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RESUMO

Foram comparados trés procedimentos de estimacdo de componentes de variancia
visando a predicdo de valores genéticos: quadrados minimos (LS), maxima
verossimilhangca (ML) e maxima verossimilhanca restrita (REML). A estimacao pelo
método ML apresentou convergéncia mais rapida do que pelo método REML. As
herdabilidades obtidas pelos métodos ML e REML foram bastante similares e de
magnitudes superiores a obtida pelo método LS. O procedimento REML, embora
computacionalmente mais complicado, foi o mais preciso. A sele¢do e estimagdo de
ganhos genéticos devem ser realizadas a partir do procedimento REML iteragindo
nas equacdes de modelo misto (BLUP).
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ABSTRACT

VARIANCE COMPONENT ESTIMATION AND PREDICTION OF BREEDING
VALUES BY THE RESTRICTED MAXIMUM LIKELIHOOD (REML) AND BEST
LINEAR UNBIASED PREDICTION (BLUP) METHODS IN Pinus

Three procedures of variance component estimation for the prediction of breeding
values were compared: least square (LS), maximum likelihood (ML), and restricted
maximum likelihood (REML). The estimation by ML showed faster convergence than
REML. Heritabilities estimated through ML and REML were similar and superior than
those estimated LS. REML was the most precise but also the most computacionally
difficult. Selection and estimation of genetic gains must be based on REML iterating
on mixed model equations (BLUP).
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1. INTRODUGAO

A predicdo de valores genéticos e os métodos de selecdo dependem,
essencialmente, de estimativas de componentes de variancia. Os métodos de
predicdo de valores genéticos denominados indice de selecdo, melhor predicao
linear (BLP) e melhor predicdo linear ndo viciada (BLUP) sdo fundamentados no
conhecimento ou estimacdo precisa dos componentes de varidncia genética e
fenotipica (HENDERSON, 1977; HAYES & HILL, 1980). Esses trés métodos sé&o
comumente considerados no melhoramento de espécies perenes (RESENDE et al.,
1995) e,via de regra,os componentes de variancia sdo estimados pelo método dos
guadrados minimos, tais como os procedimentos de analise de variancia (métodos I,
I e ) descritos por HENDERSON (1953). Estes procedimentos (de solucéo
explicita) permitem trabalhar com um certo nivel de desbalanceamento e se reduzem
a usual andlise de variancia quando os dados séo balanceados.

Por outro lado, existe uma quarta situacdo de predicdo de valores genéticos, em
que as variancias sdo desconhecidas e os desbalanceamentos sdo tais que a
estimagdo pelo método dos quadrados minimos apresenta eficiéncia desconhecida.
Nestas situacdes, outros procedimentos de estimacdo de componentes de variancia
sdo demandados e a predicdo de valores genéticos deve ser realizada
simultaneamente a estima¢&o dos componentes de variancia.

Em inferéncia estatistica, os procedimentos adequados de estimacdo devem
apresentar as seguintes propriedades desejaveis: ndo vicio, consisténcia,
"completitude”, suficiéncia e eficiéncia. O método de estimacdo por quadrados
minimos (LS), na situacdo de dados desbalanceados, apresenta a propriedade de
ndo vicio, mas suas demais propriedades estatisticas sdo pouco conhecidas
(SEARLE, 1971). Outra grande desvantagem do método LS é a possibilidade de
obtencdo de estimativas negativas de componentes de varidncia. Assim,
recentemente (apos 1967) outros processos tém sido considerados para a estimacgao
de componentes de varidncia, notadamente aqueles ligados a maxima
verossimilhanga (ML). HARTLEY & RAO (1967) derivaram um procedimento de
maxima verossimilhanca para estimagdo de varidncias no contexto dos modelos
lineares mistos. Este foi, posteriormente, modificado e aplicado por melhoristas
animais (HENDERSON, 1973; HILL & NICHOLAS, 1974; SCHAEFFER, 1976;
THOMPSON, 1973, 1976, 1979; GIANOLA et al.,1989).

