




 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Dados Internacionais de Catalogação na Publicação 

 

Serviço de Biblioteca e Informação da Faculdade de Zootecnia e Engenharia de Alimentos 

da Universidade de São Paulo 

 

 

 
Está autorizada a reprodução parcial ou total desta obra desde que citada a 

fonte. Proibido uso com fins comerciais. 

 

 

 Eler, Joanir Pereira 

E39t  Teorias e métodos em melhoramento genético animal : 

 seleção. / Joanir Pereira Eler. –- Pirassununga : 

 Faculdade de Zootecnia e Engenharia de Alimentos da 

 Universidade de São Paulo, 2017. 177 p. : il. –- 

 (Teorias e métodos em melhoramento genético animal ; 2)  

 

  ISBN 978-85-66404-13-5 (e-book) 

  DOI: 10.11606/9788566404135 

   

  1. Intensidade seletiva 2. Ganho genético 3. Fontes 

 de informação 4. Índices de seleção 5. Predição genética 

 6. BLUP. I. Título. 



Apresentação 

  

         

 

 

 

 

Existem, nas bibliotecas brasileiras, bons livros de melhoramento animal, nacionais e estrangeiros. 

Não temos a pretensão de imaginar que estamos “inventando a roda” do material didático nesta área. Apenas 

compilamos o material das disciplinas que vimos ministrando há quase trinta anos e, que, em nossa maneira 

de ver, é direcionado para o desenvolvimento teórico de temas relacionados com os dois pilares do 

melhoramento genético animal: seleção e sistemas de acasalamento. 

Temos enfatizado ao longo desses anos de docência e pesquisa, associados também a uma 

experiência de muitos anos de trabalho em avaliação genética de reprodutores, seleção e acasalamentos 

dirigidos, que, se os conceitos forem bem definidos e se as equações empregadas para explicar esses conceitos 

forem deduzidas de forma adequada, o aluno pode adquirir um embasamento teórico muito importante para 

suas tomadas de decisão na prática de campo.  

Ainda persistem na pecuária brasileira, alguns dogmas e mitos que tiveram origem na tradição e na 

gestão familiar a que os sistemas de produção foram submetidos durante muitos anos. Mesmo que esses 

sistemas sejam hoje geridos de forma muito mais técnica, os profissionais recém-formados ainda são 

confrontados com práticas não respaldadas cientificamente. Se esses profissionais chegarem ao mercado de 

trabalho sem os conhecimentos teóricos necessários, eles podem sucumbir e mesmo aderir, sem 

questionamento, a essas práticas não validadas pela ciência. 

Por outro lado, o conhecimento prático advindo do sistema de produção é de grande importância na 

formação do profissional. O produtor, o pecuarista, dono do capital e dos riscos, pode, mais do que qualquer 

outro, contribuir para o direcionamento do seu próprio sistema de produção. Mas esse produtor precisa estar 

embasado nos conceitos teóricos ou assessorado por quem tem esse embasamento. O contrário não é válido, 

ou seja, o profissional não pode abandonar os conceitos teóricos e simplesmente aderir às práticas não 

comprovadas. E para que isto não ocorra, ele precisa, como egresso da Universidade, levar para o campo os 

conhecimentos teóricos bem fundamentados, mesmo tendo que adquirir a prática dentro do próprio sistema de 

produção. De posse do conhecimento teórico, o profissional passa a dispor de um filtro que deixa passar em 

suas malhas toda a contribuição e experiência dos atores envolvidos no sistema de produção, mas impede a 

passagem de práticas não respaldadas técnica e cientificamente. 

Em relação a essa formação teórica, fazemos aqui um pequeno comentário: nos sistemas de 

cruzamento em bovinos, uma equação descreve os fatores envolvidos na ocorrência da heterose e explica em 

que situação ela pode ser maior ou menor ou mesmo pode não ocorrer. Por outro lado, outra equação descreve 

os fatores envolvidos e explica por que, nos acasalamentos entre animais aparentados, a média da progênie é 

invariavelmente menor do que a da população base. Os profissionais precisam chegar ao mercado de trabalho 

conhecendo muito bem essas duas equações, pois, com elas, ele pode, primeiramente, se convencer e depois, 

convencer o pecuarista a adotar sistemas de acasalamento que comprovadamente levem a resultados positivos 

em termos de aumento de produtividade. Da mesma forma, muitas outras equações explicam aspectos 

fundamentais nos sistemas de produção. Infelizmente poucos são os profissionais que já as levam bem 

fundamentadas a partir da Universidade. 

Assim, este livro tem como objetivo principal servir como material básico nas disciplinas de 

Melhoramento Genético Animal ministradas aos nossos alunos de Graduação e de Pós-Graduação em 

Zootecnia e Medicina Veterinária, possibilitando o embasamento teórico necessário. Nos três livros que 

compõem este título, primeiramente definimos os conceitos mais importantes de genética populacional e 

quantitativa, parentesco e endogamia e aplicamos alguns métodos estatísticos simples, mas fundamentais, na 

estimação dos parâmetros genéticos, de modo a fundamentar as bases em que repousa o melhoramento 

genético animal. No segundo livro trabalhamos os conceitos de predição do mérito genético e seleção 

utilizando diversas fontes de informação. As fontes informação se referem ao desempenho fenotípico relativo 



do animal avaliado ou de seus parentes. No terceiro livro, dispondo dos machos e fêmeas selecionados, 

discutimos alguns sistemas de acasalamento que levam ao aumento de produtividade sem onerar 

demasiadamente os custos, ou seja, sistemas que resultam em maior retorno econômico. 

Algumas instituições foram de suma importância no desenvolvimento da nossa carreira docente e 

de pesquisa. Entre elas gostaríamos de mencionar o Colégio Agrícola de Santa Teresa (atualmente IFES - 

Santa Teresa, ES) onde, cursando o Ginasial Agrícola e o Técnico em Agricultura, aprendemos a ser 

profissionais e recebemos o molde de cidadãos. Ingressamos, em seguida, na Universidade Federal Rural do 

Rio de Janeiro, onde nos graduamos em Medicina Veterinária. O Mestrado na École Nationale Vétérinaire de 

Toulouse, França foi a primeira experiência internacional e contribuiu para nosso amadurecimento acadêmico. 

Devemos muito à Embrapa - Centro de Pesquisas Pecuárias do Sudeste. Foi onde iniciamos a carreira de 

pesquisador e foi quem nos permitiu obter o Doutorado em outra grande instituição, a Faculdade de Medicina 

de Ribeirão Preto/USP - Departamento de Genética. Por último, porém não menos importante, citamos a 

Faculdade de Medicina Veterinária e Zootecnia (FMVZ/USP) e a Faculdade de Zootecnia e Engenharia de 

Alimentos (FZEA/USP), instituições nas quais nossa carreira de docência e de pesquisa foram estabelecidas 

em definitivo. São 29 anos nessas duas instituições, incluindo um período de Pós-Doutorado na Universidade 

do Nebraska - Lincoln, EUA. 

Dedicamos este livro a todos os profissionais que, como nós, são verdadeiramente apaixonados pelo 

Melhoramento Genético Animal. 

 

 

Joanir Pereira Eler 

Professor Titular / Departamento de Medicina Veterinária / Pesquisador 1C do CNPq 

Faculdade de Zootecnia e Engenharia de Alimentos 

Universidade de São Paulo 
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Prefácio 

 

 

Fazer o prefácio de um livro sobre melhoramento genético animal, escrito por um colega de trabalho 

de 29 anos é uma enorme responsabilidade. 

O Prof. Joanir Pereira Eler, tem uma formação profissional muito interessante. Oriundo da área rural 

do leste de Minas Gerais, mais especificamente de Conselheiro Pena, vale do Rio Doce, teve sua educação 

baseada em escolas de formação ligada ao meio rural. Fez os cursos: Ginasial Agrícola e Técnico Agrícola no 

conceituado Colégio Agrícola de Santa Teresa, ES. Em seguida ingressou na Faculdade de Medicina 

Veterinária da Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro, o famoso “km 47”, onde se formou em 1974. 

Durante a graduação estudou francês na própria Universidade que, nessa época, já se preocupava com 

internacionalização de suas atividades.  

Saindo da UFRRJ, trabalhou por um breve período como Veterinário de campo no Espírito Santo e 

como Extensionista da EMATER no Paraná e, em seguida, partiu para um programa de mestrado em 

reprodução animal, em Toulouse, França, onde, agora como funcionário da Embrapa. Ao retornar ao Brasil foi 

lotado num projeto de melhoramento genético de gado leiteiro, no atual Centro de Pesquisas Pecuárias do 

Sudeste, em São Carlos, SP. Esse fato foi determinante na sua definição profissional. Inquieto com seus 

conhecimentos de Genética e Melhoramento Animal, ainda incompletos, tomou a decisão de fazer um 

doutorado nessa área. Aceito no programa de Genética da Faculdade de Medicina de Ribeirão Preto, da 

Universidade de São Paulo, sob a orientação do Prof. Dr. Raysildo Barbosa Lôbo e, com grande apoio do Prof. 

Dr. Francisco Alberto de Moura Duarte, o então pesquisador da Embrapa solidificou seus conhecimentos de 

genética quantitativa. Terminado seu doutorado, em 1987, Joanir retornou à Embrapa de São Carlos e, em 

1988 resolveu alçar novos vôos, tendo sido contratado pela Faculdade de Medicina Veterinária e Zootecnia da 

Universidade de São Paulo, no Departamento de Produção Animal localizado em Pirassununga, SP. Eu fui 

contratado uma semana depois e nos identificamos de imediato, começando uma colaboração técnico científica 

que permanece ativa e produtiva até hoje.  

Em 1991 eu fui realizar um estágio de Pós Doutorado na Universidade de Nebraska, em pleno meio-

oeste dos Estados Unidos. Alguns meses antes de meu retorno o Joanir chegou com sua família, lá 

permanecendo do segundo semestre de 1992 ao começo de 1994, sob supervisão do Dr. L. D. Van Vleck, na 

época o máximo expoente da aplicação do modelo animal na avaliação genética. 

Retornando à USP, em Pirassununga, o Prof. Dr. Joanir Eler optou por ser realocado na Faculdade de 

Zootecnia e Engenharia de Alimentos, recém-nascida oriunda da Faculdade de Medicina Veterinária. No 

segundo semestre desse ano Joanir foi procurado por uma grande empresa agropecuária, a Agro-Pecuária CFM 

Ltda., empresa de capital inglês que solicitou que fizéssemos as avaliações genéticas de seus programas de 

seleção na raça Nelore e do grupamento de bovinos de corte compostos Montana Tropical. Nascia uma 

colaboração que já dura mais de 23 anos e que levou à fundação do Grupo de Melhoramento Animal – o GMA, 

da USP, mais tarde transformado no GMAB – Grupo de Melhoramento Animal e Biotecnologia e, em 2013, 

no Centro de Pesquisas em Melhoramento Animal, Biotecnologia e Transgenia da USP. Este grupo realizou, 

em seus 23 anos de existência, dezenas de avaliações genéticas de bovinos de corte e ovinos, lançando sumários 

de reprodutores que contribuíram de modo muito importante para os avanços da pecuária de corte no Brasil 

nas últimas décadas.   

O Prof. Joanir é autor de mais de 150 artigos científicos, centenas de trabalhos apresentados em 

congressos, orientou dezenas de estudantes de Iniciação Científica, Mestrado, Doutorado e Pós-Doutorado, 



sendo Pesquisador Nível 1 do CNPq, um reconhecimento ao seu valor como desenvolvedor de conhecimentos 

e formação de recursos humanos de qualidade.  

Sua sólida formação em Genética Quantitativa, associada aos 29 anos de docência nas disciplinas 

ligadas ao Melhoramento Genético Animal e à sua experiência de mais de duas décadas de intensa integração 

com o meio pecuário, encorajaram o Prof. Joanir a reunir suas notas de aulas, revisá-las e transformá-las num 

livro em três tomos, ora lançado pelo Portal de Livros Abertos da USP. 

Essa obra será, sem a menor dúvida, referência para todos aqueles ligados ao melhoramento animal – 

técnicos, professores, alunos e criadores, uma obra que traz os principais conceitos técnicos, suas aplicações e 

importância, essencial num país que firma a cada dia sua importância como grande produtor de alimentos. 

Para mim é uma honra ter tido a oportunidade de ser companheiro de trabalho do Prof. Joanir nesses 

últimos 29 anos e ter sido convidado a escrever esse prefácio. Boas leituras e façam o maior uso possível dos 

conhecimentos gerados por esse livro. 

 

Pirassununga, Agosto de 2017. 

 

José Bento Sterman Ferraz 

Professor Titular da FZEA/USP 

 



Seleção

Em uma população em equilíbrio de Hardy-Wenberg, a frequência relativa dos alelos e as proporções

genotípicas são mantidas estáveis ao longo do tempo. Do ponto de vista do melhoramento animal, não está

progredindo nem regredindo geneticamente. Para modificar esta estabilidade é necessário o emprego de forças

capazes de alterar as frequências gênicas, aumentando o número dos genes que atendam aos objetivos do

melhoramento. Uma dessas forças é a seleção, processo pelo qual são escolhidos os melhores animais para

serem acasalados entre si. A seleção induz à reprodução diferenciada que leva a concentrar, na população, os

patrimônios genéticos desejáveis, reduzindo-se, consequentemente, os indesejáveis.

Tipos de Seleção

Dois tipos devem ser considerados: natural e artificial

Seleção Natural û é um processo extremamente complicado em que muitos fatores determinam a proporção

de indivíduos que irão se reproduzir. Entre esses fatores podem ser citados:

a. diferenças nas taxas de mortalidade dos indivíduos da população

b. diferenças na duração do período de atividade sexual

c. diferenças no grau de atividade sexual

d. diferenças nas taxas de fertilidade

A seleção natural se processa pela sobrevivência dos indivíduos mais adaptados e com isso, há uma

tendência pela eliminação dos genes detrimentais ou "defectivos" que surgem por mutação.

Seleção Artificial û é o resultado da atuação do homem no sentido de aumentar a frequência de genes ou

de combinações gênicas desejáveis na população por meio do acasalamento dos indivíduos com desempenho

superior ou daqueles que têm habilidade para produzir filhos com desempenho superior, quando acasalados com

indivíduos de outras linhas ou raças.

Critérios de Seleção

Conceitualmente, dois critérios podem ser aqui considerados: seleção fenotípica e seleção genotípica.

Seleção Fenotípica ! os indivíduos são escolhidos com base em seus valores fenotípicos. Pode ser

morfológica ou fisiológica.

Seleção fenotípica morfológica û baseia-se no exterior do animal, ou seja, em suas características

morfológicas como pelagem, conformação, padrões raciais etc.O valor desse tipo de seleção como instrumento 
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para promover o progresso genético das populações no sentido produtivo é limitado por três fatores

principais:

a. baixa correlação entre caracteres morfológicos e produtivos

b. grande influência do meio ambiente

c. ação gênica não aditiva

Seleção fenotípica fisiológica û é um tipo de seleção na qual são utilizados os valores das produções dos

indivíduos, valores esses que são manifestações fisiológicas. As produções de leite, carne e ovos são exemplos

deste tipo de atividade. Embora seja mais eficiente do que a seleção morfológica para imprimir progresso

produtivo nas populações, está sujeita aos erros decorrentes da ação gênica não aditiva e dos desvios causados

pelo ambiente.

Seleção Genética  û neste tipo de seleção os indivíduos são escolhidos com base em seus valores genéticos

aditivos. Como não se pode separar (individualizar) os genes, empregam-se então processos indiretos para

estimar (predizer) os valores genéticos. Esses procedimentos são chamados de "avaliação genética".

Seleção x Modo de Ação Gênica

Ação aditiva - Para as características determinadas pela ação aditiva consegue-se por meio da seleção,

melhoramento que será acumulado na população. Mesmo cessado o trabalho seletivo, o ganho genético não será

alterado

Ação não aditiva - Quando a expressão fenotípica depende da ação não aditiva (dominância e epistasia),

a manutenção do ganho genético depende da continuidade da seleção.

Efeito Genético da Seleção

Para efeito de demonstração, considere-se uma população hipotética composta de indivíduos AA e aa.
De acordo com o teorema de Hardy-Wenberg, tem-se:

Geração Acasala Frequência dos
acasalamentos

Descendentes Freq. Gên.

AA Aa aa p q

Parental AA  x  aa 1,00 - 1,00 - 0,50 0,50

F1 Aa   x  Aa 1,00 0,25 0,50 0,25 0,50 0,50

F2

AA  x  AA 0,0625 0,0625 - -

- -

AA  x  Aa 0,2500 0,1250 0,1250 -

AA  x  aa 0,1250 - 0,1250 -

Aa   x   Aa 0,2500 0,0625 0,1250 0,0625

Aa   x   aa 0,2500 - 0,1250 0,1250

aa    x   aa 0,0625 - - 0,0625

Total 1,00 0,25 0,50 0,25 0,50 0,50
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Os acasalamentos serão:

Geração Acasala
Frequência dos
acasalamentos

Descendentes Freq Gênica@

AA Aa aa p q

Parental AA  x  aa 1,00 - 1,00 - 0,50 0,50

F1 Aa   x  Aa 1,00 0,25 0,50 * 0,67 0,33

F2

AA  x  AA 0,11 0,11 - -

- -AA  x  Aa 0,44 0,22 0,22 -

Aa   x   Aa 0,44 0,11 0,22 0,11

Total 1,00 0,44 0,44 0,11 0,67 0,33

* ö Descartado;  @ ö p = f(A) e q = f(a)

Conclusão: a seleção não cria novos genes, mas aumenta a frequência de genes desejáveis (selecionados)

na população e diminui, consequentemente, a frequência dos genes indesejáveis.

Seleção x Meio Ambiente

Quando se comparam animais pelos seus fenótipos, não se consegue avaliar corretamente as influências que

o meio ambiente exerceu sobre cada um deles.

Um bezerro mais desenvolvido pode ter atingido o melhor peso por ser filho de uma vaca na idade adulta

enquanto outro menos desenvolvido pode ter sido filho de uma vaca jovem. Um tourinho pode apresentar

determinado fenótipo por ter sido suplementado e outro geneticamente superior, apresentar fenótipo inferior por

não ter sido suplementado.Várias outras situações podem se apresentar de modo que o efeito do ambiente

interfira na comparação (alimentação, manejo etc.).

