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RESUMO 
 

Foi realizado um estudo por meio de simulação para avaliar a eficiência e o poder dos modelos aleatórios 
na estimação da localização e dos componentes de variância relativos a dois QTLs presentes no mesmo 
cromossomo, posicionados no mesmo intervalo, em intervalos adjacentes ou não. Admitiram-se 
diferentes tamanhos e números de famílias de irmãos completos e variâncias dos QTLs, em característica 
com herdabilidade igual a 0,25. A estimação dos parâmetros foi obtida por meio do método da máxima 
verossimilhança, baseado no quadrado da diferença de pares de irmãos, sob mapeamento por intervalo. 
As proporções de genes idênticos por descendência (IBD) dos QTLs foram estimadas a partir da 
proporção IBD de dois marcadores flanqueadores. Os fatores que mais influenciaram as estimativas dos 
parâmetros foram a proporção da variância atribuída aos QTLs e o número e o tamanho das famílias. 
Com número suficiente de famílias e de indivíduos nas famílias e altas proporções de variância genética, 
o modelo aleatório pode detectar QTLs com alto poder, apresentando estimativas das posições com boa 
acurácia.  
 
Palavras-chave: mapeamento por intervalo, marcador genético, método dos pares de irmãos, modelo 
aleatório, QTL. 
 
 

ABSTRACT 
 
A study was carried out by simulation to evaluate the efficiency and robustness of the random model 
approach for estimation of the QTL location and variance components in an outbred population with full-
sib family structure. Two QTL were positioned in the chromosome in the same interval, in adjacent and at 
no adjacent intervals. The population was created with different sizes and numbers of families and 
variances due to QTL in a trait with h2 = 0.25. The estimations of QTL parameters (locations and 
variance components) were based on the sib-pair approach. The proportions of genes identical-by-
descent (IBD) at the two QTL were estimated from the IBD at two flanking markers. The most important 
factors afeccting the estimates of QTL parameters and power of detection were the proportion of variance 
due to QTL, and the number and size of the full-sibs families. Given a sufficient number of families and 
high proportions of genetic variance due to QTL, the random model approach can detect a QTL with high 
power and provides accurate estimates of the QTL position if there are no two QTL in the same interval.  
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INTRODUÇÃO 
 

A utilização de modelos aleatórios foi proposta, 
inicialmente, para a análise de dados de pares de 
irmãos (Haseman e Elston, 1972) em estudos de 
genética humana, onde há predominância de 
pequenas famílias de irmãos completos. Esse 
método é baseado na regressão linear dos 
quadrados das diferenças fenotípicas entre dois 
irmãos, dentro de uma família, em função da 
proporção de genes idênticos por descendência 
(IBD) compartilhados por eles. Apesar de ser 
considerado robusto para diversas distribuições 
dos dados e independência do modelo genético 
do QTL, esse método mostrou-se limitado, pois o 
efeito genético atribuído ao QTL e à taxa de 
recombinação estavam confundidos.  
 
Na tentativa de separar a variância devido ao 
QTL e ao parâmetro de ligação e, ainda, localizar 
o QTL em uma posição específica do 
cromossomo, Fulker e Cardon (1994) 
desenvolveram o procedimento de pares de 
irmãos usando o mapeamento por intervalo. 
Entretanto, apesar do maior poder estatístico, 
esse procedimento é baseado no método dos 
quadrados mínimos e não otimiza o uso de toda a 
informação contida nos dados, como as 
propriedades distribucionais, como ocorre com o 
uso do método da máxima verossimilhança 
(ML). 
 
Segundo Martinez e Vukasinovic (2000), o 
primeiro método para estimar a variância 
genética atribuída à determinada região 
cromossômica, com base na ML, chamado 
método de pontos múltiplos de IBD, foi proposto 
por Goldgar (1990). Schork (1993) expandiu este 
método de modo a estimar simultaneamente a 
variância de múltiplos intervalos e o efeito de 
ambiente comum partilhado por dois irmãos no 
mesmo ambiente. Embora esses métodos 
utilizassem marcadores flanqueadores para 
definir o segmento cromossômico, eles não 
foram elaborados para o mapeamento por 
intervalo. 
 
