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RESUMO

Objetivou-se avaliar a aplicacdo da metodologia de modelos lineares mistos em caracteristicas de escores
visuais por meio de simulagdo, considerando-se duas estruturas populacionais (com e sem sele¢do), dois niveis
de herdabilidade (0,1 e 0,4) e quatro niveis de conectabilidade (8, 20, 38 e 60%). As populagdes com e sem
selecdo estavam constituidas por 6660 e 3360 animais, respectivamente, dos quais 0s Ultimos 2460 animais
tinham fenotipo para o escore visual. Assumiu-se uma varidvel continua adjacente ao escore visual, a partir da
qual foram definidos os intervalos correspondentes a cada categoria de escore visual. O processo de simulagéo
foi feito por meio do software R, e a estimacdo de pardmetros e predicdo de valores genéticos pelo software
Wombat, sob modelo animal, considerando-se modelos com e sem efeitos fixos. Os critérios de avaliagéo
foram: o erro quadratico médio (EQM) para a herdabilidade e as correlacdes de Spearman entre os valores
genéticos verdadeiros e preditos. As estimativas da herdabilidade apresentaram-se proximas do valor
verdadeiro nos cendrios sem sele¢do (0,084-0,101 e 0,367-0,389), no entanto este resultado ndo ocorreu quando
houve selecéo, pois a herdabilidade apresentou-se subestimada (0,032 e 0,278). As correlagdes apresentaram-se
maiores nos cenarios sem sele¢do e com herdabilidade de 0,4 (0,86-0,89). Em todos os cenarios simulados, a
inclusdo do efeito fixo no modelo melhorou as estimativas de herdabilidade e as correlagdes entre os valores
genéticos verdadeiros e preditos. O nivel de conectabilidade afetou a correcdo dos efeitos fixos feita pela
atribuicdo dos escores. Em conclusdo, a metodologia dos modelos lineares mistos pode ser utilizada na
estimacdo de pardmetros e predicdo de valores genéticos de escores visuais em populagdes sem selegdo,
entretanto ndo se apresenta adequada em populacGes sob selecéo.
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ABSTRACT

This study aimed to evaluate the application of linear mixed models methodology using simulated data for trait
visual scores, two population structures (with and without selection), two levels of heritability (0.1 and 0.4)
and four levels of connectability (8, 20, 38 and 60%) were examined. Populations with and without selection
consisted of 6,660 and 3,360 animals respectively, of which, the last in 2460 had score visual phenotypes. The
scores were simulated with an underlying normal distribution from which intervals were defined corresponding
to each category of the visual scores. The simulation process was performed in software R, to estimate genetic
parameters and predict breeding values through software Wombat using animal model, considering models
with and without fixed effects. The evaluation criteria were: the mean squared error (EQM) for heritability and
Spearman correlations between true and predicted breeding values. Estimates of heritability showed close to
the true value in scenarios without selection (0.084-0.101 and 0.367-0.389), however when selection was
applied heritability was underestimated (0.032 and 0.278). Consistent with heritability, the correlations were
higher for the scenarios without selection and with heritability of 0.4 (0.86-0.89). In all scenarios simulated the
inclusion of fixed effects in the model improved the estimates of heritability and correlations between true and
predicted breeding values. The level of connectability affected the correction of fixed effects done by allocating
visual scores. The linear mixed model methodology can be used in the estimation of genetic parameters and
predicted breeding values for visual scores in populations without selection, however, is not suiting in
populations under selection.
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INTRODUCAO

Os escores visuais avaliam caracteristicas
morfoldgicas por meio da apreciagéo visual, com
0 objetivo de identificar bi6tipos mais produtivos
e animais com melhor conformacdo de carcaca
no momento do abate. Essas caracteristicas tém
condicBes especiais: sdo variaveis categoricas,
com numero de niveis que variam dependendo
da metodologia empregada e sdo relativos ao
bidtipo médio do grupo de animais a ser
avaliado, como descrito por Koury Filho e
Albuquerque (2002).

Na literatura, encontram-se trabalhos que
objetivaram estabelecer o melhor modelo e
metodologia para a estimagdo dos parametros
genéticos nas caracteristicas de escores visuais.
Faria et al. (2008) compararam as estimativas de
parametros genéticos para escores visuais com
estimacdo bayesiana usando modelos linear e de
limiar e concluiram que os dois modelos séo
adequados, uma vez que ambos produziram
estimativas semelhantes. Van Melis et al. (2003)
compararam 0s métodos R e de méaxima
verossimilhanca restrita (REML), sob modelo
linear, para a estimacdo de pardmetros genéticos
de escores visuais, e chegaram a conclusdo de
gue os dois métodos podem ser empregados.