Os estimadores de maxima verossimilhanca apresentam as seguintes
propriedades desejaveis (KENNEDY, 1981): translacdo invariante (ndo afetados por
mudangas nos efeitos fixos); suficiéncia, consisténcia e eficiéncia. Outra vantagem
da ML é a geracdo de estimativas ndo negativas de componentes de variancia. Por
outro lado, os estimadores ML sdo viciados em decorréncia de dois aspectos
(SHAW, 1987): imposicdo de restricdo de ndo negatividade e perda de graus de
liberdade devido a estimacgédo dos efeitos fixos.

Visando eliminar esta segunda fonte de vicio, PATTERSON & THOMPSON
(1971) apresentaram uma modificacdo ao método ML, o qual passou a ser
denominado de maxima verossimilhanca restrita ou "residual" (REML) por HARVILLE
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(1977). Além do aperfeicoamento de natureza estatistica, 0 método REML mantém
as demais propriedades do ML. REML é equivalente a ML para um conjunto de
dados que tenham sido padronizados para média zero. A modificacdo realizada
conduz a estimativas idénticas aquelas obtidas por analise de variancia, se o
delineamento for balanceado e as restricbes de ndo negatividade forem ignoradas.
Outros procedimentos (ndo iterativo, portanto de solugdo explicita) de estimacdo de
componentes de variancia referem-se a estimagao quadratica ndo viciada de norma
minima (MINQUE) (RAO, 1970) e estimagdo quadratica ndo viciada de variancia
minima (MIVQUE). Conforme relatado para a REML, para dados balanceados, o
método MINQUE, também conduz a resultados idénticos aos da analise de variancia.
Entretanto, € computacionalmente mais complicado e teoricamente pouco entendido
(THOMPSON, 1979). ANDERSON (1984) relata que os procedimentos MINQUE &
MIVQUE sao de pouca utilidade prética, pois dependem do conhecimento prévio dos
valores dos componentes de varidncia a serem estimados. Em resumo, os métodos
de maxima verossimilanca sdo mais flexiveis, ndo exigindo delineamentos
balanceados e geralmente conduzindo a maiores eficiéncias que o método de
quadrados minimos. Além disso, sugere que os estimadores ML e REML podem ser
robustos a desvios da normalidade (HARVILLE, 1977). Assim, o método REML
tornou-se, recentemente, o principal método de estimacdo de componentes de
variancia e tem sido amplamente empregado em melhoramento animal
(SCHAEFFER et al.,, 1978; THOMPSON, 1979; KENNEDY, 1981; MEYER, 1989a;
MEYER & HILL, 1991; MEYER, 1991a; THOMPSON & HILL, 1990; SEARLE et al.,
1992).

O método REML ¢é iterativo e, portanto, demanda grandes recursos
computacionais. Por outro lado, programas que economizam computacdo através da
consideracdo de estruturas particulares de dados tem sido desenvolvidos (MEYER,
1988; MEYER, 1991b; BOLDMAN et al., 1993; GROENEVELD et al., 1990;
MARTINS et al., 1994; LOPES, 1994) e a aplicacdo da REML tem sido grande. No
Brasil, a aplicagdo do método iniciou-se com os trabalhos de FREITAS (1991),
FREITAS & VENCOVSKY (1993), LOPES et al. (1993a; 1993b) e MARTINS et al.
(1993).

O presente trabalho tem como objetivos a estimagdo de componentes de
varidncia e predicdo de valores genéticos, simultaneamente, através dos métodos
REML e BLUP empregando-se as equa¢Bes de modelos mistos, para a selecdo de
progénies ou parentais superiores de Pinus maximinoi.

2. MATERIAL E METODOS

2.1. Modelo misto e estimacédo pelo método da maxima verossimilhanca restrita
(REML).

Excecao feita a delineamentos completamente balanceados, 0 método REML
demanda procedimentos iterativos, realizados através de equagfes de modelo misto,
pelo procedimento BLUP (HENDERSON, 1973, 1975). Assim, o procedimento REML
sob modelo misto realiza, simultaneamente, as operacdes de estimacdo (BLUE) dos
efeitos fixos por quadrados minimos generalizados, de estimacdo de componentes
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de variancia por REML e de predicdo (BLUP) de valores genéticos. Assim é uma
ferramenta poderosa e elegante de selec¢éo.

