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Resumo
Foi simulado um teste de progênie com o objetivo de avaliar o efeito da heterogeneidade de variância 
ambiental sobre a avaliação genética de reprodutores, em situações de número desigual de progênie por 
reprodutor entre rebanhos. A situação do número desigual de progênie por reprodutor foi representada 
eliminando-se, de forma aleatória, o número de progênies por reprodutor em ambientes de baixa e 
alta variabilidade ambiental. Nas situações que envolveram perda de informação no ambiente de 
menor variabilidade ambiental, houve maiores superestimações na estimação da variância residual, 
ocasionando menores estimativas de herdabilidade. Por outro lado, quando se diminuiu a quantidade 
de informação proveniente de rebanhos de alta variabilidade ambiental, houve maior superestimação 
da variância genética aditiva e menor superestimação da variância ambiental.  Embora tenham ocorrido 
alterações na magnitude dos valores genéticos para os reprodutores, as correlações de Spearman e 
Pearson entre os valores genéticos dos mesmos, em todas as situaçãoes, foram maiores do que 0,90. O 
número desigual de progênie por reprodutor na presença de heterogeneidade de variância ambiental 
provoca superestimação das estimativas de componentes de variância e valores absolutos de predição 
de valores genéticos dos reprodutores, sem, contudo, alterar a classificação dos mesmos.
Palavras chave: avaliação genética; parâmetros genéticos; seleção.

Abstract
A progeny test representing the milk yield was simulated to evaluate the effect of heterogeneity of 
environmental variance on genetic evaluation of sires in situations of unequal number of progeny 
per sire between herds, eliminating, at random, daughters per sires in environments of low and high 
environmental variability. In all situations involving loss of information in the environment of lower 
environmental variability, there was larger overestimation of the residual variance component, resulting 
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in lower estimates of heritability. On the other hand, the decrease in the amount of information of 
herds from high environmental variability led to greater overestimation of additive genetic variance 
and lower overestimation of environmental variance. Although there were alterations in breeding 
values regarding sires, Spearman and Pearson correlations between breeding values, in all situations, 
were higher than 0.90. The uneven number of progeny per sire in the presence of heterogeneity of 
environmental variance led to the overestimation of variance components and changes in absolute 
breeding values of the sires, without, however, changing the classification values. 
Keywords: genetic evaluation; genetic parameters; selection.
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Introdução

A heterogeneidade de variâncias pode ser uma forma primária da interação genótipo ambiente 
e, geralmente, os modelos mistos empregados na avaliação genética de gado de leite assumem 
variâncias genéticas e residuais homogêneas entre ambientes. A homogeneidade de variâncias não é 
um requerimento nas análises genéticas, desde que as estimativas de variâncias heterogêneas estejam 
disponíveis(1).

Se a heterogeneidade de variâncias for ignorada quando existir, a produção de filhas de determinado 
reprodutor será ponderada na proporção dos desvios-padrão dos rebanhos nos quais elas foram 
criadas. O resultado é que as produções das filhas em rebanhos mais variáveis influenciarão mais a 
avaliação de reprodutores do que as produções das filhas oriundas de rebanhos menos variáveis(2). 

Um dos principais problemas dos componentes de variâncias heterogêneos na avaliação genética é 
que animais acima da média podem ser superavaliados nos rebanhos com maior variação e, como 
resultado, maior proporção de animais provenientes desses rebanhos serão selecionados. A existência 
de variâncias heterogêneas foi observada por Oliveira et al.(3) nos grupos genéticos participantes da 
formação da raça Canchim e por Urioste et al.(4) na raça Holandesa. 

Marion et al.(5) verificaram relação positiva e crescente dos componentes de variância com o nível 
de produção de leite dos rebanhos avaliados; no entanto, os coeficientes de herdabilidade não 
apresentaram o mesmo comportamento, ocorrendo estimativas maiores no nível de baixa produção. A 
variância genética foi proporcionalmente maior no nível baixo e menor no nível médio de produção, 
ou seja, com o aumento do nível de produção do rebanho ocorreu uma compressão da variância 
genética pela variância de ambiente, induzindo a menores coeficientes de herdabilidade no nível 
médio e a maiores no nível baixo de produção.

Estratificando rebanhos pela produção de leite, em rebanhos da raça Holandesa, Weber et al.(6) 
observaram menores estimativas de herdabilidade da produção de leite para os níveis baixos e médios, 
sugerindo que, nestes níveis, a resposta esperada pela seleção poderia ser menos eficiente. 