Assim, Xu e Atchley (1995) propuseram o 
procedimento de mapeamento por intervalo 
baseado no método da ML desenvolvido por 
Goldgar (1990), em que se supõe distribuição 
normal dos valores genotípicos do QTL e 
ajustamento do QTL e do efeito poligênico como 

efeitos aleatórios para a análise de famílias de 
irmãos completos.  
 
Este trabalho teve o objetivo de avaliar a 
eficiência e o poder deste método na estimação 
da localização e dos componentes de variância 
relativos a dois QTLs posicionados no mesmo 
intervalo, em intervalos adjacentes ou não, com 
diferentes tamanhos e números de famílias de 
irmãos completos e variâncias dos QTLs, em 
característica com herdabilidade igual a 0,25. 

 
MATERIAL E MÉTODOS 

 
Um modelo aleatório pode ser escrito como: 
 

j1ijijij eagy +++µ= , em que: 
 
yij = valor observado da característica medido na 
jésima progênie da iésima família; 
µ = constante comum a toda observação; 
gij = efeito genético aditivo do QTL ~ N(0, 2

gσ ); 
aij = efeito aditivo de todos os genes poligênicos, 
com exceção do QTL testado ~ N(0, 2

aσ ); 

eij = efeito de ambiente ~ N(0, 2
eσ ). 

 
Assume-se que todos os efeitos aleatórios do 
modelo seguem distribuição normal; entretanto, 
se 2

aσ  e 2
eσ  são suficientemente grandes e 

normalmente distribuídos, não é exigida a 
normalidade para o efeito do QTL. 
 
Para o uso desse modelo, pressupõe-se ausência 
de interferência e de dominância; os crossing-
overs seguem distribuição de Poisson, ocorrem a 
uma distância de λ Morgans, e são uniforme e 
independentemente distribuídos na região 
analisada. 
 
A variância de yij, assumindo-se equilíbrio de 
ligação, é Var(yij) = 2

e
2
a

2
g

2 σ+σ+σ=σ  e a 
covariância entre dois irmãos completos não-
endogâmicos, pertencentes à mesma família é 
Cov(yij, yij’) = 2

a2
12

gq σ+σπ , em que πq é a 
proporção de alelos IBD do suposto QTL 
compartilhada pelos irmãos. 
 
O coeficiente associado à variância poligênica é 
½ porque, em média, espera-se que dois irmãos 
completos compartilhem tais proporções de IBD. 
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As proporções de IBD do QTL (πq) serão 
diferentes para cada par de irmãos, podendo 
variar de 0 a 1, para irmãos completos. 
 

Com k irmãos completos na iésima família, a 
matriz de (co)variâncias entre os valores 
fenotípicos dos irmãos completos é  
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Com k irmãos em cada família, Ci é uma matriz  
k x k. O termo πq é a proporção de alelos IBD do 
QTL compartilhados pelos indivíduos j e j’. Na 
prática, entretanto, esta proporção não pode ser 
observada. Todavia, πq pode ser estimado por 
regressão linear, por meio da informação dos 
marcadores (Fulker e Cardon, 1994): 

221121qq )|(Eˆ πβ+πβ+α=πππ=π , em que 1π  e 

2π  são os valores IBD para os dois marcadores 
flanqueadores. Assim, substitui-se o termo πq  
por sua estimativa, qπ̂ , quando as variâncias são 
estimadas. 

Definindo-se 2

2
g2

gh
σ

σ
=  como a herdabilidade 

do suposto QTL, 2

2
a2

ah
σ

σ= como a 

herdabilidade do componente poligênico e 

2
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2
g2

t
)(h
σ

σ+σ
=  como a herdabilidade total, e 

admitindo-se distribuição normal multivariada 
dos dados, a função densidade conjunta das 
observações dentro das famílias é: 
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yi = [yi1, yi2, yi3, ..., yik]’ é um vetor k x 1 de 
valores fenotípicos observados para k irmãos 
dentro da família i, e 1 = vetor k x 1 com todos 
os elementos iguais a 1. 
 
