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AvaliacdodeM étodosde Estimacdo de ComponentesdeVarianciaUtilizando Dados Simulados
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RESUM O - Estudos de simulagao foram conduzidos com o objetivo de realizar andlise comparativa entre os métodos de estimagao
de componentes de variancia: método da méxima verossimilhancgarestrita (REML), método da maximaverossimilhanca (ML) e método
111 de Henderson. Todos ostrés métodos foram utilizados com model o reprodutor, e o método REML foi utilizado também com modelo
animal. Objetivou-se verificar, principalmente, o efeito do desbalanceamento na estimagdo dos componentes de variancia. Foi simulado
um genoma, constituido de uma Unica caracteristica quantitativa governada por 200 locos. O genomafoi utilizado na construgdo de trés
popul agdes-base com herdabilidades de 0,60, 0,30 e 0,10, constituidas de 1000 animais (500 machos e 500 fémeas). A partir de cada
popul agdo-base, foram produzidas as popul agesiniciais. Cadapopul agdo inicial foi submetidaaacasalamento ao acaso, que deu origem
aquatro popul agdes para cada herdabilidade estudada. Parao estudo comparativo entre os métodos, foram introduzidos nas popul agdes
diferentes tipos e niveis de desbalanceamento. Para populagdo com alta herdabilidade e dados total mente balanceados, os trés métodos,
empregados como model os reprodutores, apresentaram resultados semelhantes entre si, e para popul agbes com baixa herdabilidade, o
método REML, utilizado como modelo animal, mostrou resultados mais proximos do valor verdadeiro para avariancia genética aditiva.
Osdesbal anceamentos provocados ndo af etaram aestimagao doscomponentes de vari &nciapel osmétodos; asdiferengasobservadasforam
conseqliénciasdosniveisde herdabilidade. O método REML, como model o animal, pode ser consi derado o maisapropriado paraestimar
componentes de variancia para caracteristicas de baixa herdabilidade.

Palavras-chave: componentes de variancia, estimacgéo — métodos, melhoramento animal, simulagdo
Evaluation of the Variance Component Estimation M ethods Using Simulate Data

ABSTRACT - Studies on simulation were carried out aiming to achieve a comparative analysis between the following variance
component estimation methods: Restrict Maximum Likelihood (REML), Maximum Likelihood (ML) and Method I 1 of Henderson. All
of them were used as a reproducer model, and the REML method was also used as a animal model. The main objective was to verify
the effect of the unbalanced data on the estimation of the variance components. A genomic, made of a single quantitative characteristic,
ruled by 200 loci was simulated. The genomic was used in the construction of three base-populationswith heritability of 0.60, 0.30 and
0.10, constituted by 1000 animals (500 males and 500 femal es). From each base-population, it was constructed the initial populations.
Each initial population was submitted to the mating at random, that producing four populations for each heritabilities studied. For a
comparative study of the methods, different kindsand level s of unbalanced wereintroduced i n the popul ations. For the population with
high heritability and fully balanced data, the three methods, used as a reproducer models, presented similar results among themselves.
For populations with low heritability, the REML method, used as an animal model, presented results closer to the real value for the
additive genetic variance. The induced unbalanced data did not affect the estimation of the variance components by the methods. The
differences observed were aconsegquence of the heritability levels. The REML method, asan animal model, could be considered the most
appropriate to estimate the variance components for traits of low heritability.

Key Words: variance components, methods — estimation, animal breeding, simulation

Introducéo fundamental é que os valores genéticos verdadeiros

sdo desconhecidos, conseglientemente, predicdo

Segundo Henderson (1975) , um dos problemas ou métodos alternativos ndo podem ser comparados
mais complicados no melhoramento animal é a com aqueles valores verdadeiros para verificar
comparacdo de métodos alternativos como, por gual método é mais adequado. Conforme o autor,
exemplo, métodosde avaliacdo genética. O problema existem trés maneiras de se avaliar aeficiénciade
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um método: por meio de analise algébrica, de
simulagéo e de aplicagéo a um conjunto de dados.