Com informações de lactações em bubalinos, Araújo et al.(7) verificaram médias e componentes de 
variância maiores para o nível de alta produção, porém com estimativas de herdabilidade menores e 
correlação genética entre os níveis de 0,58, caracterizando a presença de heterogeneidade de variância 
entre os rebanhos. 
O objetivo com este estudo foi avaliar, por meio de simulação de dados, o efeito da distribuição de 
progênies de reprodutores em ambientes com presença de heterogeneidade de variâncias residual e 
seu impacto na avaliação genética de reprodutores.
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Material e Métodos

A simulação de dados para estrutura de modelos mistos utilizou a decomposição de Cholesky das 
matrizes de covariâncias dos efeitos aleatórios do modelo. Assim, em uma situação geral, se K 
representa uma matriz de covariância qualquer, sendo K=UT1/2.T1/2U´, em que UT1/2 é a decomposição 
de Cholesky da matriz K, e fazendo a transformação y= μ + UT1/2.Z, sendo Z uma matriz de variáveis 
aleatórias normais padronizadas, então E(Y) = μ e V(Y) = 0 + UT1/2 I T1/2U´ = K, em que I é uma 
matriz identidade. Assim, y possui distribuição normal com média  e variância K.

Admitindo que seja criado um conjunto de dados de N indivíduos com cada indivíduo contendo registro 
de proles em i níveis de produção, o modelo linear misto é definido como: , em que 
y é um vetor de observações dos indivíduos; β é um vetor de parâmetros de efeitos fixos; X é uma 
matriz de delineamento de efeitos fixos; a é um vetor aleatório de valores representando o efeito 
genético aditivo; Z é uma matriz de incidência do efeito genético aditivo; o vetor ε é um vetor de 
efeito aleatório de ambiente temporário.

Assumindo que os vetores y, a e ε apresentam distribuição normal, a esperança do vetor aleatório 

a é E(a) = 0  e a variância é GGAaV =⊗= 0)( , em que G0 é uma matriz de covariâncias do efeito 
genético aditivo e A é a matriz que indica o grau de parentesco entre os indivíduos, de dimensão igual 
ao número total de indivíduos (N). 

Por último, ε possui média 0)(E =ε  e variância RIV e == 2.)( σε , em que δ² é a variância do efeito 
de ambiente temporário e I uma matriz identidade de dimensão igual ao número de indivíduos 
com observações (n). Consequentemente, a esperança e a variância do vetor de dados observados 
y são βXYE =)(  e , respectivamente. Ao vetor β estão associados os efeitos fixos 
relacionados ao nível de produção para todos os indivíduos com informação. Se UTa

1/2é a decomposição 
de Cholesky das matrizes de covariâncias do efeito genético aditivo e A é uma matriz de numeradores 
de coeficiente de parentesco entre os indivíduos, em que ATa

1/2é a decomposição de Cholesky dessa 
matriz de parentesco, então o vetor Y (fenótipos) contendo as “i” níveis de produção é definido 
como: Y = μ + ATa

1/2 Za.+UTa
1/2+ e, ou seja, Y= constante geral + valor genético aditivo + valor 

de ambiente temporário. Assim seria criado um conjunto de i níveis de produção com distribuição 
normal, em que cada efeito aleatório possui a sua estrutura própria de covariância, e estes mesmos 
efeitos aleatórios seriam independentes entre si.
Foram simuladas estruturas de dados em modelos mistos representando a produção de leite para o 
teste de 100 reprodutores, sendo cada reprodutor acasalado com 10 matrizes (total de 1000 matrizes), 
originando em cada combinação de acasalamento duas proles, totalizando 2000 proles (vinte proles 
por reprodutor). De cada combinação de reprodutor e matriz, dez proles apresentaram seu fenótipo 
expresso no ambiente de baixa produção e, a outra metade, no ambiente de alta produção.

Inicialmente, simulou-se a estrutura de dados com variâncias genéticas aditiva e ambientais 
homogêneas entre os ambientes, caracterizando o primeiro cenário. Em seguida, obtiveram-se as 
estimativas de componentes de variância e predições de valores genéticos por meio do aplicativo 
MTDFREML(8). As estimativas de componentes de variâncias e de herdabilidade obtidas foram bem 
próximas dos valores simulados e as correlações de Pearson e de Spearman entre valores genéticos 
preditos e simulados foram próximas de um. 

Em um segundo cenário, simulou-se nova estrutura de dados em que a variância residual no estrato 2 
apresentou o dobro (2133,00 kg2) da variância do estrato 1 (1067,04 kg2). 

Posteriormente, criaram-se três situações de número desigual de proles por reprodutor. Na primeira 
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situação (desbalanceamento 1), 50% das proles de metade dos pais foram eliminadas aleatoriamente 
no ambiente de baixa variabilidade ambiental (situação 1).