Métodos de Seleção

Os métodos de seleção confundem-se com os métodos de predição do mérito genético. De acordo com as

fontes de informação utilizadas, os métodos podem ser classificados em:

a. Seleção utilizando apenas uma fonte de informação

b. Seleção utilizando múltiplas fontes de informação
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Seleção Utilizando Apenas
uma Fonte de Informação

Três grupos de fontes de informação podem ser consideradas:

1. Valor fenotípico (desempenho) do próprio indivíduo a ser avaliado (seleção fenotípica)

2. Média de desempenho de um grupo de parentes [ancestrais, como pai, mae, avós e outros ou colaterais, como
irmãos, primos e outros (seleção pelo pedigree)]

3. Média de desempenho de um grupo de descendentes (seleção pela progênie)

Nos desenvolvimentos a seguir, apenas uma das fontes será utilizada na predição do mérito genético.

O termo desempenho é definido como o valor fenotípico do animal, dado como desvio da média do grupo
contemporâneo. O grupo contemporâneo envolve um conjunto de animais que permaneceram juntos durante
determinada fase da vida. Por exemplo, grupo de contemporâneo de desmama se referindo aos animais, do
mesmo sexo, que permaneceram juntos do nascimento até à desmama. Ou seja, o grupo contemporâneo se refere
a um grupo de animais que tiveram a mesma oportunidade de expressar o seu fenótipo em determinada fase da
vida.

Seleção Fenotípica Individual

É a seleção baseada unicamente no desempenho do próprio indivíduo a ser avaliado. O animal é
selecionado para a característica desejada, com base no seu valor fenotípico para esta característica. Em geral,
para uma determinada característica, os animais apresentam apenas uma medida fenotípica (para peso à
desmama, por exemplo, o animal apresenta apenas uma medida de desempenho, pois ele só é desmamado uma
vez na vida). Por outro lado, se a característica for a produção de leite, a fêmea poderá apresentar várias
lactações. Trata-se, então, de uma característica repetível e, neste caso, a utilização dessas medidas repetidas 
aumenta a confiabilidade do processo seletivo.

Outra estratégia para aumentar a confiabilidade do processo seletivo é a utilização de informações sobre
a média de produção da família do indivíduo sob seleção.

A seleção pelo desempenho fenotípico individual é eficiente quando as características têm  herdabilidade
alta, situação em que o valor fenotípico constitui indicação segura do valor genético dos indivíduos. Ressalta-se,
ainda, que independente do valor da herdabilidade, características limitadas pelo sexo (como produção de leite
e produção de ovos) e características que não podem ser medidas diretamente no animal vivo (como qualidade
de carcaça ou de carne, por exemplo), não podem ser selecionadas pelo desempenho fenotípico individual. 

Para a maioria das características de interesse econômico, apenas parte do fenótipo é determinado pela
ação gênica, sendo o restante decorrente de efeitos de fatores ambientais e de diferentes interações. Por isso,
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deve-se controlar ao máximo as influências ambientais, avaliando-se o desempenho em ambiente uniforme, isto
é, em condições em que os indivíduos tenham as mesmas oportunidades. Para isto, é necessário que os lotes de
animais submetidos às mesmas condições de manejo e de alimentação sejam identificados para formação correta
dos grupos de contemporâneos. Animais de um lote que permanece  em determinado pasto do nascimento até
a desmama podem estar submetidos a efeitos ambientais diferentes do que os animais de outro lote, mesmo num
pasto contíguo ao primeiro. Em bovinos de corte, a diferença entre os lotes, no peso à desmama, pode, às vezes,
passar de 20 kg. Estas diferenças não genéticas, quando não identificadas, levam à  utilização incorreta do valor
fenotípico para predição (estimação) do valor genético dos indivíduos.

Seleção Fenotípica Individual Utilizando um Único Registro de Produção do Animal na
Característica

Diferencial de Seleção

No processo seletivo são identificados dois grupos de animais: o grupo selecionado, grupo dos animais
que vão ser os pais da próxima geração e o grupo formado pela população base de onde os indivíduos foram
selecionados. Surge assim, o conceito de diferencial de seleção (DS).

Por exemplo, em um rebanho de bovinos de corte, para a característica “peso aos 365 dias de idade” a
média da população é igual a 200kg. Selecionou-se um grupo para reprodução, com média de 250 kg à
mesma idade. Qual é o diferencial se seleção?

Diferencial de Seleção (S) e Proporção de Indivíduos Selecionados (p)

As decisões de seleção estão relacionadas com o número de índivíduos necessários para a reprodução
e com a quantidade de animais disponíveis na população. A relação entre o número de indivíduos
selecionados e a quantidade disponível para seleção é a proporção de indivíduos selecionadosular (p). Pode-
se então calcular o diferencial de seleção com base na proporção selecionada e no desvio-padrão fenotípico
da característica.

Admitindo-se que os fenótipos se distribuam de acordo com a curva normal padronizada, com  média 0
(m = 0) e variância 1 (s2 = 1), tem-se:

Distribuição dos Valores Fenotípicos (Desempenhos)
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Em que,
p (área sombreada) =  proporção de indivíduos selecionados
ì =  média da população (= zero na distribuição normal padronizada)     
ìs = média dos indivíduos selecionados
T =  ponto de truncamento para seleção. Considerando-se, por exemplo, a seleção para peso, o valor de

T corresponderia ao peso mínimo de um indivíduo selecionado.
z =  altura da ordenada da curva normal no ponto de truncamento
S  = ìs - ì = diferencial de seleção

O ponto de truncamento é o ponto da distribuição normal onde está o menor valor fenotípico selecionado.
No gráfico acima, o ponto de truncamento (T) está situado entre 0 (zero) e 1 (um) desvio-padrão acima da média
da população (ì). Se, por exemplo, a média da população for 180 kg e o desvio-padrão da característica nessa
população for 25 kg, o ponto de truncamento (T) estaria situado entre 180 (média) e 205 kg (média + 1 desvio
padrão), indicando que o  peso mínimo para os animais selecionados está situado entre 180 e 205 kg. Em geral,
o processo seletivo não se baseia no ponto de truncamento (T), mas sim na proporção de indivíduos selecionados
(p). T é, na verdade, dependente de p. Quanto menor for a proporção de indivíduos selecionados, maior será o
valor de T.

Estabelecimento da Equação do Diferencial de Seleção
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Equação do Diferencial de Seleção

Intensidade de Seleção (i)

É o mesmo que diferencial de seleção padronizado. Se a distribuição seguir a curva normal padronizada,

ou seja, se a fração p é selecionada de uma distribuição normal com média 0 (m = 0) e variância 1 (s2 = 1), o

diferencial de seleção pode ser expresso em termos de unidades de desvios-padrão da característica, ou seja, a

média dos indivíduos selecionados corresponde a um determinado número de desvios-padrão acima da média

da  população base.
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Estabelecimento da Equação da Intensidade Seletiva (i)

Cálculo da Intensidade Seletiva

Uso de Tabelas Estatísticas

Para o cálculo da intensidade de seleção usam-se dois tipos de tabela: tabela de áreas sob a curva normal

e tabela de ordenadas da curva normal padronizada. Existem três tabelas de área sob a curva normal (páginas

166, 167 e 168). Todas fornecem o mesmo resultado. 

Conhecendo-se a porcentagem de indivíduos selecionados (p), procura-se o valor de T correspondente, na

tabela de áreas da distribuição normal padronizada (pgs 166, 167 ou 168).

Uma vez encontrado o valor de T, procura-se, na tabela de ordenadas da curva normal reduzida (página

169), o valor de z correspondente. Veja o gráfico a seguir.

Distribuição dos ValoresFenotípicos (Desempenho)         
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Intensidade Seletiva x Diferencial de seleção

São apresentados, a seguir, alguns valores de intensidade seletiva de acordo com as porcentagens de
indivíduos selecionados.

Intensidade Seletiva de Acordo Com a Porcentagem de Selecionados

Porcentagem de indivíduos selecionados  (p)            Intensidade seletiva  (i)  

100,00   0,00

0,95 0,11

0,90 0,20

0,85 0,27

0,80 0,35

0,75 0,42

0,70 0,50

0,65 0,57

0,60 0,64

0,55 0,72

0,50 0,80

0,45 0,88

0,40 0,97

0,35 1,06

0,30 1,16

0,25 1,29

0,20 1,40

0,15 1,56

0,10 1,76

0,05 2,08

0,04 2,16

0,03 2,27

0,02 2,44

0,01 2,70

  0,001 3,50
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Diferencial de Seleção - Alguns Exemplos

1. Em um rebanho de bovinos de corte, no qual a variância do peso à desmama é igual a 625 kg2, selecionaram-se
para a reprodução, 10% de machos e 40% de fêmeas. Calcular as intensidades seletivas e os diferenciais de
seleção.

2. Em um rebanho de bovinos de corte, no qual a variância do peso à desmama é igual a 625 kg2, selecionaram-se
para a reprodução, 10% dos machos e 70% das fêmeas. Calcular as intensidades seletivas e os diferenciais de 
seleção.
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Solução do Exemplo 2 - Continuação

Progresso Genético ou Resposta à Seleção

Por definição, o progresso, ganho genético ou resposta à seleção (ÄG) é a diferença entre a média da
geração F1 e a média da geração parental. Este progresso genético é, no entanto, a resposta à seleção calculada
após o nascimento da progênie e a obtenção dos seus valores fenotípicos (medição, pesagem etc.). Ou seja, trata-
se do progresso genético realizado ou observado.
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Pode-se, no entanto, com base na intensidade seletiva, calcular o progresso genético esperado da seleção
(gráfico abaixo), ou seja, o progresso genético calculado antes do nascimento da progênie dos animais
selecionados,

.

        

12



Equação da Resposta à Seleção
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Equação da Resposta à Seleção e o Método de Seleção

Exemplo de Cálculo de Resposta à Seleção

1. Um plantel de suínos possui média de peso, aos cinco meses de idade, igual a 90 kg. Neste plantel foi

seleciondo um grupo de animais com média de 95 kg à mesma idade. Admitindo-se que a herdabilidade para

essa característica seja igual a 0,45, pergunta-se:

a. qual o progresso genético esperado em uma geração de seleção?

b. qual a média da população descendente?

2. Em gado de corte, selecionaram-se pelo peso aos 18 meses, 5% de machos e 60% de fêmeas. Sendo a

herdabilidade igual a 0,40 e o desvio-padrão do peso aos 18 meses igual a 50 kg, pergunta-se: qual o progresso

genético esperado em uma geração de seleção? Sabendo-se que a média da população é de 300 kg, qual será essa

média na geração seguinte?
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Solução do Exemplo 2

 
Fatores Que Aumentam o Intervalo de Gerações

Alguns fatores tendem a aumentar o intervalo de gerações, entre eles a baixa fertilidade, o atraso na

maturidade sexual, longo período de gestação ou a necessidade de muitos registros de produção para tornar o

animal elegível à seleção e também a utilização do mesmo reprodutor por períodos longos. Se o intervalo de

gerações aumenta, o progresso genético diminui. 

Os métodos de seleção que aumentam a acurácia podem aumentar também o intervalo de gerações, como

é o caso do teste de progênie. Assim, a intensidade seletiva precisa ser suficientemente grande para

contrabalancear o aumento do intervalo de gerações.

Deve-se fazer um balanceamento entre intensidade de seleção e intervalo de gerações, de modo a otimizar

o progresso genético. Os custos do ganho esperado devem também ser comparados com o retorno econômico

desse ganho.

Intervalo de Gerações para Algumas Espécies (Anos)

Epécie machos fêmeas

Bovinos         2,0         5,0 

Cavalo 3,0  5,0  

Ovinos 1,0   1,5   

Caprinos 1,0   1,5   

Suínos 1,0 1,0

Cães 2,0 3,0

Aves (galinha) 1,0 1,0
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Herdabilidade Realizada

Predição do Mérito Genético
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Considere a figura,

Equação de Predição do Valor Genético
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Acurácia da Predição
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Acurácia Baseada no Desempenho Fenotípico Individual

Equação Geral da Resposta à Seleção
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Predição do Mérito Genético Utilizando um Único Registro de Produção de Cada Indivíduto

Proposta de Seleção: Escolher os Seis Melhores Machos em uma população de 36 Coelhos

Peso de 36 Coelhos na 10ª Semana de Vida

A B C D E F

1 1.950 2.050 2.100 1.800 1.550 1.380

2 1.900 2.250 2.350 2.600 1.750   950

3 2.000 2.100 1.980 2.200 1.650 1.400

4 1.750 1.800 2.000 1.950 1.550 2.250

5 1.900 2.200 1.950 2.400 1.350 2.300

6 1.600 1.800 2.300 2.250 1.100 2.250

Média 1907,2

Coelhos Selecionados Pelo Valor Fenotípico

D2 2.600

D5 2.400

C2 2.350

C6 2.300

F5 2.300

Dúvida: Com 2.250 g

B2 F4

D6 F6

Suponha-se, entretanto, que as colunas A, B, C, D, E e F, na tabela abaixo, indiquem os grupos

contemporâneos nos quais os coelhos permaneceram até a 10ª semana de vida. Na predição genética e,

consequentemente, na seleção, os valores fenotípicos devem ser tomados como desvio dos grupos

contemporâneos, pois assim esses valores fenotípicos estarão ajustados para os efeitos de ambiente. Os desvios

em relação aos grupos contemporâneos são chamados de desempenho.

 Peso dos Coelhos na 10ª Semana 

Grupo Contemporâneo

A B C D E F

1 1.950 2.050 2.100 1.800 1.550 1.380

2 1.900 2.250 2.350 2.600 1.750   950

3 2.000 2.100 1.980 2.200 1.650 1.400 Média

4 1.750 1.800 2.000 1.950 1.550 2.250 Geral

5 1.900 2.200 1.950 2.400 1.350 2.300

6 1600 1.800 2.300 2.250 1.100 2.250

Média 1.850,0 2.033,3 2.113,3 2.200 1.491,7 1.755,0 1.907,2

Desv - 57,2 126,1 206,1 292,8 - 415,5 - 152,2
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Desempenho dos Coelhos                                                                                                                                

A B C D E F

1  100,0 16,7   - 13,3 - 400,0    58,3 - 375,0

2    50,0 216,7   236,7   400,0   258,3 - 805,0

3   150,0 66,7 - 133,3      0,0   158,3 - 375,0

4 - 100,0 - 233,3 -113,3 - 250,0     58,3   495,0

5    50,0 166,7 -163,3   200,0 - 141,7  545,0

6 - 250,0 - 233,3  186,7    50,0 - 391,7  495

Animais Selecionados

Animal Desempenho Peso

F5 545,0 2.300

F4 495,0 2.250

F6 495,0 2.250

D2 400,0 2.600

E2 258,3 1.750

C2 236,7 2.350

Cálculo da Intensidade Seletiva e do Mérito Genético 
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Cálculo do Valor Genético dos Coelhos
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Valor Genético dos Animais - Peso na 10ª Semana

A B C D E F

1 30,0 5,0   - 4,0 - 120,0    17,5 - 112,5

2 15,0 65,0  71,0  120,0  77,5 - 241,5

3 45,0 20,0 - 40,0      0,0  47,5 - 106,5

4 - 30,0 -70,0 -34,0 - 75,0    17,5   148,5

5 15,0 50,0 -49,0  60,0 - 42,5  163,5

6 - 75,0 -70,0  56,0    15,0 - 117,5  148,5

Animais Selecionados

Animal Desempenho VG

F5 545,0 163,5

F4 495,0 148,5

F6 495,0 148,5

D2 400,0 120,0

E2 258,3 77,5

C2 236,7 71,0

.

Cálculo da Acurácia
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Cálculo da Resposta à Seleção
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Exercícios Propostos

1. Defina e comente:
a. Diferencial de seleção (S)
b. Intensidade seletiva (i)
c. Intervalo de gerações (L)
d. Seleção individual

2. Defina “resposta à seleção” ou ganho genético (ÄG) observado. Escreva uma equação que represente essa
definição.

3. Defina ganho genético (ÄG) esperado. Escreva a equação utilizada para o seu cálculo? Defina todos os
termos.

4. Defina ganho genético anumal (ÄG/ANO). Qual é a equação utilizada para o seu cálculo? Defina todos os
termos.

5. Considere-se um grande rebanho de bovinos de corte em que a média e a variância do peso à desmama são,
respectivamente, 167 kg e 487 kg2. Neste rebanho, foram selecionados para a reprodução (seleção individual)
5% dos machos e 60% das fêmeas. Sabendo-se que o intervalo médio de gerações é de cinco anos, que a
herdabilidade do peso à desmama é igual a 0,40 e que a repetibiliade desse peso como característica da vaca
é igual a 0,50, pergunta-se:

a.   Qual foi a intensidade seletiva aplicada? Qual é a unidade utilizada para expressar essa intensidade seletiva?
b. Qual foi o diferencial de seleção aplicado? Qual é a unidade utilizada para expressar essa intensidade
seletiva?
c.  Qual é o ganho genético esperado em uma geração de seleção?
d.  Qual é o ganho médio anual esperado?
f.  Qual é a média esperada para o rebanho após a primeira geração de seleção?