Andlises agébricas determinam as propriedades
dos métodos em competicao, precisamente em termos
dos parémetros assumidos do model o e do delineamento
do experimento ou esguema de amostragem. As pro-
priedades investigadas poderiam ser aquelas mais
desgjaveis e possivels de calcular, como, por exemplo,
minimizacdo do erro de predi¢éo. Entretanto, analises
algébricas freglientemente envolvem manipul acBes
mateméticas extremamente difices.

A simulag&o computacional tem se tornado uma
ferramenta muito usada nos estudos recentes de
mel horamento animal, especia mente naavaliagéo de
metodol ogias utilizadas na estimagdo de componentes
de variancia e na predicdo de valores genéticos.
Apesar de ser computacionalmente oneroso, apre-
senta a vantagem de ser possivel para situagdes
complexas em que a aplicacdo de outro método de
avaliacdo seriainviavel.

Basicamente, existem dois tipos de simulagéo,
sendo um aguele que utiliza desvios normais, ou sgja,
simulavetores de nimeros com médias e variancias.
Outro tipo de simulagéo € aquel e que utiliza estrutura
semel hante ado material genético, em que adetermi-
nacdo de umacaracteristica é feitapelacontribuicdo
de uma série de genes, 0s quais podem apresentar
variasformasalélicasealterar aexpressao genotipica,
de acordo com um codigo de expressdo genética
determinado pel o pesquisador, em que podem ocorrer,
a semelhanca do processo hioldgico, dominancia,
epistasia, pleiotropia e ligagdo génica. A grande
vantagem da simulag@o em nivel de genes é que se
obtém osverdadeiros val ores dos parametros, permi-
tindo andlise comparativa mais adequada entre os
meétodos escolhidos.

Umaterceiraformadecomparacdo demetodol ogias
maislargamente utilizada é o uso de diferentes métodos
em um mesmo conjunto de dados. No entanto, raramente
produzem o mesmo resultado. Quando produzem resul-
tados diferentes, ndo existem informagdes suficientes
para escolha do melhor método, uma vez que esta
metodol ogiaapenasinformao grau desimilaridadeentre
0s métodos em comparagao.

O melhoramento genético animal geralmente tem
como base a andlise de dados coletados em vérios
rebanhos, em diferentesgruposde animais, em varios
anos e em diferentes locais, como fazendas, granjas
e centros de pesqguisa. Esse fato contribui paraque os
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dados utilizados em programas de melhoramento
animal quase sempre se apresentem desbal anceados,
isto €, com numero desigual de informagGes nas
subclasses.

No caso da predicdo dos valores genéticos, é
necessario o0 conhecimento das magnitudes das
variancias genéticas aditivas e fenotipicas da carac-
teristica avaliada ou de sua herdabilidade. Segundo
Kennedy (1981), essas variancias freqlentemente
sdo desconhecidas, particularmente onde novas
caracteristicas ou populacdes provenientes de pro-
gramas de melhoramento sdo avaliadas. Um recurso
€ estimar componentes de varianciaprimeiro e, entéo,
predizer os valores genéticos de interesse num mes-
mo conjunto de dados.

Swallow & Monahan (1984), para modelos ale-
atorios, compararam os métodos ANOVA, ML,
REML e método de estimagcdo quadrética néo-
viesadade normaminima(MIVQUE), usando como
critérios de comparacgéo o quadrado médio do erro e
0 viés. Verificaram que, para dados ndo muito
desbalanceados, o método ANOVA deveria ser
preferido, por sua facilidade de aplicacdo, e ndo
encontraram grandesdiferencasentreML eREML.

Smith et al. (1991) compararam quatro métodos
de estimac&o de componentes de variancia: 0 méto-
doI1l deHenderson, o método ML, o método REML
e 0 método MIVQUE. Concluiram que os procedi-
mentos de verossimilhanca (ML e REML) apresen-
tam maior eficiéncia, em comparagdo com os métodos
[11 de Henderson e M1V QUE, para estimar compo-
nentes de variancia e par@metros genéticos para
dados desbal anceados.

Beaumont (1991), usando dados simulados para
caracteristicas reprodutivas em aves, afirmou que o
método REML é mais eficiente que o método | de
Henderson nas seguintes situacdes. quando ocorre
selecdo sequencial, quando muitas caracteristicas
sdo consideradas simultaneamente e quando a
herdabilidade é baixa.

