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Comparacao de Metodologias de Predicao de Valores Genéticos Utilizando Dados
Simulados!

José Braccini Neto?, Martinho de Almeida e Silva3 6, Ricardo Frederico Eucl¥des4,
Paulo Savio Lopes% ¢, Robledo de Almeida Torres* 8, Adair José Regazzi®

RESUMO - Foram simuladas, utilizando o programa GENESYS, sete populagdes com diferentes médias genéticas e estruturas de
dados resultantes da substitui¢do de 0, 10, 25, 50, 75, 90 e 100% de reprodutores, com o objetivo de comparar a metodologia de modelos
mistos (MMM) com a metodologia GenSys, por meio de suas acuracias e variancias do erro de predi¢do (PEV), estimadas com base no
modelo de reprodutor e no modelo animal. No modelo de reprodutor, & medida que se aumentava a intensidade de sele¢do, ocorriam
diminui¢do na acuracia e aumento da PEV de ambas as metodologias, em razao da menor acuracia na estimagdo dos niveis do efeito fixo
e da diminui¢do do nimero médio de progénies/reprodutor. A superioridade da MMM no modelo de reprodutor foi atribuida a maior
acuracia de estimagdo dos efeitos fixos. No modelo animal, as tendéncias foram diferentes. Na MMM, a medida que se aumentava a
intensidade de selecdo, a acuracia se elevava e a PEV permanecia praticamente constante, enquanto, na GenSys, ocorriam diminui¢do da
acuracia e aumento da PEV. O aumento da acuracia, na MMM, decorreu do maior nimero de conexdes genéticas, enquanto a diminuicéo,
na GenSys, foi atribuida a menor acuracia de estimagao dos niveis do efeito fixo. A superioridade da MMM foi decorrente da maior acuracia
na estimacdo dos niveis do efeito fixo e do uso da matriz de parentesco completa, que inclui a populagdo-base com individuos nao-
aparentados, ndo-endogdmicos e nio-selecionados. Conclui-se que a MMM foi superior a GenSys, quanto a acuracia e a PEV, para a
estrutura de dados selecionados simulada, principalmente para o modelo animal.
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Comparison of Methodologies for Predicting Breeding Values Using Simulated Data

ABSTRACT - Seven populations with different genetic means and different data structures resulting from replacing 0, 10, 25, 50, 75,
90 and 100% of sires simulated by GENESYS program were used to compare the mixed-model methodology (MMM) with the GenSys
methodology, according to the accuracies and predicted error variances (PEV) of the breeding values, estimated under a sire or an animal
model. Under the sire model, lower accuracy and greater PEV for both methodologies were observed as selection intensity increased, due
to the reduced accuracy of estimation of the fixed effects and the reduced average number of progenies per sire. The superiority of MMM
under the sire model was due to increase in the accuracy of the estimated fixed effects. Under the animal model, the tendencies were different.
For the MMM, accuracy increased and PEV remained practically constant, as selection intensity increased, whereas for the GenSys
methodology, reduced accuracy and an increase on the PEV as selection intensity increased were observed. Greater accuracies for MMM
were due to the increased number of genetic ties, whereas the reduced accuracy for GenSys was due to the lower accuracy of the estimation
of the fixed effects. The superiority of MMM was a result of the greater accuracy of the levels of fixed effect estimates and the use of the
full relationship matrix, which included a base-population of unrelated, non-endogamic and non-selected individuals. The MMM was
superior to GenSys according to the accuracy and PEV, for this structure of simulated selected data, mainly under the animal model.

Key Words: animal model, GenSys, mixed-model, sire model

Introducao sob selecao (Henderson, 1973; Meyer & Thompson,

1984; Gianola et al., 1988; Fries & Schenkel, 1993).
A maioria dos dados disponiveis aos melhoristas da Como conseqiiéncia, as esperangas, as variancias
espécie animal ndo apresenta os requerimentos de e as (co)varidncias entre as observagdes e os valores
amostragem aleatoria, ou seja, os dados sdo provenientes genéticos sdo alteradas (Henderson, 1982, 1985), o
de experimentos de selecdo ou de rebanhos que estio que resulta em estimativas e predi¢des viesadas,
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sendo que alguns métodos sdo menos vulneraveis a
selegdo que outros (Henderson, 1975b).