6. O que é “fonte de informação”?

7. Em relação às fontes de informação em que é baseada, como pode ser classificada a seleção?

8. Explique o que você entende por “seleção com base em uma única fonte de informação”. Dê um exemplo.

9. Explique o que você entende por “seleção com base em múltiplas fontes de informação”. Dê exemplos.

10. Calcule a acurácia da predição genética quando se utiliza apenas um registro de produção do próprio
indivíduo e:

a.  h2 = 0,10
b.  h2 = 0,50
c.  h2 = 0,90
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Seleção Fenotípica Utilizando Medidas Repetidas - Predição do Valor Genético 

Como demonstrado no capítulo anterior (página 17), se a fonte de informação é o desempenho fenotípico

do próprio indivíduo que está sendo avaliado, o valor genético predito é dado pela ponderação do desempenho

pela herdabilidade, ou seja,

Se o processo seletivo utiliza medidas repetidas da característica (por exemplo, mais de uma lactação de

uma vaca), a fonte de informação é a média de p medidas de desempenho do animal na característica. Assim,
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Predição do Valor Genético Com Base em Medidas Repetidas
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Equação de Predição do Valor Genético e Equação da Acurácia
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Resposta à Seleção
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Estimação do Mérito Genético de uma Vaca Leiteira

Considerar

1. Quatro situações com desempenho acima da média 

2. Quatro situações com desempenho abaixo da média

3. Parâmetros genéticos: h2  =  0,40  e  r  =  0,50

Predição Com Base em Um (1) ou Três (3) Desempenhos

Produção de Leite da Vaca

Situação Lactação Xi ì/GC Xi - ì

1a 1ª 6.260 5.040 1.220

2a

1ª 6.000 4.500 1.500

2ª 6.200 5.200 1.000

3ª 6.580 5.420 1.160

Média 6.260 5.040 1.220
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Predição Com Base em Cinco (5) Desempenhos

Produção de Leite da Vaca

Situação Lactação Xi ì/GC Xi - ì

3a

1ª 5.000 4.500 1.000

2ª 6.000 5.500   500

3ª 6.500 5.200 1.300

4ª 6.800 5.000 1.800

5ª 7.000 5500 1.500

Média 6.260 5.040 1.220

Predição Com Base em 1.000 Desempenhos

Produção de Leite da Vaca

Situação Lactação Xi ì/GC Xi - ì

4a

1ª 5.000 4.500 1.000

2ª 6.000 5.500   500

3ª 6.500 5.200 1.300

- - - -

1000ª 7.000 5500 1.500

Média 6.260 5.040 1.220
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Predição Com Base em 1.000 Desempenhos - Desempenho Positivo (Acima da Média)

Predição Com Base em 1.000 Desempenhos -  Desempenho Negativo (Abaixo da Média)

Produção de Leite da Vaca

Situação Lactação Xi ì/GC Xi - ì

4b

1ª 4.000 5.000 - 1.000

2ª 5.500 6.000 -  500

3ª 5.200 6.500 - 1.300

- - - -

1000ª 5.500 7.000 - 1.500

Média 5.040 6.260 - 1.220
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Predição Baseada em Cinco (5) Desempenhos - Desempenho Negativo (Abaixo da Média)

Produção de Leite da Vaca

Situação Lactação Xi ì/GC Xi - ì

3b

1ª 4.000 5.000 - 1.000

2ª 5.500 6.000  -  500

3ª 5.200 6.500 - 1.300

4ª 5.000 6.800 - 1.800

5ª 5.500 7.000 - 1.500

Média 5.040 6.260 - 1.220

Predição Baseada em Três (3) ou em Apenas Um (1) Desempenho

Produção de Leite da Vaca

Situação Lactação Xi ì/GC Xi - ì

2b
1ª 4.500 6.000 - 1.500

2ª 5.200 6.200 - 1.000

3ª 5.420 6.580 - 1.160

Média 5.040 6.260 - 1.220

1b 1ª 5.040 6.260 -1.220
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Predição Baseada em Três (3) ou em Apenas Um (1) Desempenho

Valor Genético Esperado - Sumário

Situação Nº Lactações VGE Acurácia

1a 1  488,0 0,63

1b 1 -488,0 0,63

2a 3  732,0 0,78

2b 3 -732,0 0,78

3a 5  814,4 0,82

3b 5 -814,4 0,82

4a 1.000  975,0 0,89

4b 1.000 -975,0 0,89

Situação a: Desempenho positivo  = 1220 kg acima da média
Situação b: Desempenho negativo = 1220 kg abaixo da média
Situação 1: Acurácia baixa, VGE distante do desempenho
Situação 4: Acurácia alta, VGE próximo do desempenho
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Capacidade Mais Provável de Produção (CMPP)

Em determinadas situações, o sistema de produção não está focado na seleção, mas sim na produção do

animal ao longo de sua vida. Dessa forma, os animais podem ser comparados com base na sua futura produção.

A capacidade mais provável de produção (CMPP) é o que se espera para o próximo registro de produção do

animal em função do que ele já produziu até o momento da avaliação.

Pode-se também definir a CMPP como a regressão da produção futura de um animal em suas produções

anteriores. 

Estabelecimento da Equação da CMPP
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Estabelecimento das Equações de Predição e Acurácia
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Estimação da Capacidade Mais Provável de Produção

Considerar

1. Quatro situações com desempenho acima da média 

2. Quatro situações com desempenho abaixo da média

3. Parâmetros genéticos: h2  =  0,40  e  r  =  0,50

Estimação da CMPP com Um ou Três Registros de Produção da Vaca 

Produção da Vaca

Situação Lactação Xi ì/GC Xi - ì

1a 1ª 6.260 5.040 1.220

2a

1ª 6.000 4.500 1.500

2ª 6.200 5.200 1.000

3ª 6.580 5.420 1.160

Média 6.260 5.040 1.220
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Estimação da CMPP com Cinco Registros de Produção

Produção da Vaca

Situação Lactação Xi ì/GC Xi - ì

3a

1ª 5.000 4.500 1.000

2ª 6.000 5.500   500

3ª 6.500 5.200 1.300

4ª 6.800 5.000 1.800

5ª 7.000 5500 1.500

Média 6.260 5.040 1.220

Estimação da CMPP com 1.000 Registros de Produção

Apenas Suposição 

Vaca com Desempenho Acima da Média

Situação Lactação Xi ì/GC Xi - ì

4a

1ª 5.000 4.500 1.000

2ª 6.000 5.500   500

3ª 6.500 5.200 1.300

- - - -

1000ª 7.000 5500 1.500

Média 6.260 5.040 1.220
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Estimação da CMPP com 1.000 Registros de Produção

Vaca com Desempenho Abaixo da Média

Situação Lactação Xi ì/GC Xi - ì

4b

1ª 4.000 5.000 - 1.000

2ª 5.500 6.000 -  500

3ª 5.200 6.500 - 1.300

- - - -

1000ª 5.500 7.000 - 1.500

Média 5.040 6.260 - 1.220

Estimação da CMPP com Cinco Registros de Produção

Vaca com Desempenho Abaixo da Média

Situação Lactação Xi ì/GC Xi - ì

3b

1ª 4.000 5.000 - 1.000

2ª 5.500 6.000  -  500

3ª 5.200 6.500 - 1.300

4ª 5.000 6.800 - 1.800

5ª 5.500 7.000 - 1.500

Média 5.040 6.260 - 1.220
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Estimação da CMPP com Três e Um Registros de Produção

Vaca com Desempenho Abaixo da Média

Situação Lactação Xi ì/GC Xi - ì

2b

1ª 4.500 6.000 - 1.500

2ª 5.200 6.200 - 1.000

3ª 5.420 6.580 - 1.160

Média 5.040 6.260 - 1.220

1b 1ª 5.040 6.260 -1.220

SUMÁRIO

Situação Num. Lactações CMPP Acurácia

1a 1  610,0 0,71

1b 1 -610,0 0,71

2a 3  915,0 0,87

2b 3 -915,0 0,87

3a 5  1.016,7 0,91

3b 5 -1.016,7 0,91

4a 1.000  1.218,8 0,9999

4b 1.000 -1.218,8 0,9999
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Regressão na Quantidade de Informações

É o ajuste da predição em função do número de medidas de desempenho utilizadas. A predição será tanto

mais próxima do desempenho observado quanto maior for o número de medidas tomadas no animal. Na verdade,

a predição é  ajustada para a acurácia. Assim, dois animais com o mesmo valor genético podem ser considerados

geneticamente similares, mesmo que em uma predição a acurácia seja alta e na outra seja baixa.

O mesmo raciocínio é válido, em termos de similaridade, para a capacidade mais provável de produção.

Benefício da Dúvida

A regressão deu à vaca com apenas um registro de desempenho (baixa acurácia) o direito à dúvida. Por

isso, em relação ao desempenho observado, a predição não foi nem tão alta para a situação 1a (1.220 kg) e nem

tão baixa na situação 1b (-1.220 kg).

Com alta acurácia, não há dúvida e a predição é próxima do desempenho observado. A vaca da situação

4a é boa e ponto final. A predição da CMPP, por exemplo, foi 1.218,8 kg para um desempenho observado igual

a 1.220 kg. Por outro lado, a vaca da situação 4b é ruim e ponto final. A predição da CMPP foi igual a 1.218,8

kg abaixo da média para um desempenho observado igual a 1.220 kg abaixo da média.

Baixa Acurácia - Risco x Oportunidade

Há um grande risco de que o verdadeiro valor genético seja inferior ao predito. Isto será verificado à

medida que aumente o número de registros de produção do animal ou que este seja avaliado com base em

informações de progênie, por exemplo.

Por outro lado, há uma grande probabilidade de que o verdadeiro valor genético seja superior ao predito.

Portanto, uma oportunidade de seleção. Isto será também constatado com o aumento do número de informações.
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Exercício Resolvido - Seleção em Gado Leiteiro

Proposta de Seleção: Das Seis Vacas da Tabela Abaixo, Selecionar as Duas Melhores

 

Vacas
Lactações

Média
1 2 3 4

A 2.000 2.100 3.300 2.800 2.550,0

B 3.050 2.300 4.200 3.800 3.587,5

C 2.000 3.200 3.000 - 2.733,3

D 2.800 3.300 - - 2.900,0

E 3.500 - - - 3.500,0

F 3.150 - - - 3.150,0

GC 2.750 2.900 3.500 3.300 3.112,5

Produção dada Como Desvio da Média do GC (Desempenho)

Vacas
Lactações

Média
1 2 3 4

A -750,0 -800,0 -200,0 -500,0 -562,5

B 300,0 400,0 700,0 500,0 475,0

C -750,0 300,0 -500,0 - -316,7

D 50,0 100,0 - - 75,0

E 750,0 - - - 750,0

F 400,0 - - - 400,0

Cálculo do Valor Genético
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Mérito Genético das Vacas
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Sumário

Vaca
Produção Mérito Genético

N Pi - ì VG Acurácia

A 4 -562,5 -360,0 0,80

B 4 475,0 +304,0 0,80

C 3 -316,7 -190,0 0,78

D 2   75,0 +39,8 0,73

E 1 750,0 +300,0 0,63

F 1 400,0 +160,0 0,63

Vacas  Selecionadas

Vaca
Produção Mérito Genético

N Pi - ì VG Acurácia

B 4 475,0 +304,0 0,80

E 1 750,0 +300,0 0,63

Comparação Entre valores Genéticos das Vacas B e E

Note-se que a vaca E teve um desempenho igual a 750 kg,  muito superior ao da vaca B (475 kg), mas

o seu valor genético foi ligeiramente inferior. Note-se, então, que o desempenho da vaca B é o desempenho

médio de 4 lactações enquanto que o desempenho da vaca E é baseado em apenas uma lactação. A acurácia da

predição para a vaca B é igual a 0,80 enquanto que para a vaca E é apenas 0,63.

O valor genético predito é um valor ajustado para  a acurácia,  por isto, para a vaca E, ele é menor do que

para a vaca B. 

Resposta à Seleção
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Exercícios Propostos

1. Uma vaca leiteira apresentou em três lactações uma produção média de 5.000 kg por lactação. Sabendo-se

que a vaca pertence a um rebanho com média de 4.000 kg por lactação e que a herdabiliadade e a repetibilidade

da produção de leite são, respectivamente, 0,25 e 0,50, pede-se calculara a Capacidade Mais Provável de

Produção (CMPP) dessa vaca.

2. Por quê devem ser considerados os efeitos de ambiente permanente na predição genética utilizando medidas

repetidas?

3. O que é regressão na quantidade de informação?

4. Liste os fatores que afetam a acurácia e explique como cada um deles funciona.
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Seleção Fenotípica Individual Usando informações da Família

É um tipo de processo seletivo que considera o valor fenotípico médio de cada família como informação

complementar ao valor fenotípico individual. As famílias podem ser meio-irmãos ou irmãos completos.

Este tipo de seleção tem aplicação principalmente em espécies que produzem ninhadas, como suínos, aves,

coelhos, camundongos etc.

Considere-se o exemplo da tabela que se segue, referente ao peso de coelhos na desmama. Os indivíduos

são agrupados em seis famílias, cada uma com seis indivíduos. Pretende-se escolher os seis melhores indivíduos

entre os 36. Se s escolha for baseada no valor fenotípico individual, não há dificuldade em se definir os

indivíduos B1, B2, B4, C2 e D2, os dois primeiros pesando 800 g cada um e os três últimos com 750 g cada um.

Há, no entanto, dois indivíduos pesando 700 g: A1 e D5. O indivíduo D5 está em uma família de média mais alta

(633,3 g) do que o A1(603,3 g). Qual deles deveria ser o sexto coelho a ser selecionado? A decisão depende da

natureza das diferenças entre as famílias. Se as diferenças são principalmente diferenças de mérito genético,

deve-se escolher D5; Se essas diferenças são devidas a desvios ambientais, deve-se escolher A1, admitindo-se

que a baixa média familiar indica ambiente desfavorável e que o animal teve bom desempenho apesar das

condições de ambiente desfavoráveis.

O problema, no entanto, não é simplesmente discriminar entre indivíduos de mesmo valor fenotípico, mas

sim, encontrar a ponderação correta a ser dada à média familiar. A aplicação dos critérios corretos de

ponderação irá mostrar que, no exemplo acima referido, o procedimento correto será escolher o indivíduo F4,

com peso de 680 g e não A1 ou D5 com 700 g. (veja exemplo a seguir)

Para o cálculo da melhor ponderação para a média da família, três variáveis precisam ser conhecidas: o

tipo de família (meio-irmãos ou irmãos completos), o número de indivíduos nas famílias (tamanho da família)

e a correlação fenotípica entre membros das famílias no que diz respeito à característica em questão (Falconer,

1981).

Peso dos Coelhos na Desmama

Coelho
Famílias de Irmãos Completos

Geral
A B C D E F

1 700 800 600 600 250 420

2 600 800 750 750 350 250

3 650 600 600 550 340 380

4 650 750 600 600 300 680

5 600 650 550 700 250 580

6 420 650 550 600 350 640

Soma 3.620 4.250 3.650 3.800 1.840 2.950 20.110

Média 603,3 708,3 608,3 633.3 306,7 491,7 558,6

Desvio 47,7 149,7 49,7 74,7 -251,9 -66,9 -

A solução deste problema problema aparentemente complexo é, na verdade, simples, embora as

demonstrações dos princípios em que o procedimento se baseia possam ser um pouco mais elaboradas. 

Todos os conceitos desenvolvidos neste capítulo foram extraídos ou adaptados de Falconer (1981).
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Critérios Para a Seleção

O valor fenotípico de um indivíduo (P), dado como desvio da média da população, é a soma de duas partes:

1. Desvio da média da família em relação à média da população  (Pf)

2. Desvio dos valores individuais em relação à média da família (Pw). P  = Pf  +  Pw. 

Por exemplo: o valor do indivíduo A1 (700) dado como desvio da média da população (558,6) é igual ao

desvio  da  média familiar (603,3) em relação à  média da  população (558,6)  mais o desvio  do  valor 

individual (700)  em  relação  à  média  da  sua  família (603,3), ou  seja, 

(700 - 558,6)  =  (603,3 - 558,6)  +  (700 - 603,3)

           P          =             Pf            +         Pw

O processo de seleção varia, então, de acordo com a ponderação dada à cada uma das duas partes. Desta

forma, poderiam ser considerados os seguintes procedimentos:

1. Seleção Fenotípica Individual - baseada unicamente no valor fenotípico dos indivíduos, dando pesos iguais

aos dois componentes (Pf  e  Pw). É, normalmente, o método mais simples de operar e, em muitos casos, o que

oferece maior resposta à seleção. Deve ser usada preferencialmente.

2. Seleção Entre Famílias - baseada unicamente na média familiar (Pf), dando-se peso zero aos desvios dentro

de família (Pw). A família é selecionada ou eliminada no total, de acordo com o seu valor fenotípico médio (dado

como desvio da média da população). A sua eficácia baseia-se no fato de que ao se considerar a média familiar,

considera-se que a média dos desvios ambientais dentro de cada família é zero e que, assim, a média fenotípica

representa um valor muito próximo da média genotípica. A vantagem, neste caso, se torna maior quando os

desvios ambientais (ambiente temporário) constituem grande parte da variância fenotípica, ou seja, quando a

herdabilidade é baixa. 

Por outro lado, variação ambiental comum aos membros de uma mesma família (ambiente permanente ou,

para as espécies multíparas, ambiente comum aos irmãos) diminui a eficácia da seleção familiar. Se este

componente é grande, pode “mascarar”as diferenças genéticas entre as famílias tornando a seleção ineficaz. A

variância de ambiente comum é produzida pelas diferenças entre mães no que concerne ao efeito materno,

principalmente a produção de leite. Fêmeas boas produtores de leite forncem um ambiente bom a toda a sua

ninhada (ambiente comum aos membros da família). Fêmeas com baixa produção de leite fornecem ambiente

ruim a toda a sua ninhada. A variância dessa produção de leite das mães leva à variância devida ao ambiente

comum aos membros de uma mesma família. Se a variância de ambiente comum é grande, familias de média

alta podem ser constituídas de progênies de mães de alta produção de leite enquanto que as famílias de média

baixa podem ser provenientes de mães com baixa produção de leite. Assim, as famílias de médias altas não

representam “elevado mérito genético” e as famílias de médias baixas não representam “baixo mérito genético”.

O tamanho da ninhada (número de indivíduos) também é importante. Quanto maior o número de indivíduos na

família, mais próxima é a correspondência entre valor fenotípico médio e valor genotípico médio. Assim, as

condições que favorecem a seleção entre famílias são: herdabilidade baixa e variância de ambiente comum

baixa.

3 Sib Selection - É o mesmo que Teste de Irmãos. É uma variante da seleção entre famílias (seleção familiar)

em que o indivíduo a ser selecionado não contribui para a média da família. Se a família é grande, a seleção
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familiar e o “Teste de Irmãos” são equivalentes e pode-se usar o mesmo termo para expressá-los. É útil

principalmente para características limitadas pelo sexo (produção de leite, produção de ovos etc) e para

características nas quais a avaliação de desempenho depende do abate dos animais, como características de

carcaça e de qualidade de carne. Em aves, por exemplo, a seleção para características de carcaça e de qualidade

de carne é, muitas vezes, feita com base no Teste de Irmãos.

3. Seleção Dentro de Famílias - baseada nos desvios dos valores individuais em relação à média da família. Dá-

se peso zero à média da família. Os melhores indivíduos dentro de cada família são escolhidos. A condição

principal para que o método seja vantajoso é a existência de grande variância devida ao ambiente comum aos

membros da mesma família. Um bom exemplo dessa situação pode ser verificada na fase pré-desmama em

coelhos e em suínos em que fêmeas com alta produção de leite exercem grande influência no aumento das

médias das suas famílias.Os indivíduos dentro de cada família são afetados igualmente pela produção da mãe,

por isso se denomina efeito de ambiente comum aos membros da família.

4. Seleção Combinada - Ao invés da utilização de um ou de outro entre os procedimentos anteriores usa-se o

proceddimento baseado na ponderação adequada dos componentes de média familiar (Pf) e de desvios dentro

das famílias (Pw). Em princípio, é o melhor procedimento de seleção envolvendo os desempenhos das famílias.

Os procedimentos anteriores são casos particulares deste, com  peso 1 ou zero para cada um dos componentes.

O desenvolvimento da ponderação adequada será feito um pouco mais à frente.

Mérito Relativo dos Métodos

O mérito relativo dos métodos é avaliado com base na estimação da resposta à seleção ou progresso genético

esperado para cada um deles. Todas as equações a seguir, e seus desenvolvimentos, foram extraídos de Falconer

(1981). 

