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RESUMO - Este trabalho foi realizado com os objetivos de: a) comparar os componentes de (co)variância obtidos por

meio dos métodos da Máxima Verossimilhança Restrita (REML) e da inferência bayesiana (IB); b) realizar a avaliação

genética do peso à desmama (P240) e aos 18 meses de idade (P550) de bovinos da raça Canchim, padronizados ou não para

240 e 550 dias de idade, respectivamente, utilizando-se a metodologia dos modelos mistos e a obtenção dos componentes

de (co)variância por REML ou IB; e c) verificar a semelhança entre os animais selecionados considerando-se a avaliação

genética realizada com os pesos reais ou padronizados e por meio de abordagens freqüentista ou bayesiana. Foram obtidos

os componentes de (co)variância, herdabilidade e correlação genética para P240 e P550. Os valores genéticos obtidos foram

utilizados para simular um processo de seleção em que 10% dos touros e 50% das vacas com os maiores valores genéticos

aditivos diretos teriam chance de reproduzir. Os componentes de (co)variância e os parâmetros genéticos estimados por

REML, na maioria dos casos, foram inferiores às médias a posteriori obtidas por IB. Ocorreram diferenças quanto aos animais

selecionados, provavelmente em decorrência das diferenças entre os componentes de (co)variância e dos parâmetros

genéticos obtidos. Adotando-se a IB, a inclusão da idade do animal no momento da pesagem como covariável no modelo

estatístico não provocou grande alteração dos touros e vacas selecionados.

Palavras-chave: amostrador de Gibbs, intervalo de alta densidade, médias a posteriori, seleção

Frequentist and bayesian approachs for genetic evaluation of Canchim beef
cattle for growth traits

ABSTRACT - This study aimed to: a) to compare the covariance components obtained by Restricted Maximum

Likelihood (REML) and by bayesian inference (BI); b) to run genetic evaluations for weights of Canchim cattle measured

at weaning (W240) and at eighteen months of age (W550), adjusted or not to 240 and 550 days of age, respectively,

using the mixed model methodology with covariance components obtained by REML or by BI; and c) to compare selection

decisions from genetic evaluations using observed or adjusted weights and by REML or BI. Covariance components,

heritabilities and genetic correlation for W240 and W550 were estimated and the predicted breeding values were used

to select 10% and 50% of the best bulls and cows, respectively. The covariance components obtained by REML were

smaller than the a posteriori  means obtained by BI. Selected animals from both procedures were not the same, probably

because the covariance components and genetic parameters were different. The inclusion of age of animal at weighing

as a covariate in the statistical model fitted by BI did not change the selected bulls and cows.

Key Words: a posteriori  mean, Gibbs sampler, high-density interval, selection

Introdução

A seleção é um procedimento utilizado para aumentar
a eficiência dos sistemas de produção de gado de corte que
tem como princípios básicos a identificação e obtenção de
animais geneticamente superiores garantindo o sucesso no
melhoramento genético de qualquer espécie (Alves et al.,
1999). A metodologia dos modelos mistos (Henderson,

1963), que fornece o Melhor Preditor Linear Não-viesado
(BLUP), é utilizada atualmente nas avaliações genéticas
de bovinos para características de crescimento, que, em
geral, são realizadas considerando os pesos padronizados
para as idades de interesse. A padronização dos pesos é,
na maioria dos casos, realizada considerando o ganho de
peso médio diário, mas esse ajuste nem sempre é suficiente
para remover o efeito da idade sobre os pesos considerados,
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visto que a idade à desmama pode influenciar o ganho médio
diário (Teixeira & Albuquerque, 2003) e a padronização dos
pesos.

O método da Máxima Verossimilhança Restrita (REML),
desenvolvido por Patterson & Thompson (1971), é o mais
usado atualmente para a estimação dos componentes de
(co)variância. Outro método utilizado para obtenção dos com-
ponentes de (co)variância e para avaliação genética baseia-se
na teoria bayesiana. De acordo com Blasco (2001), tanto os
métodos frequentistas (REML) quanto os probabilísticos
(IB) possuem fundamentações teóricas consistentes e a
escolha de um deles depende da capacidade e da facilidade de
resolução de cada caso, bem como de preferências pessoais
dos pesquisadores interessados. A REML e a IB podem ser
utilizadas para analisar populações submetidas à seleção
baseada no valor genético predito por BLUP ou no valor
fenotípico (Van Tassell et al., 1995; Duangjinda et al., 2001).

Os componentes de (co)variância estimados via REML
e IB podem ser semelhantes, especialmente para caracte-
rísticas com alta herdabilidade (Van Tassell et al., 1995;
Van Tassell & Van Vleck, 1996; Duangjinda et al., 2001).
Todavia, as estimativas de erro podem ser menores para os
componentes obtidos por inferência bayesiana, em virtude
da influência da distribuição a  priori sobre os compo-
nentes de (co)variância a posteriori , porém, essas dife-
renças diminuem quando o número de animais envolvidos
nas análises aumenta (Van Tassell et al., 1995). Segundo
esses autores, a utilização da IB permite obter, além das
estimativas, o intervalo de credibilidade para a distribuição
a  posteriori dos componentes de (co)variância e pode
ser mais vantajosa que a REML quando o arquivo de
dados é muito grande e os modelos são bastante complexos
(Van Tassell et al., 1995; Van Tassell & Van Vleck, 1996).

Apesar do número considerável de estudos na literatura
comparando os componentes de (co)variância obtidos por
diferentes métodos (Van Tassell et al., 1995; Van Tassell &
Van Vleck, 1996; Garnero et al., 1998; Duangjinda et al., 2001;
Magnabosco et al., 2001), não foram encontrados relatos do
impacto da adoção dessas metodologias sobre o processo
de avaliação genética dos animais. Dessa forma, este trabalho
foi realizado com os objetivos de: comparar os componentes
de (co)variância obtidos pelas metodologias freqüentista e
bayesiana; realizar a avaliação genética do peso à desmama
e aos 18 meses de idade de bovinos da raça Canchim,
padronizados ou não para 240 e 550 dias de idade, respec-
tivamente, utilizando-se abordagens freqüentista e
bayesiana; e verificar a concordância dos animais que
seriam selecionados quando a avaliação genética é realizada
com os pesos reais ou padronizados e com a utilização de
abordagens freqüentista ou bayesiana.