Além disso, dados de campo apresentam numero
desigual de observagdes por subclasse, muitas
subclasses vazias e problemas de conexidade. Em
populacdes de bovinos de corte, ovinos e suinos, em
que ainseminacgdo artificial € pouco utilizada, rebanhos
ou grupos de animais contemporaneos podem estar
isolados geneticamente ou pobremente conectados.
Assim, erros na sele¢do sdo, provavelmente, maiores
(Kennedy & Trus, 1993). A menor acuracia na predi-
¢do de valores genéticos tem papel mais importante
em rebanhos nos quais se utiliza inseminacdo artificial,
pois um unico individuo pode contribuir com muitos
filhos para a proxima geragio.

De modo geral, dados provenientes de populagdes
submetidas a selecdo sdo analisados, ignorando-se os
efeitos da sele¢dao (Schaeffer, 1987).

Entretanto, Brito (1992) e Brito & Fries (1994)
propuseram a metodologia GenSys para dados
selecionados provenientes de condi¢des reais e
praticas da produgdo bovina de corte, na qual se
considera a conexidade dos dados para fornecer
estimadores ndo-viesados com propriedades robus-
tas frente a observagdes extremas.

Henderson (1975b) sugeriu a comparagdo de
metodologias por meio de simulagdo no caso em que
os métodos analiticos envolviam manipulagdes ma-
tematicas dificeis.

Objetivou-se, neste trabalho, comparar, quanto
a acuracia e a variancia do erro de predicdo, a
metodologia de modelos mistos (MMM) e a
metodologia GenSys, em situagdes de dados simu-
lados com efeito de selegdo.

Material e Métodos

Os dados deste trabalho foram simulados por
meio do programa GENESYS (Euclydes, 1996).

Para simulagdo de uma variavel resposta
objetivando-se comparar as metodologias, foi defini-
do, arbitrariamente, um genoma de 4.000 centimorgans
com 14 pares de cromossomos autossdmicos € um
par de cromossomos sexuais contendo 500 genes de
acdo aditiva. As freqiiéncias génicas iniciais dos
locos foram simuladas com base na distribuigao
uniforme, com média e variancia 0,5. Foram simula-
dos dois alelos por loco, cujos efeitos apresentaram
distribui¢ao normal padrao.
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Os efeitos de ambiente foram simulados con-
forme distribuicdo normal, com média zero e
variancia variavel, de modo a permitir herdabilidade
igual a 0,23.

Primeiramente, foi simulada uma populagio-
controle; posteriormente, 10, 25, 50, 75, 90 ou 100%
dos machos da G, (populagdo-base), com fendtipos
inferiores, foram substituidos por animais mais jovens
da primeira geragdo (G ), que apresentaram maiores
valores fenotipicos. Esses procedimentos foram repe-
tidos até a décima primeira geragdao (Gy;), o que
resultou em sete diferentes niveis de desbalanceamento,
conexidade e progresso genético, de acordo com o
diferencial de selecdo paterno empregado.

Para a populacdo-controle, considerando-se o
modelo de reprodutor, a estrutura de dados foi
balanceada, pois foram utilizados os mesmos
reprodutores (20) em todos as geragdes (12), tendo
cada um deles apresentado o mesmo numero de
progénies (60), por geragdo. Essa estrutura de dados
apresentou conexidade entre efeito de reprodutor e
geragdo, pois cada reprodutor tinha progénie em cada
geracdo, enquanto no caso de 100% de substituicdo,
considerando-se o modelo fixo, a estrutura de dados
foi desbalanceada, apresentando subclasses vazias
para os reprodutores substituidos, e desconexa, pois
cada reprodutor somente foi usado em uma geracao.
Para os outros casos, considerando-se o modelo
misto, o desbalanceamento e a conexidade foram
intermediarios entre essas duas.