Resposta à Seleção Para os Diferentes Métodos
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Variâncias Entre Famílias
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Variâncias dos Desvios Dentro de Famílias

Herdabilidade

O conceito de herdabilidade aplicado à média familiar e aos desvios dentro de família é o mesmo conceito

que foi aplicado aos valores individuais, ou seja, herdabilidade é simplesmente a razão entre as variâncias

genética aditiva e fenotípica (Falconer, 1981).
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Resposta à Seleção Entre Famílias 
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Resposta à Seleção Dentro de Famílias 
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Resposta à Seleção - Seleção Combinada
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Exemplo I - Seleção Para Peso à Desmama em Coelhos

Proposta de Seleção - Selecionar os Seis Melhores Coelhos  em Uma População de 36 Agrupados em Seis

Famílias.

Peso dos Coelhos na Desmama

Coelho
Famílias de Irmãos Completos

Geral
A B C D E F

1 700 800 600 600 250 420

2 600 800 750 750 350 250

3 650 600 600 550 340 380

4 650 750 600 600 300 680

5 600 650 550 700 250 580

6 420 650 550 600 350 640

Soma 3.620 4.250 3.650 3.800 1.840 2.950 20.110

Média 603,3 708,3 608,3 633.3 306,7 491,7 558,6

Desvio 44,7 149,7 49,7 74,7 -251,9 -66,9 -

Indivíduos Selecionados Com Base no Valor Fenotípico Individual

Animal Peso (g)

B1 800

B2 800

B4 750

C2 750

D2 750

Dúvida

A1 700

D5 700

Estimação da Correlação Intra-Classe

 

A correlação intra-classe (t) define a natureza das diferenças entre as médias das famílias. Para sua

estimação, será utilizada a análise de variância (ANOVA). 

Valor de correlação intra-classe maior do que a covariância genética (parentesco, segundo Wright) indica

influência do ambiente comum nas diferenças entre as médias das famílias. Se há influência do ambiente

comum, as famílias de média alta não representam necessariamente indivíduos de maior mérito genético, assim

como as famílias de média baixa não representam indivíduos de menor mérito genético. Valor de correlação

intra-classe (t) muito maior do que o valor da covariância genética indica grande influência do ambiente comum. 
A correlação intra-classe é estimada pela relação entre os componentes de variância entre famílias e a

variância fenotípica. A variância fenotípica é simplesmente a soma dos componentes de variância entre famílias

e dentro de famílias. Esses componentes são obtidos por meio da Análise de Variância (Anova).
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Análise de Variância

Quadro de Anova

FV GL SQ QM E(QM)

Entre   5 599.580,6 119.916,1 ó2
w + kó2

B

Dentro 30 292.450,0    9.748,3     ó2
w

Total 35 892.030,6 - -
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Correlação Intra-Classe e Resposta à Seleção

Notar que, neste caso, peso à desmama, a seleção dentro de famílias forneceu maior ganho genétic (29 g)

do que a seleção entre famílias (26 g). Isto porque o valor de t (correlação intra-classe) é maior do que o da

covariância genética. A covariância genética é igual a 0,5 (irmãos completos) enquanto que o valor de t é igual

a 0,65, indicando alguma influência do ambiente comum nas diferenças entre as média das famílias. 

A diferença entre os valores da covariância genética e de t não foi, no entanto, grande. Quanto maior o

valor da correlação intra-classe (t), maior será essa diferença e, consequentemente, maior  a influência do

ambiente comum na determinação das diferenças entre as médias das famílias.

Machos Selecionados (de Acordo com o Método)

1. Indivíduos Selecionados com Base em Seus Próprios Desempenho

Animal Peso (g)

B1 800

B2 800

B4 750

C2 750

D2 750

Dúvida

Animal Peso

A1 700

D5 700

2. Indivíduos Selecionados Com Base nas Médias das Famílias (Seleção Entre Famílias)

D1 800

D2 800

D3 600

D4 750

D5 650

D6 650

3. Indivíduos Selecionados Com Base nos Desvios Dentro de Famílias (Seleção Dentro)

A1 700

B1 ou B2 800

C2 750

D2 750

E2 350

F4 680
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Seleção Combinada

Peso dos Coelhos e Desvios das Médias das Famílias em Relação à Média da População

Coelho
Famílias de Irmãos Completos

A B C D E F

1 700 800 600 600 250 420

2 600 800 750 750 350 250

3 650 600 600 550 340 380

4 650 750 600 600 300 680

5 600 650 550 700 250 580

6 420 650 550 600 350 640

Desvio 44,7 149,7 49,7 74,7 -251,9 -66,9

Cálculo dos Índices
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Cálculo dos Índices - Continuação

 
Índices dos Coelhos (Sumário) 

Coelho
Família

A B C D E F

1 681,2 737,1 579,1 568,6 355,8 448,1

2 581,2 737,1 729,1 718,6 455,8 278,1

3 631,2 537,1 579,1 518,6 445,8 408,1

4 631,2 687,1 579,1 568,6 405,8 708,1

5 581,2 587,1 529,1 668,6 355,8 608,1

6 401,2 587,1 529,1 568,6 455,8 668,1
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Seleção dos Animais

Machos Selecionados

Ordem Animal Índice Peso

1 B1 737,1 800

2 B2 737,1 800

3 C2 729,1 750

4 D2 718,6 750

5 F4 708,1 680

6 B4 687,1 750

- A1 681,2 700

- D5 668,6 700

Observar que os cinco coelhos selecionados, sem dúvida, com base no valor fenotípico individual foram

os mesmos selecionados com base no procedimento de seleção combinada. Isto ocorreu porque o valor da

correlação intra-classe (0,65) não foi muito diferente do valor da covariância genética (0,50), indicando que a

influência do ambiente comum nas diferenças entre as médias das famílias não foi grande. No entanto a

influência existiu. O sexto coelho selecionado foi o F4 com peso igual a 680 kg, em uma família de média baixa

(491,0 kg), en detrimento da seleção de A1 ou de D5 que pertencem a famílias de médias mais altas (603,3 e

633,3, respectivamente). 

Comparação Entre os Métodos em Relação à Resposta à Seleção 
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Exemplo 2 - Seleção Para Peso Pós-Desmama em Coelhos

Selecionar os Seis Melhores Coelhos Machos em Uma População de 36

 Peso de Coelhos Machos na 10a Semana de Vida

Coelho
Famílias de Irmãos Completos

Geral
A B C D E F

1 1.950 2.050 2.100 1.800 1.550 1.380

2 1.900 2.250 2.350 2.600 1.750   950

3 2.000 2.100 1.980 2.200 1.650 1.400

4 1.750 1.800 2.000 1.950 1.550 2.250

5 1.900 2.200 1.950 2.400 1.350 2.300

6 1.600 1.800 2.300 2.250 1.100 2.250

Soma 11.100 12.200 12.680 13.200 8.950 10.530 68.660

Média 1.850,0 2.033,3 2.113,3 2.200,0 1.491,7 1.755,0 1.907,2

Desvio -57,2 126,1 206,1 292,8 -415,5 -152,2 -

Índivíduos Selecionados com Base no valor Fenotípico Individual

D2 2.600

D5 2.400

C2 2.350

C6 2.300

F5 2.300

Dúvida

B2 2.250

D6 2.250

F3 2.250

F6 2.250

Estimação da Correlação Intraclasse (t)

Como discutido na avaliação do peso à desmama, o valor da correlação intra-classe (t) define a natureza

das diferenças entre as médias das famílias. 

O valor da correlação intra-claase maior do que o valor da covariância genética indica influência do

ambiente comum nas diferenças entre as médias das famílias. Se há influência do ambiente comum, as famílias

de média alta não representam necessariamente indivíduos de maior mérito genético, assim como as famílias

de média baixa não representam indivíduos de menor mérito genético.

Para a estimação da correlação intra-classe (t) utiliza-se análise de variância (Anova). 
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Análise Para Estimação da Correlação Intra-Classe (t)

Quadro de Anova

       FV GL SQ QM E(QM)

       Entre   5 2.059.422,2 411.884,2 ó2
w + 6ó2

B

       Dentro 30 2.845.500,0    94.850,0              ó2
w

      Total 35 4.845.500,0 - -
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Estimação da Correlação Intra-Classe e da Intensidade Seletiva
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Estimação da Resposta à Seleção

Machos Selecionados - De Acordo com o Método

1. Indivíduos Selecionados Com base no Valor Fenotípico Individual

D2 2.600

D5 2.400

C2 2.350

C6 2.300

F5 2.300

Dúvida

B2 2.250

D6 2.250

F3 2.250

F6 2.250
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2. Indivíduos Selecionados Com Base nas Médias das Famílias

D1 1.800

D2 2.600

D3 2.200

D4 1.950

D5 2.400

D6 2.250

3. Indivíduos Selecionados Com base nos Desvios Dentro de Famílias

A3 2.000

B2 2.250

C2 2.250

D2 2.600

E3 1.650

F5 2.300

Comparação dos Resultados

A seleção entre famílias resultou em maior ganho genético do que a seleção dentro de famílias. No peso

na 10a semana, os coelhos já não sofrem mais a influência da produção de leite da mãe, como acontecia no peso

à desmama. A correlação  intra-classe (0,36) foi menor do que a covariância genética (0,50), indicando não

haver grande influência do ambiente comum nas diferenças entre as médias das famílias. Neste caso, as famílias

com média alta estariam representando indivíduos de elevado mérito genético e famílias com média baixa,

indivíduos de menor mérito genético. Portanto, selecionar a família de maior média implica em selecionar

indivíduos de elevado mérito genético. Todavia, a seleção fenotípica  individual proporciona o maior ganho

ganho genético entre os três métodos e, por isto deve ser usada, sempre que possível. Lembrar que para algumas

características ela não é possível.
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Seleção Combinada

Peso dos Coelhos na 10ª Semana e Desvios das Médias Familiares

Coelho
Famílias de Irmãos Completos

A B C D E F

1 1.950 2.050 2.100 1.800 1.550 1.380

2 1.900 2.250 2.350 2.600 1.750   950

3 2.000 2.100 1.980 2.200 1.650 1.400

4 1.750 1.800 2.000 1.950 1.550 2.250

5 1.900 2.200 1.950 2.400 1.350 2.300

6 1.600 1.800 2.300 2.250 1.100 2.250

Desvio -57,2 126,1 206,1 292,8 -415,5 -152,2
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Cálculo dos Índices dos Coelhos
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Índices dos Coelhos - resumo

Coelho
Família

A B C D E F

1 1.917,4 2.121,9 2.217,5 1.966,9 1.316,0 1.293,2

2 1.867,4 2.321,9 2.467,5 2.766,9 1.516,0   863,2

3 1.967,4 2.171,9 2.097,5 2.366,9 1.416,0 1.313,2

4 1.717,4 1.871,9 2.117,5 2.116,9 1.316,0 2.163,2

5 1.867,4 2.271,9 2.067,5 2.566,9 1.116,0 2.213,2

6 1.567,4 1.871,9 2.417,5 2.416,9   866,0 2.163,2

Machos Selecionados

Ordem Animal Índice Peso

1 D2 2.766,9 2.600

2 D5 2.566,9 2.400

3 C2 2.467,5 2.300

4 C6 2.417,5 2.300

5 D6 2.416,5 2.250

6 D3 2.366,5 2.200

- B2 2.321,9 2.250

- F5 2.213,5 2.300

- F4 2.163,2 2.250

- F6 2.163,2 2.250

Observar que quatro entre os indivíduos selecionados com base no índice (seleção combinada)  teriam sido

selecionados pelo valor fenotípico individual (D2, D5, C2 e C6). O macho F5, no entanto, teria sido escolhido na

seleção fenotípica individual, mas foi substituído pelo D3, na seleção combinada. Isto ocorreu porque o F5 está

em uma família de média baixa e o D3 em uma família de média alta. Como não há grande influência do

ambiente comum nas diferenças entre as médias, a família de média alta recebe mais peso na seleção combinada.

Da mesma forma, dos quatro indivíduos que eram dúvida na seleção fenotípica individual, todos com 2.250 g

(B2, D6, F4 e F6), a seleção combinada levou à opção pelo D6, por que este se encontra em uma família de média

mais alta do que os outros três.  

67



Seleção Combinada x Seleção Fenotípica Individual

A seleção combinada sempre resulta em maior ganho genético. Se a característica pode ser medida no

indivíduo e nos irmãos, este é o procedimento a ser utilizado em comparação com a seleção entre ou dentro de

famílias.

Comparando-se, no entanto, a seleção combinada com a seleção individual, observa-se que o ganho 

relativo foi muito pequeno. Para valores baixos de correlação intra-classe (por exemplo, t = 0,10) a resposta da

seleção combinada aumenta, enquanto que para valores altos (por exemplo, t = 0,90), essa resposta diminui. 

Lembrar que ocorreu a mesma coisa para peso à desmama. Em determinadas situações em que não haja custo

adicional, esse pequeno ganho relativo pode valer a pena. Se a seleção combinada envolver custos adicionais,

pode não compensar.
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Execícios Propostos

1. Suponha que você tenha 10 leitegadas de suínos (10 famílias). Você estimou os parâmetros genéticos na

população (herdabilidade e repetibilidade) e concluiu que as diferenças entre as médias das leitegadas são

principalmente devidas às diferenças de produção de leite das matrizes, pois h2 é baixa (0,15) e r é mais alta

(0,40). Neste caso seria melhor:

a.  selecionar a família com maior média, independente dos valores dos indivíduos nas famílas

b.  selecionar com base nos valores fenotípicos individuais (independente da família).

c.  selecionar o melhor indivíduo de cada família

d. usar a seleção combinada, ponderando adequadamente as informações dos indivíduos e a média de sua

família.

e.  Considerando-se que h2 é baixa, pegar os indivíduos ao acaso, porque a seleção não seria efetiva, não traria

vantagem alguma

f.  Os animais não podem ser selecionados, pois h2 é baixa.

2. Considerando-se famílias de meio-irmãos, estabeleça um índice familiar combinado e o valor final para cada

animal, considerando as famílias e indivíduos da tabela abaixo

Indivíduos
Família A Família B

Valor Índice Valor Índice

1 13 11

2 10 9

3 9 6

4 7 6

5 11 8

Média Familiar - -

Média Geral
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Seleção com Base na Média de Um Grupo de Parentes
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Estabelecimento da Equação de Predição do Valor Genético
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Acurácia e Resposta à Seleção
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Estabelecimento da Equação de Resposta à Seleção - Continuação
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Seleção com Base em Informações de Pedigree

É também chamada de seleção genealógica e baseia-se nos registros de produção dos ascendentes ou de

parentes colaterais. Pode ser um método importante para características limitadas pelo sexo, como a produção

de leite ou de ovos e também para características nas quais a obtenção dos registros de produção depende do

abate dos animais, como, por exemplo, características relacionadas com avaliação de carcaça e qualidade de

carne.

74



Proposta de Seleção: Selecionar dois coelhos em seis, com base na média de seis meio-irmãos paternos

Peso de Coelhos Machos na 10a Semana de Vida

Coelhos a Serem Avaliados

1 2 3 4 5 6

Pesos dos Meio-Irmãos

1 1.950 2.050 2.100 1.800 1.550 1.380

2 1.900 2.250 2.350 2.600 1.750   950

3 2.000 2.100 1.980 2.200 1.650 1.400

4 1.750 1.800 2.000 1.950 1.550 2.250

5 1.900 2.200 1.950 2.400 1.350 2.300

6 1.600 1.800 2.300 2.250 1.100 2.250

Média 1.850,0 2.033,3 2.113,3 2.200,0 1.491,7 1.755,0 1.907,2
Desvio -57,2 126,1 206,1 292,8 -415,5 -152,2 -
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Classificação dos Coelhos

Classificação Animal Valor Genético Acurácia

1 C4  96,6* 0,29

2 C3  68,0* 0,29

3 C2 41,6 0,29

4 C1 -18,9 0,29

5 C6 -50,2 0,29

6 C5 -137,1 0,29

* Machos selecionados

Resposta à Seleção
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Seleção Com Base em Informações da Progênie
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Seleção Com Base na Progênie - Predição do Valor Genético

78



Proposta de Seleção: Selecionar dois coelhos machos em seis, com base na média de 10 progênies

Peso da Progênie dos Seis Coelhos

GCa

Coelhos Avaliados

Geral1 2 3 4 5 6

Peso da Respectiva Progênie

1.700 1.500 1.400 2.250 2.200 1.250

2.500 1.800 2.000 2.350 2.150 1.600

1 1.800 1.850 1.050 1.000 1.850 2.500 GC1

1.950 2.800   900 1.700 1.100 1.050

2.450 2.000 1.200 2.450 2.250 2.050

Média 2.080 1.990 1.310 1.950 1.910 1.690 1.821.7

Desvio 258,3 168,3 -511,7 128,3 88,3 -131,3 -

1.250 2.400 2.100 1.300 2.100 2.100

1.200 2.400 2.150 2.300 1.950 1.000

2 1.650 1.050 2.000 1.350 1.400 1.450 GC2

2.250 2.200 1.650 2.100 1.450 2.000

1.900 1.200 2.700 900 2.550 1.800

Média 1.650 1.850 2.120 1.590 1.890 1.670 1.795,0

Desviob -145,0 55,0 325,0 -205,0 95,0 -125,0 -

Desvio_mc 56,6 111,6 -93,4 -38,4 91,6 -128,2 -

a GC = Grupo Contemporâneo
b Desvio = Desempenho do animal no GC
c Desvio_m = Média dos desempenhos

Desempenho da Progênie*

Classificação Animal Desempenho

1 C2 111,6

2 C5  91,6

3 C1  56,6

4 C4 -38,4

5 C3 -93,4

6 C6 -128,2

*  Média de desempenho da progênie de cada coelho
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Predição do Mérito Genético e Cálculo da Acurácia 

Classificação dos Coelhos de Acordo com o Valor Genético

Classificação Aanimal Valor Genético Acurácia

1 C2   100,4* 0,67

2 C5    82,4* 0,67

3 C1  50,4 0,67

4 C4 -34,4 0,67

5 C3  -84,1 0,67

6 C6 -115,4 0,67

* Machos selecionados

Notar que a classificação pelo valor genético foi a mesma observada para os desempenhos. Isto se deve ao

fato de o número de progênies ser o mesmo para todos os machos, tornando o fator de ponderação (b) igual para
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todos os candidatos. O valor genético passa a ser uma simples proporção dos desempenhos. Se o número de

progênie não tivesse sido o mesmo, a classificação poderia ter sido diferente.

