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Uso da Iteracéo nos Dados para Resolucdo de Equacdes de M odelo Misto

Paulo Séavio Lopes?

RESUM O - Valores genéticos foram preditos usando-se aiteragdo nos dados em um model o animal reduzido. O peso corporal, aos
35diasdeidade, deduaslinhasdeavesde cortefoi medido em duasgeragdes, cujo arquivo de dados consistiade 1044 pai s (popul agdo-
base), 829 progénies-pais e 9039 progéni es-ndo-pais. O niUmero deiteracdes e o tempo de processamento, paraobtencéo das solugdes
das equages de model o misto viaiteracdo nos dados, foram avaliados por sete critérios de convergéncia (101 a10°9). Seisiteracdes
foram necessarias, com 9 sdetempo, e 158 iteracdes, com 5 min e 38 s, para se obterem as soluc¢des para os critérios de convergéncia
de 101 e 10°3, respectivamente. As correl agdes entre os val ores genéticos preditos foram perfeitas (r=1,00), e ndo houve diferencas
entre as tendéncias genéti cas estimadas pel os critérios de convergénciade 101 a10-5. Com base nestes resultados, conclui-se que a
iteracdo nos dados pode ser efi ci entemente usadaem microcomputadores, naavaliagdo genéticaanimal, sem grande demandade tempo
ememoriacomputacional .
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Use of Iteration on Datato Solvethe Mixed M odel Equations

ABSTRACT - Breeding valueswere predicted by iterating on datausing reduced animal model. Body weight at 35 daysof agefrom
two lines of meat-type chickens was measured in two generations and data file was consisted on 1044 parents (base population), 829
progeny parentsand 9039 progeny non-parents. The number of iterativeroundsand processing timefor mixed model equationssolutions
viaiterating on datawere eval uated using seven convergence criteria (101 to 10°5). A total of six rounds of iteration and 9 s of time and
158 rounds and 5 min and 38 swere required to reach the solutions for 101 and 105 convergence criteria, respectively. The correlation
between predicted breeding valueswere perfect (r=1,00) and therewere no significant differencesbetween estimated genetic trendsusing
101to 10" asaconvergence criteria. Based on these results, it was concluded that iterating on data coul d be efficiently used for animal
genetic evaluation in microcomputer without great computational requirements.
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ta, na construcdo do sistema. Outra técnica, proposta
posteriormentepor SCHAEFFEReKENNEDY (1986),

Introducao

HENDERSON (1963, 1973, 1974) propés a
metodologia de modelos mistos, para obtencdo da
melhor predicéo linear ndo-viesada (BLUP), dos
valoresgenéticosdosanimais. A utilizagado do mode-
lo animal que possibilitaainclusdo detodainforma-
¢ao de pedigree na andlise € umadas grandes vanta-
gens dessa metodol ogia. Entretanto, existe o incon-
veniente de o nimero total de equacbes a serem
resolvidas simultaneamente em grande volume de
dadosdemandar grande esfor¢o computacional, quan-
to a memodria e ao tempo de processamento.

Com o objetivo de contornar esse problema
computacional naresolucdo das equacges, diversas
técnicas tém sido propostas. QUAAS e POLLAK
(1980) propuseram o uso do model 0 animal reduzido,
em que as equagOes referentes aos individuos que
naotiveremfilhoss&o absorvidas, demaneiraimplici-
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foi o uso daiteracdo nos dados, que consiste em obter
as solucbes, sem construir as egquacbes de forma
explicita, ou sgja, sem armazenéa-las namemoria.

Outrasestratégias utilizadassao algoritmosefici-
entes de obtenc&o das solugdes. De modo geral, os
métodositerativos sdo recomendados (LOPES et al .,
1993; QUAAS e POLLAK, 1980).

Comparagtes tém sido feitas entre essas vérias
alternativas, que vao desde a escolha de métodos
numeéricos apropriados até a utilizagdo de algoritmos
eficientesparaformacéo e, ou, resolugdo dossistemas
de equacdes. A opgdo por um método ou outro vai
depender da disponibilidade de computadores com
maior capacidade de memodria e, ou, velocidade de
processamento e da precisdo desejada nas solucdes.

BLAIRePOLLAK (1984) verificaram que o uso
do modelo animal reduzido em relagdo ao modelo
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animal diminuiu em 40% o tamanho do sistema de
equacdes; com isso, foram necessarios 40% do nu-
mero de iteragdes, sendo o tempo por iteragdo 20%
menor.