Material e Métodos

Foram estudados os dados dos pesos à desmama (P240)
de 5.498 animais com idade de 180 a 300 dias e dos pesos aos
18 meses de idade (P550) de 4.585 animais com idade de 490
a 610 dias nascidos entre os anos de 1954 e 2000, exceto
1955, pertencentes ao rebanho de bovinos Canchim da
Embrapa Pecuária Sudeste, localizada no município de São
Carlos, SP. Utilizaram-se apenas os dados de animais cria-
dos em pastagens e com suplementação mineral. Maiores
informações sobre as condições de alimentação e manejo
dos animais podem ser obtidas em Mello et al. (2002).

Foram organizados diferentes arquivos de dados:
1) arquivo com todos os pesos reais à desmama e aos 18
meses de idade disponíveis; 2) arquivo com os pesos à
desmama e aos 18 meses de idade de animais cujo conjunto
dos resíduos, após o ajustamento para os efeitos fixos do
pai, do grupo de contemporâneos (animais do mesmo sexo
e nascidos no mesmo ano e mês), da idade do animal no
momento da pesagem (efeito linear) e da idade da mãe ao
parto (efeitos linear e quadrático) apresentava coeficientes
de assimetria e curtose próximos de zero, ou seja, foram
eliminados os pesos que distorciam a curva de distribuição
dos erros; 3) arquivo com todos os pesos padronizados à
desmama (240 dias) e aos 18 meses (550 dias) disponíveis;
e 4) arquivo com os pesos padronizados à desmama e aos
18 meses e que apresentavam coeficientes de assimetria e
curtose próximos de zero.

Para padronização dos dados de pesagens à idade de
240 dias (desmama), foi utilizado o ganho de peso diário do
nascimento à desmama e, para padronização à idade de 550
dias (18 meses), o ganho de peso diário dos 12 aos 18 meses
de idade.

Os arquivos foram compostos pelos dados de animais
que apresentaram pelo menos um dos pesos considerados
(P240 ou P550). Assim, as diferenças quanto ao número de
medidas de P240 e de P550 podem ser atribuídas a morte,
a descarte de animais ou a eventuais falhas no processo
de pesagem.

Foram realizadas análises exploratórias dos dados
utilizando-se procedimentos do SAS (2000). Com essas
análises, obtiveram-se as médias e os desvios-padrão, as
modas e as medianas, os valores mínimos e máximos e os
coeficientes de assimetria e curtose. Também foram rea-
lizadas análises de variância para verificar se a padronização
dos pesos e/ou a eliminação de alguns deles provocaram
alteração significativa nas médias dos pesos à desmama
(240 dias) e aos 18 meses (550 dias).

Análises bivariadas do peso à desmama e aos 18 meses
de idade foram realizadas para obtenção dos componentes
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de (co)variância porque, no rebanho estudado, não ocorre
seleção de animais até o momento da desmama. Assim,
espera-se evitar o efeito da seleção sobre os componentes
de (co)variâncias para o peso aos 18 meses. Utilizou-se um
modelo animal com os efeitos aleatórios genéticos aditivos
direto e materno e de ambiente materno permanente (não
correlacionado), além do resíduo. Os efeitos fixos conside-
rados foram os de grupo de contemporâneos e de idade da
vaca ao parto como covariável em dias (efeitos linear e
quadrático). Foram também utilizados modelos contendo
ou não a idade do animal no dia da pesagem como covariável
(efeito linear).

A nomenclatura dos arquivos de dados e dos modelos
estatísticos utilizados foi definida como a seguir:

• SP e CP: para os arquivos com os pesos reais e
padronizados, respectivamente;

• SA e CA: para os arquivos contendo todos os dados
disponíveis para análise e para os arquivos cujos dados que
estavam distorcendo a distribuição foram excluídos,
respectivamente; e

• SC e CC: para os modelos sem e com, respectiva-
mente, a idade do animal no momento da pesagem como
covariável.

Exemplo: SP_SA_SC correspondeu ao arquivo com os
pesos reais (SP) de todos os animais, sem a exclusão dos
dados que distorciam a distribuição (SA), analisado por um
modelo sem a idade do animal como covariável (SC).

O modelo geral utilizado pode ser definido da seguinte
forma matricial:

 eqZmZaZXby ++++= 321

em que y = vetor de observações (número de observações =
n x 1); X = matriz de incidência (n x número de efeitos fixos  =
f) relacionando os efeitos fixos do vetor b (f  ×  1) aos animais
correspondentes em y ; Z1 (n ×  n), Z2(n ×  n) e Z3
(n ×  número de vacas = nv) matrizes de incidência que
relacionam os efeitos aleatórios genéticos aditivos direto e
materno e de ambiente materno permanente dos vetores
a (n ×  1),  m (n ×  1) e q (nv ×  1), respectivamente, aos
animais correspondentes em y; e e = vetor de erros
aleatórios (n ×  1). As pressuposições de distribuição
dos efeitos aleatórios foram:
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em que G = matriz de (co)variâncias genéticas aditivas
diretas,  2

aAG σ= ; A = matriz de parentesco contendo 10.492

animais; M = matriz de (co)variâncias genéticas aditivas
maternas,  2

mAM σ= ;  C = matriz de covariâncias entre os

efeitos genéticos aditivos diretos e maternos,  
amAC σ= ;

P = matriz de (co)variância de ambiente materno perma-

nente,  2
qnvIP σ= ; e  R = matriz de (co)variâncias residuais,

 2
enIR σ= .