O log da verossimilhança para n famílias de 
irmãos completos independentes é 

∑ == n
1i i )]y(fln[L  

 
A função de verossimilhança relaciona a posição 
do QTL flanqueado pelos dois marcadores por 
meio de rik. Os parâmetros desconhecidos a 
serem estimados são µ, σ2,  2

gh , 2
ah  e q1θ . Para 

maximizar L no mapeamento por intervalo, 
considera-se a fração de recombinação entre o 
primeiro marcador e o suposto QTL ( q1θ ) como 
uma constante e, gradualmente, vai-se 
aumentando seu valor e, conseqüentemente, 
diminuindo-se a distância entre o QTL e o 
marcador posicionado do lado direito ( q2θ ), em 
todo o intervalo, repetindo-se o procedimento até 
que todo o genoma tenha sido percorrido. A 
estimativa ML da posição do QTL é determinada 

pelo valor de q1θ  que maximiza L e a hipótese 

de nulidade H0: 2
gh  = 0, ou seja, não existe QTL 

segregando  no intervalo, pode ser testada por 
meio do teste de razão de verossimilhança (LR). 
A estimativa ML sob a hipótese de nulidade é 
denotada por L0. Assim, LR é dado por: 
LR = -2(L0 – L), que segue a distribuição de qui-
quadrado com 2 ≥ GL > 1 sob H0. 
 
Informações genotípicas e fenotípicas para dois 
números de famílias (10 e 50 touros não-
aparentados) foram geradas por meio da técnica 
de simulação de Monte Carlo. Foram geradas 
ainda famílias de irmãos completos de tamanhos 
diferentes (5 e 10 indivíduos), onde cada 
indivíduo possuía um segmento cromossômico 
de 60cM com quatro marcadores, igualmente 
distribuídos no cromossomo a intervalos de 
20cM. Todos os marcadores possuíam seis alelos 
com a mesma freqüência. Dois QTLs, com 
quatro alelos codominantes com a mesma 
freqüência e efeitos aditivos, foram simulados 
em três situações: 
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situação A - dois QTLs no mesmo intervalo 
0 cM 20 cM 22 cM 38 cM 40 cM 60 cM 
 

     
,

M1 M2 QTL1 QTL2  M3      M4 
 

 
situação B - dois QTLs em intervalos adjacentes 
0 cM 10 cM 20 cM 30 cM   40 cM  60 cM 
 

     

M1 QTL1 M2 QTL1   M3      M4 
 

situação C - dois QTLs em intervalos não-adjacentes 
 
0 cM 10 cM    20 cM    40 cM   50 cM 60 cM 
 

      

M1     QTL1    M2    M3   QTL2      M4 

 
 
 

As informações dos pais (touros e vacas) foram 
geradas alocando-se aleatoriamente os genótipos 
em cada loco, assumindo-se equilíbrio de Hardy-
Weinberg. Admitiu-se serem desconhecidas as 
fases de ligação na geração parental. As 
informações das progênies foram geradas sob 
suposição de ausência de interferência; desse 
modo, um evento de recombinação em um 
intervalo não afeta a possibilidade de ocorrência 
de outra recombinação no intervalo adjacente. As 
freqüências de recombinação para cada loco 
foram calculadas usando-se a função de Haldane. 
Os dados fenotípicos foram gerados por 
simulação admitindo-se distribuição normal, 
média zero e variância igual a um, a partir do 
seguinte modelo: 

ijijiji2
1

ijij e)ds(qy +φ++++µ= , em que: 
 

yij  =  valor fenotípico do jésimo indivíduo na iésima 
família de irmãos completos; 
µ = constante comum a toda observação; 
qij  =  efeito dos genótipos dos QTLs do jésimo 
indivíduo; 
si = contribuição do pai para o valor poligênico 
da progênie; 
dij = contribuição da mãe para o valor poligênico 
da progênie; 

ijφ  = efeito da amostragem mendeliana; 

eij = erro aleatório. 
 
