
MÉTODOS DE ESTIMAÇÃO DE VARIÂNCIAS E PARÂMETROS AFINS 
DE CARACTERisTICAS DE CRESCIMENTO EM BOVINOS1 
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RESUMO - O método Iterativo Simples de Henderson (lHSM), o da Máxima Verossimilhança 
(ML) e o da Máxima Verossimilhança Restrita (REML), foram comparados quanlo à estimativa 
de variâncias e covariãru:ias genéticas (~). residuais (r,,) e outros parãrnetms genéticos na 
análise univariada do peso à desmama e aos doze meses. .::. bovinos. Os resultados das diversas 
análises foram comparados aos obtidos com os do método 3 de Henderson (H3), trsdicionabnente 
utilizado para estimar parãmetros genéticos. lllSM. ML e REML convergiram com o mesmo 
número de iterações, porém o REML foi mais exigente computacionalmente. Todas os métodos 
proporcionaram resultados semelhantes para r ii ' porém o REML estimou valores maiores de !Iii ' 
e, oonseqOentemente, valores maiores para as herdabilidades e correlação genética em ambas as 
camcteristicas. Comparado ao REML, as resultados mais próximos foram obtidos pelo ML, e os 
mais discordantes, pelo ID. 

Termos para indexação: gado de corte, componentes de variância, métodos de Henderson. 

METHODS OF ESTlMATION OF VARlANCES 
ANO RELATED PARAMETERS FOR GROWTII TRAITS lN CATILE 

ABSTRACT - The Iterative Henderson Simple Melhod (lHSM), Maximwn Likelihood (ML) and 
Restricted Maximwn Likelihood (REML) were evaluated, regarding genetic (g) and residual 
(rti) variances and oIher genetic pararae!ers estimates from univariate analysis ofbody weights at 
weaning and at 12 monlhs of age in caltle. The resulta of several analysis were compared to Ihose 
obtained by melhod 3 of Henderson (H3), traditionally used in lhe estimation of genetio 
parametera. lllSM, ML and REML converged wilh lhe same nwnber Df iterations, allhough 
REML demaoded more computational time. Ali melhods produced similar resulta for lhe residual 
(co) variances, but REML estima!ed higher values for !Iii' in bolh trai!s and, consequently higher 
values for heritsbilities and genetic correlations. Compared to REMI., ML was similar and H3 
was lhe mos! divergent wilh respect lo lhe genetic parameters estimation. 

Index terms: beef caltle, variance components, Henderson methods. 

INTRODUÇÃO 

o método tradicionalmente utilizado para es
timar parâmetros genéticos no melhoramento 
animal é o método 3 de Hendcrson (1953), que 
utiliza quadrados minímas por ajustamento de 
constantes, e que está disponível em "Software" 
em várias versões (Harvey 1985, por exemplo) 
para microcomputadores. Deficiências associadas 
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a este método, tais como o não controle de vícios 
das estimativas devídos à seleção elou descarte de 
animais, a impossibilidade de utilização do paren
tesco entre os animais envolvídos, e a probabili
dade de mais de uma solução, limitam o seu uso. 

Neste trabalho são estudados o método da 
Máxima Verossimilbança - ML (HartIey & Rao, 
1967) e o método da Máxima Verossimilhança 
Restrita - REML (patterson & Thompson 1971), 
que possuem propriedades desejáveis, principal
mente quando as observações têm distribuição 
normal (Harville 1977) e, ainda, O Método 
Iterativo Simples de Henderson (IHSM) descrito 
por Henderson (1984), que usa pseudoesperanças, 
porém de fácil implementação e uso. 

O objetivo do presente trabalho foi comparar 
entre si o método 3 de Henderson (H3). o ML, o 
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REML e o IHSM, quanto aos aspectos computaci
onais, estimativas de variâncias e covariâncias e 
parâmetros afins na análise univariada do peso à 
desmama (Y ,) e peso aos doze meses (Y 2J de 
animais da raça Canchim, nascidos e criados na 
Fazenda Canchim, municipio de São Carlos, SP, 
de 1982 a 19GG. 