Varios algoritmos computacionais para obtencdo de componentes de variancia
por REML como MS (Method of scoring, de PATTERSON & THOMPSON, 1971,
THOMPSON, 1973; SCHAEFFER et al., 1978); EM (Expectation -Maximization, de
DEMPSTER et al.,, 1977); DFREML (Derivate-free Restricted Maximum Likelihood,
de SMITH & GRASER, 1986 e GRASER et al., 1987), tem sido desenvolvidos
visando maior facilidade de processamento (MEYER, 1989a; HARVILLE &
CALLANAN, 1990). Dentre estes, os mais usados sdo o EM e DFREML. O algoritimo
EM é muito estavel, numericamente, apresentando convergéncia mesmo que oS
valores iniciais ndo tenham sido adequados. Entretanto, uma inconveniéncia do
algoritmo EM, é a lentiddo para estimativas proximas ao limite do espaco de
definicdo paramétrica (por exemplo, quando uma variancia tende a zero). Os
algoritmos  livres de  derivadas  (derivative-free)  apresentam  vantagens
computacionais, pois evitam a inversdo de matrizes de elevada ordem. Os
estimadores obtidos pelo EM sdo idénticos aos de HARVILLE (1977) e MEYER
(1989a). Se valores iniciais positivos forem utilizados, a convergéncia para valores
ndo negativos é garantida (HARVILLE, 1977).

O emprego do algoritmo EM para estimagdo de componentes de variancia
descrito neste trabalho é similar ao procedimento relatado por KENNEDY (1981).

Considerando o modelo linear mais simples (RESENDE et al.,1995), tem-se:

Y=Xp+Zp+X, (1

onds;

Y & o vetor dos dados, [§ € o velor de efeitos fixos, | € o vetor de valores
genéticos, ¥ & o vetor de erros e X e Z sao matrizes de delineamento ou
Incid&ncia. Para o caso univariado e sendo R = Var (e) = |2 e V =Var (1) =
Agi , tem-se que V(y) = ZAZ' q:ri-i—lcs ; B ep podem ser
estimados a partir das seguintes eguagdes de modelo misto:

= -

- b TR i 7 [g} [X’Y]
= il |2
X zz+A"Nodl03)| M ] (2

onde: | é a matriz identidade, A é o numerador da matriz de parentesco entre

os individuos (progénies) avaliadas, G2 é a variéncia ambientale o 5 € fungao
oo ’ - . 2 2 o

da variancia genética aditiva. Assim, desde que ¢, e G, oua herdabiiidade (h*

= g2 /(o5 +o7)) sejam conhecidos, [ e UL podem ser estimados a partir de

{2),

Sendo A a matriz identidade, o método iterativo em BLUP (através das
equacdes de modelo misto) segue 0s seguintes passos:
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a) Partindo-se de um valor inicial (estimado previamente ou assumide}de h*
(ou g2/ g} ) obtém-se | e B a partir de (2).
(b) Obtém-se G35 e G2 a parlir das seguintes expressdes (HARVILLE, 1977
MEYER, 1989a):
53 = [wv - Xy - ‘*z"r] I IN=r(X}]
&3 =|Wi+od v Cxz)/a.
onde:
N =nimero total de observagles.
MX) =posto de X ou ndmere de colunas linearmente
independentes de X.

. 2.1 X% X3

C,, edaforma = T,
Gy Gy ZX ZZ+47(0,/0%)

g=  numerodeelementos aleatdrios (n°. de individuos ou progénies ou valores
gendticos a serem preditos),

fr= operagio frago matricial ou soma dos elementos da diagonal da matriz.