Resposta à Seleção
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Seleção com Base em Informações de p Medidas de n Parentes

Desenvolvimento Matemático da Equação Geral de Predição Com Medidas Repetidas
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Desenvolvimento Matemático da Equação de Predição - Continuação
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Desenvolvimento Matemático da Equação de Predição - Continuação
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Seleção com Base em Informações de p Medidas de n Parentes - Resposta à Seleção
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Seleção Com Base em Informações de p Medidas de n Parentes

Resumo das Variâncias e Covariâncias
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Proposta de Seleção

Selecionar Dois Reprodutores Caprinos em Seis Disponíveis 

Avaliados Com Base na Média e 2 Progênies com 5 Lactações Cada 

(Assumir: h2 = 0,30;     r = 0,40  e   óP = 300 kg)

Predição dos Valores Genéticos
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Valores Genéticos, Acurácia e Resposta à Seleção
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Acurácia da Predição Genética de Acordo com a Herdabilidade

Exemplos

Fonte Relação de
 Parentesco N

Herdabilidade

0,05 0,30 0,70

Indivíduo 1,00 1 0,22 0,55 0,84

Progênie 0,50 1 0,11 0,27 0,42

Meio-Irmão 0,25 1 0,06 0,14 0,21

1 0,06 0,14 0,21

10 0,17 0,33 0,41

Meio-Irmãos 0,25 20 0,22 0,39 0,45

100 0,37 0,47 0,49

1000 0,48 0,49 0,49

1 0,11 0,27 0,42

10 0,34 0,67 0,82

Progênie 0,25 20 0,45 0,79 0,90

100 0,75 0,94 0,98

1000 0,96 0,99 0,99

Algumas Equações de Predição do valor Genético
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Algumas Equações de Predição do valor Genético - Continuação

Código e Especificação das Fontes

Código Fonte

1 Desempenho do Próprio Indivíduo Avaliado

2 Média de p Medidas do Próprio Indivíduo 

3 Média de Desempenho de n Meio-Imãos

4 Média de Desempenho de n Irmãos Completos

5 Média de Desempenho de n Progênies

6 Média de Desempenho de p Medidas de n Progênies

7 Média de progênies de l Ninhadas de Tamanho k

8 Capacidade Mais Provável de Produção

Nota

As equações específicas têm apenas importância didática. A predição do valor genético, assim como o

cálculo da acurácia e da resposta à seleção, podem sempre ser obtidos pelas equações gerais.
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Fatores Que Alteram a Acurácia da Predição genética

1. Covariância genética (aiá) entre a fonte de informação e o indivíduo avaliado = parentesco de Wright

2. Número de animais na fonte de informação (n)

3. Herdabilidade da característica (h2)

4. Número de observações de cada animal da fonte de informação (p)

5. Repetibilidade da característica

6. Covariância genética (aii’) entre os animais da fonte de informação = parentesco de Wright.

Fatores Que Alteram a Resposta à Seleção

1. Intensidade de Seleção (i)

2. Acurácia da predição genética (rÂA)

3. Herdabilidade da característica (h2)

4. Desvio-padrão fenotípico da característica (óP)

Lembrar que os fatores que afetam a acurácia também afetam a resposta à seleção
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Exercícios Propostos

1. Como se pode obter predição genética com alta acurácia para características de baixa herdabilidade?

2. Em termos relativos, que tipo de informação (fonte de informação) é mais útil para predição genética quando:

a. a herdabilidade é alta? Por quê?

b. a herdabilidade é baixa? Por quê?

3. Calcule a acurácia da predição genética, dada a seguinte informação:

a.  registro único de produção do próprio indivíduo a ser avaliado e h2 = 0,25 

b.  registro único de produção do próprio indivíduo a ser avaliado e h2 = 0,50

c.  5 registros de produção do próprio indivíduo a ser avaliado (característica repetível, como a produção de

leite, por exemplo), h2 = 0,25 e repetibilidade (r) = 0,30.

d.  5 registros de produção do próprio indivíduo a ser avaliado (característica repetível, como a produção de

leite, por exemplo), h2 = 0,25 e repetibilidade (r) = 0,60.

e.  registro único de produção de cada um de 5 meio-irmãos e h2 = 0,25

f.   registro único de produção de cada um de 500 meio-irmãos e h2 = 0,25

g.  registro único de produção de cada uma de 5 progênies e h2 = 0,25

h.  registro único de produção de cada uma de 500 progênies e h2 = 0,25

i.  10 registros de produção de cada uma de 50 progênies, com h2 = 0,25 e r = 0,50 (produção de leite, por

exemplo).

j.  Considerando-se h2 = 0,25 qual das fontes de informação é mais confiável:

a) uma informação do próprio indivíduo 

b) média de 5 progênies, cada progênie com apenas uma medida?

k) Responda ao item anterior (j), considerando que a herdabiliade é 0,10

l) Responda ao item j, considerando que a herdabiliade é 0,50

m) Responda ao item j considerando uma herdabilidade igual a 0,80
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Seleção Utilizando Múltiplas 

Fontes de Informação

Do ponto de vista didático, foi muito importante o estudo da predição genética utilizando uma única fonte

de informação. Foi mostrado, nos capítulos anteriores, o desenvolvimento da equação de predição para cada

fonte de informação (desempenho individual, desempenho de  parentes ancestrais e colaterais e desempenho

da progênie) seja para características com uma única observação por indivíduo ou para características repetíveis

como a produção de leite, por exemplo. Foi desenvolvida, ainda, uma equação geral para predição genética com

base em qualquer fonte de informação, assim como para a resposta à seleção.

Na prática, entretanto, não é o que ocorre realmente. Os bancos de dados evoluiram muito e cada indivíduo

a ser avaliado dispõe de informações de desempenho para várias fontes. Considerando-se a seleção de

reprodutores bovinos para a característica peso à desmama, por exemplo, um touro pode ter sido pesado à

desmama e, portanto, dispõe do seu desempenho fenotípico (valor fenotípico individual), mas pode ter também

várias progênies, pesadas à desmama (desempenho da progênie), além de informação sobre desempenho do pai,

da mãe e de irmãos. Considerando-se a produção de leite, o touro não tem desempenho fenotípico individual,

pois não produz leite, mas pode ter várias filhas com controle leiteiro (desempenho da progênie) e cada filha

pode ter uma ou mais de uma lactação (medidas repetidas). Assim, todas essas fontes disponíveis devem ser

utilizadas simultaneamente para a predição genética.

A predição do mérito genético e, consequentemente, a seleção com base em mais de uma fonte de

informação, pode ser feita por dois métodos:

a. Índices de seleção 

b. BLUP - Best Linear Unbiesed Prediction (melhor predição linear não viesada) 

Índice de Seleção

É um procedimento que visa obter as ponderações adequadas para as informações de desempenho do animal

e de seus parentes, na predição do valor genético. Obtém-se assim, um valor numérico (índice) para cada animal,

valor este que é usado para ordenar (rankiar) os animais da população.

As fontes de informação são as mesmas utilizadas na seleção com base em uma única fonte. Só que, agora,

essas fontes são combinadas e utilizadas simultaneamente para a predição do valor genético dos indivíduos

candidatos à seleção. As fontes são:

a.  Desempenho do próprio indivíduo candidato à seleção

b.  Desempenho de ancestrais como pai e mãe

c.  Desempenho de parentes colaterais como meio-irmãos ou de irmãos completos

d.  Desempenho da progênie.

e.  Desempenho de outros parentes, como avós, tios, primos etc. (menos importante)

93



A metodologia de índices de seleção pre-supõe que todos os grupos contemporâneos são geneticamente

similares. Assim, uma diferença fenotípica de 5 kg em relacão à média em um grupo contemporâneo é assumida

como geneticamente equivalente a uma diferença fenotípica de 5 kg em outro grupo contemporâneo. 

Os diferentes rebanhos são submetidos a diferentes pressões de seleção (diferentes intensidades seletivas)

e, desta forma, não podem ser considerados como geneticamente similares. Portanto a metododologia dos

índices de seleção só é valida para avaliação genética intra-rebanho. Não serve para rankear animais em

populações que envolvam diferentes rebanhos. 

Propriedades do Índice de Seleção

 

1.  Maximiza a correlação entre o valor genético predito (I) e o valor genético verdadeiro (A), quer dizer,

maximiza rIA. Nenhum outro procedimento forneceria maior rIA. Esta correlação é também chamada de acurácia

da predição do valor genético. 

2.  Minimiza a soma de quadro dos erros de predição, ou seja, minimiza Ó(Ai - I)2

3.  Maximiza a superioridade do grupo selecionado. O ganho genético é mais rápido.

4.  Maximiza a probabilidade de correta indexação (correto ranking) dos animais quanto ao verdadeiro valor

genético. Isto permite a comparação de animais avaliados com base em fontes de informação diferentes.

5.  Fornece estimativas (predições) não viezadas. A média de Ai-I para todos os animais é igual a zero, ou seja,

a média dos valores genéticos aditivos para todos os animais possíveis com o mesmo valor predito (mesmo

índice) é igual ao índice. E(Ai) = I.

Expressão do Índice 
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Estabelecimento do Índice de Seleção

 
O problema resume-se na obtenção dos fatores de ponderação (b's), que pode ser feita de duas formas:

maximização de rIA ou minimização da E(A-I)2. A dedução a seguir será baseada na maximização de rIA.

Estabelecimento do Índice por Meio da Maximização de rIA
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Estabelecimento das Equações Gerais do Índice por Meio da Maximização de rIA

96



Equações Para o Cálculo das Variâncias e das Covariâncias 

 

Na construção dos índices, as variâncias e as covariâncias fenotípicas, assim como as covariâncias genéticas,

podem ser calculadas com o uso das equações gerais, mostradas a seguir.

1. Variâncias Fenotípicas e Covariâncias Fenotípicas
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Equações Para o Cálculo das Variâncias e das Covariâncias

 

2. Covariâncias Fenotípicas e Genéticas
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Resumo das Variâncias e Covariâncias Necessárias à Montagem das Equações Gerais do Índice

Acurácia do Índice de Seleção
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Intervalo de Confiança Para o Índice

.

Exemplos de Construção de Índices de Seleção

1. Selecionar Dois Coelhos em Seis com Base em Seus Póprios Valores Fenotípicos

Peso dos Coelhos na 10a Semana de Vida

Coelhos Candidatos à Seleção

1 2 3 4 5 6

Peso 1.950 1.800 1.600 1.600 2.100 2.000

Desvio 42,8 -107,2 -307,2 -307,2 192,8 92,8

Parâmetros Genéticos Utilizados

ì = 1.907,2;          óP = 384 g;         h2 = 0,30

Na verdade, não se trata de índice de seleção, mas sim de seleção com base em uma única fonte de

informação, os desempenhos individuais dos próprios candidatos à seleção. Os resultados servirão de base para

comparação com os índices.
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Valor Genético e Acurácia

Classificação dos coelhos

Coelho Classificação Valor Genético

C5 1 57,8

C6 2 27,8

C1 3 12,8

C2 4 -32,2

C3 5 -92,2

C4 6 -92,2

Resposta à Seleção
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2. Selecionar Dois Coelhos em Seis com Base em Seus Póprios Valores Fenotípicos 

    + Desempenho de Um Meio-irmão Paterno

Peso dos Coelhos na 10a Semana de Vida

Coelhos Candidatos à Seleção

1 2 3 4 5 6

Peso 1.950 1.800 1.600 1.600 2.100 2.000

Desvio 42,8 -107,2 -307,2 -307,2 192,8 92,8

Meio-Irmãos Correspondentes

Peso 1.950 2.050 2.100 1.800 1.550 1.380

Desvio 42,8 142,8 192,8 -107,2 -357,2 -527,2

Parâmetros Genéticos Utilizados

ì = 1.907,2;          óP = 384 g;         h2 = 0,30

Estabelecimento do Índice
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Variâncias e Covariância nas Equações do Índice

,
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Estabelecimento do Índice e Cálculo do Valor Genético dos Coelhos
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Acurácia e Intervalo de Confiança para o Índice (Acurácia da Predição Genética)

Como as predições são baseadas em uma informação do candidato à seleção e, para cada candidato,

o desempenho de um meio-irmão, as acurácias são iguais para os valores genéticos dos seis coelhos.
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Classificação dos Coelhos 

Classificação Coelho Valor Genético

1 C5 38,1

2 C1 14,9

3 C6 -0,5

4 C2 -24,2

5 C3 -80,7

6 C4 -96,6

Comparação da Ordenação Pelos Dois Métodos

Classificação

Desempenho Individual Desempenho Individual + Meio-Irmão

1 C5 1 C1

2 C6 2 C6

3 C1 3 C2

4 C2 4 C5

5 C3 5 C3

6 C4 6 C4

Como se pode observar, a classificação dos coelhos pelo índice foi diferente da classificação com base

apenas no desempenho fenotípico individual dos candidatos. Como a proposta atual é de selecionar com base

no índice, os machos escolhidos são C1 e C6.

Resposta à Seleção
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3. Construção de Índice de Seleção Baseado no Valor Fenotípico Individual

    + Média de n Meio-Irmãos

Selecionar Dois Coelhos em Seis Disponíveis 

Baseado no Valor Fenotípico Individual + Média de Seis Meio-Irmãos

Coelhos Candidadtos à Seleção (Coelhos a Serem Avaliados)

1 2 3 4 5 6

Peso dos Coelhos 

Peso 1.950 1.800 1.600 1.600 2.100 2.000

Desvio 42,8 -107,2 -307,2 -307,2 192,8 92,8

Peso dos Meio-Irmãos Correspondentes

1 1.950 2.050 2.100 1.800 1.550 1.380

2 1.900 2.250 2.350 2.600 1.750   950

3 2.000 2.100 1.980 2.200 1.650 1.400

4 1.750 1.800 2.000 1.950 1.550 2.250

5 1.900 2.200 1.950 2.400 1.350 2.300 Média

6 1.600 1.800 2.300 2.250 1.100 2.250 Geral

Média 1.850,0 2.033,3 2.113,3 2.200,0 1.491,7 1.755,0 1.907,2

Desvio -57,2 126,1 206,1 292,8 -415,5 -152,2 -
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Variâncias e Covariância nas Equações do Índice
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Estabelecimento do Índice e Cálculo do Valor Genético dos Coelhos
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Acurácia 

Classificação dos Coelhos

Classificação Coelho Índice

1 C2 -0,6

2 C1 -1,4

3 C6 -9,6

4 C4 -17,9

5 C3 -38,2

6 C5 -43,2

Comparação dos Coelhos de Acordo com o Método de Predição Genética

Classificação

Desempenho Individual Indivíduo + Um Meio_irmão
Indivíduo + Média de 

Seis Meio-Irmãos

Acc = 0,55 Acc = 0,56 Acc = 0,58

1 C5 1 C1 1 C2

2 C6 2 C6 2 C1

3 C1 3 C2 3 C6

4 C2 4 C5 4 C4

5 C3 5 C3 5 C3

6 C4 6 C4 6 C5

A classificação se modifica de acordo com o método no qual se baseia. Deve-se ressaltar no entanto, que

o método que forneceu maior acurácia, entre os três, foi o índice envolvendo desempenho individual + média

de 6 meio-irmãos paternos. Lembrar que as diferenças de acurácia não foram, todavia, grandes. Os valores

foram 0,55; 0,56 e 0,58,  respectivamente para seleção com base no desempenho individual, Indivíduo + um

meio-irmão e indivíduo + média de seis meio-irmãos.
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Resposta à Seleção

Observar que a resposta à seleção passou de 63,4 g na seleção com base no valor fenotípico individual para

64,8g na seleção com base no desempenho individual + desempenho de um meio-irmão, indo para 67,1g na

seleção com base no desempenho indivídual + média de desempenho de seis meio-irmãos.

4. Construção de Índice de Seleção com Três Fontes: Desempenho Individual + Média de
    n1 Meio-Irmãos Paternos + Média de n2 Progênies

Selecionar Dois Coelhos em Seis Disponíveis
Baseado no Valor Fenotípico Individual + Média de Seis Meio-Irmãos + Média de 10 Progênies

Coelhos a Serem Avaliados (Candidatos à Seleção)

1 2 3 4 5 6

Peso dos Candidatos

Peso 1.950 1.800 1.600 1.600 2.100 2.000

Desvio 42,8 -107,2 -307,2 -307,2 192,8 92,8

Peso dos Meio-Irmãos Correspondentes

1 1.950 2.050 2.100 1.800 1.550 1.380

2 1.900 2.250 2.350 2.600 1.750   950

3 2.000 2.100 1.980 2.200 1.650 1.400

4 1.750 1.800 2.000 1.950 1.550 2.250

5 1.900 2.200 1.950 2.400 1.350 2.300

6 1.600 1.800 2.300 2.250 1.100 2.250

Média 1.850,0 2.033,3 2.113,3 2.200,0 1.491,7 1.755,0 1.907,2

Desvio -57,2 126,1 206,1 292,8 -415,5 -152,2 -
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Peso da Progênie de Seis Coelhos Candiadtos à Seleção - Peso na 10ª Semana de Vida

GC*

Coelhos a Serem Avaliados (Candidatos à Seleção)

Geral1 2 3 4 5 6

Peso da Respectiva Progênie

1.700 1.500 1.400 2.250 2.200 1.250

2.500 1.800 2.000 2.350 2.150 1.600

1 1.800 1.850 1.050 1.000 1.850 2.500 GC1

1.950 2.800   900 1.700 1.100 1.050

2.450 2.000 1.200 2.450 2.250 2.050

Média 2.080 1.990 1.310 1.950 1.910 1.690 1.821.7

Desvio 258,3 168,3 -511,7 128,3 88,3 -131,3 -

1.250 2.400 2.100 1.300 2.100 2.100

1.200 2.400 2.150 2.300 1.950 1.000

2 1.650 1.050 2.000 1.350 1.400 1.450 GC2

2.250 2.200 1.650 2.100 1.450 2.000

1.900 1.200 2.700 900 2.550 1.800

Média 1.650 1.850 2.120 1.590 1.890 1.670 1.795,0

Desvio -145,0 55,0 325,0 -205,0 95,0 -125,0 -

Desvio_m 56,6 111,6 -93,4 -38,4 91,6 -128,2 -
*GC = Grupo Contemporâneo

Parâmetros Genéticos Utilizados: ì = 1.907,2;          óP = 384 g;         h2 = 0,30
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Variâncias e Covariâncias Fenotípicas
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Covariâncias Genéticas e Construção do Índice
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Estabelecimento do Índice

115



Acurácia

Notar que os valores de acurácia foram: 0,55 (valor fenotípico individual), 0,56 (desempenho individual

+ um meio irmão), 0,58 (desempenho individual + média de seis meio-irmãos) e, agora, 0,76 (desempenho

individual + média de seis meio-irmãos + média de 10 progênies).