MATERIAL E MÉTODOS 

Os dados utilizados neste trabalho foram obtidos de 
526 remeas e 599 machos da raça Canclrim, filhos de 
52 touros. nascidos e desmamados no periodo de 1982 
a 1988, na Fazenda Canchim, município de São Carlos, 
SP, base fisica do Centro de Pesquisa de Pecuária do 
Sudeste, da EMBRAPA. Foram consideradas duas 
épocas de nascimento (época I: maio a julho, e época 2: 
agosto a dezembro) e nove classes de idade da vaca ao 
parto, em anos, sendo ,; 4 anos e " 11 anos as 
extremas. As caracteristicas analisadas foram Y, e Y" 
ajustados lineannente para 240 e 365 dias, respectiva
mente, por meio das seguintes expressões: 

Y, = PN + (PD - PN)/I, • 240 
Y2 = Y, + (P" -PD)I(I,-I,)' 125 
em que: 

PN = peso observado ao nascimento, em kg; 
PD = peso observado à desmama, em kg; 
P,2 = peso observado aos 12 meses, em kg; 
II = jdade à desmlUI1~ em dia~ 
12 = idade à pesagem P 12~ em dias. 

Métodos de análise 

O modelo mÍsto utilizado foi: 

Y=Xb+Zu+e 

em que: 

Y = vetor de observações (n xl); 

[I) 

b = vetor de efeitos fixos desconhecidos (p x I): 
sexo, época e ano; 

X =mamz de valores conhecidos (n x p). que associa 
os elementos de b ao vetor de dados y~ 

u =vetor aleatório (q x I). que inclui os valores 
genéticos a serem preditos: efeito de touros, 
suposto ter distribuição nonnal com média zero e 
variância I a; ~ 

Z =matriz de valores conhecidos (n X q), que associa 
os elementos de u ao vetor de dados Y ~ 

e =vetor aleatório (n x I), suposto ter distribuição 
nonnal com média zero e variância I cr;. 
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Esperanças e variâncias 

JY] [Xb} [V] [ua2 
+ aZol O ()] 1 ~ = : var: = s e zx n; o~. I [2] 

As estimativas b e íi são obtidas das Equações de 

Modelos Mistos - EMM (Heoderson 1973) -, onde C é 
a inversa generalizada da matriz de coeficientes (Searle 
1971). Em termos matriciais. 

em que: 

R-I = 1fC1~ • T; 0.1 = lIa~* I; G é a matriz de 

covariânci3 de u, e R a matriz de covariância dos 

resíduos~ I é a matriz identidade de ordem n; a; e a: 
as variâncias genética e residual. respectivamente. A 
contribuição do componente G" é devida à varião<:ia 
entre touros e. por hipótese, a variância entre progênies 
do mesmo touro é coostante, sendo 11; e u; mutuamente 
independentes. C II • Cu: e Cu slIo submatrizes da 
inversa generalizada da matriz de coeficientes. 

Métodos de estimação de variâncias e covariândas 

Método 3 

Originalmente proposto por Hendersoll (1953), o 
método 3 baseia-se em reduções de somas de 
quadrados do modelo completo, as quais são igualadas 
às suas esperanças para estimar os componentes como 
em uma análise de quadrados mínimos ortogonais. As 
estimativas de variâncias são obtidas por: 

â~= Y'Y-R(b,U\ â; = R(ufb)-R(q-l)cr; [4) 

Y'Y 
R(b,u) 

T(b,u) 
R(ufb) 

n-T(b,u) tr[Z'Z-Z'XOC' XF X'Z) 

= soma de quadrado das ohservações~ 
= redução devida ao ajustamento do modelo 

compJeto~ 
= posto de (X : Z); 
= R(b,u) - R(b) 

Sob a suposição de acasalamento ao acaso e tama
nho amostral grande, tal que mudanças genéticas alea
tórias são desprezíveis, o método 3 estima componen
tes de variâncias considerando-se os parâmetros de 
uma população-base (Demplle et aI. 1983). Entretanto, 
de acordo com Henderson (1975). ausência de solução 
única e variãocia grande associada ao erro de predição 
são duas deficiências deste método. As estimativas dos 
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parâmetros genéticos foram obtidas através dos proce
dimentos contidos no "User's. Guide for LSt-ALMW" 
(Harvey 1985). 