Simulou-se um efeito fixo de ambiente de mais
uma unidade, a cada geragdo, para caracterizar um
progresso ambiental além do genético, ou seja, foi
acrescido o valor um ao valor fenotipico dos individuos
da G; o valor dois ao valor fenotipico dos individuos
da Gy; e assim sucessivamente, at€¢ a G;.

Comparou-se a MMM com a GenSys, utilizando-se
o modelo animal (MA) e o modelo de reprodutor
(MR), que sdo descritas a seguir:

Metodologia de modelos mistos

No modelo animal, utilizaram-se dados de teste
de progénie, teste de desempenho individual e os
valores fenotipicos dos pais.

A avaliagdo genética dos individuos foi feita com
base no seguinte modelo:

y=XB+Zu+e

em quey € um vetor coluna com 13.620 observagdes;
X, uma matriz (13.620 x 12) conhecida, que relaciona
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os elementos de B com os elementos de y; B, um
vetor coluna com 12 elementos desconhecidos, re-
presentando o efeito fixo de geragdo; Z, uma matriz
(13.620 x 13.620) conhecida, que relaciona os ele-
mentos de u com os elementos de y; u, um vetor
coluna com 13.620 elementos desconhecidos assumi-
dos aleatdrios, representando os valores genéticos
aditivos; e e, um vetor com 13.620 elementos também
desconhecidos e aleatorios, que representam os resi-
duos associados as observagdes.

Admite-se que as variaveis aleatorias dos vetores u
e e tenham o primeiro e o segundo momento dados por:

u 0 u G 0
El |= e Var| |[= .
e 0 e 0 R
Como conseqiiéncia, E(y) =X e Var(y)=ZGZ’ +R

Cada elemento de u e e tem média zero. A matriz
de (co)variancia dos elementos de ué G = Aoﬁ, em
que A éumamatriz (13.620 x 13.620) ndo-singular do
numerador da matriz de parentesco entre os individuos;
e 0121, um escalar que representa a variancia genética
aditiva dos individuos ndo-aparentados e nao-
endogamicos da populacdo-base. Os elementos de e
ndo sdo correlacionados ¢ tém varidncia comum o‘ﬁ,
ou seja, a matriz de (co)variancia dos elementos de e
¢ R= Ici, em que I ¢ uma matriz identidade de
dimensdo 13.620.

Para obtencdo das equagdes de modelos mistos
(EMM), admite-se que as varidncias genética aditiva
e residual sejam conhecidas. Na pratica, esses valores
paramétricos sdo substituidos pelas suas respectivas
estimativas. Mediante simulagao, esses valores foram
conhecidos e, entdo, utilizados.

A estimagao dos efeitos fixos e a predicao dos
valores genéticos foram obtidas pela solugdo das
EMM, apresentadas a seguir:

XR'X  XR7'Z B°| [XR7y
ZR'X ZR7'z+G'| | Z'R7ly
Para obter B° e G, empregou-se 0 programa

computacional MTDFREML (Boldman et al., 1995).
Na analise dos dados, por meio do modelo de
reprodutor, utilizaram-se somente os dados dos filhos
(teste de progénie).
A avaliagdo genética dos reprodutores foi feita
com base no seguinte modelo:

y=Xg+7Zs+e,
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em quey é o vetor de observagoes; X e Z, as matrizes
de incidéncia para geragdo (g) e reprodutor

(s~(0, Aof)); e e, o vetor de residuos aleatérios
~0, 16?).
Metodologia GenSys

Utilizando-se o mesmo modelo matricial da MMM,
admite-se que os elementos de u tenham média u e os
de e, média zero. As matrizes de (co)variancia dos
elementos de u e e sdo, respectivamente, G = Iof1 e
R= Ioi, em que I é uma matriz identidade de dimens3o #.