{c) Subslitui-se em (2), ﬁ% e {'si obtidos em (b} e obtém-se novos valores para
Beu.
{d) Entra-se novamente em (b), usando [ip, e G2 /G eserepetecprocesso

alé a convargéncia

Na convergéncia, examinam-se os pardmetros B.i,G3 e 6. A

velocidade de convergéncia & tanto maicr quanto mais acerada (proxima da
verdadeira) for a informagae inicial utifizada,
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Na maioria dos casos, Ag; elg: em (2} devem ser substituidos por

matrizes de varidncia-covaridncia G e R, pois ndo existe homogeneidade de
variancias genéticas & ambiantais associadas aos diferentes dados.

Na predi¢cdo de valores genéticos de vérios caracteres, G e R (matrizes ndo
singulares) encerram também covaridncias entre caracteres e 0s requerimentos
computacionais sdo enormes. Assim, procedimentos que implicam em reducdo de
computacdes tem sido desenvolvidos, tais como a transformacdo do REML
multivariado para univariado, através do método denominado transformacéo
candnica (THOMPSON & HILL, 1990; FREITAS et al., 1994).

2.2. Aplicagdo a dados experimentais

Consideram-se neste estudo, dados referentes a um teste de procedéncia e
progénies de Pinus maximinoi (material genético pertencente a rede experimental da
CAMCORE - Central America and Mexico Coniferous Resources), obtidos a partir de
SAMPAIO (1995). O experimento foi conduzido no delineamento de blocos
casualizados com nove repeticdes e seis plantas por parcela. Foram avaliadas oito
populacdes e 102 progénies de polinizagdo aberta (meios-irmaos) em dois
experimentos distintos em uma mesma fazenda, conforme Tabela 1.

TABELA 1. Estrutura experimental associada aos dados empregados
no estudo.

Experimento 1 Experimento 2
Procadéncias Progénies Procedéncias Progénies

1 1-16 2 64-71 (+ 6 comuns)
2 17-31 3 72-82 (+ 2 comuns)
3 32-45 6 83-89

4 46-57 7 90-96

5 58-63 8 97102

Visando a selecdo de progénies ou parentais, trabalhou-se a nivel de médias de
progénies em cada experimento. Conforme modelo linear apresentado por
RESENDE et al. (1995) define-se o vetor aleatério ma ser predito, o vetor fixo b e
componentes de variancia a serem estimados:

Parte do Boletim de Pesquisa Florestal, Colombo, n.32/33, p.23-42, Jan./Dez. 1996.



e 2 f

a

o} O
B= D216, PPy ] 3 W= [ VA - VA Var[u] ;A'
d

ui = variancia dos valores genéticos aditives de progénies. Equivale a ¥4 da
variancia genética aditiva;

n’% = viariancia residual ao nivel de médias de parcela e equivalente a
i:% +-F 3 nndeaﬁ & a variancia dentro de parcela, g? € a vanancia

entre parcelas e n e b, s30 os nuimeros de plantas por parcelas e de

blocos, respectivamente.

Define-ze ainda:

L = efeitofixo da média geral,

£, = efeitofixo do experimento 1.
£, = efeitofixo do experimento 2.
PI
v

efeito da procedéncia |.
= valor genético associado a progénie i, integrante
do vetor - de valores gendticos

Al

Nesta situacdo tem-se a seguinte estrutura de variancias dos dados:
VAR(Y)=V=ZUZ'+R. Uma vez aceita a condicdo de homogeneidade de variancias

" . . VA2 A2 A ~
genetlcas e ambientais, tem-se V= ZAZ OA +|0e' Mas como as progenies nao sao

aparentadas entre si, V=2IZ'0% +162=27'05 +|62. Assim, o sistema de equagdes

lineares mais adequado a esta situacéo é definido por:
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XK Xz ﬁ [};JY]
ZX ZZ+leilod)| LF s @)

sendo

B e [l obtidos a partir da solugdo deste sistem;a. Solugdo equivalente

& estimar l§-= [X’KJHLX'Y g p1=[Z’Z+ I{ﬂ'i‘iﬁi ]} VAl X{;J. onda, com

homoganeaidade de ;fariancias. a2 esbimacac GLS de ﬁequivale al0Ls. Arelagcao
T l=h"