As análises para obtenção dos componentes de
(co)variância foram realizadas pelo método da Máxima
Verossimilhança Restrita e os valores genéticos foram
obtidos por meio do BLUP utilizando-se o programa
MTDFREML (Boldman et al., 1993). A abordagem bayesiana
para obtenção dos componentes de (co)variância e dos
valores genéticos foi realizada por meio do Amostrador de
Gibbs (AG) utilizando-se o programa MTGSAM (Van Tassel
& Van Vleck, 1995). As análises pelo método da IB com AG
foram realizadas utilizando-se cadeias de 330.000 ciclos,
sendo que os 30.000 iniciais foram descartados e, então,
foram obtidas amostras a cada 100 ciclos, totalizando
3.000 amostras dos componentes de (co)variância. Os
hiperparâmetros que definem a forma da distribuição inicial
dos componentes de (co)variância foram considerados
iguais a zero.

As amostras dos componentes de (co)variância obtidas
pelo Amostrador de Gibbs foram ordenadas de forma cres-
cente. Os intervalos das amostras 1 e 2.850, 2 e 2.851, ... e
151 e 3.000 foram calculados de modo que cada intervalo
continha 95% das amostras (2.850). O menor intervalo foi
escolhido para apresentação. Este intervalo pode ser
denominado intervalo de alta densidade, pois representa o
menor intervalo contendo 95% das amostras obtidas.

Após a estimação dos componentes de (co)variância
e a predição dos valores genéticos, foi simulado um pro-
cesso de seleção em que apenas 10% dos machos (25
touros) e 50% das fêmeas (836 vacas) com os maiores
valores genéticos diretos para P240 e P550, para ambas as
metodologias e os modelos estatísticos, permaneceriam
no rebanho. Com base nas estimativas dos parâmetros
obtidas e nos percentuais de seleção de machos e de
fêmeas estabelecidos, foram calculados os ganhos gené-
t icos esperados por  geração (  G∆ ) ,  por  meio

de: ShG ad ×=∆ 2 , em que:  2
adh  representa a herdabilidade

direta; e S corresponde ao diferencial de seleção. Neste

caso: 
 ( )fm SSS +=

2
1

, com  pmm iS σ×=  e  pff iS σ×= , em

que:  mi ,  fi  e  pσ  representam as intensidades de seleção

para machos e para fêmeas e o desvio-padrão fenotípico,
respectivamente, de acordo com Pereira (2004).
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Resultados e Discussão

Na Tabela 1 são apresentadas as estatísticas descritivas
para os pesos à desmama e aos 18 meses de idade.

As médias dos pesos à desmama (P240) e aos 18 meses
de idade (P550) e os desvios-padrão das médias estão
dentro do intervalo encontrado na literatura para esta raça
(Mascioli et al., 1996; ABCCAN-Embrapa-Geneplus, 2002),
sugerindo que os resultados deste estudo podem ser gene-
ralizados para outros rebanhos da raça Canchim.

Não houve efeito significativo (P=0,26) da padroniza-
ção sobre as médias do peso à desmama, porém, a elimina-
ção dos pesos que estavam provocando distorção na curva
de distribuição dos dados ocasionou aumento significativo
(P=0,0004) das médias. Esse resultado foi verificado somente
porque os coeficientes de assimetria iniciais eram negati-
vos; dessa forma, a maior parte dos animais eliminados
possuía pesos baixos, acarretando o deslocamento da média
para a direita.

Houve efeito significativo (P=0,03) da padronização
sobre as médias dos pesos aos 18 meses de idade, prova-
velmente porque a média de idade dos animais no momento

da pesagem aos 18 meses era de 546 ± 16 dias e, como a
padronização foi realizada para 550 dias, a maioria dos
animais teve acréscimo no seu peso. A eliminação dos
pesos que estavam provocando distorção na curva de
distribuição dos dados não teve efeito significativo (P=0,92)
sobre as médias do peso aos 18 meses porque os coefici-
entes de assimetria iniciais eram próximos de zero e a
eliminação de dados foi realizada tanto para os animais que
possuíam pesos elevados como para os que possuíam
pesos baixos, apenas para reduzir a curtose.

Segundo Teixeira & Albuquerque (2003), a idade do
animal na data da pesagem influencia o ganho de peso diário
do animal em determinado período. Em razão desse fato, as
discussões serão apresentadas em comparação ao arquivo
com os dados padronizados e o modelo com a idade do
animal no momento da pesagem como covariável.

Na Tabela 2 são apresentadas as estimativas dos
componentes de (co)variância e dos parâmetros genéticos
para os pesos à desmama e aos 18 meses de idade obtidas
pelo método REML.

Considerando-se a idade do animal no momento da
pesagem como covariável (efeito linear) e a metodologia

Tabela 1 - Estatísticas descritivas dos pesos à desmama e aos 18 meses de idade ajustados para os efeitos de touro, grupo de
contemporâneos e idade da vaca ao parto (efeitos linear e quadrático)

Table 1 - Descriptive statistics for weaning weight and weight at eighteen months of age adjusted for the effects of bull, contemporary group, age of cow
at calving (linear and quadratic effects)

Arquivo1

File

SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA

Estatística2 Peso à desmama
Statistic Weaning weight

MD±DP (kg) 198±38 200±35 198±37 199±35
MO/ME (kg) 200/200 200/200 192/199 192/199
MIN/MAX (kg) 53/342 78/317 53/351 79/327
N 5.498 5.242 5.450 5.282
ASSI1/CURT1 -0,33/1,18 -0,04/-0,16 -0,31/1,25 -0,13/-0,16
ASSI2/CURT2 -0,32/1,14 -0,03/-0,20 -0,29/1,20 -0,11/-0,14

Peso aos 18 meses de idade
Weight at 18 months of age

MD±DP (kg) 280±52 280±50 281±52 281±50
MO/ME (kg) 270/280 270/280 260/280 260/280
MIN/MAX (kg) 120/530 130/470 119/545 128/462
N 4.585 4.475 4.394 4.285
ASSI1/CURT1 0,01/1,29 -0,14/0,11 0,01/1,47 -0,13/-0,09
ASSI2/CURT2 -0,01/1,23 -0,12/0,10 -0,01/1,44 -0,13/-0,07
1 SP_SA = arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com os pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria

e curtose próximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose próximos de zero.

2 MD ± DP = Média ± desvio padrão, MO = moda, ME = mediana, MIN = valor mínimo, MAX = valor máximo, N = número de dados, ASSI1 e CURT1 = assimetria
1 e curtose 1, calculadas considerando-se um modelo com a idade do animal como covariável, ASSI2 e CURT2 = assimetria 2 e curtose 2, calculadas
considerando-se um modelo sem a idade do animal como covariável.