Gianola e Fernando (1986), trabalhando com
meétodos bayesi anos, apresentaram razdes consi sten-
tes para que o método REML seja considerado supe-
rior ao método ML.

O objetivo desse trabaho foi redlizar uma andlise
comparativa entre os métodos REML, o méodo ML e
método |11 de Henderson, na estimativa das variancias
genéticas aditivas e residuais em dados com diferentes
estruturas de desbal anceamento e herdabilidade.



330 Avaliacao de Métodos de Estimacgao de Componentes de Variancia Utilizando Dados Simulados

M aterial e M étodos

Os dados utilizados neste trabalho foram simula-
dos com o sistema computacional GENESYS para
ambiente Windows (Euclydes, 1996). O sistema €
constituido de 11 programas, escrito para o compila-
dor FORTRAN, e permite a simulacdo de genomas
de certa complexidade para estudos de métodos de
selecéo, testes de pressuposicoes, avaliagdes de no-
vasmetodol ogiasde sel ecdo, entre outros, di spensan-
do, portanto, animais e laboratorios.

Simulagdo do genoma

Por meio do programa Genesys, foi smulado um
genomaconsiderando umaunicacaracteristicagquan-
titativa governada por 200 locos. Este genoma foi
utilizado paraformacé&o de trés popul agdes-base, nas
guais a caracteristica quantitativa possuia
herdabilidade inicia de 0,10, 0,30 e 0,60. Estas
herdabilidades foram simuladas pelamodificacdo das
variancias residuais, mantendo-se os valores das
variancias genéticas aditivas proximos entre si. Além
do efeito fixo desexo, foi introduzido um efeito delocal,
com 10 subclasses. O genomasimulado parao presente
trabalho apresentou as seguintes propriedades:

a) Quinze pares de cromossomos de tamanhos alea-
torios.

b) Dois mil centimorgans de comprimento.

c) Os efeitos aditivos dos locos quantitativos foram
simulados segundo adistribui¢do normal com mé-
dia zero e variancia.

d) Oslocos quantitativosforam dialélicos e ndo pos-
suiam desvios de dominancia nem interacdes en-
tresi.

€) O genoma ndo possuia cromossomo sexual e as
frequénciasalélicasiniciaiseramiguaisem ambos
0S SEX0S.

f) A distribuicdo estatistica usada para a simulagéo
das frequéncias iniciais dos locos quantitativos
nas popul acdesfoi auniforme, com médiade 0,50.

g) Osefeitosfixosforam sexo elocal, sendo o tltimo
com 10 niveis ou classes.

h) Os efeitos de ambiente ndo-controlaveis foram
simulados por meio da distribuicdo normal.

Simulacéo das populagdes

Simulacéo das populacgdes-base

Foram simul adastrés popul agdes-base, congtituidas
de 1.000 animais (500 machos e 500 fémeas), segundo

a estrutura gendmica proposta. Na obtencdo dos
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animais das populacfes-base, foram simulados os
gametas (espermatozdides e dvulos), para formacéo
dos zigotos. Como os gametas foram produzidos ao
acaso, € ndao como resultado de segregacoes
mendelianas, ndo houve parentesco entre osindividu-
os da populagdo-base. O sexo dos individuos foi
definido pela simulagdo de um numero aleatdrio,
uniformemente distribuido e dentro do intervalo de 0
a1, sendo declarado como macho se o0 nimero alea-
tério estivesse no intervalo de 0 a 0,5 e fémea, para
valores simulados entre 0,5 e 1.
Simulacgéo das populacdes iniciais

A partir de cada popul agdo-base foram escol hi-
dos aleatoriamente 20 machos e 400 fémeas para
serem os genitores dastrés populagdesiniciais. Cada
populac&o inicial foi submetida ao acasalamento ao
acaso, introduzindo-se diferentes tipos de
desbal anceamento, produzindo assim quatro popula-
¢Oes para cada herdabilidade estudada. Escolhidos
0S pais, iniciava-se 0 processo de gametogénese e,
posteriormente, a zigotogénese, para formagéo das
novas geracoes.
Calculo dos componentes de variancia

O componente de variancia genética aditiva para
a caracteristica estudadafoi calculado com base nos
valores genéticos, segundo a formula:

2.2
§ , & O
aa’-caa-/N
2, = j= ezt @
N

em que §?2, representa o estimador da variancia
genética aditiva para a caracteristica; &;, o valor
genético do individuo j; e N, o nimero total de
individuos na popul agéo.