Mérito Genético dos Candidatos à Seleção
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Classificação dos Candidatos à Seleção de Acordo com o Método de Predição Genética

Classificação

Método*

A B C D

Acc = 0,55 Acc = 0,56 Acc = 0,58 Acc = 0,76

1 C5 C1 C2 C2

2 C6 C6 C1 C1

3 C1 C2 C6 C5

4 C2 C5 C4 C4

5 C3 C3 C3 C3

6 C4 C4 C5 C6

A = Desempenho individual
B = Desempenho individual + Desempenho de um meio-irmão
C = Desempenho individual + Média de seis meio-irmãos

D = Desempenho individual + Média de seis meio-irmãos + Média de 10 progênies     

Machos Selecionados

Classificação Coelho Índice

1 C2 78,6

2 C1 38,8

3 C5 37,0

4 C4 -37,1

5 C3 -88,7

6 C6 -94,1
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Resposta à Seleção Dependendo do Método de Predição Genética

Observar que, para os mesmos parâmetros populacionais, a resposta à seleção saiu de 63,4g na seleção

com base no desempenho individual, passando para 64,8g na seleção pelo índice baseado no valor individual

+ um meio-irmão, subiu para 67,1 g na seleção pelo valor individual + média de seis meio-irmãos e chegou a

87,9 na seleção com base no índice de três fontes (valor individual + média de seis meio-irmãos + média da

progênie).

5. Construção de Índice de Seleção com QuatroFontes: Desempenho Individual + Média de n1

    Meio-Irmãos Paternos + Média de n2 Meio-Irmãos Maternos + Média de n3 Progênies

Selecionar Dois Coelhos em Seis Disponíveis 

Baseado no Valor Fenotípico Individual + Média de 10 Meio-Irmãos Paternos 

+ Média de 2 Meio-Irmãos Maternos+ Média de 10 Progênies

Coelhos Candidatos à Seleção

1 2 3 4 5 6 Média

Peso 1.950 1.800 1.600 1.600 2.100 2.000 1.841,7

Desvio 108,3 -41,7 -241,7 -241,7 258,3 158,3 -

Pesos dos Meio-Irmãos Paternos Correspondentes

1 1.950 2.050 2.100 1.800 1.550 1.380

2 1.900 2.250 2.350 2.600 1.750   950

3 2.000 2.100 1.980 2.200 1.650 1.400

4 1.750 1.800 2.000 1.950 1.550 2.250

5 1.900 2.200 1.950 2.400 1.350 2.300

6 1.600 1.800 2.300 2.250 1.100 2.250

7 1.980 2.320 1.870 1.860 2.000 2.100

8 1.880 1.460 1.990 1.540 1.720 2.140

9 1.100 1.300 1.000 1.900 2.050 2.000 Média

10 1.680 1.680 2.120 2.020 1.800 2.900 Geral

Média 1.774,0 1.896,0 1.966,0 2.052,0 1.652,0 1.967,0 1.884,5

Desvio -110,5 11,5 81,5 167,5 -232,5 82,5 -

Pesos dos Meio-Irmãos Maternos Correspondentes

1   900 2.000 1.980 2.450 2.800 2.700 Média

2 1.450 1.100 1.670 1.200 2.100 2.400 Geral

Média 1.175,0 1.550,0 1.825,0 1.825,0 2.450,0 2.550,0 1.895,8

Desvio -720,8 -345,8 -70,8 -70,8 554,2 654,2 -
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Peso de Coelhos Machos na 10ª Semana de Vida

GC*

Coelhos Candidatos à Seleção

Geral1 2 3 4 5 6

Peso da Respectiva Progênie

1.700 1.500 1.400 2.250 2.200 1.250

2.500 1.800 2.000 2.350 2.150 1.600

1 1.800 1.850 1.050 1.000 1.850 2.500 GC1

1.950 2.800   900 1.700 1.100 1.050

2.450 2.000 1.200 2.450 2.250 2.050

Média 2.080 1.990 1.310 1.950 1.910 1.690 1.821.7

Desvio 258,3 168,3 -511,7 128,3 88,3 -131,3 -

1.250 2.400 2.100 1.300 2.100 2.100

1.200 2.400 2.150 2.300 1.950 1.000

2 1.650 1.050 2.000 1.350 1.400 1.450 GC2

2.250 2.200 1.650 2.100 1.450 2.000

1.900 1.200 2.700 900 2.550 1.800

Média 1.650 1.850 2.120 1.590 1.890 1.670 1.795,0

Desvio -145,0 55,0 325,0 -205,0 95,0 -125,0 -

Desvio_m 56,6 111,6 -93,4 -38,4 91,6 -128,2 -
*GC=Grupo Contemporâneo
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Variâncias Fenotípicas 
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Covariâncias 
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Equações Finais do Índice
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Solução do Sistema e Estabelecimento do Índice Final
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Semelhança Entre os Elementos da Diagonal da Matriz

Os elementos da diagonal da matriz, referentes a X2, X3 e X4, são todos iguais, exceto no que concerne ao

número de observações (n) de cada um. Todas as três fontes de informação correpondem à variância da média

de meio-irmãos. Embora o elemento X4 (fonte 4) seja a média da progênie, a progênie de cada indivíduo é

composta de meio irmãos.

Meio-irmãos Paternos x Meio-irmãos Maternos

A covariância entre X2 e X3 é 0 (zero). Meio-irmãos paternos e meio-irmãos maternos não são aparentados entre

si.

Cálculo do valor Genético dos Coelhos Candidatos à Seleção

Machos Selecionados

Classificação Coelho Índice

1 C5 94,5

2 C2 46,7

3 C6  4,1

4 C1 -15,6

5 C4 -37,1

6 C3 -92,8
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Acurácia do Índice e Resposta à Seleção

           Observar que a acurácia deste índice (0,77) contra 0,76 do índice anterior (três fontes). Ou seja, a média

de dois meio-irmãos não contribui praticamente nada para o índice. Neste índice, a fonte 3 era a média de 10

meio-irmãos paternos contra média de seis no índice anterior (com três fontes). Mesmo assim, a contribuição

para a acurácia foi praticamente nula.

        A alteração no ganho genético do índice proposto com três fontes para o índice com quatro fontes foi

muito pequena (1,2 g a mais). A contribuição da média de dois meio-irmãos materno foi muito pequena.
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Ênfase Proporcional das Diferentes Fontes de Informação, 
Assumindo Coeficiente de Herdabilidade = 0,30 (Bourdon, 1997)

1. Utilizando Somente Dados de Pedigree

Número de Registros de Desempenho Ênfase Proporcional
Acc

ind phs mhs progênie ind phs mhs progênie

0 10 2 0 0,00 0,76 0,24 0,00 0,38

0 200 2 0 0,00 0,87 0,13 0,00 0,52

0 400 4 0 0,00 0,80 0,20 0,00 0,52

2. Utilizando Desempenho Fenotípico Individual + Pedigree

Número de Registros de Desempenho Ênfase Proporcional
Acc

ind phs mhs prog ind phs mhs progênie

1 1 0 0 0,85 0,15 0,00 0,00 0,56

1 6 0 0 0,55 0,45 0,00 0,00 0,58

1 10 2 0 0,71 0,22 0,07 0,00 0,61

1 200 2 0 0,54 0,40 0,06 0,00 0,67

3. Utilizando Desempenho Fenotípico Individual + Pedigree + Progênie

Número de Registros de Desempenho Ênfase Proporcional
Acc

ind phs mhs progênie ind phs mhs progênie

1 6 0 10 0,18 0,15 0,00 0,67 0,76

1 10 2 10 0,30 0,09 0,03 0,58 0,77

1 200 2 10 0,27 0,20 0,03 0,50 0,79

1 10 2 200 0,03 0,01 0,00 0,96 0,97

1 200 2 200 0,03 0,02 0,00 0,95 0,97
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Correlação Ambiental

    Membros de uma mesma família podem ser tratados de forma similar. Por exemplo, filhos de um

determinado touro em um mesmo rebanho, irmãos completos, membros de uma mesma ninhada etc. O grau de

semelhança fenotípica entre membros de uma mesma família é dado pela correlação entre eles (t), que leva em

conta os efeitos genéticos e de ambiente permanente. Por exemplo,                            em que c2 é a proporção

da variância fenotípica  que é devida aos efeitos de ambiente comum aos membros de uma mesma família.

Esses valores, nestes casos, precisam ser incluídos na equação de predição.

Fatores Que Influenciam o Progresso Genético

1. Intensidade de seleção (a quantidade de seleção praticada).

2. Acurácia da predição dos valores genéticos (a confiabilidade das avaliações).

3. Variância genética aditiva na população (a magnitude das diferenças genéticas existentes entre os animais).

4. Intervalo de gerações (a rapidez com que animais mais jovens substituem seus pais).

      A superioridade dos valores genéticos médios dos indivíduos selecionados, em relação aos indivíduos

disponíveis para a seleção, depende dos três primeiros fatores acima citados enquanto que o ganho genético

anual depende também do intervalo de gerações. Calculando-se os fatores acima para vários programas de

seleção, pode-se determinar o programa que fornece o melhor ganho anual.

Intensidade de Seleção

         Quanto maior a intensidade de seleção, mais rápido será o progresso genético. A seleção de machos é
normalmente mais intensa porque menor número de machos do que de fêmeas é necessário como pais da
próxima geração. 
         A intensidade de seleção é uma medida relativa de quanto a média do grupo selecionado é maior do que

a média da população de onde os indivíduos foram escolhidos.

Acurácia

         Depende da quantidade e do tipo de informação na qual a avaliação é baseada. 
a. Desempenho do próprio indivíduo (um registro ou vários?)
b. Desempenho da progênie (quantas?)

c. Uso de várias fontes simultaneamente.

A acurácia depende do valor da herdabilidade da característica, do número de registros de produção disponível

do animal e/ou de parentes.

Variância Genética 

       É essencial para que a seleção seja efetiva. Se os animais fossem geneticamente iguais, não haveria

progresso genético mesmo que a intensidade de seleção fosse alta. A variância genética é, no entanto, inerente

à população e, por isso, difícil de ser alterada. Algumas características têm pouca variação e outras são muito

variáveis. Como visto anteriormente, a equação de ganho genético depende do desvio-padrão aditivo que é a

raiz quadrada da variância genética aditiva. ªG  = i rIA sA  = i rIAoh2sP
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Intervalo de Gerações

       Alguns fatores tendem a aumentar o intervalo de gerações, entre eles a baixa fertilidade, o atraso na

maruridade sexual , longo período de gestação ou a necessidade de muitos registros de produção para tornar

o aniamal eligível à seleção. Se o intervalo de gerações aumenta, o progresso genético diminui. Métodos de

seleção que aumentam a acurácia, como o teste de progênie, aumentam o intervalo de gerações. Existe um

mínimo fisiológico que, uma vez atingido, torna-se difícil diminuir.

Ajuste para os Efeitos Não genéticos

        O modelo para uma característica quantitativa pode ser representado como:

em que:

Pij = j-ésimo registro de produção do i-ésimo animal

ì = média geral, representando o valor médio dos genes que todos os animais da população têm em comum,

mais a média dos efeitos ambientais (efeitos fixos e aleatórios de ambiente).

Gi = Ai + Di + Ii, representa os efeitos associados ao genótipo dos animais 

Ei = soma dos efeitos de ambiente que afetam de forma permanente o desempenho do i-ésimo animal  (efeito

permanente do ambiente)

TEij = soma dos efeitos aleatórios de ambiente que afetam apenas a j-ésima produção do i-ésimo animal  (efeito

temporário do ambiente). Se a característica só pode ser medida uma vez na vida do animal, o modelo se reduz

a

Sendo:

Gi como definido anteriormente, e

Ei = soma dos efeitos aleatórios do ambiente afetando o registro de produção do animal.

      A predição do valor genético de um animal para uma determinada característica envolve a utilização de

registros de produção do próprio animal e de parentes, cada um recebendo uma ponderação adequada. Registros

de produção de animais com parentesco próximo (pai, mãe, irmão e progênie) recebem maior peso do que as

informações de desempenho de animais com parentesco mais distante. Logicamente os animais com parentesco

mais próximo têm mais genes idênticos por descendência do que aqueles com parentesco mais distante e por

isso a informação sobre eles é mais confiável.

Ajuste

Efeitos ligados ao manejo ou outros não genéticos identificáveis (sexo, idade da mãe, estação e ano

de nascimento etc) necessitam ser minimizados para que a comparação entre animais seja feita em condições

de igualdade. Considere-se, por exemplo, o modelo:

Em que:

ì* = a média dos valores genéticos mais os efeitos ambientais aleatórios da população.

GM = Grupo de Manejo (nínel de manejo)

Idadeanimal = idade do animal quando este teve seu desempenho medido 

Sexo =  sexo 

Ano = o ano de nascimento do animal; Estação =  a estação de nascimento.

Idademae = a idade da mãe ao parto
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Este modelo pode ser reescrito como:

sendo:

A correção para os efeitos fixos é portanto obtida por:

No modelo após o ajuste,

Ou seja, 

Exercícios Propostos

1. Por quê a predição do valor genético utilizando múltiplas fontes de informação é   computacionalmente mais

complexa do que a predição usando apenas uma fonte?

2. Um touro está sendo avaliado para a predição do mérito genético com base em uma grande quantidade de

dados de progênie. Qual é a importância do seu próprio desempenho como fonte de informação nessa

avaliação?

3. Em que condições a metodologia de índices de seleção pode ser utilizada e em situação não pode ser utilizada

para a predição do mérito genético dos indivíduos?

4. Um touro jovem está sendo avaliado geneticamente para peso à desmama. 

a. As informações utilizadas são:

i.  peso à desmama do próprio touro (X1)

ii. peso à desmama de vàrios meio-irmãos paternos (X2)

iii.peso à desmama de alguns meio-irmãos maternos (X3)

iv.peso à desmama de algumas progênies (X4)

b. O índice de seleção utilizado para a predição genética é, então:

I  =  b1X1 + b2X2 + b3X3 + b4X4

c. Os coeficientes de regressão (bs) foram estimados pelos procedimentos teóricos de índice de seleção e estão

relacionados abaixo:

b1 = 0,169; b2 = 0,500;   b3 = 0,075;     b4 = 0,625

d. Os dados de desempenho, expressos como desvios das médias dos grupos contemporâneos são:

X1  =  128;      X2  =  22;     X3  =  35;    X4  =  26

Pede-se:

i.  calcular o valor genético (índice) do touro

ii. calcular a acurácia da predição genética
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Predição Genética Com Base em Modelos Mistos

Avaliação Genética em Larga Escala

Trata-se de uma metodologia de avaliação genética baseada na teoria dos modelos mistos (Henderson,

1963, 1975), conhecida como BLUP - Best Linear Unbiesed Prediction, que, em português significa “melhor

predição linear não viesada.

Modelo Animal 

Na predição genética, o BLUP utiliza um modelo associado conhecido como Modelo Animal. O termo

"Modelo Animal", criado por Quaas e Pollak (1980), inclui o efeito genético aditivo do animal em lugar do

efeito de reprodutor, usado em metodologias anteriores.  Na prática, o método de avaliação por Modelos Mistos

usando esse modelo matemático  passou também a ser chamado de Modelo Animal (Van Vleck e Nuñez-

Domingues, 1990).

O modelo animal tem sido utilizado em todo o mundo desde a década de 1990. A avaliação genética por

essa metodologia utiliza, de forma simultânea, as mesmas fontes de informação descritas nos índices de seleção

(desempenho do próprio indivíduo candidato à seleção e desempenho de seus parentes). Atualmente, a seleção

utilizando essas fontes de informação é chamada de “seleção pelo pedigree”, em contraposição à “seleção

genômica” que se baseia na genotipagem dos animais.

Predição Genética Pelo BLUP

Suponha-se que em determinada população o desempenho de cada indivíduo seja explicado pelo seguinte

modelo matemático:

Sendo:

ì = média geral

Fi
 = efeito da i-ésima fazenda

Aj = efeito do j-ésimo ano de nascimento

Ek = efeito da k-ésima estação de nascimento

Sl = efeito do l-ésimo sexo

Im = efeito da m-ésima clase de idade da mãe

an = efeito do valor genético aditivo direto do n-ésimo animal

mn = efeito do valor genético aditivo materno do n-ésimo animal

po = efeito de ambiente permanente da o-ésima mãe

eijklmno = efeito residual inerente a cada observação (animal).

Em termos matriciais, o modelo acima pode ser escrito como:
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Sendo:

y = vetor das variáveis dependentes 

â = vetor dos efeitos fixos

X = matriz de incidência (0 ou 1) que associa â a y

u = vetor dos efeitos aleatórios

Z = matriz de incidência (0 ou 1) que associa u a y

e = vetor dos efeitos residuais

Sob este modelo geral:

Var(u) = G ( matriz de variâncias e covariâncias dos efeitos em u)

Var (e) = R (matriz de variâncias e covariâncias dos efeitos residuais)

E(y) = Xâ   e   var(y) = V= ZGZ' + R | y ~(Xâ, V)

Na avaliação genética,

óa
2 = variância dos efeitos genéticos aditivos diretos

óm
2 = variância dos efeitos genéticos aditivos maternos

óam = covariância entre efeitos genéticos aditivos diretos e maternos

A = matriz de parentesco (covariância genética aditiva) entre os animais

p = matriz de variâncias e covariâncias dos efeitos de ambiente permanente da mãe

R = matriz de variâncias e covariâncias dos efeitos residuais

As equações de modelos mistos (Henderson, 1949) são dadas por:

Em que:

C = matriz dos coeficientes (membros do lado esquerdo)

s = vetor das soluções

r = vetor das somas parciais em y (membros do lado direito)
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A solução do sistema é dada por

Como se pode notar, o método faz uso da inversa da matriz de (co)variâncias genéticas aditivas ou matriz

de parentesco (A-1). Por esta razão, seu maior desenvolvimento se deu após o desenvolvimento de uma forma

de obtenção de A-1 diretamente de uma lista de pedigree (Henderson, 1976; Quaas, 1976), possibilitando a

aplicação da metodologia a grandes conjuntos de dados (avaliação genética em larga escala). Outro fator

preponderante foi o desenvolvimento na área de computação tanto em "hardware" como em “softwares” e

obtenção de algorítimos para aumentar a velocidade de processamento e diminuir a demanda de memória RAM,

como é o caso do Sparspack (George & NG, 1984) e da fatoração de choleski (Boldman e Van Vleck, 1991).

A metodologia BLUP pode ser usada na avaliação genética de populações que envolvam diferentes

rebanhos, tendo em vista que ela ajusta para as diferenças genéticas entre grupos contemporâneos. Além disto,

apresenta solução para os efeitos fixos e para o mérito genético simultaneamente. Não exige, portanto, que os

dados sejam ajustados previamente, como nos  índices de seleção. 