?L:ac:r2 gl =—— sar determinada a partir da herdabilidade (h%). Meste
5] 2 p'Dd-e p
il

caso, h' a nivel de médias de familia foi o par@metro inicial usado no processo
interalivo. 3}, =0.6234 fof a estimativa prévia utilizada, tendo side obtida pelo
m&tode de quadrados minimes ordindrics (Maodelo 1l de HEMDERSON, 1853),

Apds a converg@ncia, os valores finais da |3 e }1 foram utilizados
na predico dos valores genéticos das progénies através da expressio
Qiﬁ = |3i +[iy  onde ﬁ & o efeito da procedénciaie [1,, & o efeito da progénie
K da procedéncia i, conforme RESENDE &t al. (1885). Os resultados foram

apresentados em termos de 1= i+ gjx -

2.3. Comparacao de metodologias de estimacédo de componentes de variancia

Para efeito de comparacdo com o procedimento REML, foram preditos valores
genéticos considerando varidncias conhecidas (na realidade usando 1=0,6294,
conforme estimativa obtida pelo método Il de Henderson) e, também, estimadas
pelo método da maxima verossimilhanca (ML) irrestrita. Segundo o algoritmo EM, os

estimadores de 05 e 02 por ML foram (SCHAEFFER, 1976):
of :[T"r . o ﬁZ":’]! N

p
TA

; -1
u,ﬁ+g§ r [Z'ZH{GEMiﬂ 1!:1

As computacdes foram realizadas empregando-se o software MATLAB (Matrix
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Laboratory) desenvolvido pela Universidade de Stanford-USA (MATLAB,1992).
O critério de convergéncia utilizado foi de 4 casas decimais para

2 2
os parametros , e h? e 7 casas decimais, para os componentes Ga 80 0

numers de decimais foi observado atraves da diferenca entre o resultado obtido
2m uma iteracac & na anterior.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO
3.1. Estimacdo de componentes de varidncia e convergéncia

As estimativas dos componentes de variancia e herdabilidade ao nivel de média
de familias obtidas pelos métodos iterativos ML e REML estdo apresentados nas
Tabelas 1 e 2, respectivamente. O critério de convergéncia adotado produziu
resultados concordantes com os obtidos por LOPES et al. (1994), os guais
concluiram que o uso de 4 decimais é adequado. Por outro lado, SCHENKEL (1991)
usou, como critério de convergéncia, a diferenca entre os valores genéticos preditos
em uma determinada iteracdo e na anterior, implicando em um maior namero de
iteracoes.

TABELA 1. Estimativas de componentes de varidncia e herdabilidade para o
caréter volume de madeira em Flrus maximine, obtidas através
do método da méxima veressimilhanga restrita (REML)".
Ne da ~3 A |
toecgo  TAI0TH  oloao™) A e
1 4,1960 26410 05234 06137
2 48373 3.0200 06243 06158
3 4,853 30052 06134 086175
4 4, 8685 29022 06146 06193
5 48835 29788 0.6100 08211
E? 4+B§BE 29657 Gﬁ?ﬁﬁ n.agzs
36 51307 2.7608 0,5381 0,6502
3? 51384 2.78542 05380 06510
57 52175 2 6854 0547 06602
Sﬁ 5,2222 26813 CI.ETBE ﬂ,ﬁi_?ﬂ?
95 5,3328 2,5859 04849 06734
95 53332 25858 04848 0E73s
o7 53335 25855 04848 06735
" Smbologla contorme definida no material e métodos,
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TABELA 2. Estimativas de componentes de varidncia e herdabilidade para o
carater volume de madeira em Finus maximingi, obtidas através

do método da maxima vercssimilhanga (ML),

N da 7
Reragio GA[HU‘_“J {F%{x[{}-“} A R

' 4,1960 265410 06254 0.6137
2 4,4423 27729 06242 0.6157
3 4,4571 27597 08192 0.6176
A 4.4714 27460 0,5142 0.6195
5 4,4855 27343 06086 0.6213
6 4,491 2.7221 0,6050 0.6231
80 48812 2,3860 90,4668 0,6717
81 4,881 22857 0.4887 0,6717
B2 4,881 2,3854 0.4886 0,6718
a7 4,837 2,3833 0,4881 0,6720
8 4,5840 2,3536 0,4880 0,6720
B £,8844 2,3533 0,4880 0,6720