1 SP_SA = file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewness and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and CP_CA =
file with adjusted weights, with skewness and kurtosis near zero.

2 MD ± DP = mean ± standard deviation, MO = mode, ME = median, MIN = minimum value, MAX = maximum value, N = number of records, ASSI1 and CURT1 = skewnees 1  and kurtosis 1, using
a model with animal’s age at weight as covariable, ASSI2 and CURT2 = skewness 2  and kurtosis 2, using a model without animal’s age at weight as covariable.
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REML para estimação dos componentes de (co)variância,
a análise do arquivo contendo os pesos reais dos animais
cuja distribuição dos dados apresentava coeficientes de
assimetria e curtose próximos de zero (SP_CA) foi a que
forneceu as estimativas de (co)variância aditiva direta,
herdabilidades e correlação mais próximas das obtidas
quando foram estudados os pesos padronizados no arquivo
em que os pesos de animais que estavam provocando
distorção na curva de distribuição dos dados foram elimi-
nados (CP_CA). É importante ressaltar que, nesses dois
arquivos analisados, a padronização não provocou altera-
ção significativa na média do peso à desmama nem no
desvio-padrão e, mesmo existindo diferença significativa
entre as médias reais e padronizadas do peso aos 18 meses,
essa diferença foi inferior a 0,5% (Tabela 1), o que justica a
pequena variação nos componentes de (co)variância.

Quando comparadas as estimativas de (co)variâncias
aditivas e parâmetros genéticos obtidas nas análises do
arquivo CP_CA às obtidas nas análises dos arquivos CP_SA
e SP_SA, observou-se que as análises dos dois últimos
forneceram estimativas de (co)variâncias aditivas superiores,
porém, em virtude da maior variância residual, as
herdabilidades foram inferiores às estimadas para o arquivo

CP_CA. Este resultado corrobora os obtidos por Fonseca
et al. (1999), que sugeriram que, quando a metodologia REML
é utilizada para a estimação de componentes de (co)variância
mas os resíduos não seguem distribuição normal, podem
surgir desvios nas estimativas, contribuindo para o aumento
na variância do erro de predição e diminuição dos ganhos
genéticos. Dessa forma, a utilização de todos os dados
disponíveis, sem a preocupação de excluir os dados que
provocam distorções na distribuição dos resíduos, tenderia
à escolha de indivíduos que não são geneticamente superiores
e a prejuízos no progresso genético.

Ressalta-se que o teste de Kolmogorov-Smirnov (SAS,
2000) forneceu evidências de que a hipótese de que os
resíduos seguem distribuição normal deve ser rejeitada,
todavia, o procedimento de trabalhar com conjuntos de
dados com coeficientes de assimetria e curtose próximos
de zero tende a amenizar a situação de não-normalidade
dos resíduos.

Quando a idade do animal no momento da pesagem não
foi incluída no modelo, a análise do arquivo CP_CA forneceu
as maiores estimativas de (co)variância aditiva direta e
herdabilidades. Os componentes de (co)variância estima-
dos nas análises dos arquivos CP_SA foram os mais próximos

Tabela 2 - Componentes de (co)variância e parâmetros genéticos para os pesos à desmama (P240) e aos 18 meses de idade (P550),
obtidos pelo método da Máxima Verossimilhança Restrita

Table 2 - Covariance components and genetic parameters for weaning weight (P240) and weight at eighteen months of age (P550) obtained by Restricted
Maximum Likelihood

Componentes de (co)variância e parâmetros genéticos1

Covariance components and genetic parameters
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Arquivo2 Modelo com a idade do animal no dia da pesagem como covariável
File Model with animal age at weighing as covariate

SP_SA 2 3 8 4 0 2 2 6 8 0,29 0,29 0,87
SP_CA 2 0 9 3 5 4 2 2 9 0,36 0,33 0,84
CP_SA 2 2 5 4 3 1 2 6 9 0,27 0,30 0,86
CP_CA 2 1 5 3 7 1 2 3 0 0,35 0,33 0,81

Modelo sem a idade do animal no dia da pesagem como covariável
Model without animal age at weighing as covariate

SP_SA 2 3 7 3 7 8 2 5 7 0,29 0,26 0,86
SP_CA 1 9 6 3 3 3 2 1 4 0,34 0,30 0,84
CP_SA 2 4 6 4 6 4 2 9 5 0,29 0,32 0,87
CP_CA 2 6 0 4 8 0 2 9 9 0,41 0,42 0,85

1  
240

2
padσ , 550

2
padσ , 550_240 ppadσ , 240

2
padh , 550

2
padh e  550_240 ppadr   representam a variância genética para o P240 e P550, a covariância genética entre P240 e P550,

a herdabilidade de P240 e P550 e a correlação genética entre P240 e P550, respectivamente.
2 SP_SA = arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com os pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria

e curtose próximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose próximos de zero.

1  
240

2
padσ , 550

2
padσ , 550_240 ppadσ , 240

2
padh , 550

2
padh and  550_240 ppadr   are  the genetic variance of P240 and P550, the genetic covariance between P240 and P550, the heritability of P240 and P550,

and the genetic correlation between P240 and P550, respectively.
2 SP_SA = file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewness and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and

CP_CA = file with adjusted weights, with skewness and kurtosis near zero.



Toral et al.48

© 2007  Sociedade Brasileira de Zootecnia

dos obtidos para o arquivo CP_CA, exceto para a
herdabilidade do P550. As variâncias residuais obtidas na
análise do arquivo CP_SA foram 40% superiores às obtidas
para o arquivo CP_CA. O incremento da variância residual
obtido na análise do arquivo contendo todos os dados
disponíveis pode ser um indicativo de que a utilização do
mesmo modelo estatístico para análise dos dois arquivos
pode não ser a melhor alternativa. Por outro lado, a exclusão
dos dados dos animais com baixos, ou com altos pesos,
também deve ser cuidadosa, pois esses animais podem,
realmente, ser de baixo ou de alto potencial genético.