IHSM 

Este método foi inicialmente denominado de 
'Henderson Simple Method" - HSM; ultimamente, as 
fonnas qusdráticas obtidas do solução deste têm sido 
usadas em procedimentos iterativos, e o método passou 
a ser chamado 'Iterativo Henderson Simple Method' -
lHSM (Henderson 1984). Utiliza psendoesperança, 
pois por pressuposição, os valores iniciais do razão de 

variância (cr! I a;) são iguais aos valOTe5 verdadeiros. 

Inicialmente. absorvem-se os efeitos fixos, resultan
do no sistema: 

[Z'MZ+a:Õ.'Jií ~ Z'MY; M ~ 1- X(X'X)-X' 

A solução aproximado ii obtém-se, substituindo-se 
a matriz de coeficientes por uma matriz diagonal D, do 
forma: 
Diag IZ'MZ+CJ;G'I)ii = Z'MY; Dü = 

= Z'MY e ii = D-1Z'MY [51 

As estimativas de variâncias e covariâncias são 
obtidas considerando-se as pseudoesperanças abaixo: 
E[ú'ú1 = tr[D-'Z'MZ Z'MZD-1a: + D-1Z'M MZD-1a;1 i6} 

E [Y'MYl = TR IZ'MZ a; + M a:J 

o processo é iterstivo, pois a matriz D é função de 
variâncias íniciais~ entretanto. o procedimento é com
putacionalmente fácil. pois envolve somente os elemen
toS do diagonal principal do matriz de coeficientes para 
a solução do vetor u. Uma pressuposição do método 
lHSM é que os elementus do diagonal principal são 
grandes relativamente aos elementos fora do diagonal. 

Método. da ML • REML 

As estimativas de variâm;ias genéticas e residuais 
por ML e REML foram obtidas através do procedi
mento 'VARCOMP" do SAS (SAS 1985, p.RI7). 

Os erros-padrão das estimativas de herdsbilidsde 
foram calculados considerando-se a matriz de informa
ção de Fisber, e expansão, pela série de Taylor 
(KendsU & Stuart 1969). 

As estimativas de covariâncias genéticas e residuais 
em todos os métodos foram obtidas considerando--se a 
relação Cov (Y" Yi) = [Var(Y, + Y2) - Var(Y,) -
Var(Y 2)JI2. 

Edimativas de outros parâmetros genéticos 

Estimativas de coeficientes de berdobilidsde, corre
lações genéticas, fenotípicas, ambiental e residual entre 

as características foram obtidas através de fónnulas 
descritas em Becker (1975), considerando a correlação 
entre meios-irmãos paternos. 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

As estimativas de componentes de variâncias 
entre touros e residuais estão na Tabela 1. 

Tabela 1 - Estimativas de variâncias (kgl) entre 
touro. (g,;) • re.iduais (r,;). 

Método 
Estimativa 

H3 lHSM(7) ML(7) REML(7)* 

g" \18,17 124,77 132,10 144,50 

ir, 100,40 104,98 122,81 134,66 

g" 95,33 85,49 91,23 106,85 

ru 594,80 597,09 585,28 595,99 

~; 493,77 493,72 485,11 521,14 

r" 886,35 903,98 877,64 892,32 
* Námero de iterações 
+Cov (Y" Yi.) = IVar(Y, + Yi.) Var(Y,) -
Var(Y 2)lf2. 

o método da MI.. convergiu com sete e oito ite
rações para Y.. e Y 2, respectivamente, enquanto 
que o REMI.. convergiu com seis iterações para 
ambas as caracteristicas, porém com apenas três 
iterações as estimativas de parâmetros genéticos 
tinham precisão de duas casas decimais. 

A Fig. I ilustra O comportamento das estimati
vas de variâncias e covariâncias em cada iteração. 
Estes resultados, no entanto, devem ser analisados 
com cautela, pois de acordo com Rothschild et ai. 
(1979), a natureza dos dados. a qualidade dos 
valores iniciais, o método de estimação e ainda o 
algoritmo usado, devem ser analisados conjunta
mente. 

Hemmerle & Hartley (1973), analisando uma 
amostra pequena de dados em um experimento fa
toria!, verificaram que as estimativas para os efei
tos fixos convergiram em dez iterações, e a dos 
componentes aleatórios, em treze. De acordo com 
pesquisas realizadas por Rothschild et ai. (1979), 
na anãlise de dados de produção de leite na pri
meira e segunda lactações, cerca de 30 iterações 
por MI.. foram necessárias para estimar parâme-
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tros da população livres de vícios devidos à sele
ção. 

