sido amplamente utilizados para ajustar relagdes tamanho-idade (BRACCINI
et al.,, 1996). Para aves os modelos de trés parametros mais comumente
utilizados sdo Gompertz, von Bertalanffy e Logistico (BRACCINI et al., 1996;
AKBAS & OGUZ, 1998). Segundo FORNI (2007) o interesse nos modelos é
devido ao fato de resumirem a informagcdo de um conjunto de dados de
crescimento em poucos parametros, isso facilita a comparacédo de aspectos
gerais do desenvolvimento dos animais. As estimativas dos componentes
genéticos dos parémetros das curvas de crescimento possibilitam identificar
animais apropriados aos objetivos de selegdo nos programas de melhoramento
genético (MOTA et al.,, 2013), por isso a grande importéancia da escolha do
modelo adequado para descrever o crescimento.

VARONA et al. (1997) propés um método alternativo ao tradicional, a
metodologia hierarquica bayesiana que permite calcular conjuntamente os
parametros da curva, seus componentes de (co)variancia e efeitos genéticos e
ambientais que atuaram sobre a curva, aumentando a acuracia das estimativas ja
que informacdes dos pais e animais sob os mesmos efeitos sistematicos podem
ser utilizados, assim animais com poucas informagdes n&o precisam ser
eliminados da analise como ocorre na metodologia tradicional.

No método tradicional consiste em dois passos, no primeiro os parametros
sdo estimados para cada animal individualmente e, em um segundo passo, os
efeitos genéticos e ambientais que atuam sobre estes parametros sao preditos.
Assim, o erro de ajuste do primeiro passo nao € considerado na estimagédo dos
componentes de (co)variancias e na predicdo dos valores genéticos (FORNI et
al., 2009).

Os objetivos deste trabalho foram ajustar aos dados de peso-idade de
codornas de corte trés diferentes modelos (Gompertz, von Bertalanffy e Logistico)
em um esquema hierarquico bayesiano e posteriormente definir o que melhor
descreveu o crescimento utilizando os critérios de qualidade de ajuste.

2. METODOLOGIA

A analise dos dados foi realizada no Instituto de Investigacion y Tecnologia
Agroalimentarias (IRTA) na Espanha, os dados utilizados foram obtidos a partir de

! Trabalho desenvolvido durante o Doutorado Sanduiche da primeira autora no IRTA — Espanha, com apoio da Capes.
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15 geragdes de uma linhagem de codornas de corte selecionada para maior peso
corporal entre 2007 e 2014. As aves pertenciam ao Programa de melhoramento
de codornas de corte do Departamento de Zootecnia, Faculdade de Agronomia
Eliseu Maciel da Universidade Federal de Pelotas. As codornas eram pesadas ao
nascimento, sete, 14, 21, 28, 35 e 42 dias. A cada geragdo eram selecionadas
entre 120 e 130 fémeas mais pesadas e em postura e 60 a 70 machos mais
pesados como progenitores, no momento do nascimento as aves eram
identificadas com anilhas numeradas.

O modelo hierarquico bayesiano proposto por VARONA et al. (1997) foi
utilizado para estimar os parédmetros das curvas de crescimento, foram ajustados
0os modelos ndo-lineares de Gompertz, von Bertalanffy e Logistico.

A qualidade de ajuste dos modelos foi verificadas por dois critérios globais, o
quadrado médio do residuo (QMR) e o “Deviance information criterion” (DIC),
menores valores para estes critérios indicam um melhor ajuste, para mais
detalhes consulte FORNI et al. (2009)., e o método proposto por BLASCO et al.
(2003) utilizando a fungdo de comparagcdo de GELFAND et al. (1992), onde ao
mesmo tempo que ocorre o processo de amostragem dos parametros, uma
cadeia comparando os valores observados (Yr) e preditos (yr) € geradae g =1 se
Yr<yroug=0se Yr>yr. Aesperanca apresenta a probabilidade dos valores
preditos serem maiores ou menores que os observados, no modelo de melhor
ajuste o valor de E(g|y_r) sera proximo a 0.5, o método utiliza Cadeias de Monte
Carlo Markov (MCMC).