Desse modo, € possivel obter os componentes de
variancia verdadeiros.
Desbalanceamento nos dados

Para o estudo comparativo entre os métodos 111
de Henderson, ML e REML, foram introduzidos nas
populacbes diferentes tipos e niveis de
desbal anceamento: a) desbalanceamento no nimero
de descendentes por fémea; b) desbalanceamento no
numero defémeas por macho; e c) desbal anceamento
no efeito fixo de local.
Desbalanceamento

Para obtencdo dos diferentes tipos e niveis de
desbalanceamento, utilizou-se 0 programa Genesys,
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capaz de smular desba anceamentos no efeito fixo de
local, no nimero de fémeas por macho e no nimero de
descendentes por fémea. De cada trés populactes
inicials, smuladas paraas herdabilidades de 0,10, 0,30 e
0,60, respectivamente, produziram-se quatro copias,
sendo uma utilizada para controle; nas demais foram
introduzi dososdesbal anceamentos. Aspopul acoespos-
Suiam as seguintesestruturas: napopul agdo usadacomo
referénciandofoi i ntroduzidonenhumdesba anceamento.
As outras trés popul agdes possuiam diferentes tipos de
desbalanceamento: primeira populagdo -
desbalanceamento apenas no nimero de filhos por
fémea, este nlmero apresentou variagdo de 1 até 10;
segunda populagéo - desha anceamento no nimero de
fémeas por macho, estenimero variou de 1 até 30, mais
0 desbalanceamento anterior; terceira populacéo -
desbalanceamento no efeito fixo delocal, maisosoutros
dois desbaanceamentos anteriores. A cada geracao,
foram escolhidos a0 acaso 20 machos e determinado
nimero de fémeas, que foram acasalados a0 acaso.
Cadamacho foi acasalado com um nimero de fémeas,
gue variou de 1 até 30, e de cada acasalamento foram
produzidos de 1 a 10 descendentes. Esse processo foi
conduzido durante 10 geragBes consecutivas, com uma
repeticéo apenas.

Identificacdo dos desbalanceamentos

EEE - totalmente balanceada; EED -
desbalanceamento no nimero de descendentes por
fémeas, EDD - desbalanceamento no nimero de
descendentes por fémeas e nimero de fémeas por
macho; DDD - desbalanceamento no efeito fixo de
local, no nimero de descendentes por fémea e no
namero de fémeas por macho. Para indicar
herdabilidadealta(0,60), foi utilizadaaletra"A"; para
média herdabilidade (0,30), a letra "M"; e para
herdabilidade baixa (0,10), aletra"B".

Tabela 1 - Identificagdo das populacgdes, herdabilidades
e niveis de desbalanceamento nas popula-
¢Oes a serem analisadas

Table 1 - Identification of the populations, heritabilities and
unbalanced levels in the analyzed populations
Estrutura EEE EED EDD DDD
Structure
h? = 0,10 BEEE BEED BEDD BDDD
h2 =0,30 MEEE MEED MEDD MDDD
h2 = 0,60 AEEE AEED AEDD ADDD
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Andalise dos dados

Os dados com os diferentes tipos e niveis de
desbalanceamento foram submetidos a andlise para
estimac&o de componentes de variancia, por meio de
trés métodos de estimagéo: método |11 de Henderson
(Henderson, 1953); método da maxima verossimi-
lhanca - ML (Hartley & Rao, 1967); e método da
maximaverossimilhangarestrita- REML (Patterson
& Thompson, 1971). Os trés métodos forneceram
estimativas de componentes de varianciapor meio do
modelo reprodutor. O método REML também foi
comparado utilizando-se 0 modelo animal. Empre-
gou-se a sigla REML (A) para designar o método
REML com modelo animal e REML (R) para o
método REML com modelo reprodutor.