A estimagdo dos efeitos fixos ¢ obtida pela reso-
lucdo do sistema de equagdes abaixo:

XR'X XR7'zZ| [B]_[XRTy
ZR'X ZR7'Z| |G| [ZRy
As Diferencas Esperadas nas Progénies (DEPs)
dos pais sdo estimadas por:

. _ OV oy - A
i=(zrR"z+G") ZR"(y-Xp).
que representa as equagdes de indice de selecdo de
Lush, em que os valores verdadeiros dos efeitos de B
sdo substituidos pelas suas estimativas.
As DEPs das progénies sdo obtidas pela metade

da soma das DEPs dos pais mais metade da
segregacdo mendeliana.

Tabela 1 - Correlagdes de Spearman entre valores
genéticos verdadeiros e valores genéticos
preditos pela metodologia de modelos mistos
(MMM) e pela metodologia GenSys, com base
no modelo de reprodutor (MR) e no animal (MA)

Table 1 - Sperman correlation between true breeding values
and predicted breeding values by mixed-model
methodology (MMM) and the GenSys methodology,
under a sire (SM) and an animal model (AM)

MMM GenSys

Subst! (%) n? MR MA MR MA
Replac! SM AM SM AM

0 20 0,982 0,670 0,979 0,488
10 40 0,967 0,813 0,828 0,466
25 70 0,937 0,862 0,618 0,311
50 120 0,664 0,852 0,598 0,307
75 170 0,524 0,895 0,435 0,245
90 200 0,491 0,906 0,382 0,231
100 220 0,504 0,921 0,372 0,223

" Proporcdo de substituicdo dos reprodutores.
2Numero de reprodutores testados.

1 Replacing rate of sires.

2 Number of tested sires.
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Para estimar [3 e u, utilizou-se o software GenSys.

Na analise dos dados, por meio do modelo de
reprodutor, foram usados somente os dados dos filhos.

A avaliagdo genética dos reprodutores foi feita
com base no seguinte modelo:

y=Xg+7Zs+e,
em que y ¢ vetor de observacdes; X e Z sdo matrizes
de incidéncia para geracdo (g) e reprodutor

( ~(s, IG?)) e e, vetor de residuos aleatdrios

~(0, 1062).

A acuracia de ambas as metodologias foi avaliada
pela correlagdo de Spearman entre os valores gené-
ticos verdadeiros e os preditos.

A variancia do erro de predi¢cdo (PEV) foi calcu-
lada com base em sua definicao teodrica (Kennedy &
Trus, 1993): PEV =Var(i —u).

Para o calculo da PEV na MMM, com base no
modelo de reprodutor, e na metodologia GenSys, com
base em ambos os modelos, as DEPs foram
multiplicadas por dois.

Resultados e Discussao

Na Tabela 1, sdo apresentadas as correlacdes de
Spearman entre os valores genéticos verdadeiros e
os valores genéticos preditos, utilizando-se 0 MR ¢ o
MA na MMM e na metodologia GenSys.

No MR, verificou-se tendéncia similar para ambas
as metodologias. A medida que se aumentava a
intensidade de selecdo, a acuracia diminuia.

Essa relagdo foi, possivelmente, atribuida a
menor acuracia de estimagdo dos niveis do efeito
fixo, a medida que se aumentou o efeito da selecdo.
Em ambas as metodologias, houve superestimagao
dos niveis do efeito fixo, ou seja, ambas as
metodologias ndo foram capazes, com base no MR,
de separar efeitos ambiental e genético. Provavel-
mente, o aumento do desbalanceamento ou do
numero de subclasses vazias, a diminui¢ao da
conexidade ¢ o uso da matriz de parentesco incom-
pleta (ndo-uso da G=Ac?) tenham interferido na
estimagdo dos niveis do efeito fixo.