A rapidez de convergência obtida no presente 
trabalho com ML e REML. no entanto. está de 
acordo com o esperado teoricamente para carac
terfsticas univariadas. uma vez que foi usado o al
goritmo de Newton-Rapsbon. o qual permite lo
calizar um valor maximizante dentro de poucas 
iterações. quando o valor inicial está na vizi
nhança do verdadeiro valor. ou seja, a verossimi
lbança por este método incrementa monotonica
mente quando está próxima dO máximo (Jennricb 
& Sampson 1976, Harville 1977). 

Nas estimativas de componentes de variância 
genética e residual, para características do sêmem 
através de REML, cerca de 11 iterações foram ne
cessárias (Taylor & Everett 1985), resultados se-
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melbantes aos obtidos por Hemmerle & Hartley 
(1973), porém mais lento do que os obtidos aqni. 

Mesmo que OS métodos ML e REML convir· 
jam para estimativas dentro do espaço de parâme
tros, um problema existente é saber se a estima
tiva obtida representa uma solução máxima global 
ou se é apenas máxima local (Henderson 1986, 
Groeneveld & Kovac 1990). Na verdade, apenas 
para a análise de variância com dados balancea
dos e ainda para estimativas dentro do espaço de 
parâmetros é que o máximo global pode ser ga
rantido. No caso de dados desbalanceados. tem-se 
certa garantia de solução máxima global quando 
se usam diferentes valores iniciais e estes conver
gem para a mesma solução. 

As estimativas de correlações estão na 
Tabela 2. As correlações fenotipicas, consideradas 
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de médios a altos, foram similares em todos os 
métodos, o que indica que há variação para a taxa 
de crescimento corporal da desmama aos doze 
meses de idade. Da mesma forma, as correlações 
residuais foram constantes, o que mostra que os 
efeitos residuais obtidos nas análises de variância 
variaram entre as características, porém a 
proporcionalidade se manteve entre os métodos. 
ML e REML proporcionaram correlações 
genéticas ligeiramente superiores a I, mostrando 
que, mesmo que se tenham estimativas de 
variâncias positivas, é passiveI que parâmetros 
genéticos obtidos em função destas se situem fora 
do espaço de definição. Segundo Henderson 
(1986), apenas o \ISO do algoritmo EM 
("Expectation-Maximízation"), de Dempster et ai. 
(1977) pode proporcionar estimativas dentro do 
espaço de definição. 

Através das Tabelas 1 e 3, verifica-se que todos 
os métodos apresentaram estimativas de cova
riância e de herdabilidade menores que as obtidas 
por REML, para ambas as caracteristicas. O mé
todo da REML apresentou estimativas de compo
nentes de variâncias entre touros e de berdabili
dade para Y, mais consistentes com as obtidas por 
REML para Y .. ao passo que o método 3 foi o 
mais consistente para Y,. As estimativas dos 
componentes de variâncias residuais obtidas por 
ML para ambas as caracteristicas foram viciadas 
para menos em cerca de 2,0".4 em relação às obti
das por ML. Corbei! &. Searle (1976) e HarviJIe 

TABELA 2 - Estimativ.. de correlações entre o 
peso à desmalD. e pelO de- doze meses 
de animais 0uu:IJim. 

Correlaç§o H3 IHSM ML REML 

Genética 0,95 1,01 1,12 1,08 
Fenol/pica 0,71 0.71 0,73 0.73 
Ambieotal 0,51 0,47 0,34 0,29 
Residual 0,68 0.67 0,69 0.68 

(I977) relataram a comparação dos quadrados 
médios residuais entre ML e REML e apresenta
ram propriedades gerais desses estimadores. 

A Tabela 4 mostra as estimativas dos coefici
entes de variação genético-aditivo, fenotlpico, 
ambiental e residual, expressos em percentagem 
em retação à media da característica. 