Para maior simplicidade não foram considerados 
efeitos fixos na simulação e admitiu-se que os 
touros não eram aparentados e que as vacas eram 
tomadas aleatoriamente da população e não 
possuíam parentesco entre si, ou com os touros. 
 
De modo a testar o comportamento do modelo 
aleatório na detecção de QTL em gado de leite, 
foi escolhido o valor igual a 0,25 para a 
herdabilidade da característica e três diferentes 
proporções de variância explicada pelos QTLs 
(20, 40 e 100%), sendo a variância genética total 
obtida por meio da soma do componente dos 
QTLs e outro do efeito poligênico. O número de 
alelos dos QTLs foi igual a quatro e o dos 
marcadores, seis, sendo suas freqüências iguais. 
 
Os dados foram analisados usando-se a máxima 
verossimilhança por meio da abordagem de 
mapeamento por intervalo, baseado no método 
de pares de irmãos proposto por Haseman e 
Elston (1972). A proporção de alelos IBD 
compartilhados por pares de irmãos relativa a 
cada loco do marcador foi calculada usando-se as 
equações fornecidas por Haseman e Elston 
(1972). A função de verossimilhança foi 
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maximizada em relação aos parâmetros 
desconhecidos 2

gh , 2
ah  e 2σ  usando-se o 

algoritmo simplex (Nelder e Mead, 1965). O 
cromossomo de 60 cM foi percorrido a passos de 
2 cM, entre um marcador e o subseqüente, da 
esquerda para a direita, calculando-se a razão de 
verossimilhança (LR) a cada passo, aceitando-se 
o maior valor de LR como a mais provável 
localização do QTL. Para cada combinação de 
parâmetros (tamanhos e números das famílias, 
proporção de variâncias do QTL etc.), a 
simulação e as análises foram repetidas cem 
vezes. As acurácias das estimações das posições 
dos QTLs foram determinadas usando o intervalo 
de confiança a 95%, estimado a partir da 
variância entre repetições e calculado como 
quatro vezes o erro-padrão empírico. 
 
A distribuição empírica do teste LR foi gerada da 
mesma maneira para cada uma das combinações 
dos parâmetros sob a hipótese nula de que não 
havia nenhum QTL no segmento cromossômico. 
O nível de significância α = 0,05 foi escolhido 
para todas as análises. O valor empírico de limiar 
foi definido como o 95º percentil da distribuição 
empírica do teste LR sob H0. O poder de 
detecção foi definido como o percentual das 
repetições em que a hipótese nula foi rejeitada ao 
nível de significância de 5%.  
 
 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
As médias e os respectivos intervalos de 
confiança das estimativas para as localizações 
dos QTLs, relativos a cem repetições, para as 
diferentes situações, proporções de variâncias 
genéticas devido aos QTLs e tamanhos da 
amostra podem ser observadas na Tab. 1. 
 
Pode-se verificar que as estimativas das posições 
foram semelhantes para ambas proporções de 
variâncias estudadas (40 e 100%), para a situação 
onde os dois QTLs estavam presentes no mesmo 
intervalo (situação A). O mapeamento por 
intervalo não indicou corretamente os picos de 
LR no intervalo considerado, localizando um 
QTL entre os dois simulados, no meio do 
cromossomo (Fig. 1). Resultado semelhante foi 
obtido por Da et al. (2000), os quais verificaram 
que a utilização do mapeamento por intervalo 
pode identificar apenas um QTL em determinado 
intervalo que contenha dois QTLs. Nesse caso, a 
localização incorreta não terá reflexos 

importantes na seleção assistida por marcadores; 
todavia, poderá resultar em sérios problemas na 
identificação e no isolamento do(s) gene(s) 
associado(s) à característica quantitativa. 
 
Em relação às duas variâncias estudadas nessa 
situação (40 e 100%), não houve diferenças entre 
elas, em relação a posições dos QTLs. 
 