Segundo Sorensen & Kennedy (1984), para a
particdo correta da tendéncia fenotipica, deve-se
utilizar a matriz de parentesco completa, ou seja,
incluir todos os animais envolvidos no processo de
selecdo, ndo levando em conta se eles tiveram ou nao
progénies. Caso essa condi¢do ndo seja satisfeita,
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como ¢ o caso do modelo de reprodutor, estimadores
de efeitos fixos e de resposta a selegido serdo viesados
(Henderson, 1975a).

Com relagdo ao modelo de reprodutor, além do
problema de estimacdo do efeito fixo, outro fator que
influencia na acuracia ¢ o nimero de progénies/
reprodutor; para 0, 10, 25, 50, 75, 90 e 100% de
substitui¢do, o numero médio de progénies/reprodutor
foide 660;330; 186,6; 110; 77,6; 66 ¢ 60, respectiva-
mente. Ojala et al. (1985) e Tosh & Wilton (1994)
observaram aumento na correlagdo entre o valor
genético verdadeiro e o predito, & medida que se
aumentava o numero de progénies/reprodutor. A
superioridade da MMM deveu-se a pequena superi-
oridade na precisdo de estimagdo dos efeitos fixos,
em razdo, possivelmente, do uso da matriz A6’ em
vez de Io?, utilizada pela GenSys.

Para o modelo animal, os resultados foram opostos.
Na MMM, a medida que se elevava a intensidade de
selecdo, aumentava-se a acuracia, enquanto, na
GenSys, ocorria diminuicgdo.

No caso da MMM, observou-se que nao houve
relagdo entre qualidade de estimagdo de efeito fixo e
efeito de selecdo; assim, o fator que deve estar
atuando na acuracia ¢ a matriz de parentesco. Isto ¢
possivel, pois, segundo Tosh & Wilton (1994), conexdes
genéticas (um reprodutor aparentado incluido na matriz
A ¢é uma conexao genética) t€ém importante efeito na
acuracia. Para 0, 10, 25, 50, 75, 90 ¢ 100% de
substitui¢do, os numeros de reprodutores foram,
respectivamente, 20, 40, 70, 120, 170, 200 e 220.
A medida que se elevava o numero de reprodutores,
ocorria aumento do numero de conexdes genéticas e,
conseqiientemente, da acuracia.

No caso da GenSys, observou-se menor precisao
de estimacdo dos niveis do efeito fixo,
semelhantemente ao MR.

A superioridade da MMM foi atribuida a melhor
qualidade de estimagdo dos niveis do efeito fixo e ao
uso da matriz de parentesco completa, que inclui a
populag@o-base com individuos ndo-aparentados, ndo-
endogamicos e nio-selecionados. Segundo Kennedy
et al. (1988), pela matriz de parentesco, os valores
genéticos dos animais sdo expressos como fungdes
lineares de valores genéticos dos animais da populagao-
base e subseqiientes contribuicdes de amostragem
Mendeliana, que ndo sdo influenciadas pela selecdo e
consideram a endogamia.

Ao comparar os modelos dentro de cada
metodologia, observa-se que,na MMM, as tendéncias
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do MR e do MA foram opostas, cruzando préximo ao
nivel 25% de selecdo. A superioridade do MR em
relagdo ao MA, nas menores proporg¢oes de substitui-
¢do, decorreu possivelmente do maior numero de
progénies/reprodutor (Tosh & Wilton, 1994). Apesar
da maior acuracia na estimagdo dos efeitos fixos do
MA, nas menores propor¢des de substituicdo, o uso
das (co)variancias entre os individuos ¢ que determina
sua superioridade apods o nivel 25% de selegdo. Para
a GenSys, as tendéncias do MR e do MA foram
semelhantes, sendo a superioridade do MR, em rela-
cdoao MA, atribuida, possivelmente, a maior acuracia
do teste de progénie, para a mesma qualidade de
estimacao de efeito fixo em ambos os modelos e para
a mesma quantidade de informacao.

Na Tabela 2, constam as varidncias dos erros de
predicdo com base no MR e no MA, para ambas as
metodologias.