Modelo animal

A estimagdo dos componentes de variancia pelo
método REML (A) foi realizadacom base no seguinte
modelo animal:

y=Xbr Zave

emque: Y = vetor das observacOes de caracteristi-
cas medidas nosindividuos; X =matrizdeincidéncia
dosefeitosfixos delocal e sexo; b = vetor deefeitos
fixos; 7 = matriz de incidéncia de efeitos aleatorios
dos animais; & = vetor de efeitos aleatérios dos
animais; e € = vetor de residuos.

As pressuposicdes acerca do modelo séo:

&u  1éXbugv 76 Rl

ai~Nig0 géoze 6 1

& igofer 1wy
emque: V =ZGZ ¢+ R; G =As 2, sendo A amatriz

de parentesco; R=Is 2, sendo | a matriz identidade
de ordem igual ao numero de observacoes.

Modelo reprodutor
A estimacdo dos componentes de variancia para

osmétodosREML (R), ML emétodo |11 deHenderson
foi realizadacom base no seguinte model o reprodutor:

y=Xbr Zrve

emque: Y = vetor das observacdes de caracteristi-
cas medidas nosindividuos; X =matrizdeincidéncia
dosefeitos fixos delocal e sexo; ? = vetor deefeitos
fixos; Z = matriz de incidéncia de efeitos aleatorios
de reprodutor; I = vetor de efeitos aleatérios de
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reprodutor; e € = vetor de residuos.
Quando usado no método REML as pressuposi-
¢Oes acerca do modelo de reprodutor foram:

éyu 1éXbugv zG R
&u e “aa 2
&g~Nig0 GgeZ¢ G fy
S0 ie.a€ 0
©l 1goler f RY

1
em que: v =2GZ&+R; G=AZS:, sndo A a
matriz de parentesco entre reprodutores.

R=lIs?

Quando usado nos métodos ML e Il de
Henderson, as pressuposic¢des acerca do modelo de
reprodutor diferiram daguelasno méodo REML quanto
aestruturadamatriz G, que passaaser definidacomo

G= ES; sendo | a matriz identidade de ordem
igual a0 nimero de reprodutores.

Parao célculo dos componentesde varianciapelo
método REML , métodoML emétodo |11 deHenderson
com o modelo reprodutor foi utilizado o procedimento
VARCOMP do Statistical Analysis System - SAS
(LITTEL et d., 1991). O programado SAS utilizado
nao permitiu a inclusdo da matriz de parentescos.
Parao método REML com modelo animal, foi utilizado
o sistema MTDFREML (Estimagdo pelo Método da
MaximaV erossi milhancaRestritaadotando-se o pro-
cedimento Livre de Derivadas), sendo possivel a
incorporagdo da matriz de parentescos. A pressupo-
si¢do paraautilizagdo do método 111 de Henderson é
gue os dados ndo sejam oriundos de um processo
seletivo.O método ML néo considera a perda dos
graus de liberdade resultante da estimacao dos efeitos
fixos. O método REML evita erros provenientes de
pequenas amostras associadas aos efeitos fixos e
erros provenientes de selecdo nos dados. Todos os
métodos possuem a pressuposi¢ao basica de que os
dados tenham distribuicdo normal.

A acurécia dos trés métodos foi avaliada pela
comparacao entre 0s componentes de variancia preditos
e os verdadeiros. Por meio da porcentagem de apro-
ximag&o entre 0s componentes de variancias verda-
deiros e os estimados pelos métodos propostos, foi
possivel verificar qual método estimou melhor os
componentes de variancia aditiva e residual. Quanto
mais proximos os valores estiveram de 100%, mais
acurada foi a estimativa.
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Resultados e Discussao

Na Tabela 2, sdo apresentados os valores dos
componentes de varianciagenéticaaditivaeresidual,
estimados para as herdabilidades de 0,10, 0,30 e 0,60
nas populacbes com diferentes niveis de
desbalanceamento, bem como os valores verdadeiros
dos componentes de variancia cal culados na popul a-
cao-base. Os resultados observados mostram, de
forma geral, que os méodos REML com modelo
reprodutor - REML (R), o método ML e o método I11
de Henderson apresentaram resultados semel hantes
entre si, mesmo para os dados totalmente
desbalanceados. Entretanto, o método REML com
modelo animal - REML (A) apresentou estimativas
diferentes de todos os outros métodos.