A grande maioria dos trabalhos que estimam
pardmetros genéticos para as caracteristicas de
escores visuais usa modelo linear com estimagéo
de méxima verossimilhanca restrita, pela
facilidade de aplicacdo e pelo menor tempo de
processamento, quando comparado com modelos
de limiar (Jorge Janior et al., 2001; Araujo et al.,
2010; Toral et al., 2011).

Trabalhos que avaliam a aplicagdo de modelos
mistos para caracteristicas categéricas ja foram
realizados por Meijering e Gianola (1985);
Abdel-Azim e Berger (1999), nos quais a
atribuicdo dos valores categdricos foi realizada
com base em uma referéncia absoluta, como é
feito para as caracteristicas lineares de tipo em
gado leiteiro, em que os escores sdo atribuidos
com referéncia a um biétipo ideal. J& para as
metodologias de escores visuais, a atribuicdo é
feita usando-se uma referéncia relativa,
determinada pelo bi6tipo médio do grupo de
animais a ser avaliado, de acordo com o seguinte
procedimento: o grupo de animais avaliado deve

1140

ser composto por animais do mesmo sexo, da
mesma época de nascimento e submetidos as
mesmas condi¢cBes de alimentacdo e manejo
(animais sob a influéncia dos mesmos efeitos
ambientais); em seguida, é visualizado o perfil
médio do grupo para o escore avaliado, o qual
servira como referéncia para a atribuigdo dos
escores dentro do grupo. A metodologia exige
que, dentro do grupo avaliado, existam todos os
niveis do escore.

Desta forma, os escores sdo relativos ao grupo de
animais avaliado, e, de acordo com Koury Filho
e Albuquerque (2002), individuos com 0 mesmo
escore, mas pertencentes a grupos de avaliacdo
distintos, ndo sdo fenotipicamente comparaveis,
0 que pode ser feito para caracteristicas lineares
de tipo, avaliadas em gado leiteiro, as quais usam
como referéncia um biétipo ideal (Esteves et al.,
2004; Zink et al., 2011).

Em razdo do processo de atribuicdo relativa, é
possivel que a estimagdo dos efeitos fixos por
meio da metodologia de modelos lineares mistos
seja mais complexa, uma vez que animais
provenientes de diferentes grupos ndo sao
compardveis fenotipicamente e as médias dos
grupos contemporaneos sd8o muito préximas,
gerando possiveis fontes de erro nas estimativas
dos pardmetros e da predicdo de valores
genéticos. Desta forma, a conectabilidade entre
grupos contemporaneos pode ser importante para
a qualidade das estimativas dos efeitos fixos,
porgue permite que animais de diferentes grupos
contemporaneos  possam  ser  comparados
(Kennedy e Trus, 1993; Kuehn et al., 2007), o
que aumenta a acuracia das predi¢des dos valores
genéticos e evita alteragcbes no ordenamento dos
individuos para fins de sele¢éo.

Assim, o objetivo do trabalho foi avaliar, por
meio de dados simulados, o uso de modelos
lineares mistos em caracteristicas de escores
visuais, considerando-se cenarios com e sem
selegdo, dois niveis de herdabilidade e quatro
niveis de conectabilidade.

MATERIAL E METODOS

No processo de simulagdo, foram definidas duas
estruturas de populagdo, uma considerada em
equilibrio de Hardy-Weinberg e outra sob efeitos
de selecdo. A primeira foi construida a partir de
uma geracdo zero (GO), com 60 touros e 660
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fémeas com ancestrais desconhecidos. Estes
animais foram acasalados aleatoriamente para a
obtencdo da geragdo um (G1); cada fémea teve
dois filhos, totalizando 1320 animais na G1.
Destes, foram escolhidas 660 fémeas para serem
acasaladas com os touros da GO a fim de se obter
a geragdo dois (G2), com a restricdo de que 0s
pais ndo podiam se acasalar com as filhas; o total
de animais no pedigree foi de 3360, e o total de
filhos por touro foi de 44. A populacdo sob
selecdo foi formada com base na populacdo sem
selecdo, da qual foram selecionados os melhores
60 machos para serem acasalados com 660
fémeas, escolhidas da geracdo anterior de forma
aleatéria, evitando-se que os pais fossem
acasalados com as filhas. A selegdo foi feita
sobre 0s machos e mantida por cinco geragoes.
Usou-se como critério de selecdo o valor
genético simulado, e foi obtido um total de 6660
animais no pedigree; o total de filhos por touro
variou de 8 até 95.