SCHAEFFER e KENNEDY (1986) verificaram
gue, na utilizacdo do modelo animal, por meio do
meétodo da iterag8o nos dados, gastou-se metade do
tempo despendido no modelo animal reduzido, com
sistema de equacfes armazenado na memoéria. En-
tretanto, esses autores nao testaram o modelo animal
reduzido com iteracdo dos dados, 0 que, certamente,
reduziria ainda mais o tempo de processamento.

E importante salientar que, com a evolucéo na
areacomputacional, pode haver mudancanaeficién-
ciadecadamétodo. LOPESet al. (1994) enfatizaram
gue, quando se propde apenas ordenar os animais
para fins de selecdo, ndo h& necessidade de grande
acurécia nas solucdes, visto que 0 que interessa é a
ndo-mudancanaordem declassificagdo dosanimais.
Nesse caso, hdo ha necessidade de grande ndmero
deiteracdes. No entanto, quando se buscam solugdes
mai s precisas, como € o caso de avaliagéo de tendén-
cias genéticas, deve-se avaliar a precisao das solu-
coes (BLAIR e POLLAK, 1984). Nesse caso, além
damemoéria computacional, deve-se avaliar o tempo
de processamento.

O objetivo destetrabalhofoi verificar o tempo de
processamento e amemaria computacional necessa-
rios para resolucéo de equacfes de modelo misto,
utilizando-se 0 modelo animal reduzido e aiteracéo
nos dados.

Material e Métodos

Utilizaram-se dados de aves de corte obtidos na
Universidade Federal deVicosa(UFV) eavaliou-sea
caracteristica peso corporal aos 35 dias de idade,
medido em duas linhas, durante duas geracdes. Na
Tabela 1, é apresentado o nUmero total de aves, pais
(populagéo-base), progénies-pai seprogénies-ndo-pais.

Osdadosforam analisados pel 0 seguinte model o:

y; =GC, +g; +¢

em que

Yij = observacdo do animal j, do grupo contem-
poraneoi;

GC, = efeito fixo do grupo contemporaneo i, com
efeitos de linha, sexo, incubacdo e geragéo;

g = valor genético do animal j, do grupo
contemporaneoi; e

§; = erroaleatorio associado a cada observagéo.

Utilizando-se o model o animal reduzido (QUAAS

Tabela 1 - Numero total de aves, pais, progénies-pais,
progénies-ndo-pais e grupos contemporaneos

Table 1 -  Total number of chickens, parents, progeny-parents,
progeny-non-parents and contemporary groups

Numero total de aves 10912

Total number of chickens

Numero de pais (popul agdo-base) 1044

Number of parents (base population)

NuUmero de progénies-pais 829

Number of progeny-parents

NUmero de progénies-ndo-pais 9039

Number of progeny-non-parents

NUmero de grupos contemporaneos 48

Number of contemporary groups

e POLLAK, 1980; MARTINS et al., 1997), descrito
naformamatricial, tem-se

yp Xp Zp €

3
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em que
y =vetor de observagdes das caracteristicas
medidas nos animais, sendop=pais e n=ndo-pais;
X = matriz deincidéncia de efeitos fixos;
B~ =vetor deefeitosfixosdegrupo contemporaneo;

Z = matriz de incidéncia de val ores genéticos;

9= vetor de valores genéticos,

P,, = matriz que relaciona pais com progénies;

® = vetor de efeitos de amostra mendeliana; e

€= vetor de residuos.

As solugBes dos efeitos fixos e dos val ores gené-
ticos dos pais sdo obtidas pelo seguinte sistema de
equacgdes de model 0 misto, apds aabsor¢do dos néo-
pais (MARTINS et al., 1997):

‘ : 0 X'R?
XRIX xRz, |8 |77
Z,RoX Z,RaZ,+Gn|0r| |z R1y|
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sendo R, =Z D, ®G,Z, +R, e

z %
" Kz, @l

As solucbes dos ndo-pais sdo obtidas por
(MARTINS et al., 1997):

gn:}/anp®log~p+Dn®GOZ'nRl(yn X, B’ -Yz,p,®1,8 )

ou, ainda, por

@I =%g~§+%gd,+d G Z"Rnl(yi_xi [}O_%@E_%gjﬁ}

em que
g, = vetor deval oresgenéticospreditosdoindivi-

duoi;
dse g, = vetores de valores genéticos preditos
do pai edamée dei;

d; = i-ésimo elemento da diagonal damatriz;

Z, = bloco diagonal da matriz Z, referente ao
individuoi; e

X, = formadapelaslinhas damatriz X, referen-
tesaoindividuoi.