No caso de herdabilidades maiores, € possivel
observar, nos dados verdadeiros, que o componente
de variancia ambiental é inferior ab componente de
varidncia genética aditiva, indicando que, para
herdabilidades maiores, parte das diferencas entre os
individuos pode ser observada diretamente pelo
fendtipo. No entanto, para herdabilidades menores, a
maior parte das diferencas entre os individuos ndo
pode ser verificada por meio do fendtipo. Dessa
forma, aumenta-se a importancia da acurécia da
predicdo para caracteristicas de baixa herdabilidade.

Com relagdo ao componente de variancia
ambiental, pode-se observar que os métodos apre-
sentaram val ores semel hantes entre si.

Nas Figuras de 1 a 6, é apresentada a eficiéncia
dosmétodosem cal cular oscomponentesdevariancia
genéticaaditivaeresidual. Osresultados sdo expres-
Sos em porcentagem de aproximagao em relagéo aos
valores verdadeiros dos componentes de variancia.

Pode-se observar que, para os niveis de
desbalanceamento estudados nas herdabilidades de
0,10, 0,30 e 0,60, os métodos |11 de Henderson, ML e
0 REML (R) para estimagdo dos componentes de
varianciaforam similares entre si. O método REML
(A) apresentou melhores resultados para variancia
genética aditiva em populacbes com baixa
herdabilidade (0,10), enquanto os demais métodos
superestimaram este valor. Esse comportamento se
deve ao fato de que no modelo reprodutor ndo é
considerada toda a matriz de parentesco. Segundo
Sorensen & Kennedy (1984), quando aandlise éfeita
pelo modelo animal de Henderson & Quaas (1976) e
toda a matriz de parentesco € utilizada, estimadores
suficientes, como o REML, condensam as informa-
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coes de todos os graus de parentesco para obter uma
Unica estimativa dos componentes de variancia da
popul agdo-base.

Na Figura 1, observa-se que, para herdabilidade
de 0,60 e populagéo totalmente balanceada, todos os
métodos apresentaram resultados semel hantes entre
si, concordando com as observacdes de Corbeil &
Searle (1976), citados por Seraphin (1984), os quais
afirmam que o método da maxima verossimilhanga
restrita - REML é semelhante ao método 11l de
Henderson para dados balanceados, e com as obser-
vacOes de Anderson (1979), citado por Kennedy
(1981). Segundo esse autor, para dados balanceados
ou levemente desbalanceados, 0 REML e o método
[11 de Henderson produziram estimativas semel han-
tes entre si. Ainda na Figura 1, para populacdo com
caracteristica de alta herdabilidade e
desbal anceamento apenas no nimero de descenden-
tes por fémea (Aeed), 0 método REML (A) foi o que
melhor estimou a variancia genética aditiva. Entre-
tanto, para populagéo com estrutura Addd, ou sgja,
totalmente desbalanceada e com alta herdabilidade,
este método foi 0 que mais subestimou a variancia
genética aditiva. Este comportamento pode ser veri-
ficado também na Figura 2, na qual se observa que o

Tabela 2 - Estimativas dos componentes de variancia genética aditiva, §

método REML (A) apresentou os piores resultados,
superestimando a variancia ambiental em todos os
niveis de desbal anceamento.

Para a herdabilidade de 0,30, como mostrado nas
Figuras3e4, osméodosML, REML (R) eométodolll
de Henderson apresentaram resultados semelhantes
entre s, conduzindo a estimativas mais precisas em
todos os nivels de desba anceamento. Na estimagdo do
componente de variancia genética aditiva (Figura 3),
maior diferenca foi verificada para a populacéo total-
mente desbal anceada, em que ostrésmétodos apresen-
taram aproximacdo em torno de 95%, enguanto o
REML com modelo animal obteve apenas 66% de
aproximacdo em relagdo ao valor verdadeiro. Esses
resultados foram diferentes dos encontrados por Smith
et d. (1991), que compararam quatro métodos de
estimagdo decomponentesdevariancia- métodosl| | de
Henderson, método da maxima verossimilhanca (ML),
método da méxima verossimilhancarestrita(REML) e
método de estimagao quadrética ndo-viesada de norma
minima (M1VQUE), concluindo que os procedimentos
de verossimilhanca (ML e REML) apresentam maior
eficiéncia, emcomparacao ao método |11 deHenderson,
para estimar componentes de variancia e parametros
genéticos para dados desbal anceados.