Ainda considerando o modelo sem a inclusão da idade
do animal no momento da pesagem como covariável, os
componentes de (co)variância e as herdabilidades estima-
dos na análise do arquivo SP_CA foram pelo menos 25 e
17%, respectivamente, inferiores aos obtidos na análise do
arquivo CP_CA e os componentes de (co)variância e
herdabilidades estimados na análise do arquivo SP_SA
foram pelo menos 9 e 29%, respectivamente, inferiores aos
obtidos na análise do arquivo CP_CA. Estes resultados
divergem dos obtidos por Garnero et al. (1998), que, estu-
dando os pesos à desmama e aos 18 meses em bovinos da
raça Nelore, reais ou padronizados para 240 e 550 dias de
idade, respectivamente, sem considerar a idade do animal
no dia da pesagem como covariável, encontraram variâncias
aditivas diretas e residuais superiores para os pesos reais
em relação aos pesos padronizados, entretanto, a
herdabilidade do peso à desmama foi superior para o peso
padronizado e a herdabilidade do peso aos 18 meses de
idade foi superior para o peso real.

Nas análises do arquivo CP_CA, a exclusão do modelo
da idade do animal no dia da pesagem provocou aumentos
superiores a 18% tanto nos componentes de (co)variância
como nas herdabilidades e na correlação genética. Para o
arquivo SP_CA, houve redução dos componentes de
(co)variância e da herdabilidade (máximo 9%), enquanto,
para os arquivos SP_SA e CP_SA, as variações foram de,
no máximo, 10%. Estes resultados diferem dos obtidos por
Pita & Albuquerque (2001), que não encontraram diferen-
ças nos componentes de variância estimados para o ganho
de peso médio diário de suínos quando a idade do animal
no final do período experimental foi excluída do modelo.
Todavia, considerando que a idade do animal no momento
da pesagem influencia o ganho de peso diário (Teixeira &
Albuquerque, 2003) e, conseqüentemente, o peso padroni-
zado, a utilização desta covariável permitiria a comparação
dos animais em igualdade de condições. Assim, acredita-se
que, mesmo após a padronização do peso para determinada
idade, é necessário incluir a idade do animal no momento da
pesagem no modelo estatístico.

Na Tabela 3 são apresentadas as médias  a  posteriori,
as modas e as medianas dos componentes de (co)variância
e dos parâmetros genéticos para os pesos à desmama e
aos 18 meses de idade obtidas por meio da inferência
bayesiana.

Para os resultados obtidos utilizando-se a inferência
bayesiana e o modelo com a idade do animal no dia da
pesagem como covariável (efeito linear), as maiores médias
a posteriori para os componentes de (co)variância e as
herdabilidades foram obtidas na análise do arquivo CP_CA.
As diferenças desses resultados com os encontrados na
análise do arquivo SP_SA foram pequenas para os compo-
nentes de (co)variância (no máximo de 7%), mas, para as
herdabilidades, foram maiores (24%), como conseqüência
das maiores variâncias residuais obtidas na análise do
arquivo SP_SA. A análise do arquivo SP_CA forneceu as
menores médias a posteriori para os componentes de
(co)variância (24% inferiores às obtidas na análise de
CP_CA), no entanto, as diferenças para as herdabilidades
foram menores (16 a 22%) em relação aos valores obtidos na
análise do arquivo CP_CA. As diferenças entre as médias
a posteriori para os componentes de (co)variância obtidas
nas análises do arquivo CP_SA foram, em média, 10% e para
as herdabilidades, 29% inferiores às obtidas na análise do
arquivo CP_CA.

Quando a idade do animal não foi incluída como
covariável no modelo, as médias a posteriori para os
componentes de (co)variância obtidos nas análises dos
arquivos CP_CA e SP_SA foram semelhantes, mas as
herdabilidades foram distintas, sendo superiores nas aná-
lises do arquivo CP_CA (17% para P240 e 26% para P550).
As médias a posteriori dos componentes de (co)variância
e da herdabilidade de P240 obtidas nas análises dos arqui-
vos SP_CA e CP_SA foram inferiores às encontradas nas
análises dos arquivos CP_CA e SP_SA, sendo as médias
a posteriori  dos componentes de (co)variância
obtidas na análise do arquivo SP_CA as menores.

Em todos os arquivos e modelos utilizados, as médias
a posteriori foram superiores às estimativas obtidas por
REML, exceto para as correlações genéticas, o que está de
acordo com vários estudos da literatura utilizando dados de
campo de bovinos (Magnabosco et al., 2001; Nobre et al.,
2003a; Nobre et al., 2003b). Entretanto, com dados simula-
dos, as médias a posteriori têm sido iguais às estimativas
verificadas por REML (Van Tassell et al., 1995; Van Tassell
& Van Vleck, 1996; Duangjinda et al., 2001). A conseqüência
desse fato é que, quando os componentes de (co)variância
são obtidos por REML (que, em geral, são inferiores aos
obtidos por inferência bayesiana) e a seleção é baseada no
BLUP, pode ocorrer tendência em atribuir maior importância
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às informações dos parentes dos reprodutores (Carneiro et
al., 2001), levando à seleção de reprodutores com maior
número de filhos.

Na Tabela 4 são apresentados os intervalos de alta
densidade (95%) para as médias a posteriori para os
componentes de (co)variância e para os parâmetros gené-
ticos dos pesos à desmama e aos 18 meses de idade. Houve
sobreposição dos intervalos obtidos para as médias

a posteriori. Apesar das diferenças entre as médias
a posteriori  e as estimativas obtidas por REML, a
maioria dos componentes de (co)variância estimados por
REML manteve-se dentro desses intervalos de alta densi-
dade para as médias a posteriori.