Quando os QTLs foram simulados em intervalos 
adjacentes (situação B), o mapeamento por 
intervalo mostrou dois picos (Fig. 2), relativos ao 
primeiro e ao segundo QTLs nas posições 15,0 e 
22,9 cM, respectivamente. De modo geral, as 
estimativas de posição dos QTLs não foram 
próximas dos parâmetros verdadeiros, indicando 
que o mapeamento por intervalo, na presença de 
QTLs ligados em intervalos adjacentes, pode não 
ser o método apropriado na análise de famílias 
pouco numerosas. De fato, van der Beek et al. 
(1993) observaram baixas acurácias na estimação 
da posição de QTL ligados em famílias de 
irmãos completos compostas por dez indivíduos. 
Entretanto, segundo Goddard et al. (1999), 
aumento na acurácia para a detecção de QTLs 
em pequenas famílias de irmãos completos pode 
ser obtido se forem analisadas amostras 
selecionadas de irmãos, excluindo-se indivíduos 
não-informativos, concordando com as 
afirmações de Guo e Elston (2000). Tal 
afirmação é confirmada por Chatziplis e Haley 
(2000), os quais afirmaram que pares de irmãos 
completos, oriundos de famílias com baixa 
variância, não estariam segregando para o QTL 
e, dessa forma, são não-informativos para a 
análise. 
 
A despeito do tamanho da amostra, Da et al. 
(2000) verificaram que a detecção de QTL, 
usando modelos de regressão no mapeamento 
por intervalo composto, também considerou 
erroneamente dois QTLs, presentes no mesmo 
intervalo, como se fossem um, sugerindo que a 
consideração do intervalo como contínuo ou 
discreto pode influenciar a estimação correta da 
posição dos QTLs. 
 
Na situação B, quando a variância era menor 
(40%), a estimativa da localização foi a mesma 
para ambos os QTLs. Quando a variância 
genética foi integralmente atribuída aos QTLs, 
houve o aparecimento de dois picos, 
evidenciando a presença dos dois QTLs, embora 
com estimativas viesadas. 
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Tabela 1. Estimativa da posição segundo o tamanho da amostra e a proporção da variância genética 
devido ao QTL 

  Proporção da variância genética atribuída ao QTL (%) 
Sit1 NF2 TF3 100  40  20 

   QTL1 IC4 QTL2 IC  QTL1 IC QTL2 IC  QTL1 IC QTL2 IC 
A 50 10 28,7 10,1 28,7 10,1  28,8 11,9 28,8 11,9  - - - - 

                 

B 50 10 15,0 9,9 22,9 10,1  9,8 12,3 9,8 11,8  - - - - 
                 

10 5 34,2 13,1 34,2 12,9  10,0 14,3 60,0 14,8  19,6 16,3 60,0 16,4 
10 10 27,8 10,2 52,8 10,8  0,1 12,8 50,0 13,1  0,0 15,5 44,8 15,8 
50 5 30,7 12,6 30,7 11,9  33,9 13,1 33,9 13,0  32,9 13,9 32,9 13,9 C 

50 10 27,1 9,4 52,1 9,8  27,4 10,4 54,2 10,7  19,9 11,4 59,2 11,4 
1 Sit = situações A (dois QTLs presentes no mesmo intervalo, nas posições 22 e 38 cM), B (QTLs em intervalos adjacentes, nas 
posições 10 e 30 cM) e C (QTLs em intervalos não-adjacentes, nas posições 10 e 50 cM); 2 NF = número de famílias; 3 TF = 
tamanho das famílias; 4 IC = 4 x erro-padrão empírico. 
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Figura 1. Comparação dos valores da razão de verossimilhança (LR) para duas proporções de variância 
genética atribuída aos QTLs (40 e 100%), na situação A. 
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Figura 2. Comparação dos valores da razão de verossimilhança (LR) para duas proporções de variância 
genética atribuída aos QTLs (40 e 100%), na situação B. 
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Para a situação C, onde os QTLs foram 
posicionados em intervalos não-adjacentes, pode 
ser observado na Tab. 1 que as estimativas foram 
se tornando menos viesadas com o aumento do 
número de informações dentro de famílias e a 
variação genética explicada pelos QTLs (20, 40 e 
100%), resultado este também encontrado por 
Silva (2002), embora em nenhum dos casos a 
posição estimada tenha sido próxima da 
verdadeira. Observa-se ainda que, de modo geral, 
as posições estimadas dos QTLs tenderam a ficar 
sempre à direita dos QTLs simulados. 
  