O valor fenotipico do escore visual foi simulado
para os ultimos 2640 animais de cada estrutura
populacional e foi definido com seis niveis, em
que os valores 1 e 6 representam 0 minimo
e 0 maximo da expressdo da caracteristica,
respectivamente. Para a simulacdo dos fenétipos,
foi considerada uma caracteristica continua com
distribuicdo normal adjacente a caracteristica
discreta do escore visual. Os valores fenotipicos
para a caracteristica continua foram modelados
€omo:

yij = p+fj+a; +ey,

em que:

y;; =valor fenotipico da caracteristica continua,
para o i-ésimo animal, dentro do j-ésimo grupo
contemporaneo;

n =média da populacdo (igual a zero);

f; =efeito fixo do j-ésimo grupo contemporaneo;
a; =valor genético aditivo do i-ésimo animal;

ey; —efeito aleatorio residual do i-ésimo animal
pertencente ao j-ésimo grupo.

O efeito fixo de grupo contemporaneo foi gerado
com base em uma distribuicdo normal, com
média zero e variancia k, em que k corresponde a
uma fracdo arbitraria da variancia fenotipica,
neste caso k=0,1. O ndmero de grupos
contemporaneos foi de 48, com 55 animais cada
um, os quais foram distribuidos nos 2640
animais com fenotipo.
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Os valores genéticos aditivos dos animais na GO
foram simulados por meio de uma distribuigdo
normal com média zero e variancia 0,4, e nas
geracbes posteriores foram simulados da
seguinte forma: a; = %asi —I—%adi + @, em que
a4i€ ag; S30 os valores genéticos aditivos do pai e
da mae do i-ésimo animal, respectivamente, e ®
¢ o valor correspondente a segregacgao
mendeliana, gerado a partir de uma distribuicéo
normal com média zero e variancia dada pela
expressdo: o3 = E —ji(Fsi +Fgi)| o3, em que
Fg; e Fy; sdo os coeficientes de endogamia do pai
e da mée do i-ésimo animal, respectivamente, e
o2 é a variancia genética aditiva fixada em 0,4.

Os valores do residuo foram amostrados de uma
distribuicdo normal com média zero e variancia

dada pela expressdo: o2 = o2 (i — 1), em que

h2
h? é o valor de herdabilidade.

Para gerar os valores fenotipicos do escore
visual, assumiu-se que a caracteristica continua
segue uma distribuicdo normal dentro de cada
grupo contemporaneo (equivalente ao grupo de
animais avaliado), a qual foi dividida em seis
intervalos, cada um associado a um escore, como
indicado na Tab. 1. Desta forma, a atribuicdo dos
escores foi relativa ao grupo de animais avaliado,
0 gue garantiu a existéncia de todos os escores (1
até 6) dentro de cada grupo e simulou a
metodologia empregada pelos avaliadores
(Koury Filho e Albuquerque, 2002). Os limites
dos intervalos foram definidos empiricamente, de
forma que a distribuicdo dos escores simulados
se assemelhasse a distribuicdo observada nos
dados reais.

Tabela 1. Intervalos da distribuicdo normal
associados as categorias do escore visual

Intervalo * Escore

Yij<  -1,60, 1

-1,60, <Y;< -0,80,
-0,80, <Y< Ocy

0o, <Yj;< 0,80

0,80, <Y< 1,60

Yij= 1,60, 6

o B~ W N

1op, desvio padréo fenotipico; Yy, valor fenotipico da
caracteristica continua.
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A conectabilidade é um fator que influencia a
qualidade das estimativas nas avaliagBes
genéticas e pode ser medida por meio de varios
indices, como mostrado por Fouilloux et al.
(2008). No entanto, neste estudo, foi considerada
como a porcentagem média de grupos
contemporaneos nos quais 0s touros tinham
filhos. Foram simulados quatro niveis de
conectabilidade: touros com filhos em 8, 20, 38 e
60% dos grupos contemporaneos. A
conectabilidade s6 foi implementada nos

cenarios sem selecdo, uma vez que a
implementagdo em cenarios com selecdo é mais
complexa.