Neste aspecto, destaca-se uma vantagem da inferência
bayesiana: permite que as inferências sobre os parâmetros
em estudo sejam feitas com base nas distribuições

Tabela 3 - Médias a posteriori (MD), modas (MO) e medianas (ME) dos componentes de (co)variância e parâmetros genéticos para os
pesos à desmama (P240) e aos 18 meses de idade (P550), obtidas por meio da inferência bayesiana

Table 3 - A posteriori means (MD), mode (MO) and median (ME) of covariance components and genetic parameters for weaning weight (P240) and weight
at 18 months of age (P550), obtained by Bayesian inference

Componentes de (co)variância e parâmetros genéticos1

Covariance components and genetic parameters1

 
240

2
padσ  

550
2

padσ  
550_240 ppadσ  

240
2

padh  
550

2
padh  

550_240 ppadr

Arquivo2 Modelo com a idade do animal no dia da pesagem como covariável
File Model with animal age at weighing as covariate

SP_SA MD 2 7 1 4 9 1 2 9 3 0,32 0,35 0,80
MO 2 6 1 5 1 3 2 7 9 0,32 0,35 0,80
ME 2 7 0 4 8 9 2 9 1 0,32 0,34 0,81

SP_CA MD 2 2 1 4 0 5 2 3 1 0,37 0,36 0,77
MO 2 2 2 4 0 2 2 1 3 0,38 0,36 0,77
ME 2 1 9 4 0 2 2 3 1 0,37 0,36 0,78

CP_SA MD 2 5 5 4 7 5 2 7 6 0,31 0,33 0,79
MO 2 4 3 4 8 3 2 8 8 0,30 0,33 0,80
ME 2 5 2 4 7 1 2 7 3 0,30 0,33 0,80

CP_CA MD 2 8 6 5 3 0 3 0 5 0,44 0,46 0,78
MO 2 8 5 5 2 8 2 8 8 0,42 0,44 0,79
ME 2 8 5 5 2 5 3 0 3 0,44 0,46 0,79

Modelo sem a idade do animal no dia da pesagem como covariável
Model without animal age at weighing as covariate

SP_SA MD 2 8 3 4 9 7 3 0 4 0,33 0,34 0,81
MO 2 6 7 4 7 1 2 8 2 0,33 0,34 0,82
ME 2 7 9 4 9 2 3 0 0 0,33 0,33 0,82

SP_CA MD 2 3 0 4 0 7 2 3 8 0,38 0,35 0,78
MO 2 1 3 3 6 9 2 3 1 0,36 0,34 0,78
ME 2 2 8 4 0 2 2 3 7 0,38 0,35 0,78

CP_SA MD 2 4 6 4 7 4 2 7 3 0,29 0,33 0,80
MO 2 3 1 4 6 2 2 4 9 0,28 0,32 0,81
ME 2 4 3 4 7 1 2 7 0 0,29 0,33 0,80

CP_CA MD 2 7 2 5 3 1 3 0 1 0,41 0,46 0,79
MO 2 6 7 5 1 0 2 8 5 0,41 0,43 0,80
ME 2 7 0 5 2 5 3 0 0 0,41 0,45 0,80

1  
240

2
padσ , 550

2
padσ , 550_240 ppadσ , 240

2
padh , 550

2
padh e  550_240 ppadr   representam a variância genética para o P240 e P550, a covariância genética entre P240 e P550,

a herdabilidade de P240 e P550 e a correlação genética entre P240 e P550, respectivamente.
2 SP_SA = arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com os pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria

e curtose próximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose próximos de zero.

1  
240

2
padσ , 550

2
padσ , 550_240 ppadσ , 240

2
padh , 550

2
padh and  550_240 ppadr   are  the genetic variance of P240 and P550, the genetic covariance between P240 and P550, the heritability of P240 and P550,

and the genetic correlation between P240 and P550, respectively.
2 SP_SA = file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewness and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and

CP_CA = file with adjusted weights, with skewness and kurtosis near zero.
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a posteriori, e não em um único valor, como na Máxima
Verossimilhança Restrita (Patterson & Thompson, 1971;
Van Tassell & Van Vleck, 1996).

Na Tabela 5 são apresentados os números de touros
em comum de um total de 25 selecionados com base nos
maiores valores genéticos direto para os pesos à desmama
e aos 18 meses.

Do total de touros (25) selecionados com base nos
maiores valores genéticos aditivos direto para os pesos
à desmama e aos 18 meses, apesar de terem ocorrido
alterações nas classificações de posto, houve concor-
dância em pelo menos 22 animais (88%), para um mesmo
arquivo de dados, quando as avaliações genéticas foram
realizadas por meio da REML ou da inferência bayesiana.
Conseqüentemente, se os valores genéticos verdadeiros
dos touros também fossem diferentes, poderia existir
diferença na resposta à seleção massal. Quando utiliza-
dos arquivos diferentes, mas uma única metodologia,

essas diferenças chegaram a 28% (18 animais em comum),
como conseqüência dos componentes de (co)variância
estimados, visto que, quanto mais semelhantes os
componentes de (co)variância maior o número de animais
selecionados em comum.

Na Tabela 6 são apresentados os números de vacas
em comum de um total de 836 selecionadas com base nos
maiores valores genéticos direto para os pesos à desmama
e aos 18 meses.

Quando as avaliações foram conduzidas pela REML
ou pela inferência bayesiana, pelo menos 96% (802 vacas)
e 94% (790 vacas) dos animais foram selecionadas em
comum, para um mesmo arquivo de dados, com base nos
maiores valores genéticos aditivos direto para o peso à
desmama e aos 18 meses, respectivamente, possivelmente
em decorrência da menor intensidade de seleção para as
vacas e da menor diferença entre o número de filhos de
cada vaca, em relação aos touros.