Em ambas as características, as estimativas 
obtidas através do método 3 foram inferiores às do 
REML. A diferença foi maior para o componente 
de variância entre touros. O método 3. conforme 
disenssão de Henderson (1973) e Dempfle et ai. 
(1983), produz estimativas não viciadas quando 
as esperanças são consideradas sob a suposição de 
que Var (u) = Ia;. iSlo é. que as touros não sejam 
relacionados. Conforme Dempfle et ai. (1983). o 
método 3 estima componentes de variâncias con
siderando-se as parâmetros de uma popnlação
-base, porém quando usado em população subme
tida à seleção. as estimativas obtidas são viciadas 
para menos. Em uma raça sintética de bovinos 
como é a Canchim. certamente na sua formação e 
consolidação. a seleção tem atnado de alguma 
forma, tendo conseqüência na precisão das esti
mativas. 

Na presença de seleção (Dempfle et ai. 1983. 
Henderson 1984, Carabado etal. 1989) sobre as 
caracteristicas de desenvolvimento, e, ainda, a 
Dão-inclusão da matriz de parentesco (Carabafto 
etal. 1989, Cueetal. 199Q, Woodetal. 1991). há 
urna tendência de se obterem valores menores 
para os componentes de variâncias entre touros. 
Como os métodos da ML e da REML controlam 
eJou nurunuzam vicias das estimativas 
decorrentes de seleção (Rotbschild et ai. 1979, 
Henderson 1986. Onweltjes et ai. 1988, Vanraden 
&. Jung 1988), isto explica, em parte, os valores 
maiores obtidos para as variâncias genéticas e 
conseqOentemente das estimativas de b' 
proporcionadas por estes métodos, sendo o da 

TABELA3- Estimativas de berdabilidade do peso à desmama (Y,) e aos doze meses (Y,,) de animais 
CtlllChim 

H3 

0,66 ±0.13 
0,39±O,10 

IHSM 

0,69 ±0.16 
0,34 ±0.15 

ML 

0.74 ±O,16 
0.38 ±0,1I 

REML 

0,78 ± 0,18 
0,43 ± 0,14 
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TABELA 4 - lWImatlva. de coellcient .. 
varlaçio, % 

de tados, associados às excelentes propriedades do 
REML, sugerem a sua escolha para estimar pa
râmetros genéticos no melhoramento animal. 

10 lliSM ML REMI.. 

Genétiro-aditi\'ll(l) 11,14 11,76 12,10 12,65 
Genético-adjtiva(2) 9,59 9,0& 9,38 10,15 
FenotIpica (I) 14,06 14,14 14,10 14,32 
Fenotlpica (2) 15,38 15,44 15,28 15,52 
Ambiental (I) &,16 7,86 7,24 6,71 
Ambiental (2) 12,03 12,49 12,07 II ,74 
Residual (I) 12,&4 12,86 12,73 12,&5 
Residual (2) 14,62 14,76 14,54 14,67 
a ·1" refere-se a peso à ~ e "2111

,. a peso aos 
dozesmeses 

REMI. mais indicado, visto que este considera os 
efeitos fixos associados ao modelo para estimar a 
variância residual, enquanto o MI. não o faz. 

Outro fator que pode influenciar as estimativas 
h', quando se considera a correlação entre meios
-innãos paternos, é que, sob a suposição de acasa
lamentos ao acaso e ausência de endogamía, o 
componente de variância entre touros pode super
estimar a variância genética aditiva. dado o fato 
de ignorar os efeitos de dominância direcíonal. 
Segundo Tempe1man & Burnside (1990), pouca 
atenção tem sido dada aos efeitos genéticos, os 
quais podem influenciar o desenvolvimento dos 
animais, principalmente em cruzamentos. Neste 
caso, a amostragem dos genótipos e a mudança 
genética aleatória podem provocar alterações 
consideráveis na variância genética e nos valores 
de h'. 

Finalmente, vale ressaltar que os componentes 
do ambiente estão constantemente interagindo en
tre si e modificando as fontes de variação ambien
tai. Como a herdabilidade é dependente da vari
ância residual, quaisquer mudanças neste compo
nente podem provocar alterações drásticas nos 
valores de h'. 

CONCLUSÃO 

Os métodos de estimação estudados proporcio
naram resultados semelhantes quanto às variân
cias residuais; porém, todos subestimaram as es
timativas de variâncias genéticas e de herdabili
dades, quando comparados ao REML. Estes resu)-
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