2

5 € ambiental, ég, pelos diferentes métodos,

evaloresverdadeiros para populacdes com diferentes niveis de desbalanceamento, com herdabilidades de

0,60,0,30e0,10

Table 2 - Estimates of the additive genetic variance, §2, and environmental, §g , components, for the different methods, and real
value of the populations with different unbalanced levels, with 0.60, 0.30 and 0.10 heritabilities
REML(R) REML(A) ML Hend.I1I Real
sz se sz se sz s2 sz s2 sa_ se
Herdabilidade = 0,60
Heritability = 0.60
Aeee 66,46 84,30 66,85 86,36 66,10 84,50 66,46 84,30 80,94 38,56
Aeed 94,91 65,79 73,63 85,29 94,41 67,64 93,18 68,63 76,56 38,51
Aedd 79,62 78,80 72,10 84,85 79,19 77,52 80,42 76,66 87,60 38,52
Addd 68,92 81,83 59,62 90,22 68,55 82,04 72,52 79,13 81,28 38,56
Herdabilidade = 0,30
Heritability = 0.30
Meee 64,81 249,31 57,99 256,82 64,43 249,59 64,81 249,31 69,50 163,36
Meed 81,36 238,16 65,50 25311 80,90 238,51 81,55 238,02 83,93 163,16
Medd 61,04 251,27 56,85 256,32 60,69 251,53 61,52 250,90 70,24 163,19

Mddd 80,50 239,17 56,71 259,56 80,04 239,52 79,83 239,67 85,63 163,56
Herdabilidade = 0,10
Heritability = 0.10
Beee 79,18 908,61 58,39 926,46 78,61 908.55 79,18 908,61 66,45 651,14
Beed 81,54 890,42 65,35 906,10 80,88 890,43 81,04 890,76 62,74 651,76
Bedd 59,47 915,31 62,37 915,06 59,00 915,18 60,43 914,70 68,04 650,86
Bddd 85,31 894,90 68,72 911,10 84,67 894,90 83,86 895,87 65,37 651,85
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A Figura 5 mostra que o método REML (A), para
todos os niveis de desbal anceamento, foi 0 que apresen-
tou estimativas do componente de variancia genética
aditivamais proximas do valor verdadeiro, enquanto os
demais méodos algumas vezes superestimaram este
valor, concordando com osresultados obtidos por vérios
autores (Groeneveld & Kovac, 1990; Boldman et d.,
1991; Keele et a., 1991, entre outros). 1sso se deve
princi palmente ao fato de que o REML, quando utilizao
modelo animal, aproveita toda a informacdo que os

Herdabilidade = 0,60
Heritability = 0,60

140

£ SREML(A
o 8 120 *
- T T T

c o oML

3 E 80 WHEND 1l
g 60 Aeee Aeed Aedd ddd

Desbalanceamento
Unbalanced

Figura 1 - Aproximacao entre avariancia genética aditiva
estimada pelos métodos e a verdadeira, ex-
pressa em porcentagem, para as popula-
¢des com diferentes niveis de
desbalanceamento e herdabilidade de 0,60.

Figure 1 - Approach between the additive genetic variance
estimated for the methods and the true values,
expresses in percentage, for the populations with
different unbalanced levels and heritability of .60.

Herdabilidade = 0,60

300 e
g %;275 Heritability = 0,60 o REML(A)
g £/250 @ REML(R)
825 oML
3 5200
S % 175 | HEND Il
& 150

Aeee Aeed Aedd ddd

Desbalanceamento
Unbalanced

Figura 2 - Aproximagdo entre a varidncia ambiental es-
timada e a verdadeira, expressa em porcen-
tagem, para as populagdes com diferentes
niveis de desbalanceamento e herdabilidade
de 0,60.