Tabela 4 - Limites mínimos (MIN) e máximos (MAX) dos intervalos de alta densidade para as médias a posteriori dos componentes de
(co)variância e para os parâmetros genéticos dos pesos à desmama e aos 18 meses de idade, obtidos por meio da inferência
bayesiana

Table 4 - Minimum (MIN) and maximum (MAX) limits of high density intervals for a posteriori means of the covariance components and genetic parameters
for weighs at weaning and 18 months of age, obtained by Bayesian inference

Componentes de (co)variância e parâmetros genéticos1

Covariance components and genetic parameters1

 
240

2
padσ  

550
2

padσ  
550_240 ppadσ  

240
2

padh  
550

2
padh  

550_240 ppadr

Arquivo2 Modelo com a idade do animal no dia da pesagem como covariável
File Model with animal age at weighing as covariate

SP_SA MIN 1 8 6 3 4 2 1 9 2 0,23 0,24 0,70
MAX 3 5 5 6 4 7 3 9 1 0,42 0,44 0,89

SP_CA MIN 1 5 2 2 6 6 1 5 2 0,26 0,26 0,65
MAX 2 8 8 5 3 7 3 1 6 0,47 0,48 0,88

CP_SA MIN 1 7 6 3 3 0 1 8 6 0,22 0,24 0,68
MAX 3 3 4 6 3 0 3 7 9 0,40 0,43 0,89

CP_CA MIN 2 1 0 3 7 8 2 1 2 0,34 0,33 0,69
MAX 3 6 1 6 9 6 3 9 6 0,55 0,58 0,87

Modelo sem a idade do animal no dia da pesagem como covariável
Model without animal age at weighing as covariate

SP_SA MIN 1 9 7 3 3 3 2 0 7 0,23 0,23 0,71
MAX 3 7 9 6 5 2 4 1 3 0,43 0,43 0,89

SP_CA MIN 1 6 3 2 8 0 1 5 6 0,28 0,25 0,66
MAX 3 0 1 5 5 4 3 2 7 0,49 0,46 0,88

CP_SA MIN 1 7 7 3 2 5 1 8 2 0,21 0,23 0,68
MAX 3 3 2 6 2 6 3 6 9 0,38 0,42 0,89

CP_CA MIN 2 0 5 3 8 3 2 1 0 0,31 0,35 0,69
MAX 3 5 4 6 8 3 3 9 0 0,52 0,57 0,88

1  
240

2
padσ , 550

2
padσ , 550_240 ppadσ , 240

2
padh , 550

2
padh e  550_240 ppadr   representam a variância genética para o P240 e P550, a covariância genética entre P240 e P550,

a herdabilidade de P240 e P550 e a correlação genética entre P240 e P550, respectivamente.
2 SP_SA = arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com os pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria

e curtose próximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose próximos de zero.

1  
240

2
padσ , 550

2
padσ , 550_240 ppadσ , 240

2
padh , 550

2
padh and  550_240 ppadr   are  the genetic variance of P240 and P550, the genetic covariance between P240 and P550, the heritability of P240 and P550,

and the genetic correlation between P240 and P550, respectively.
2 SP_SA = file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewness and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and

CP_CA = file with adjusted weights, with skewness and kurtosis near zero.
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Constam na Tabela 7 os ganhos genéticos esperados
por geração para os pesos à desmama e aos 18 meses de
idade, considerando-se a seleção de 10% dos machos e de
50% das fêmeas e utilizando-se os componentes de variância
obtidos por meio dos métodos da Máxima Verossimilhança
Restrita (REML) e da inferência bayesiana (IB).

Verificou-se (Tabela 7) que, apesar de os percentuais
de touros e de vacas hipoteticamente selecionados em
comum pela utilização das duas metodologias terem sido de
88% e de aproximadamente 95%, respectivamente, as dife-
renças no ganho genético esperado por geração variaram
de 0 a 29% para o peso à desmama e de 2 a 41% para o peso
aos 18 meses de idade, dependendo do arquivo analisado

e do modelo adotado, corroborando a possibilidade de
diferentes respostas à seleção.

Conclusões

No caso da avaliação de características de cresci-
mento de bovinos da raça Canchim, como o peso, os
resultados serão mais adequados se todos os animais
forem comparados em mesma idade-padrão. Todavia, os
efeitos que influenciam esta padronização ainda devem
ser considerados.

A utilização de diferentes metodologias para a ava-
liação genética animal, utilizando dados de campo, leva

Tabela 5 - Número de touros Canchim em comum, selecionados com base nos maiores valores genéticos direto para o peso à desmama
e aos 18 meses de idade1

Table 5 - Number of common Canchim bulls selected on the high-ranking breeding values for weaning weight and weight at 18 months of age

Modelo estatístico
Statistical model

Com idade como covariável Sem idade como covariável
With age as covariate Without age as covariate

Arquivo2 SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA
File

Peso à desmama
Weaning weight

SP_SA_CC 2 3 2 1 2 4 2 0 2 3 2 0 2 2 1 9
SP_CA_CC 2 1 2 4 2 1 2 2 2 0 2 2 2 0 2 2
CP_SA_CC 2 3 2 0 2 2 2 0 2 2 2 0 2 3 1 9
CP_CA_CC 2 2 2 3 2 1 2 4 1 9 2 1 2 1 2 3
SP_SA_SC 2 3 2 0 2 1 2 0 2 4 1 9 2 0 1 8
SP_CA_SC 2 1 2 2 2 0 2 2 2 1 2 3 1 9 2 0
CP_SA_SC 2 2 2 1 2 3 2 2 2 0 1 9 2 3 2 0
CP_CA_SC 2 0 2 2 1 9 2 3 1 8 2 0 2 0 2 4

Peso aos 18 meses de idade
Weight at 18 months of age

SP_SA_CC 2 3 2 0 2 3 2 1 2 3 2 1 2 3 2 1
SP_CA_CC 2 0 2 3 1 8 2 2 2 0 2 3 1 8 2 2
CP_SA_CC 2 4 2 0 2 4 1 9 2 3 1 9 2 5 1 9
CP_CA_CC 1 9 2 1 1 9 2 2 1 9 2 0 1 9 2 5
SP_SA_SC 2 2 1 9 2 2 1 8 2 2 2 1 2 3 1 9
SP_CA_SC 1 9 2 1 1 9 2 1 1 9 2 2 1 9 2 0
CP_SA_SC 2 4 2 0 2 5 1 9 2 2 1 9 2 4 1 9
CP_CA_SC 2 0 2 2 2 0 2 3 1 9 2 1 2 0 2 2

1 Na diagonal = utilizando a REML ou a IB, para um mesmo arquivo. Acima da diagonal = utilizando a IB, para arquivos diferentes. Abaixo da diagonal = utilizando
a REML, para arquivos diferentes.