Na iteragdo nos dados, que consiste em obter as
solugBessem construir asequagdesdeformaexplicita,
ou seja, sem necessidade de armazené-las na memo-
ria do computador, dividiram-se os dados em trés
categorias: pais(popul agdo-base), progénies-pais(in-
dividuos que sdo filhos e pais) e progénies-nédo-
pais (filhos que ndo sdo pais) (QUAAS, 1995).

Esse método consiste em obter a solugéo para
cada individuo, separadamente, a partir de trés con-
tribuicbes: dos pais, das progénies-pais e das progé-
nies-ndo-pais. Essas contribuicdes foram apresenta-
das por QUAAS (1995) e séo dadas a seguir.

1.a) Contribuicdo dos pais do individuo para a

diagonal: R;' +x,G;", emque G, e R,, sdo matri-
zes de variancias e covariancias genética aditiva e
residual e x recebe 2, se o animal tem dois pais; 4/3,

setem um pai; e 1, se ndo tem nenhum dos pais;
1.b) Contribuicdo dos pais para o lado direito

(RHS):
Rol[yl —ce, )+ x,Ggl(}é§+ }éa);

em que vy, CAG|, § e d sdo, respectivamente,

observacéo do individuo, efeito estimado do grupo
contemporéaneo doindividuo evalor genético predito
do pai e damée do individuo.

2.a) Contribuicdo dasprogénies-paisnadiagonal:

%fo1

2.b) Contribuicao das progénies-paisparao lado

direito: % XpGBl(pQ— % pa], emque pg e pasio,

respectivamente, val or genético predito daprogénie-
pai e do par acasalado.
3.a) Contribuicdo das progénies-ndo-pais na

diagonal: %R;f, emque R, =d,G, +R;.
3.b) Contribuic&o das progénies pais parao lado

direito:
% (y CG %pa)

Ovalor genéticopreditodecadaindividuoédado por:

= (3 Diagonal ) (Y RHS)-

A solucéo de cadagrupo contemporaneo é obtida
apartir de duas contribuicdes, de pais e de ndo-pais
(QUAAS, 1995), conforme a seguir.

1.a) Contribuicdo dos pais paraadiagonal Rgl,

1.b) Contribuicdo dos paisparao lado direito:

Rgl(y,—CG, —1 ]

emque | éovalor genético preditodoindividuo.

2.a) Contribuicdo dos néo-pais paraadiagonal:
R,

2.b) Contribuicdo dosnéo-paisparaoladodireito:

Rgl(y, ~CG, —}és—}éd]_
A solucdo decadagrupo contemporéaneo édadapor:
cG* =cG™™ + (Y Diagona) (Y RHS).

Para obtenc&o das solucdes dos valores genéti-
cosedegruposcontemporéaneos utilizou-se o método
iterativo de Gauss-Seidel (VARGA, 1962). Foi
implementado um programa computacional em lin-
guagem Fortran, em microcomputador Micro Pentium
MMX, 200 uHz €128 uB RAM.

Avaliaram-se 0 nimero deiteracdes e 0 tempo de
processamento, utilizando-se critérios de convergén-
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ciade 101 a10 (10 a0,00001), dados pela diferenca
entre o resultado obtido numaiteracdo e na anterior.
Obtiveram-se correlagdes entre 0s valores genéticos
preditos dos animais e estimaram-se as tendéncias
genéticasanuaispor critério deconvergéncia, afimde
determinar qual seria 0 mais adequado.

Resultados e Discussao

Na Tabela 2, apresentam-se 0 nimero de iteragdes
e 0 tempo de processamento necessarios para se obte-
rem as solucdes dos valores genéticos dos animais via
iterac@o nos dados, utilizando-se critérios de conver-
géncia de 10! a 10® (10 a 0,00001). Na Tabela 3,
apresentam-se as correlagdes entre os valores genéti-
cos preditos dos animais, por critério de convergéncia.

Verifica-se que 0s tempos de processamento
foram rel ativamente bai xos, mesmo quando setraba-
Ihou com critérios de convergénciamais precisos, 0s
quais variaram de 9 segundos, parao critério de 101,
a 3 minutos e 38 segundos, para o de 105, tendo o
numero de iteragcdes variado de 6 a 158.