Nas famílias com menor número de indivíduos 
houve o aparecimento de apenas um pico no 
meio do cromossomo (Fig. 3 e 4), mais evidente 
quando se aumentou o número de famílias de 10 
para 50. Nas populações nas quais foram 
analisados 10 indivíduos por família, houve 
tendência de aparecimento de dois picos (Fig. 5 e 
6), que, apesar de não indicarem corretamente as 
posições, evidenciam que o número e o tamanho 
das famílias avaliadas têm influência na 
identificação mais correta de dois QTLs 
posicionados no mesmo cromossomo.  
 
Segundo van der Beek et al. (1995), é necessário 
menor número de animais em experimentos 
envolvendo estruturas de famílias de irmãos 

completos em relação a experimentos 
envolvendo famílias de meios-irmãos. Silva 
(2002) verificou que as localizações com maior 
acurácia foram obtidas ao serem analisados 
dados referentes a 50 famílias com 40 indivíduos 
cada uma. Confrontando os resultados desse 
autor com os encontrados neste estudo, 
verificou-se que a maior amostra estudada (50 
famílias com 10 indivíduos cada uma) foi 
insuficiente para localizar com alta acurácia e 
precisão os QTLs, sugerindo que o número 
razoável de indivíduos por família, para as 
variâncias e herdabilidade estudadas, estaria 
entre 10 e 40. Dessa forma, pode ser interessante 
a simulação de situações para a comparação da 
estimação da localização e do poder de detecção 
de poucas famílias de meios-irmãos, compostas 
por numerosos indivíduos, com muitas famílias 
de irmãos completos, compostas por poucos 
indivíduos. 
. 
Do ponto de vista prático, essas simulações 
poderiam auxiliar no delineamento de 
experimentos, pois em virtude das limitações na 
capacidade reprodutiva de fêmeas, as famílias de 
irmãos completos são em geral menores que 
aquelas compostas por meios-irmãos, o que é 
particularmente verdadeiro em bovinos e suínos. 

 

0

0,2

0,4

0,6

0,8

1

1,2

1,4

0 5 10 15 20 25 30 35 40 45 50 55 60

Posição (cM)

Va
lo

r d
e 

LR

20% 40% 100%
 

Figura 3. Comparação dos valores da razão de verossimilhança (LR) para duas proporções de variância 
genética atribuída aos QTLs (20, 40 e 100%), na situação C, para número de família = 10 e tamanho de 
família = 5. 
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Figura 4. Comparação dos valores da razão de verossimilhança (LR) para três proporções de variância 
genética atribuída aos QTLs (20, 40 e 100%), na situação C, para número de família = 50 e tamanho de 
família = 5. 
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Figura 5. Comparação dos valores da razão de verossimilhança (LR) para três proporções de variância 
genética atribuída aos QTLs (20, 40 e 100%), na situação C, para número de família = 10 e tamanho de 
família = 10. 
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Figura 6. Comparação dos valores da razão de verossimilhança (LR) para três proporções de variância 
genética atribuída aos QTLs (20, 40 e 100%), na situação C, para número de família = 50 e tamanho de 
família = 10. 
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Considerando-se as situações A, B e C, as 
estimativas mais viesadas foram obtidas quando 
os QTLs estavam posicionados nas extremidades 
do cromossomo, semelhante aos resultados 
obtidos por Mangin et al. (1999). Ressalte-se, 
ainda, que ocorreram reduções dos intervalos de 
confiança com os aumentos da variância 
explicada pelo QTL e do tamanho da amostra. 
 