2 SP_SA = arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com os pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria
e curtose próximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose próximos de zero. CC = modelo utilizando a idade do animal como covariável
e SC = modelo sem a idade do animal como covariável.

1 On diagonal = using REML or BI, to the same file. Above diagonal = using BI, to different files. Below diagonal = using REML, to different files.
2 SP_SA = file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewness and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and CP_CA =

file with adjusted weights, with skewness and kurtosis near zero. CC = model with age at weighing as a covariate, and SC = model without age at weighing as a covariate.
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Tabela 6 - Número de vacas Canchim em comum, selecionadas com base nos maiores valores genéticos direto para o peso à desmama
e aos 18 meses de idade1

Table 6 - Number of common Canchim cows, selected on the high-ranking breeding values for weaning weight and weight at 18 months of age

Modelo estatístico
Statistical model

Com idade como covariável Sem idade como covariável
With age as covariate Without age as covariate

Arquivo2 SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA
File

Peso à desmama (Weaning weight)

SP_SA_CC 8 1 5 7 6 1 8 1 9 7 7 2 8 1 3 7 5 9 8 1 3 7 7 1
SP_CA_CC 7 5 5 8 1 9 7 5 9 7 9 6 7 6 1 8 1 6 7 5 9 7 8 5
CP_SA_CC 8 1 8 7 5 3 8 1 3 7 6 8 8 0 4 7 5 7 8 1 9 7 6 7
CP_CA_CC 7 6 7 7 9 2 7 6 7 8 0 2 7 6 7 7 9 4 7 7 1 8 0 9
SP_SA_SC 8 1 1 7 5 4 8 0 3 7 5 9 8 1 3 7 6 2 7 9 2 7 5 9
SP_CA_SC 7 5 6 8 1 2 7 5 5 7 9 1 7 5 8 8 0 9 7 5 5 7 7 6
CP_SA_SC 8 1 2 7 5 8 8 1 7 7 7 1 7 9 6 7 5 7 8 1 8 7 7 5
CP_CA_SC 7 6 2 7 8 4 7 6 2 7 9 8 7 5 2 7 7 1 7 7 1 8 2 6

Peso aos 18 meses de idade (Weight at 18 months of age)

SP_SA_CC 8 0 0 7 7 5 8 1 7 7 8 2 8 1 2 7 6 6 8 1 0 7 7 7
SP_CA_CC 7 7 9 8 0 3 7 6 9 7 9 5 7 7 1 8 1 3 7 6 5 7 8 9
CP_SA_CC 8 2 0 7 7 3 8 0 5 7 8 4 8 0 4 7 6 2 8 2 2 7 8 1
CP_CA_CC 7 8 3 7 9 9 7 8 3 7 9 0 7 7 9 7 8 5 7 8 1 8 1 5
SP_SA_SC 8 1 0 7 7 6 8 0 2 7 7 4 8 0 5 7 7 5 8 0 7 7 7 5
SP_CA_SC 7 7 1 8 1 2 7 6 4 7 9 2 7 7 6 8 0 7 7 6 0 7 7 8
CP_SA_SC 8 1 6 7 7 3 8 1 7 7 7 9 8 0 2 7 6 2 8 1 4 7 8 5
CP_CA_SC 7 7 9 7 9 1 7 7 9 8 0 6 7 7 3 7 7 9 7 8 1 8 0 4

1 Na diagonal = utilizando a REML ou a IB, para um mesmo arquivo. Acima da diagonal = utilizando a IB, para arquivos diferentes. Abaixo da diagonal = utilizando
a REML, para arquivos diferentes.

2 SP_SA = arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com os pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria
e curtose próximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose próximos de zero. CC = modelo utilizando a idade do animal como covariável
e SC = modelo sem a idade do animal como covariável.

1 On diagonal = using REML or BI, to the same file. Above diagonal = using BI, to different files. Below diagonal = using REML, to different files.
2 SP_SA = file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewness and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and CP_CA =

file with adjusted weights, with skewness and kurtosis near zero. CC = model with age at weighing as a covariate, and SC = model without age at weighing as a covariate.

Tabela 7 - Ganhos genéticos esperados por geração (kg) para os pesos à desmama e aos 18 meses de idade, considerando-se a seleção
de 10% dos machos e de 50% das fêmeas com base nos maiores valores genéticos diretos

Table 7 - Expected genetic gains by generation (kg) for weaning weight and weight at 18 months of age, from selection of the 10% males and the 50% females
based on their respective high-ranking breeding values

Modelo estatístico
Statistical model

Com idade como covariável Sem idade como covariável
With age as covariate Without age as covariate

Arquivo1

File

Método2 SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA SP_SA SP_CA CP_SA CP_CA
Method2

Peso à desmama (Weaning weight)

REML 10,63 11,10 9,98 11,10 10,61 10,45 10,81 13,21
IB (BI) 11,92 11,57 11,38 14,36 12,37 11,97 10,81 13,52

Peso aos 18 meses de idade (Weight at 18 months of age)

REML 13,82 13,83 14,55 14,16 12,69 12,79 15,60 18,18
IB (BI) 16,78 15,46 16,03 19,98 16,64 15,28 16,01 20,01
1 SP_SA = arquivo com os pesos reais de todos os animais; SP_CA = arquivo com os pesos reais cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria

e curtose próximos de zero; CP_SA = arquivo com os pesos padronizados de todos os animais; e CP_CA = arquivo com os pesos padronizados dos animais
cujo conjunto de dados apresentava coeficientes de assimetria e curtose próximos de zero.

2 REML = Máxima Verossimilhança Restrita; IB = inferência bayesiana.
1 SP_SA = file with observed weights of all animals; SP_CA = file with observed weights, with skewnees and kurtosis near zero; CP_SA = file with adjusted weights of all animals; and CP_CA =

file with adjusted weights, with skewnees and kurtosis near zero.
2 REML = Restricted Maximum Likelihood; BI = bayesian inference.
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à identificação de diferentes animais como sendo gene-
ticamente superiores. Dessa forma, podem ocorrer diferenças
quanto ao progresso genético obtido nos rebanhos.
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