* Simbalogia conforme definida no material @ métados,
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TABELA 3.Valores genéticos preditos através de trésprocedimentos:

fj - considerando variancias conhecidas; 1,

varidncias estimadas pelo método ML; i3
varidncias estimadas pelo método REML.

usando

usando

-

-

Progénies t 12 13

1 0,2265 02267 02268

2 02247 0,2248 02248

3 02168 02159 {2159

4 02099 0,2088 0,2086

5 0,1788 0,1748 01745

6 0,2668 02709 02710

7 0,2961 0,2154 0,2154

8 0,2190 0,2186 0,2186

9 0,2185 0,2180 02180
10 0,2450 00,2471 0,2471
1 02358 0,2369 0.2370
i2 0.2077 02062 0,2062
13 02084 0.2033 0,2033
14 0,2304 0.2310 0,231
i85 02518 D,2545 0,2545
16 02219 02218 0,228
17 0,2251 02250 0.2250
18 0,2218 02470 02214
19 02183 02214 0.2208
20 02818 0,2208 02625
29 02144 0,2624 02133
2 02355 02233 0.2365
23 0,1964 02365 0,2062
24 02308 0,2083 02412
25 0,208 02411 02075
26 02252 0,2075 02253
27 02182 02253 02178
28 0,2359 02323 02323
29 0,2238 0,1920 02245
30 0,2458 0,2630 02478
1 0,1940 02483 0,1949
32 0.2608 02337 0,2631
33 0,2538 0,2524 02483
34 00,2335 02411 02387
a5 02511 02628 0,2524
36 0,2408 02612 02412
37 0,2502 02300 0,2613
38 02357 0,2193 0,2330
39 0,22089 0.2349 02182
40 ' 0,2351 0,2354 00,2249
41 0,2355 0,2408 0,2354
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Pragénies {51 ty t3
42 0.2406 0,2553 T.2408
43 0,2538 0,2227 0,255%
44 0,2240 02274 0.2226
45 0,2283 0,2137 0,2274
45 0,2135 0,2362 0.2137
47 0,2340 02237 023862
48 02227 0,2240 02238
49 0.222% 01872 02241
50 0.1894 02522 01872
51 01723 0,1686 0,1685
52 02069 0,2064 0,2054
53 0,2373 0,2397 02358
54 01973 0,1858 0,1959
55 00,1882 0,187 0,1870
56 0, 2326 0,2346 0,2347
57 0,2210 0,2219 0,2219
54 0,2320 0,2357 0,2355
g 01730 Q171 0,1711
60 0,2017 0,2025 0,2025
&1 01862 0,1856 0,1855
0,1930 0,1930 0,1830
63 01727 0,707 0,1707
64 £,2059 0,2040 0,2028
BS 0,2203 0,229 01,2206
B6 0,2210 0,2316 0,2316
67 02222 0,2219 0,2219
68 0,2176 02168 0,2168
(1] 02212 0,2208 0,2208
70 0,24594 0,25%6 02517
g 0,2266 0,2267 0,2267
72 0,2526 0,2617 02618
73 0,1937 0,1B96 0,1895
74 D,2468 D,2477 0,2477
75 0,2247 0,2234 0,2234
76 02093 0,2066 0,2065
7 2143 02121 0,2120
T 0,2500 0,2512 02512
79 0,2357 0,2356 0,2355
B0 0,2238 0,225 02224
81 0,2541 0,2556 0,2556
B2 0,2472 0,2481 02482
B3 02217 02189 0,2188
B4 0,2424 0,2437 0,2437
3 0,2383 0,2382 0,2382
B6 00,2454 0,.2459 0,2450
a7 0, 2604 02623 02624
1 0,2384 02383 02393
89 0,2308 02288 0,229
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Progénies ( ty i3
ao 0,2286 02277 02277
o 02580 0.2589 02593
a2 0,2385 0,2385 02385
23 02223 02208 028
94 02276 02266 02266
25 0,2449 024568 0.2456
96 0, 2447 0,2454 02454
a7 0201 0,183 0,799
a8 0,2280 02285 0,2286
a9& 02178 02174 02174
100 02177 02173 0,2173
m 02532 0,2561 02562
102 0,2148 0.2142 02141