As fungbes néo-lineares aplicadas ao primeiro estagio foram: Brody

(BRODY, 1945), Y =A(1-Be) + €. Gompertz (LAIRD, 1965), ¥ = Aehe™ 4 €

3

Von Bertalanffy (VON BERTALANFFY, 1957), ¥ = A(1—Be™)" +£. ¢ | ogistico
(NELDER, 1961), Y = A(1 —Be™)™ + € em que Y é o peso corporal na idade t; A,
0 peso assintotico quando t tende a mais infinito, ou seja, este parédmetro é
interpretado como peso a idade adulta, b, uma constante de integragao,
relacionada aos pesos iniciais da ave e sem interpretagao bioldgica bem definida.
O valor de b é estabelecido pelos valores iniciais de Y e t; k € interpretado como a
taxa de maturacio, que deve ser entendida como a mudancga de peso em relagéo
ao peso a maturidade, ou seja, como indicador da velocidade com que o animal
se aproxima do seu tamanho adulto e o € é o erro aleatério associado a cada
pesagem. No segundo estagio um modelo animal foi empregado descrevendo os
efeitos genéticos (sexo e geragcédo) e ambientais nos parametros das fungdes de
crescimento. Em estatistica bayesiana € necessario uma informagao a priori que
€ dada pelo conhecimento prévio, foi utilizada uma priori flat que garante todas as
propriedades de distribuicao.

Na analise estatistica o numero de ciclos de cadeias de Monte Carlo Markov
foi de 100.000, o intervalo amostral de 10. Apos analise visual de convergéncia
foram descartadas as primeiras 1.000 amostras como burn-in (fase de
aquecimento), entdo foi utilizado o teste de Raftery que indicou o burn-in
suficiente e maior que o minimo requerido, posteriormente o teste de Geweke
indicou que a convergéncia foi alcangada, ambos estdo presentes no pacote Boa
do software R.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A tabela 1 apresenta os valores encontrados para os parametros dos A, b e
k nos trés modelos. O modelo logistico subestimou o valor de A, enquanto que o
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modelos von Bertanlanffy superestimou considerando valores biologicamente
aceitaveis para esta populagao de codornas de corte. Outros autores (DRUMOND
et al , 2013; NARINC et al., 2010; AKBAS & OGUZ, 1998) encontraram a mesma
relagdo para os parametros em codornas, isto é, valores de A maiores em von
Bertalanffy>Gompertz>Logistico e para b e k maiores valores em
Logistico>Gompertz>von Bertalanffy.

Tabela 1. Valores de A, b e k para as curvas estudadas e seus respectivos
desvios padrdo (DP) e erros de Monte Carlo (MCse).

Curvas de crescimento Parametro Média DP MCse

Gompertz (cte) 361.318 61.140 5.417
3.859 0.217 0.0254
0.0727 0.0114 0.000968
309.890 41.290 3.394
17.337 1.831 0.222
0.133 0.0129 0.00113
450.476 88.117  10.652
0.756 0.0214  0.00237
0.0442 0.00768 0.000985

Logistic (cte)

von Bertalanffy (cte)

X OP>XXUTOP>XXT >

A tabela 2 apresenta os valores para os dois testes globais de qualidade de
ajuste e a fungcdo de comparacao de Gelfand. Segundo os testes de qualidade de
ajuste, os melhores valores em dois dos trés testes, DIC e E(g|y_r), foram para a
curva Gompertz, seguida de von Bertalanffy e Logistico.

Tabela 2. Valores de qualidade de ajuste dos modelos empregados.

Fungdes de crescimento DIC QMR E(gly_r)
Logistico 356754,10 1,74 0,457
Gompertz 342496,00 1,99 0,495
von Bertalanfy 386464,70 0,53 0,494

Os testes globais sofrem efeitos de escala, sendo muito mais influenciados
pelo ajuste na parte final da curva (pesos adultos) onde a variancia residual é
maior, causando prejuizo na comparagao de qualidade de ajustes das curvas que
mesmo com um péssimo ajuste da parte inicial acabam representando ter um
bom ajuste. Em DRUMOND et al. (2013) os autores recomendaram Gompertz
para machos e Logistico para fémeas, NARINC et al. (2010) concordaram com o0s
resultados desta pesquisa apos testarem 11 diferentes modelos. AKBAS & OGUS
(1998) testando os mesmos modelos que neste estudo também consideraram a
Gompertz a curva mais adequada.

4. CONCLUSOES

A curva estudada que melhor ajusta os dados de peso-idade de codornas de
corte é a Gompertz, a metodologia proposta demonstrou resultados satisfatérios
que garantem maior acuracia que a metodologia tradicionalmente utilizada,
principalmente pela utilizagdo dos dados de todos os individuos.
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