Para o modelo de reprodutor, houve tendéncia
semelhante em ambas as metodologias, ou seja,
como o aumento da intensidade de sele¢do, ocorreu
incremento da PEV com mais intensidade na
metodologia GenSys, em decorréncia da menor qua-
lidade de estimacdo dos niveis do efeito fixo e da
reducdo do nimero de progénies/reprodutor, a medida

Tabela 2 - Variancias do erro de predigdo (PEV),
estimadas pela metodologia de modelos
mistos (MMM) e pela metodologia GenSys,
com base no modelo de reprodutor (MR) e no
modelo animal (MA)

Table 2 - Predicted error variances (PEV) estimated by
mixed-model methodology (MMM) and the GenSys
methodology, under a sire (SM) and an animal

model (AM)
MMM GenSys
Subst! (%) n? MR MA MR MA
Replac! SM AM SM AM
0 20 4,037 87,695 3,181 125,527
10 40 15,396 91,179 72,647 209,537
25 70 67,332 92,984 218,107 316,718
50 120 160,327 103,409 190,800 312,089
75 170 265,335 98,557 313,353 442,997
90 200 317,163 99,487 375,931 495,090
100 220 368,543 98,715 434,133 573,113

" Proporgdo de substituigdo dos reprodutores.
2Numero de reprodutores testados.

1 Replacing rate of sires.

2 Number of tested sires.
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que se aumentou o efeito da sele¢do. A superioridade da
MMM foi atribuida a maior precisdo de estimagdo dos
efeitos fixos.

Para a MMM sob modelo animal, a medida que se
aumentou a intensidade de selecdo, a PEV permane-
ceu praticamente constante, enquanto, na metodologia
GenSys, ocorreu aumento da PEV.

No caso da MMM, o maior numero de conexdes
genéticas ndo interferiu na PEV. Tosh & Wilton
(1994) encontraram correlacdo de -0,10 entre cone-
x0es genéticas e PEV. Esses autores afirmaram que
a diminui¢do na PEV, por meio do uso de animais
aparentados, depende de muitos fatores, como
acuracia do registro do teste de desempenho individual,
nimero e coeficientes de parentesco e acuracia da
avalia¢do dos parentes.

Para a metodologia GenSys, constatou-se menor
precisdo de estimagdo dos niveis do efeito fixo, a
semelhanca do que ocorreu com o MR.

Assim como na correlacdo, a superioridade da
MMM foi atribuida a melhor qualidade de estimagéo
dos niveis do efeito fixo e ao uso da matriz de
parentesco completa.

Quando se compararam os modelos dentro de
cada metodologia, observou-se que, na MMM, houve
aumento da PEV para o MR, enquanto o MA
permaneceu constante, a medida que se elevou a
intensidade de selecdo. O ponto de intersecdo das
curvas ocorreu logo ap6s o nivel de 25% de substi-
tui¢do. Na metodologia GenSys, houve incremento
na PEV, quando aumentou a intensidade, em ambos
os modelos, reprodutor e animal. Na MMM, a supe-
rioridade do MR em relagdo ao MA, nas menores
proporgdes de substitui¢do, decorreu possivelmente
do maior numero de progénies/reprodutor, apesar de
sua menor acuracia na estimagao dos efeitos fixos.
Na metodologia GenSys, a superioridade do MR, em
relacdo ao MA, foi possivelmente atribuida a maior
acuracia do teste de progénie em relacdo ao teste de
performance para mesma qualidade de estimagdo
de efeito fixo, em ambos os modelos, e para a
mesma quantidade de informagao.

Conclusodes

A metodologia de modelos mistos foi superior a
GenSys, quanto a acuracia e a variancia do erro de
predicdo, para a estrutura de dados selecionados
simulada, principalmente para o modelo animal.



1688 BRACCINI NETO et al.

Agradecimento

Ao Prof. Luiz Alberto Fries, por sua gentileza em
nos ceder o software GenSys.