Figure 2 - Approach between the environmental variance
estimated for the methods and the true values,
expresses in percentage, for the populations with
different unbalanced levels and heritability of .60.
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dados contém, devido ao uso da matriz de parentesco
completa.

Pode-se observar que o método REML (A) apre-
sentou maior acuracia com relacdo ao valor verda-
deiro do componente de variancia genética aditiva,
para populagdes com herdabilidade de 0,10. Isso
pode ser explicado porque, para herdabilidades me-
nores, aumenta-se a importancia da utilizagdo da
matriz de parentesco para estimagéo deste compo-
nente.

Herdabilidade = 0,30
Heritability = 0,30

160
§ 140 OREML(A)
g £120 BREML(R)
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et 8 W HEND Il
60

Meee Meed Medd Mddd

Desbalanceamento
Unbalanced

Figura 3 - Aproximacgao entre avariancia genética aditiva
estimada e a verdadeira, expressa em por-
centagem, para as populacdes com diferen-
tes niveis de desbalanceamento e
herdabilidade 0,30.

Figure 3- Approach between the additive genetic variance
estimated for the methods and the true values,
expresses in percentage, for the populations with
different unbalanced levels and heritability of .30.
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Figura 4 - Aproximacao entre a variancia ambiental es-
timada e a verdadeira, expressa em porcen-
tagem, para as popula¢des com diferentes
niveis de desbalanceamento e herdabilidade
de 0,30.

Figure 4 - Approach between the environmental variance
estimated for the methods and the true values,
expresses in percentage, for the populations with
different unbalanced levels and heritability of .30.
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Herdabilidade = 0,10
Heritability = 0,10

Porcentagem
Percentag
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60 Beee Beed Bedd Bddd
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Figura 5 - Aproximacéo entre a variancia genética aditiva
estimada e a verdadeira, expressa em porcenta-
gem, paraas populacdes comdiferentes niveisde
desbalanceamento e herdabilidade de 0,10.

Figure 5 - Approach between the additive genetic variance
estimated for the methods and the true values,
expresses in percentage, for the populations with
different unbalanced levels and heritability of .10.

No melhoramento animal, amaioriadas caracteris-
ticas de interesse econdmico apresenta herdabilidades
baixas. Desse modo, 0 méodo REML (A) pode ser
considerado o método preferido parase estimar compo-
nentes de varianciaparaas caracteristicas, no melhora-
mento genético, que apresentem baixa herdabilidade.

Conclusodes

Para caracteristicas com alta herdabilidade e
populacdo totalmente balanceada, os métodos de
estimacao apresentaram comportamento semel hante:
aumentando-se o nivel de desbalanceamento, para
herdabilidade de 0,60, 0 método |11 de Henderson, o
método ML eo méodo REML commodel o reprodutor
foram maiss precisos na estimagado da variancia gené-
ticaaditivaemrelacdo ao REML com modelo animal.

Para herdabilidade de 0,10, indiferentemente do
nivel de desbalanceamento, o método REML (A)
apresentou estimativas do componente de variancia
genética aditiva mais proximas do valor verdadeiro
que os demais métodos. No entanto, o
desbalanceamento provocado néo afetou as estima-
coes dos componentes de variancia; as diferencas
verificadas se deveram aos niveis de herdabilidades
diferentes.

Recomenda-se 0 método REML, utilizando-se
model o animal, paraestimar componentesdevariancia
em populagdes com herdabilidades baixas.

Em se tratando da herdabilidade de 0,30, os

R. Bras. Zootec., v.33, n.2, p.328-336, 2004

Herdabilidade = 0,10
Heritability = 0,10

é ° DREML(A)
g8 B REML(R)
) oML
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Unbalanced

Figura 6 - Aproximacdo entre a variancia ambiental esti-
mada e a verdadeira, expressa em porcenta-
gem, paraas populagdescomdiferentesniveis
de desbalanceamento e herdabilidade de 0,10.

Figure 6 - Approach between the environmental variance
estimated for the methods and the true values,
expresses in percentage, for the populations with
different unbalanced levels and heritability of .10.

métodosML, Henderson |1l eREML (R) conduziram
aganhos genéticos semel hantes entre si e superiores
aos do método REML (A).
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