O poder de detecção empírico, definido como o 
percentual de repetições nas quais o valor 
máximo de LR ultrapassou o valor de limiar 
empírico obtido pela simulação de dados sob H0, 
é apresentado na Tab. 2. O poder de detecção foi 
altamente dependente da proporção da variância 
genética, do número de famílias, do tamanho 
destas famílias e das posições dos QTLs. 
Independentemente da variância atribuída aos 
QTLs, o poder de detecção foi igual a zero para 
as situações e combinações de parâmetros cujo 
número de famílias ou de indivíduos era cinco, 
mesmo resultado obtido para variâncias dos 
QTLs iguais a 20 e 40%. 
 
Nas situações A e B, nas quais havia 50 famílias 
com 10 indivíduos, o poder de detecção, apesar 
de superior a zero, foi baixo, indicando que as 
posições dos QTLs no cromossomo estão 
relacionadas com o poder de detecção. Ainda, ao 
se distribuir a variância genética para dois QTLs, 
talvez ocorra alguma perda no poder de detecção, 
quando comparado às situações em que somente 
um suposto QTL seja identificado, como nos 
trabalhos de van der Beek (1996) e Martinez et 

al. (1999). Nesse caso, talvez maior número de 
repetições seja necessário para estimar o poder 
com maior precisão e assegurar que os resultados 
não reflitam flutuações amostrais.  
 
Outro ponto a ser destacado é que se admitiu que 
os marcadores possuíam freqüências iguais na 
população. Provavelmente, o poder estatístico 
seria reduzido caso as freqüências fossem 
diferentes, em razão da influência dos QTLs 
sobre a média da característica, pois um dos 
genótipos poderia ter maior freqüência e, desse 
modo, tornaria assimétrica a distribuição normal 
da característica. 
 
O poder para a detecção foi altamente 
dependente do tamanho da amostra, das posições 
e da proporção da variância genética explicada 
pelos QTLs, pois somente quando havia 50 
famílias de 10 indivíduos cada uma, QTLs 
posicionados em intervalos não-adjacentes e toda 
a variação explicada por eles, o poder foi 
próximo ao considerado como satisfatório (70%). 
A dependência da proporção da variância foi 
também observada por Martinez et al. (1999), 
enquanto outros estudos, como o realizado por 
Blackwelder e Elston (1982), mostraram que o 
tamanho da amostra e o número de alelos do 
marcador são também fatores importantes e que 
contribuem para o aumento do poder de 
detecção. Elevações no poder de detecção com o 
aumento do número de famílias de irmãos 
completos e de progênies por família também 
foram obtidas por van der Beek (1996). 

 
 

Tabela 2. Poder de detecção para cada situação, de acordo com o tamanho da amostra e a proporção da 
variância genética atribuída aos QTLs. 

 Poder de detecção 
 Proporção da variância genética atribuída aos QTLs (%) Situação NF1 TF2 Limiar 
 100 40 20 

A 50 10 6,08 13 0 - 
       

B 50 10 5,38 11 0 - 
       

10 5 3,86 0 0 0 
10 10 4,01 0 0 0 
50 5 6,38 0 0 0 C 

50 10 2,58 68 0 0 
1NF = número de famílias; 2TF = tamanho das famílias 

 
 

CONCLUSÕES 
 
O mapeamento por intervalo, baseado em 
modelos aleatórios, pode ser aplicado em 

populações de irmãos completos para a 
identificação de QTLs responsáveis por grande 
proporção da variação genética são detectados 
com alto poder, principalmente em populações 
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compostas por, no mínimo, 50 famílias de irmãos 
completos, com mais de 10 indivíduos cada uma. 
O método não localiza com eficiência QTLs de 
pequenos efeitos, principalmente se estiverem 
localizados próximos às extremidades do 
cromossomo. Por ser um método simples e 
robusto, o modelo aleatório pode ser 
recomendado para a varredura rápida do genoma, 
aplicando-se, em seguida, análises mais refinadas 
nos intervalos em que for indicada a existência 
de um suposto QTL. O modelo aleatório não 
consegue separar com eficiência as variâncias 
poligênicas e dos QTLs. Métodos mais refinados 
devem ser usados para estimar a variância dos 
QTLs. 
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