Pelas correlacdes entre os valores genéticos
preditos, observa-se que, a partir do critério de con-
vergénciade 10-1, acorrelagdo éigual aunidade, em
relacdo aos critérios de convergéncia mais precisos
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(102 a 10°5). Esse valor corresponde, aproximada-
mente, ao limiteminimo de 0,099, utilizado naobten-
¢8o das sol ucdes das equaces de model 0 misto, para
ganho de peso em suinos, por SCHENKEL (1991).

LOPESet al. (1994 €1995), ao utilizarem critério
de convergéncia na obtenc&o da inversa da matriz
(Z'R1z+G™1) dasequagdes de model o misto, dividin-
do-se cada elemento pela variancia fenotipica da
caracteristica, consideraram o critério de convergén-
ciade 104, parao qual foram necessérias 16iteracdes
na obtencéo das solucbes. Comparando-se os resul-
tados deste trabalho com os desses autores, verifica-
sequeo critério deconvergénciade 109, queprecisou
de 17 iteragOes, parece ser 0 equivalente.

Entretanto, segundo BLAIR e POLLAK (1984),
guando se deseja avaliar as tendéncias genéticas,
essa correlagcdo entre valores genéticos ou entre
ordem de classificag8o dos animais ndo seria reco-
mendavel para determinar critério de convergéncia.
Por isso, foram estimadas as tendéncias genéticas
anuais para cada um dos critérios utilizados, cujos
resultados se encontram na Tabela 4, assim como as
predicdes dos val ores genéticos minimo e maximo.

Verifica-se que, apartir de 103, ndo houve mais
mudancas nas tendéncias genéticas e nas predic¢des
dos val ores genéticos minimos e maximos.

Tabela 2 - NUmero de iteracdes e tempo de processamento necessarios para se
atingir o critério de convergéncia

Table 2 -
criterion

Number of iteration rounds and processing time required to reach the convergence

Critériodeconvergéncia NUmero deiteracBes
Rounds of iteration

Convergencecriterion

Tempo de processamento (S)
Processing time

101

100

101
102
103
104
10

6
17
45
73

102
130
158

9
24
62

101
141
178
218

Micro Pentium MMX, 200 uHz, 128 uB RAM.

Tabela 3 - Correlagcdes entre os valores genéticos dos animais por critério de

convergéncia

Table 3 -  Correlation between predicted breeding values by convergence criterion
10° 101 102 1038 104 10

10! 0,9994 0,9985 0,9984 0,9984 0,9984 9,9984
100 0,9998 0,9997 0,9997 0,9997 0,9997
101 1,0000 1,0000 1,0000 1,0000
102 1,0000 1,0000 1,0000
103 1,0000 1,0000
104 1,0000
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Tabela 4 - Estimativas das tendéncias genéticas anuais e predicdes dos valores
genéticos maximo e minimo, por critério de convergéncia

Table 4 - Annual estimated genetic trends and maximum and minimum predicted breeding
values by convergence criterion

Critériode Tendéncia genética Valor genético Valor genético
convergéncia Genetictrend maximo minimo
Convergencecriterion (9) Maximum breeding Minimum breeding
value (g) value (g)
10t 21,24 203,53 -256,95
100 24,12 211,29 -248,93
101 25,70 216,72 -244,48
102 25,85 217,27 -244,15
1073 25,87 217,33 -244,13
104 25,87 217,34 -244,13
10°° 25,87 217,34 -244,13

Verifica-se que, ao se utilizar o critério de 109,
semelhante ao proposto por LOPES et al. (1994 e
1995), atendénciagenéticaestaria sendo subestima-
da em 6,76%, enquanto, ao se utilizar o de 107, de
acordo com a correlacdo entre os valores genéticos
da Tabela 3 e os utilizados por SCHENKEL (1991),
a tendéncia genética estaria sendo subestimada em
apenas 0,66%.

Tendo em vista que valor de 101, para o qual
foram necessarias 45 iteracbes em apenas 1 minuto
e 2 segundos, foi eficiente para se avaliarem 10.912
aves, das quais 1873 eram pais, conclui-se que essa
metodol ogia pode ser usada em microcomputadores
paraavaliacéo genéticaanimal, sem grande demanda
de tempo e memoéria computacional.

Conclusdes

A iteragdo nos dados pode ser eficientemente
usadaem microcomputadores, naavaliagdo genética
animal, sem grande demanda de tempo e memoria
computacional .
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