Exemplo de Avaliação Genética Por Modelo Animal

Abaixo está representado o “pedigree” de seis animais, sendo que cinco deles têm pesagem à desmama

e pertencem a dois grupos de contemporâneos. Os pesos e os grupos de contemporâneos estão na Tabela a

seguir.

                                         Pedigree

                                                                      

                                                                                       

                                    

Fontes de Informação

Pesos e grupos contemporâneos referentes a cinco dos seis animais da figura acima

Animal Peso Grupo Contemporâneo

D 150 1

C1 165 2

C2 180 2

C3 195 2

C4 210 1
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Predição Genética Utilizando Modelos Mistos
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Equações de Henderson
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Equações de Henderson - Continuação
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Equações de Henderson - Continuação
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Equações de Henderson - Continuação
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Resultados
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Variância dos Erros de Predição - VEP e Equações Para o Cálculo da Acurácia
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Cálculo da Acurácia dos Animais
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 Resumo dos Resultados 

Animal, DEP, VEP, Acurácia (rÂA) e Acurácia_BIF 

Animal DEP(kg) VEP rÂA AC_BIF

             D -2,80 101,952 0,39 0,08

C1 -0,42 101,664 0,39 0,08

C2 -1,32 106,128 0,34 0,06

C3 0,28 101,304 0,39 0,08

C4 2,84 102,708 0,38 0,07

S -0,10 114,264 0,22 0,02

Execícios Propostos

1. Defina:

a. dados de pedigree

b. dados de progênie

c. BLUP

d. viés

e. “não viesado”

2. Em relação ao ajuste dos dados para os efeitos não genéticos, qual a diferença básica entre Índice de Seleção

e BLUP?

3. Por que os méritos genéticos (VG) obtidos pelo BLUP podem ser utilizado para comparar animais de

rebanhnos diferentes enquanto que os valores genéticos obtidos pela metodologia de índices de seleção so

servem para compara animais intra-rebanhos?  
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Seleção Simultânea Para
Múltiplas Características 

Introdução

As características de interesse econômico, nos animais domésticos resultam quase sempre da expressão

fenotípica de mais de uma atividade fisiológica. Como muitos pares de genes estão envolvidos, pode haver

ligação gênica e/ou pleiotropia, gerando correlação genética, positiva ou negativa. Se duas características são

negativamente correlacionadas, o progresso genético em uma delas pode levar à redução na outra. Por exemplo:

a obtenção de porcas prolíferas mas produzindo pouco leite ou o aumento da produção de leite com redução da

porcentagem de gordura.

A seleção para uma característica tem maior eficiência relativa do que a seleção simultânea para várias

características. Na verdade, a eficiência relativa é dada por:  

Em que n é o número de características selecionadas simultaneamente e  ÄGj é o progresso genético

esperado para uma característica, quer dizer, para a jésima característica.

Seleção Direta X Seleção Indireta

Se as características são independentes, o progresso genético provém apenas da seleção direta para cada

característica  o que, como se sabe, é dado por

Sendo:

i = intensidade de seleção aplicada à jésima característica

rIA = acurácia da predição do valor genético

h2 = herdabilidade da característica

óP = desvio-padrão fenotípico da característica

Se, no entanto, as características são correlacionadas, deve-se considerar o progresso genético obtido pela

seleção indireta, ou seja, o progresso genético alcançado em uma característica Y em função da seleção na

característica X. (figura a seguir)
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XX

XX

Relação Entre Duas Características  

Resposta Correlacionada - Estabelecimento da Equação
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Estabelecimento da Equação da Resposta Correlacionada 
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Seleção Fenotípica Individual na Característca X
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Exemplos

1. Em um rebanho de bovinos de corte, os parâmetros genéticos estimados foram: 

a. peso à desmama (X): variância fenotípica igual a 625 kg2, herdabilidade igual a 0,30.

b. perímetro escrotal (Y): variância fenotípica igual a 7,84 cm2, herdabilidade igual a 0,50.

c.  correlação genética entre as duas características igual 0,25.

Nesse rebanho, foi feito um programa de seleção para peso à desmama com base no valor fenotípico

individual, ou seja, a predição genética foi feita com base no desempenho dos próprios animais avaliados.

Selecionaram-se para a reprodução, 10% de machos e 40% de fêmeas. Pede-se:

i.  Calcluar o ganho genético esperado para peso à desmama (resposta direta)

ii. Calcular a mudança genética esperada no perímetro escrotal (resposta correlacionada).
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Cálculo da Resposta à Seleção - Direta e Correlacionada
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2. Uma população de bovinos de corte, composta por 3.000 machos e 36.000 fêmeas, constitui um sistema

de produção em que a avaliação genética é feita por modelos mistos (BLUP). A população apresenta os

seguintes parâmetros: 

Característica Média Desvio-padrão Herdabilidade

Perímeto Escrotal (PE) 26 cm 2,80 cm 0,49

Prenhez de Novilha (PP14) 30 % 15 % 0,49

Dessa população, foram selecionados para perímetro escrotal, 180 machos e 28.800 fêmeas. Sabendo-se

que a correlação genética entre as duas características é igual a 0,29 e que  a acurácia média das DEPs foi igual

a 50%, calcular a média da PP14 na progênie desse acasalamento.

Resposta à Seleção - Resposta Direta 
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Resposta Correlacionada

Valor Genético Agregado - Objetivo de Seleção

É o valor genético econômico, definido como a soma dos produtos do valor genético aditivo para cada

característica pelo valor econômico "líquido" da característica.

Hi  é o valor genético total ou objetivo de seleção em unidades monetárias para o animal i (em real ou dolar,

por exemplo).

vj (j = 1, 2, ..., k) é o valor econômico líquido por unidade da j-ésima característica de interesse econômico.

Valor líquido = [valor de mercado] - [custo].

Aij (j = 1, 2, ..., k) é o valor genético aditivo do animal i para a j-ésima característica.

A seleção para o genótipo agregado é, portanto, a seleção simultânea para o conjunto das características

que o compõem e corresponde, na prática, à seleção para o retorno econômico máximo proporcionado pela

combinação adequada dos valores genéticos das características no genótipo agregado (H). A adequação da

combinação das características é feita com base nos seus respectivos valores econômicos.

Se uma característica não tem valor econômico, o “v” correspondente será zero e o valor genético para essa

característica será eliminado da equação do valor genético agregado.

A determinação do valor econômico líquido para uma determinada caracaterística é quase sempre difícil.

Características de conformação, por exemplo, podem não ter um valor econômico direto, mas contribui para

o preço de venda ou pode contribuir para a longevidade do animal. Características que têm um preço de

mercado são mais fáceis de se lhes atribuir um valor econômico. Por exemplo, o aumento de 1 kg de

leite/lactação ou de um ovo por ano tem um valor de mercado. Os custos de produção adicionados para produzir

o kg de leite extra ou o ovo a mais poderia ser calculado de forma razoável.
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Valor Econômico Relativo ou Ênfase Econômica Relativa

Diferentes características são medidas em diferentes unidades (kg, cm, ponto etc). Assim, o valor de cada

uma é expresso como valor por unidade da característica. A variabiliadade também é diferente para cada

característica. 

Sabe-se que, para uma característica com distribuição normal, 68% das observações situam-se entre a

média menos um desvio-padrão e a média mais um desvio-padrão. A produção de leite tem um desvio-padrão

em torno de 1.000 kg enquanto que o escore de conformação tem um desvio-padrão de 4 pontos. Desta forma,

aproximadamente 16% dos registros de produção de leite são 1.000 kg ou mais acima da média da característica

(produçe aproximadamente 16% dos escores de conformação estão 4 pontos ou mais acima da média de confo

(observar figura a seguir).

Então, a chance de seleção de animais 1.000 kg ou mais acima da média ou 4 pontos ou mais acima da

média é a mesma. A ênfase econômica considera esta chance de seleção e é a razão entre o valor econômico do

aumento de um desvio-padrão em uma característica e o valor econômico do aumento de um desvio-padrão na

outra característica. Por exemplo, se o valor líquido do leite é de R$ 0,50 por kg e o valor líquido de um ponto

no tipo (conformação) é R$ 250, o valor econômico relativo seria: R$ 0,50/kg x 1000 kg = 500,00 para leite e

R$ 250/pt x 4 pt  = 1.000,00  para tipo. A ênfase relativa “leite : tipo” seria , portanto de 1: 2 (R$ 500 : R$

1.000).

Distribuição Normal Padronizada

68%16% 16%

ì ± ó

150



Métodos de Seleção Para Mais de Uma Característica

A seleção é feita para um agregado genotípico envolvendo simultaneamente duas ou mais características

de interesse econômico. Três métodos podem ser considerados:

1. Unitário ou Tandem

2. Níveis Independentes de Rejeição

3. Índices de Seleção

Método Unitário ou Seleção em Tandem

É um método em que uma característica é selecionada de cada vez. A característica considerada mais

importante é selecionada por um determinado número de gerações. Quando o objetivo é atingido, a próxima

mais importante passa a ser selecionada e assim por diante. O estabelecimento da ordem de importância das

características não é simples. Deve-se ter em conta o valor econômico das características e, neste sentido, o valor

por desvio-padrão genético da característica parece ser o valor econômico mais apropriado.

Resposta à Seleção em Tandem

Se as características são independentes (rg = 0), o progresso genético é dado por:

Em que,

ÄGj =  progresso genético esperado na j-ésima característica

ij         =  intensidade de seleção praticada na j-ésima característica

rIA   =  acurácia da predição genética

h2
j   =  herdabilidade da j-ésima característica

óPj   =  desvio-padrão fenotípico da j-ésima característica

Considerando que o valor fenotípico do indivíduo dependa de k características independentes, com seus

respectivos valores econômicos, a resposta econômica total seria

sendo:

vj = valor econômico da j-ésima característica

ÄGj = progresso genético na j-ésima característica

Se as características são correlacionadas, o progresso genético dependerá da magnitude e do sinal da

correlação genética. Como se sabe, a resposta correlacionada na j-ésima característica para seleção na

característica 1, é dada por:
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A resposta econômica total esperada da seleção na característica 1 seria:

Por esta equação, a resposta econômica total (cÄH) poderia  ser calculada considerando a seleção para

cada característica, de forma a se estabelecer a ordem de importância das características. Isto implica, no

entanto, em: a) conhecimento da correlação genética; b) correlações e herdabilidades permaneçam iguais para

as várias gerações de seleção intensa na característica; c) valores econômicos lineares e d) valores econômicos

não mudam com o tempo.
A seleção em tandem pode também ser útil quando algumas características apresentam valor econômico

não linear, ou seja, o nível da característica encontra-se abaixo do aceitável para os padrões de mercado. Por

exemplo: na produção de leite, o aumento ou diminuição da taxa de gordura em torno da média tem

relativamente pouco valor; todavia, se essa taxa cair abaixo do mínimo legal requerido pelo mercado, então ela

passa a ser muito importante.

Método dos Níveis Independentes de Rejeição

Neste método, para cada característica, uma fração dos animais remanescentes será selecionada,

independentemente do mérito genético nas outras características. A principal vantagem para muitas espécies

é que o método permite seguir o desenvolvimento biológico do animal. A seleção pode ocorrer em estágios

correspondendo ao nível de maturidade. Por exemplo, um proporção poderia ser selecionada à desmama, outra

a um ano de idade e outra antes da entrada em reprodução. Esta sequência de seleção reduziria o número de

animais a ser mantido do nascimento até a idade reprodutiva. Deve-se considerar, neste caso, o custo de

manutenção e os preços de venda nas diferentes idades.

Em certos casos entretanto, as características a serem selecionadas não são sequenciais ao longo do

período de vida e por isso, para cada característica, é estabelecido um mínimo que o animal deve atingir,

eliminando-se os indivíduos que não alcançam as marcas estipuladas para todos, como por exemplo, fertilidade,

resistência a doenças, temperamento e outras.

De um modo geral, estas características, ditas "de limiar" não têm um valor econômico linear, ou seja,

acima do limiar de aceitação, um aumento do valor genético da característica pode ter apenas um pequeno valor

econômico, mas estar abaixo do limiar é motivo de descarte, independentemente do desempenho nas outras

características. Por exemplo, um touro com baixa qualidade de sêmen deve ser eliminado independentemente

do seu potencial genético para ganho de peso. Os animais que sobrevivem ao descarte com base nas

características de limiar, serão indexados para características de valor econômico definido (ganho de peso,

produção de leite etc).

A proporção final de indivíduos selecionados pelo método dos níveis independentes de rejeição, pode ser

pré-determinada, de acordo com as necessidades, mas o difícil é estabelecer as proporções para cada

característica, quer dizer, é difícil estabelecer a pressão de seleção para cada característica.

Se as características não são correlacionadas e apresentam distribuição normal, a resposta esperada à

seleção, para cada característica, é dada por: 

Se vj  é o valor econômico da j-ésima característica, a resposta econômica  total  com seleção pelos níveis

independentes de rejeição, para k características seria dada por:
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Se as características forem correlacionadas, o cálculo da resposta esperada é mais complexo  (veja

Turner & Young, 1968).

Diferentes combinações de pj podem ser experimentadas, e o ÄH calculados, de modo a determinar quais

proporções fornecem o maior ÄH.

Método dos Índices de Seleção

Índice de seleção é o valor resultante da ponderação adequada de duas ou mais característica, levando-se

em conta a correlação genética entre elas e o valor econômico de cada uma.

O método busca estabelecer as relações entre as características produtivas mais importantes  de tal forma

que, pela ponderação adequada de cada uma, surja um número único (índice) que represente a estimativa do

valor genético do indivíduo. Os animais serão ordenados por esse índice. 

A construção do índice leva em conta, assim, a importância econômica, a variabilidade fenotípica, a

variablidade genética e a herdabilidade de cada característica, além das correlações fenotípica e genética entre

as mesmas. 

É o método de maior eficiência relativa e o objetivo da seleção pelo índice não é  nenhuma das

características especificamente, mas sim o retorno econômico proporcionado pela seleção  simultânea para o

conjunto de características.

Predição do Valor Econômico Total
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Predição do Valor Econômico Total

Problemas na Determinação do Valor Econômico Total

1. A determinação dos valores econômicos para as características não é uma tarefa simples, principalmente para

aquelas que não têm valor de mercado direto, como por exemplo, circunferência escrotal, temperamento ou

velocidade nas pistas.

2. Há necessidade de estimar as correlações genéticas de forma acurada. Estimativas de correlações genéticas

que não são próximas do valor verdadeiro, podem levar a erros na seleção.

3. A estimação do valor genético não tem 100% de acurácia, mesmo para cada característica individualmente.
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Índice de Seleção Para Múltiplas Características
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Estabelecimento das Equações Gerais do Índice
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Exemplo de Construção de Índice de Seleção Para Múltiplas Carcacterísticas

Selecionar os Quatro Melhores Bezerros Com Base em Um

Índice de Seleção Para Peso à Desmama e Perímetro Escrotal  

Peso dos Bezerros à Desmama

Bezerro
Grupos Contemporâneos

1 2 3 4 5 6

1 170 150 140 225 220 120

2 250 180 200 235 215 160

3 180 185 105 100 185 250

4 195 280   90 170 110 105

5 245 200 120 245 225 205

Média 208 199 131 195 191 168

Perímetro Escrotal à Desmama

Bezerro
Grupos Contemporâneos

1 2 3 4 5 6

1 17 15 14 22,5 22 12,5

2 25 18 20 23,5 21,5 16

3 18 18,5 10,5 10 18,5 25

4 19,5 28  25 17 11 10,5

5 24,5 20 12 24,5 22,5 20,5

Média 20,8 19,9 16,3 19,5 19,1 16,9
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Peso dos Bezerros à Desmama - Dado como Desvio da Média do Grupo Contemporâneo

Bezerro
Grupos Contemporâneos

1 2 3 4 5 6

1 -38 -49 9 30 29 -48

2 42  -19 69 40 24 -8

3 -28 -14 -26 -95 -6 82

4 -13 81 -31 -25 -81 -63

5 37 1 -11 50 34 37

Perímetro Escrotal dos Bezerros - Dado como Desvio da Média do Grupo Contemporâneo

Bezerro
Grupos Contemporâneos

1 2 3 4 5 6

1 -3,8 -4,9 -2,3 3 2,9 -4,4

2 -4,5 -1,9 3,7 4 2,4 -0,9

3 -2,8 -1,4 -5,8 -9,5 -0,6 8,1

4 -1,3   8,1 8,7 -2,5 -8,1 -6,4

5   3,7   0,1 -4,3   5 3,4 3,6
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Construção do Índice de Seleção Para Múltiplas Carcacterísticas
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Índice de Seleção Para Peso à Desmama e Perímetro Escrotal
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Cálculo dos Índices dos Bezerros
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Classificação dos Bezerros de Acordo com o Índice

Ordem Bezerro Peso PE Índice

1 32 200 200 555

2 63 250 250 525

3 24 280 280 515

4 45 245 245 318

5 12 250 250 256

6 42 235 235 254

7 65 205 205 239

8 15 245 245 235

9 55 225 225 216

10 51 220 220 184

11 31 140 140 174

12 52 215 215 153

13 35 120 120  47

14 25 200 200 6

15 53 185 185 -38

16 62 160 160 -47

17 33 105 105 -49

18 14 195 195 -83

19 23 185 185 -89

20 22 180 180 -121

21 44 170 170 -159

22 13 180 180 -178

23 11 170 170 -242

24 21 150 150 -312

25 61 120 125 -320

26 64 105 105 -397

27 41 225 225 -409

28 54 110 110 -515

29 42 100 100 -604

30 34 90 250 -627

Animais Selecionados

Ordem Bezerro Peso PE Índice

1 32 200 200 555

2 63 250 250 525

3 24 280 280 515

4 45 245 245 318
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Tabelas Estatísticas  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

TABELA 1: Áreas Delimitadas Pela Curva Normal Standard 
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TABELA 2: Valores da Densidade Distribuição Normal Reduzida 
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TABELA 3: Valores Críticos da Distribuição Normal Reduzida 

 

Probabilidades p tais que p = P(0 < Z < Zc) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 SEGUNDA DECIMAL DE Zc  