Na Tab. 2, sdo apresentados 0s cenarios
simulados, considerando-se os dois niveis de
herdabilidade (0,1 e 0,4), os quatro niveis de
conectabilidade (8, 20, 38 e 60%) e as duas
estruturas populacionais (com e sem selecdo).
Cada cenario simulado foi repetido 50 vezes para
obter resultados mais precisos.

Tabela 2. Cenérios simulados de acordo com o valor de herdabilidade (h?), conectabilidade entre grupos
contemporaneos e presencga ou auséncia de sele¢do, para a caracteristica de escore visual

Herdabilidade 0,1

Herdabilidade 0,4

Cenario Selegéo wC' Cenario Selegéo wC’
1 Né&o 8 6 Néao 8
2 Né&o 20 7 Néao 20
3 Né&o 38 8 Néao 38
4 Né&o 60 9 Néao 60
5 Sim -- 10 Sim --
TPorcentagem de conectabilidade.
O processo de simulacdo das populagdes foi feito . . (fl'li_hz)z
com o software R (R Development Core Team, EQM = = [Zi=l Z ]

2010). A estimacdo dos parametros e da predigdo
dos valores genéticos foi feita por meio de
méaxima verossimilhanga restrita (REML), sob
modelo animal, utilizando-se o software
Wombat (Meyer, 2006).

O modelo usado pode ser representado em forma
matricial como:

Y=XB +Za+e,

em que: Y = vetor das observagdes do escore
visual; X = matriz de incidéncia associada aos
efeitos fixos; B = vetor de solugdo para os efeitos
fixos; Z = matriz de incidéncia associada ao
efeito genético aditivo; a = vetor de solugGes
para o efeito aleatorio genético aditivo; e = vetor
dos residuos. Como efeito fixo, foi considerado o
efeito de grupo contemporéaneo simulado.

Para avaliar a qualidade das estimativas e
predicbes da metodologia de modelos lineares
mistos, foram usados os seguintes critérios:

- erro quadratico médio (EQM), para comparar
as estimativas de herdabilidade obtidas com o
valor verdadeiro. Segundo Casella e Berger
(2001), o EQM ¢é uma funcdo que mede a
diferenga do quadrado médio entre o estimador
(h2) e o valor verdadeiro (h?). O EQM foi
definido da seguinte forma:
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em que N é o nimero de repeti¢des em cada
cenario, neste caso 50;

- correlacbes de Spearman, entre os valores
genéticos verdadeiros e preditos pelo software
Wombat, para os touros com acurdcia de
predicdo maior do que 0,8.

RESULTADOS E DISCUSSAO

A significancia do efeito fixo de grupo
contemporaneo foi testada por meio de uma
analise de variancia, para a caracteristica do
escore visual e a caracteristica continua adjacente
ao escore. Os resultados mostraram que o efeito
fixo foi significativo (p<0,05 teste f) para a
caracteristica continua adjacente ao escore, no
entanto ndo foi significativo para o escore visual.
Este resultado pode ser explicado pelo fato de
que a atribuicdo dos escores com referéncia ao
grupo de animais avaliado faz uma correcéo para
os efeitos de grupo contemporaneo, o que
permite que as médias fenotipicas do escore
entre  0S grupos contemporaneos  sejam
semelhantes; por conseguinte, as diferencas sdo
muito pequenas ou nulas. Assim, pode-se afirmar
que 0 mesmo escore atribuido a dois individuos
pertencentes a grupos diferentes é comparavel,
uma vez que o escore reflete o “desempenho”
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esperado desses individuos se fossem criados sob
as mesmas condicOes de ambiente, ainda que néo
sejam comparaveis fenotipicamente, como
descrito por Koury Filho e Albuquerque (2002).