Em uma segunda situação (desbalanceamento 2), foram eliminadas aleatoriamente 50% das proles 
de todos os reprodutores, no ambiente de baixa variabilidade ambiental, caracterizando a segunda 
situação. 

Na terceira situação, (desbalanceamento 3) eliminaram-se aleatoriamente 50% das proles de todos os 
reprodutores no ambiente de alta variabilidade ambiental, caracterizando a situação 3.

De posse das estimativas de componentes de variância, herdabilidade e predição de valores genéticos 
dos reprodutores, obtidas pelo aplicativo MTDFREML, compararam-se as situações com dados 
balanceados e dados desbalanceados.

Os valores de componentes de variância utilizados neste estudo foram baseados em Araújo et al.(7). 
Para simulação dos dados, foi utilizado o programa SAS(9), utilizando-se o PROC INBREED para 
o cálculo da matriz de parentesco integrado no mesmo algoritmo ao modulo IML, sobre o qual foi 
realizada toda a simulação de dados anteriormente descrita.

As análises dos dados em ambos os cenários e em todas as estruturas de dados na obtenção dos 
componentes de variância, bem como dos valores genéticos preditos para os reprodutores, seguiram o 
modelo , em que y é um vetor n x 1, de n observações de produção; X é uma matriz 
n x f, de incidência de f níveis de produção; β é um vetor f x 1, de efeitos fixos referentes às classes 
níveis e produção; Z é uma matriz n x N, de incidência dos valores genéticos;  é um vetor N x 1, 
de valores genéticos dos animais e  é um vetor de resíduos da mesma dimensão de y, em que N é o 
número de indivíduos; n é o número total de observações e f é o número de classes d e efeitos fixos.

As pressuposições utilizadas acerca da distribuição dos vetores y, a, p e e são descritas como

  em que 2ó aAG = , e , sendo A  a matriz de numerador 
do coeficiente de parentesco entre os indivíduos, de ordem igual ao número de indivíduos (N);  e  
e  são os componentes de variância genética aditiva e ambiental para produção de leite;  In  é a m 
matriz identidade, de ordem n. 

Resultados e Discussão

Observa-se na Tabela 1 que a situação de número desigual de proles por reprodutor nos estratos 
provocou superestimação dos componentes de variância. Nas situações que envolveram os 
desbalanceamentos 1 e 2, houve maiores superestimações da variância residual, ocasionando menores 
estimativas de herdabilidade. Já na situação de desbalanceamento 3, houve maior superestimação da 
variância genética aditiva.
Na Figura 1, é exibido o percentual de superestimação dos componentes de variância genético aditivo 
e residual em relação à condição em que todos os reprodutores apresentam o mesmo número de 
proles por estrato. Ao se diminuir a contribuição da informação fenotípica proveniente dos rebanhos 
de menor variabilidade ambiental, o incremento da variância ambiental foi substancialmente maior. 
Por outro lado, quando se diminuiu a quantidade de informação proveniente de rebanhos de alta 
variabilidade ambiental, produziu-se maior superestimação da variância genética aditiva e menor 
superestimação da variância ambiental.
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Verifica-se na Tabela 2 que o número desigual de proles por reprodutor no estrato de baixa variabilidade 
superestima a predição do valor genético dos reprodutores e diminui a amplitude entre as predições, 
havendo menor discriminação entre as predições de valores genéticos dos reprodutores, quando 
comparada à situação em que o número desigual de proles ocorreu no estrato de alta variabilidade. 

Carneiro et al.(10) estudaram os efeitos de heterogeneidade sobre a avaliação genética de bovinos, 
simulando várias estruturas de dados com heterogeneidade para diferentes parâmetros, com e sem 
conexidade genética entre rebanhos. Os autores verificaram que para as estruturas de dados com 
médias genéticas similares e heterogeneidade para outros parâmetros, as correlações entre valores 
genéticos foram superiores a 70%, além disso, alta conexidade genética dos dados melhorou a 
predição dos valores genéticos de touros.

A origem da heterogeneidade de variância é proveniente de diferenças ambientais, o valor genético 
dos reprodutores é ponderado pelo desempenho de suas proles em cada estrato. Quando se 
diminui a contribuição do estrato de baixa variabilidade, o valor genético é predito com base no 
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desempenho de animais com maiores produções, superestimando as predições dos valores genéticos 
(desbalanceamento 1 e 2). Quando a contribuição do estrato de alta variabilidade diminui na predição 
do valor genético dos reprodutores, também se diminui a superestimação das predições dos valores 
genéticos (desbalanceamento 3).