Literatura Citada

BOLDMAN, K.G.; KRIESE, L.A.; Van VLECK, L.D. et al.
A manual for use of MTDFREML. A set of programs to
obtain estimates of variances and covariances [DRAFT].
Lincoln: USDA/ARS, 1995. 114p.

BRITO, F.V.; FRIES, L.A. Proposta de um método para avali-
acdo genética de bovinos de corte. Revista Brasileira de
Zootecnia, v.23, n.2, p.181-188, 1994.

BRITO, F.V. Comparacées entre metodologias para avalia-
¢do genética de bovinos de corte. Porto Alegre: Universi-
dade Federal do Rio Grande do Sul, 1992. 177p. Dissertagao
(Mestrado em Zootecnia) - Universidade Federal do Rio
Grande do Sul, 1992.

FRIES, L.A.; SCHENKEL, F.S. Estimation and predtiction
under a selection model. In: SIMPOSIO SOBRE PRODU-
CAO E CLASSIFICACAO DE CARCACAS, 30., 1993, Rio
de Janeiro. Anais... Rio de Janeiro: Sociedade Brasileira de
Zootecnia, 1993. p.1-22.

GIANOLA, D.; IM, S.; FERNANDO, R.L. Prediction of breeding
value under Henderson’s selection model: a revisitation.
Journal of Dairy Science, v.71, n.10, p.2790-2798, 1988.

HENDERSON, C.R. Best linear unbiased estimation and
prediction under a selection model. Biometrics, v.31, n.2,
p-423-447, 1975a.

HENDERSON, C.R. Best linear unbiased prediction in
populations that have undergone selection. In: WORLD
CONGRESS ON SHEEP AND BEEF CATTLE BREEDING,
1:Technical, 1980, Palmerston North. Proceedings...
Palmerston North: The Dunmore Press Limited, 1982. v.2,
p-191-200.

HENDERSON, C.R. Best linear unbiased prediction using
relationship matrices derived from selected base populations.
Journal of Dairy Science, v.68, n.2, p.443-448, 1985.

R. Bras. Zootec., v.33, n.6, p.1683-1688, 2004 (Supl. 1)

HENDERSON, C.R. Comparison of alternative sire
evaluation methods. Journal of Animal Science, v.41,
n.3, p.760-770, 1975b.

HENDERSON, C.R. Sire evaluation and genetic trends. In:
ANIMAL BREEDING AND GENETICS SYMPOSIUM
IN HONOR OF DR. JAY L. LUSH, 1972, Blacksburg.
Proceedings... Champaign: ASAS/ADSA, 1973. p.10-41.

KENNEDY, B.W.; SCHAEFFER, L.R.; SORENSEN, D.A.
Genetic properties of animal models. Journal of Dairy
Science, v.71, p.17-26, 1988. Supl.2.

KENNEDY, B.W.; TRUS D. Considerations on genetic
connectedness between management units under na
animal model. Journal of Animal Science, v.71,
p.2341-2352, 1993.

MEYER, K.; THOMPSON, R. Bias in variance and covariance
component estimators due to selection on a correlated
trait. Journal of Animal Breeding and Genetics, v.101,
p.33-50, 1984.

OJALA, M.; SYVAJARVI, J., HELLMAN, T. Effect of the size
of the class of comparison on the accuracy of a sire’s
evaluation. Journal of Animal Breeding and Genetics,
v.102, p.91-94, 1985.

SCHAEFFER, L.R. Estimation of variance components under a
selection model. Journal of Dairy Science, v.70, n.3,
p.661-671, 1987.

SORENSEN, D.A.; KENNEDY, B.W. Estimation of response
to selection using least squares and mixed model
methodology. Journal of Animal Science, v.58, n.5,
p.1097-1106, 1984.

TOSH, J.J., WILTON, J.W. Effects of data structure on
variance of prediction error and accuracy of genetic
evaluation. Journal of Animal Science, v.72, n.10,
p.2568-2577, 1994.

Recebido em: 22/11/02
Aceito em: 07/04/04