Em dados reais, a inclusdo do efeito fixo de
grupo contemporaneo dentro do modelo corrige
para o efeito de usar diferentes avaliadores numa
mesma populacdo, pois é dificil que todos os
avaliadores usem 0s mesmos critérios para
atribuir os escores, por ser um processo subjetivo
(Faria et al., 2009; Koury Filho et al., 2009/10).
O fato de ter utilizado no processo de simulagdo
um Unico critério na atribuicdo dos escores
visuais ndo permitiu que existisse diferenca
significativa entre 0s grupos contemporaneos.
Para corroborar a correcéo dos efeitos fixos feita
no momento da atribuicdo dos escores visuais,
foram considerados modelos com e sem a
inclusdo do efeito fixo para cada um dos cenarios
simulados.

As médias das estimativas de herdabilidade e
erro quadratico médio (EQM) para os diferentes
cenarios estdo apresentadas na Tab. 3. De forma
geral, dentro de cada cenério, as estimativas de
herdabilidade apresentaram-se menores para 0S
modelos que ndo consideraram o efeito fixo,

quando comparados com aqueles que o
consideraram. Dentro dos cenarios sem sele¢do,
a diferenca aumentou a medida que o nivel de
conectabilidade diminuiu, sendo significativa
para 0s cendrios 1 e 6. Isto indica que a
conectabilidade é um fator importante na
correcdo dos efeitos fixos feita pelo escore visual
no momento da atribuicdo, pois possibilita que a
média dos valores genéticos entre 0s grupos
contemporaneos seja mais proxima, diminuindo,
assim, as diferencas genéticas entre 0s grupos,
como pode ser observado na Fig. 1.

Nos cenérios com selecdo, a ndo inclusdo do
efeito fixo no modelo teve um efeito maior na
diminuicdo das estimativas de herdabilidade
(diferenca significativa, Tab. 3), devido a maior
variaclo existente entre as medias dos valores
genéticos dos grupos contemporaneos (Fig. 1).
Isto indica que as diferencas fenotipicas
existentes entre grupos sdo devido a efeitos
ambientais e genéticos, razdo pela qual a
correcdo dos efeitos fixos feita no momento da
atribuicdo dos escores ndo € adequada, porque se
assume que as diferengas sdo de origem
ambiental e que a base genética de cada grupo é
a mesma, o que ndo ocorre quando hé selecéo.

Tabela 3. Médias das estimativas de herdabilidade (h?) e do erro quadratico médio (EQM) para cada
cenario simulado com ou sem a inclusdo do efeito fixo no modelo

Herdabilidade 0,1

Herdabilidade 0,4

Cenério CEF! f2 EQM Cenario CEF! 2 EQM
1 Sim 0,092a  0,0068 a 6 Sim 0,367 a 0,0089 a
N&o 0,059b  0,0212b Nio 0,312 b 0,0254 b
2 Sim 0,101 0,0083 7 Sim 0,367 0,0087 a
N&o 0,087 0,0090 Nio 0,345 0,0137 b
3 Sim 0,094 0,0090 8 Sim 0,389 0,0041
N&o 0,087 0,0099 Nio 0,374 0,0054
4 Sim 0,084 0,0069 9 Sim 0,369 0,0073
Nio 0,081 0,0080 Nio 0,360 0,0087
5 Sim 0,032a  0,0497 a 10 Sim 0,278a 0,0411 a
Nio 0,017b  0,0703 b Nio 0,140b 0,1711 b

TIncluséo efeito fixo no modelo. Médias com diferente letra por coluna e no mesmo cenério, indica diferenca (0¢=0,05;

teste t).

De forma geral, @ medida que a base genética dos
grupos de animais avaliados é mais proxima, a
correcdo dos efeitos fixos no momento da
atribuicdo dos escores € mais acurada, e as
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sdo atribuidas a fatores ambientais.

A inclusdo do efeito fixo de grupo
contemporaneo nos modelos parece corrigir
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parcialmente para as diferencas de base genética
existente entre os grupos de animais avaliados,
guando estas sdo pequenas. Porém, nao é
suficiente nos casos em que a populacdo
encontra-se sob selecdo, porque, ao longo das

Cenario 1
------ Cenario 2
——— Cendrio 3
—— Cendrio 4
Cenario 5

Densidade

T T T T T T
-02 00 02 04 06 08 10 12 14 16
a) Média do valor gentetico por grupo avaliado

Densidade

b)

geracdes, a média do valor genético dos animais
aumenta, apresentando-se maior variabilidade
nas médias dos valores genéticos dos grupos de
animais avaliados (Fig. 1).