Porém, mesmo havendo alteração na magnitude dos valores genéticos preditos para os reprodutores, 
a heterogeneidade de variância não alterou a classificação entre os reprodutores (Tabela 3), todas as 
correlações de ordem foram próximas à unidade. Observou-se que na situação de desbalanceamento 
3, apesar de seguir o mesmo comportamento das outras situações, a oscilação dos valores em relação 
ao balanceamento foi bem maior.

Verificando-se a magnitude da heterogeneidade da variância da produção de leite dentro de rebanho 
e o efeito de ajustamento para a mesma sobre os valores genéticos em animais da raça Holandesa, 
Teixeira et al.(11) constataram que foi baixo o efeito do ajustamento para heterogeneidade da variância 
sobre os valores genéticos dos touros.

Em estudo de simulação de dados, Carneiro et al.(10) verificaram que a existência de conexidade 
genética entre rebanhos resultou em aumento nas correlações de ordem entre valores genéticos 
verdadeiros e preditos. Quando os touros tinham progênies em todos os rebanhos, as correlações de 
ordem para touros foram superiores a 90%. Situação contrária foi observada para o caso em que a 
conexidade genética foi baixa.

Carneiro Júnior et al.(12), por meio de dados simulados, com a finalidade de verificar a influência 
da heterogeneidade de variância residual na predição dos valores genéticos, utilizando inferência 
bayesiana, em dois tamanhos de população (pequeno (n=300) e grande (n=4.800)), observaram que 
heterogeneidade residual prejudica a predição dos valores genéticos e que a utilização da informação 
a priori informativa, apesar de diminuir os quadrados médios dos erros, não resulta em melhor 
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classificação dos indivíduos. 

Carvalheiro et al.(13), também por meio de simulação de dados, avaliando os efeitos da heterogeneidade 
de variância residual entre grupos de contemporâneos na avaliação genética de bovinos de corte, 
verificaram que esses efeitos estão associados à pressão de seleção e aos níveis de heterogeneidade, 
sendo que, se correções não forem feitas, rebanhos que praticam seleção intensa e que apresentam 
níveis acentuados de heterogeneidade de variância residual podem ter seus animais classificados de 
maneira incorreta e, consequentemente, menos resposta à seleção.

Torres et al.(2) observaram altas correlações entre os valores genéticos dos reprodutores para a 
produção de leite em diferentes classes de desvios-padrão, desconsiderando a heterogeneidade de 
variâncias. Entretanto, os reprodutores apresentaram maiores valores genéticos em rebanhos das 
classes de alto desvio-padrão, similarmente ao verificado neste estudo. Ainda, os autores concluíram 
que, na avaliação genética, é importante considerar a variabilidade entre rebanhos, pois, sob seleção, 
as classes mais variáveis contribuíram com a maior parte dos animais, e a avaliação genética do 
animal poderia ser função não apenas do seu potencial genético, mas também do ambiente no qual 
suas progênies expressaram a característica.

Campêlo et al.(14) também constataram que, apesar das variâncias genética e residual, das herdabilidades, 
das médias e dos desvios-padrão dos valores genéticos dos reprodutores terem aumentado com o 
aumento do desvio padrão fenotípico da classe, a heterogeneidade de variâncias não causou mudança 
na ordem de classificação dos reprodutores da raça Tabapuã.

Por outro lado, Araújo et al.(15) encontraram evidências da presença de heterogeneidade de variância 
sobre a produção de leite em animais da raça Pardo Suíça. Verificaram que reprodutores com proles 
em rebanhos mais variáveis estariam sendo melhores classificados na avaliação genética, quando se 
desconsidera a heterogeneidade de variância. 

Mudanças na classificação dos animais, sob diferentes modelos que consideravam ou não a 
heterogeneidade de variância em características de crescimento e de carcaça de animais de diferentes 
grupos genéticos, foram observadas por Nuñez-Dominguez et al.(16) e Crews e Franke(17). 
A distribuição desigual de progênie por reprodutor entre diferentes ambientes, na presença de 
heterogeneidade residual, provoca maior superestimação no componente de variância ambiental 
com perda de informação no ambiente menos variável e maior superestimação da variância genética 
aditiva com perda de informação no ambiente de maior variabilidade ambiental.
A perda de informação no ambiente mais variável provoca maior amplitude das predições dos valores 
genéticos dos reprodutores, sem alterar a classificação do ordenamento dos mesmos.

Conclusões

A distribuição desigual de progênie por reprodutor entre diferentes ambientes associada à presença de 
heterogeneidade residual provoca maior superestimação na variância ambiental e variância genética 
aditiva, acarretando maior amplitude para as predições dos valores genéticos dos reprodutores, sem, 
no entanto, alterar a classificação do ordenamento dos mesmos.
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