Entretanto, foram necessérias 89 e 97 iteracBes para se obter uma preciséo de
10 nas estimativas de herdabilidade, pelos métodos ML e REML, respectivamente.
Utilizando o algoritmo EM, FREITAS & VENCOVSKY (1993) necessitaram de 40
iteracBes para a convergéncia pelos métodos ML e REML e JENSEN & MAO (1988)
necessitaram de mais de 100 itera¢des para a convergéncia pelo método REML.

O método ML foi mais vantajoso pois demandou menor nimero de iteragdes,
além de ser cumpotacionalmente mais simples que o REML. Ambos convergiram
para valores similares de herdabilidade (0,6720 para ML e 0,6735 para REML).
Entretanto, 0 método ML tem a desvantagem de néo considerar a perda de graus de

liberdade na estimacdo dos efeitos fixos do modelo linear misto. Isto subestima o

componente C')i, conduzindo também, a subestimagcdo do componente éf\. Estas

subestimagfes sdo tanto maiores quanto maior o ndmero (posto de X) de equagdes
independentes para os efeitos fixos em relacdo ao nimero (N) total de observag@es.
Como neste caso o posto de X é pequeno em relagdo a N, ambos os métodos
conduziram a resultados similares, embora o0 método REML seja mais preciso.
FREITAS & VENCOVSKY (1993) também obtiveram resultados similares por esses
métodos.

Em comparacdo com o método tradicional de estimacdo por quadrados
minimos (h2 = 0,6137), verifica-se que a herdabilidade associada ao conjunto de
dados foi maior. Entretanto, devido ao pequeno desbalanceamento, a diferenca entre
as duas estimativas (por quadrados minimos e por REML) foi de pequena
magnitude. Sob completo balanceamento, os dois métodos conduzem a resultados
idénticos, desde que ndo sejam impostas restricbes de nédo negatividade ao método
REML (ANDERSON, 1979).

3.2. Predicao de valores genéticos

Nas comparacdes entre os procedimentos de predicdo de valores genéticos: (i)
com variancias conhecidas (estimadas pelo método de quadrados minimos (tl); (ii)
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com variancias estimadas pelo método ML (tz); (iii) com variancias estimadas pelo

método REML (?[3); verificou-se que para as melhores progénies, os métodos ML e

REML sob BLUP conduziram a maiores valores genéticos preditos, em relacdo ao
método de quadrados minimos. Portanto, aceitar as varidncias como conhecidas,
qgquando na realidade elas ndo eram, conduziram a subestimativas de ganhos
genéticos.

Dentre os procedimentos de predi¢cdo estudados, o mais acurado foi o REML
sob BLUP. Portanto, 0 mesmo deve ser utilizado para selecdo e estimagdo dos
ganhos genéticos em Pinus maximinoi.

4. CONCLUSOES

A estimacdo de componentes de variancia pelo método ML apresenta
convergéncia mais rapida do que pelo método REML.

As estimativas de herdabilidade obtidas pelos métodos iterativos ML e REML
sdo similares, porém, de magnitudes superiores a obtida pelo método explicito
de quadrados minimos.

O procedimento ML, embora viciado, é satisfatorio, na presente situagao.

O procedimento REML, embora computacionalmente mais complicado, é o mais
preciso.

A selecdo e estimagdo de ganhos genéticos devem ser realizadas a partir do
procedimento REML iteragindo nas equacdes de modelo misto (BLUP).
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