Cendrio 6
- Cenario 7
Cendrio 8
Cenario 9
Cenario 10

T T T T T T g
-02 00 02 04 06 08 10 12 14 16 18
Média do valor gentetico por grupo avaliado

Figura 1. Distribuicdo da media dos valores genéticos dos grupos de animais avaliados, para cada cenério
simulado. a) Herdabilidade de 0,1 e b) Herdabilidade de 0,4.

Nos cenarios sem selecdo, as estimativas de
herdabiliade apresentaram-se préximas ao valor
verdadeiro, porém com subestimagdo, que foi
aumentando a medida que a herdabilidade
verdadeira diminuia. Isto possivelmente é
decorrente da utilizacdo do modelo inadequado,
uma vez que a caracteristica de escore visual é de
natureza categérica e ndo continua, devendo-se
utilizar um modelo de limiar; resultados
semelhantes foram encontrados por Meijering e
Gianola (1985), que avaliaram caracteristicas
categdricas sob modelo linear, considerando-se

varios niveis de herdabilidade.

O EQM entre modelos com e sem a inclusdo do
efeito fixo, dentro de cada cenério, foi
semelhante na auséncia de sele¢do e com altos
niveis de conectabilidade, o que ndo ocorreu nos
cenarios com selecdo e baixa conectabilidade,
resultado que mostra que a inclusdo do efeito
fixo melhora a estimacdo. Os cendrios com
selecBo e baixa conectabilidade mostraram
valores maiores para o EQM, quando
comparados com 0s outros cenarios, indicando
que, sob estas condigdes, a estimacdo é mais
complexa.

As médias das correlagGes de Spearman entre 0s
valores genéticos verdadeiros e preditos para 0s
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touros com acuracia maior que 0,8 sdo
apresentadas na Tab. 4. De forma geral, as
correlag@es dentro de cada cenério apresentaram-
se superiores quando os modelos consideraram o
efeito fixo de grupo contemporaneo, sendo que,
nos cendrios com selecdo, a diferenca foi
estatisticamente  significativa. O nivel de
conectabilidade néo afetou estatisticamente a
predicdo dos valores genéticos, no entanto existe
uma tendéncia de correlagdes maiores quando a
conectabilidade aumenta (Tab. 4).

Quando comparados os valores das correlacdes
entre 0s cenarios com e sem selecdo, fica
evidente que a metodologia de modelos lineares
mistos tem dificuldade na predicdo dos
valores genéticos em populagdes sob selecéo,
principalmente quando a herdabilidade é baixa e
o0 modelo ndo considera o efeito fixo de grupo
contemporaneo, o que causa alteracbes no
ordenamento dos individuos selecionados e,
consequentemente, diminui a resposta a selegdo.
Outro fator que influencia a qualidade das
estimativas € o nivel de herdabilidade da
caracteristica, uma vez que as correlagdes foram
maiores nos cenarios com herdabilidade de 0.4
(Tab. 4). Esta tendéncia também foi observada
por Meijering e Gianola (1985).
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Uso de modelos...

Tabela 4. Médias das correlagcdes de Spearman entre os valores genéticos verdadeiros e preditos, para 0s
touros com acuracia maior do que 0,8 em cada cenario simulado com ou sem a inclusdo do efeito fixo no

modelo
Herdabilidade 0,1 Herdabilidade 0,4
Cenério CEF'’ Correlagéo Cenério CEF! Correlacéo
1 Sim 0,67014 6 Sim 0,87993
Nao 0,66313 N&o 0,85949
2 Sim 0,70603 7 Sim 0,88373
Nao 0,70567 N&o 0,88381
3 Sim 0,70572 8 Sim 0,89141
N&o 0,70350 N&o 0,89016
4 Sim 0,70384 9 Sim 0,89564
Nao 0,70319 Nao 0,89527
5 Sim 0,46527a 10 Sim 0,80778 a
Nao 0,37412b Nao 0,61849 b

ICorrecdo efeito fixo no modelo. Médias com diferente letra por coluna e no mesmo cenério, indica diferenca

(0=0,05; teste t).
CONCLUSOES

A metodologia de modelos lineares mistos pode
ser utilizada na estimacdo de parametros e
predicdo de valores genéticos para escores
visuais em populacfes acasaladas ao acaso. No
entanto, em populacBes sob selegdo, a
metodologia ndo se apresentou adequada, como
consequéncia da existéncia de bases genéticas
diferentes entre os grupos de animais avaliados.
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