Zc 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 Zc 

0,0 0,0000 0,0040 0,0080 0,0120 0,0160 0,0199 0,0239 0,0279 0,0319 0,0359 0,0 

0,1 0,0398 0,0438 0,0478 0,0517 0,0557 0,0596 0,0636 0,0675 0,0714 0,0753 0,1 

0,2 0,0793 0,0832 0,0871 0,0910 0,0948 0,0987 0,1026 0,1064 0,1103 0,1141 0,2 

0,3 0,1179 0,1217 0,1255 0,1293 0,1331 0,1368 0,1406 0,1443 0,1480 0,1517 0,3 

0,4 0,1554 0,1591 0,1628 0,1664 0,1700 0,1736 0,1772 0,1808 0,1844 0,1879 0,4 

0,5 0,1915 0,1950 0,1985 0,2019 0,2054 0,2088 0,2123 0,2157 0,2190 0,2224 0,5 

0,6 0,2257 0,2291 0,2324 0,2357 0,2389 0,2422 0,2454 0,2486 0,2517 0,2549 0,6 

0,7 0,2580 0,2611 0,2642 0,2673 0,2704 0,2734 0,2764 0,2794 0,2823 0,2852 0,7 

0,8 0,2881 0,2910 0,2939 0,2967 0,2995 0,3023 0,3051 0,3079 0,3106 0,3133 0,8 

0,9 0,3159 0,3186 0,3212 0,3238 0,3264 0,3289 0,3315 0,3340 0,3365 0,3389 0,9 

1,0 0,3413 0,3438 0,3461 0,3485 0,3508 0,3531 0,3554 0,3577 0,3599 0,3621 1,0 

1,1 0,3643 0,3665 0,3686 0,3708 0,3729 0,3749 0,3770 0,3790 0,3810 0,3830 1,1 

1,2 0,3849 0,3869 0,3888 0,3907 0,3925 0,3944 0,3962 0,3980 0,3997 0,4015 1,2 

1,3 0,4032 0,4049 0,4066 0,4082 0,4099 0,4115 0,4131 0,4147 0,4162 0,4177 1,3 

1,4 0,4192 0,4207 0,4222 0,4236 0,4251 0,4265 0,4279 0,4292 0,4306 0,4319 1,4 

1,5 0,4332 0,4345 0,4357 0,4370 0,4382 0,4394 0,4406 0,4418 0,4429 0,4441 1,5 

1,6 0,4452 0,4463 0,4474 0,4484 0,4495 0,4505 0,4515 0,4525 0,4535 0,4545 1,6 

1,7 0,4554 0,4564 0,4573 0,4582 0,4591 0,4599 0,4608 0,4616 0,4625 0,4633 1,7 

1,8 0,4641 0,4649 0,4656 0,4664 0,4671 0,4678 0,4686 0,4693 0,4699 0,4706 1,8 

1,9 0,4713 0,4719 0,4726 0,4732 0,4738 0,4744 0,4750 0,4756 0,4761 0,4767 1,9 

2,0 0,4773 0,4778 0,4783 0,4788 0,4793 0,4798 0,4803 0,4808 0,4812 0,4817 2,0 

2,1 0,4821 0,4826 0,4830 0,4834 0,4838 0,4842 0,4846 0,4850 0,4854 0,4857 2,1 

2,2 0,4861 0,4864 0,4868 0,4871 0,4875 0,4878 0,4881 0,4884 0,4887 0,4890 2,2 

2,3 0,4893 0,4896 0,4898 0,4901 0,4904 0,4906 0,4909 0,4911 0,4913 0,4916 2,3 

2,4 0,4918 0,4920 0,4922 0,4925 0,4927 0,4929 0,4931 0,4932 0,4934 0,4936 2,4 

2,5 0,4938 0,4940 0,4941 0,4943 0,4945 0,4946 0,4948 0,4949 0,4951 0,4952 2,5 

2,6 0,4953 0,4955 0,4956 0,4957 0,4959 0,4960 0,4961 0,4962 0,4963 0,4964 2,6 

2,7 0,4965 0,4966 0,4967 0,4968 0,4969 0,4970 0,4971 0,4972 0,4973 0,4974 2,7 

2,8 0,4974 0,4975 0,4976 0,4977 0,4977 0,4978 0,4979 0,4979 0,4980 0,4981 2,8 

2,9 0,4981 0,4982 0,4983 0,4983 0,4984 0,4984 0,4985 0,4985 0,4986 0,4986 2,9 

3,0 0,4987 0,4987 0,4987 0,4988 0,4988 0,4989 0,4989 0,4989 0,4990 0,4990 3,0 

3,1 0,4990 0,4991 0,4991 0,4991 0,4992 0,4992 0,4992 0,4992 0,4993 0,4993 3,1 

3,2 0,4993 0,4993 0,4994 0,4994 0,4994 0,4994 0,4994 0,4995 0,4995 0,4995 3,2 

3,3 0,4995 0,4995 0,4996 0,4996 0,4996 0,4996 0,4996 0,4996 0,4996 0,4997 3,3 

3,4 0,4997 0,4997 0,4997 0,4997 0,4997 0,4997 0,4997 0,4997 0,4997 0,4998 3,4 

3,5 0,4998 0,4998 0,4998 0,4998 0,4998 0,4998 0,4998 0,4998 0,4998 0,4998 3,5 

3,6 0,4998 0,4998 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 3,6 

3,7 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 3,7 

3,8 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,4999 0,5000 3,8 

3,9 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 3,9 

4,0 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 0,5000 4,0 
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TABELA 4: Ordenadas da Curva Normal Standard 
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TABELA 5: Valores Percentis (tp) para Distribuição de Student t 
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TABELA 6: Distribuição de Student :St(n)  - Valores Críticos de t 
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TABELA 7: Valores Percentis para a Distribuição Chi Quadrada 
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TABELA 8: Valores críticos (qc) da distribuição Chi-Quadrado com v graus de liberdade 

Valores qc tais que p = P(Q > qc) 

 

 
 
 
 
 

 

 
 

PROBABILIDADES 

p 
0,990 0,980 0,975 0,950 0,900 0,800 0,700 0,500 0,300 0,200 0,100 0,050 0,040 0,030 0,025 0,020 0,010 0,005 0,001 

1 0,000 0,001 0,001 0,004 0,016 0,064 0,148 0,455 1,074 1,642 2,706 3,841 4,218 4,709 5,024 5,412 6,635 7,879 10,828 

2 0,020 0,040 0,051 0,103 0,211 0,446 0,713 1,386 2,408 3,219 4,605 5,991 6,438 7,013 7,378 7,824 9,210 10,597 13,816 

3 0,115 0,185 0,216 0,352 0,584 1,005 1,424 2,366 3,665 4,642 6,251 7,815 8,311 8,947 9,348 9,837 11,345 12,838 16,266 

4 0,297 0,429 0,484 0,711 1,064 1,649 2,195 3,357 4,878 5,989 7,779 9,488 10,026 10,712 11,143 11,668 13,277 14,860 18,467 

5 0,554 0,752 0,831 1,145 1,610 2,343 3,000 4,351 6,064 7,289 9,236 11,070 11,644 12,375 12,833 13,388 15,086 16,750 20,515 

6 0,872 1,134 1,237 1,635 2,204 3,070 3,828 5,348 7,231 8,558 10,645 12,592 13,198 13,968 14,449 15,033 16,812 18,548 22,458 

7 1,239 1,564 1,690 2,167 2,833 3,822 4,671 6,346 8,383 9,803 12,017 14,067 14,703 15,509 16,013 16,622 18,475 20,278 24,322 

8 1,646 2,032 2,180 2,733 3,490 4,594 5,527 7,344 9,524 11,030 13,362 15,507 16,171 17,010 17,535 18,168 20,090 21,955 26,125 

9 2,088 2,532 2,700 3,325 4,168 5,380 6,393 8,343 10,656 12,242 14,684 16,919 17,608 18,480 19,023 19,679 21,666 23,589 27,877 

10 2,558 3,059 3,247 3,940 4,865 6,179 7,267 9,342 11,781 13,442 15,987 18,307 19,021 19,922 20,483 21,161 23,209 25,188 29,588 

11 3,053 3,609 3,816 4,575 5,578 6,989 8,148 10,341 12,899 14,631 17,275 19,675 20,412 21,342 21,920 22,618 24,725 26,757 31,264 

12 3,571 4,178 4,404 5,226 6,304 7,807 9,034 11,340 14,011 15,812 18,549 21,026 21,785 22,742 23,337 24,054 26,217 28,300 32,910 

13 4,107 4,765 5,009 5,892 7,042 8,634 9,926 12,340 15,119 16,985 19,812 22,362 23,142 24,125 24,736 25,471 27,688 29,819 34,528 

14 4,660 5,368 5,629 6,571 7,790 9,467 10,821 13,339 16,222 18,151 21,064 23,685 24,485 25,493 26,119 26,873 29,141 31,319 36,124 

15 5,229 5,985 6,262 7,261 8,547 10,307 11,721 14,339 17,322 19,311 22,307 24,996 25,816 26,848 27,488 28,259 30,578 32,801 37,697 

16 5,812 6,614 6,908 7,962 9,312 11,152 12,624 15,339 18,418 20,465 23,542 26,296 27,136 28,191 28,845 29,633 32,000 34,267 39,254 

17 6,408 7,255 7,564 8,672 10,085 12,002 13,531 16,338 19,511 21,615 24,769 27,587 28,445 29,523 30,191 30,995 33,409 35,718 40,789 

18 7,015 7,906 8,231 9,390 10,865 12,857 14,440 17,338 20,601 22,760 25,989 28,869 29,745 30,845 31,526 32,346 34,805 37,156 42,312 

19 7,633 8,567 8,907 10,117 11,651 13,716 15,352 18,338 21,689 23,900 27,204 30,143 31,037 32,158 32,852 33,687 36,191 38,582 43,819 

20 8,260 9,237 9,591 10,851 12,443 14,578 16,266 19,337 22,775 25,038 28,412 31,410 32,321 33,462 34,170 35,020 37,566 39,997 45,315 

21 8,897 9,915 10,283 11,591 13,240 15,445 17,182 20,337 23,858 26,171 29,615 32,671 33,597 34,759 35,479 36,343 38,932 41,401 46,797 

22 9,542 10,600 10,982 12,338 14,041 16,314 18,101 21,337 24,939 27,301 30,813 33,924 34,867 36,049 36,781 37,660 40,290 42,796 48,270 

23 10,196 11,293 11,689 13,091 14,848 17,187 19,021 22,337 26,018 28,429 32,007 35,172 36,131 37,332 38,076 38,968 41,638 44,181 49,726 

24 10,856 11,992 12,401 13,848 15,659 18,062 19,943 23,337 27,096 29,553 33,196 36,415 37,389 38,609 39,364 40,270 42,980 45,559 51,179 

25 11,524 12,697 13,120 14,611 16,473 18,940 20,867 24,337 28,172 30,675 34,382 37,653 38,642 39,881 40,647 41,566 44,314 46,928 52,622 

26 12,198 13,409 13,844 15,379 17,292 19,820 21,792 25,336 29,246 31,795 35,563 38,885 39,889 41,146 41,923 42,856 45,642 48,290 54,054 

27 12,879 14,125 14,573 16,151 18,114 20,703 22,719 26,336 30,319 32,912 36,741 40,113 41,132 42,407 43,195 44,140 46,963 49,645 55,477 

28 13,565 14,847 15,308 16,928 18,939 21,588 23,647 27,336 31,391 34,027 37,916 41,337 42,370 43,662 44,461 45,419 48,278 50,994 56,893 

29 14,256 15,574 16,047 17,708 19,768 22,475 24,577 28,336 32,461 35,139 39,087 42,557 43,604 44,913 45,722 46,693 49,588 52,336 58,303 

30 14,953 16,306 16,791 18,493 20,599 23,364 25,508 29,336 33,530 36,250 40,256 43,773 44,834 46,160 46,979 47,962 50,892 53,672 59,703 
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TABELA 9: 95 % Valores Percentis para a Distribuição F 
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TABELA 10: Valores crítios (fc) da distribuição F-Snedecor com (v1; v2) graus de liberdade 

 

v1 = número de graus de liberdade do numerador 

v2 = número de graus de liberdade do denominador 

 

Valores fc tais que P(F > fc) = 0,05 

 

 
 

v2 
v1  (graus de liberdade do numerador) 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 12 14 16 18 20 30 50 70 100 

1 161,45 199,50 215,71 224,58 230,16 233,99 236,77 238,88 240,54 241,88 243,90 245,36 246,46 247,32 248,01 250,09 251,77 252,49 253,04 

2 18,51 19,00 19,16 19,25 19,30 19,33 19,35 19,37 19,38 19,40 19,41 19,42 19,43 19,44 19,45 19,46 19,48 19,48 19,49 

3 10,13 9,55 9,28 9,12 9,01 8,94 8,89 8,85 8,81 8,79 8,74 8,71 8,69 8,67 8,66 8,62 8,58 8,57 8,55 

4 7,71 6,94 6,59 6,39 6,26 6,16 6,09 6,04 6,00 5,96 5,91 5,87 5,84 5,82 5,80 5,75 5,70 5,68 5,66 

5 6,61 5,79 5,41 5,19 5,05 4,95 4,88 4,82 4,77 4,74 4,68 4,64 4,60 4,58 4,56 4,50 4,44 4,42 4,41 

6 5,99 5,14 4,76 4,53 4,39 4,28 4,21 4,15 4,10 4,06 4,00 3,96 3,92 3,90 3,87 3,81 3,75 3,73 3,71 

7 5,59 4,74 4,35 4,12 3,97 3,87 3,79 3,73 3,68 3,64 3,57 3,53 3,49 3,47 3,44 3,38 3,32 3,29 3,27 

8 5,32 4,46 4,07 3,84 3,69 3,58 3,50 3,44 3,39 3,35 3,28 3,24 3,20 3,17 3,15 3,08 3,02 2,99 2,97 

9 5,12 4,26 3,86 3,63 3,48 3,37 3,29 3,23 3,18 3,14 3,07 3,03 2,99 2,96 2,94 2,86 2,80 2,78 2,76 

10 4,96 4,10 3,71 3,48 3,33 3,22 3,14 3,07 3,02 2,98 2,91 2,86 2,83 2,80 2,77 2,70 2,64 2,61 2,59 

11 4,84 3,98 3,59 3,36 3,20 3,09 3,01 2,95 2,90 2,85 2,79 2,74 2,70 2,67 2,65 2,57 2,51 2,48 2,46 

12 4,75 3,89 3,49 3,26 3,11 3,00 2,91 2,85 2,80 2,75 2,69 2,64 2,60 2,57 2,54 2,47 2,40 2,37 2,35 

13 4,67 3,81 3,41 3,18 3,03 2,92 2,83 2,77 2,71 2,67 2,60 2,55 2,51 2,48 2,46 2,38 2,31 2,28 2,26 

14 4,60 3,74 3,34 3,11 2,96 2,85 2,76 2,70 2,65 2,60 2,53 2,48 2,44 2,41 2,39 2,31 2,24 2,21 2,19 

15 4,54 3,68 3,29 3,06 2,90 2,79 2,71 2,64 2,59 2,54 2,48 2,42 2,38 2,35 2,33 2,25 2,18 2,15 2,12 

16 4,49 3,63 3,24 3,01 2,85 2,74 2,66 2,59 2,54 2,49 2,42 2,37 2,33 2,30 2,28 2,19 2,12 2,09 2,07 

17 4,45 3,59 3,20 2,96 2,81 2,70 2,61 2,55 2,49 2,45 2,38 2,33 2,29 2,26 2,23 2,15 2,08 2,05 2,02 

18 4,41 3,55 3,16 2,93 2,77 2,66 2,58 2,51 2,46 2,41 2,34 2,29 2,25 2,22 2,19 2,11 2,04 2,00 1,98 

19 4,38 3,52 3,13 2,90 2,74 2,63 2,54 2,48 2,42 2,38 2,31 2,26 2,21 2,18 2,16 2,07 2,00 1,97 1,94 

20 4,35 3,49 3,10 2,87 2,71 2,60 2,51 2,45 2,39 2,35 2,28 2,22 2,18 2,15 2,12 2,04 1,97 1,93 1,91 

21 4,32 3,47 3,07 2,84 2,68 2,57 2,49 2,42 2,37 2,32 2,25 2,20 2,16 2,12 2,10 2,01 1,94 1,90 1,88 

22 4,30 3,44 3,05 2,82 2,66 2,55 2,46 2,40 2,34 2,30 2,23 2,17 2,13 2,10 2,07 1,98 1,91 1,88 1,85 

23 4,28 3,42 3,03 2,80 2,64 2,53 2,44 2,37 2,32 2,27 2,20 2,15 2,11 2,08 2,05 1,96 1,88 1,85 1,82 

24 4,26 3,40 3,01 2,78 2,62 2,51 2,42 2,36 2,30 2,25 2,18 2,13 2,09 2,05 2,03 1,94 1,86 1,83 1,80 

25 4,24 3,39 2,99 2,76 2,60 2,49 2,40 2,34 2,28 2,24 2,16 2,11 2,07 2,04 2,01 1,92 1,84 1,81 1,78 

26 4,23 3,37 2,98 2,74 2,59 2,47 2,39 2,32 2,27 2,22 2,15 2,09 2,05 2,02 1,99 1,90 1,82 1,79 1,76 

27 4,21 3,35 2,96 2,73 2,57 2,46 2,37 2,31 2,25 2,20 2,13 2,08 2,04 2,00 1,97 1,88 1,81 1,77 1,74 

28 4,20 3,34 2,95 2,71 2,56 2,45 2,36 2,29 2,24 2,19 2,12 2,06 2,02 1,99 1,96 1,87 1,79 1,75 1,73 

29 4,18 3,33 2,93 2,70 2,55 2,43 2,35 2,28 2,22 2,18 2,10 2,05 2,01 1,97 1,94 1,85 1,77 1,74 1,71 

30 4,17 3,32 2,92 2,69 2,53 2,42 2,33 2,27 2,21 2,16 2,09 2,04 1,99 1,96 1,93 1,84 1,76 1,72 1,70 

35 4,12 3,27 2,87 2,64 2,49 2,37 2,29 2,22 2,16 2,11 2,04 1,99 1,94 1,91 1,88 1,79 1,70 1,66 1,63 

40 4,08 3,23 2,84 2,61 2,45 2,34 2,25 2,18 2,12 2,08 2,00 1,95 1,90 1,87 1,84 1,74 1,66 1,62 1,59 

60 4,00 3,15 2,76 2,53 2,37 2,25 2,17 2,10 2,04 1,99 1,92 1,86 1,82 1,78 1,75 1,65 1,56 1,52 1,48 

80 3,96 3,11 2,72 2,49 2,33 2,21 2,13 2,06 2,00 1,95 1,88 1,82 1,77 1,73 1,70 1,60 1,51 1,46 1,43 

100 3,94 3,09 2,70 2,46 2,31 2,19 2,10 2,03 1,97 1,93 1,85 1,79 1,75 1,71 1,68 1,57 1,48 1,43 1,39 
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TABELA 11: 99 % Valores Percentis para a Distribuição F 
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TABELA 12: Números Aleatórios 
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