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A simulacdo de dados desempenha um importante papel nas pesquisas cientificas, particularmente no
melhoramento genético animal, minimizando os gastos na montagem do experimento.

Marby e See (1990), Analla et al.(1995), Carneiro et al.(2002) e Fonseca(2003) simularam dados para
a avaliacdo genética de caracteristicas quantitativas. Meuwissen et al. (1995) usou simulacdo para
analisar aspectos de avaliacdo genética de caracteristicas categéricas, Israel e Weller (1998) e Israel e
Weller (2002) geraram genes candidatos e efeitos de Qtls por meio da simulagdo. Entretanto, nenhum
dos estudos citados descreveu ou enfocou o algoritmo implementado.

Embora esta técnica seja intensamente utilizada nos projetos de pesquisa, as informagdes e discusdes
sobre os métodos adotados sdo escassas.

Informacgdes mais detalhadas e a discuss@o sobre os algortimos de simulagdo proporcionard dados de
qualidade superior e desempenho de processamento melhorado, além do enriquecimento da literatura
cientifica sobre o assunto.

Portanto, o objetivo do presente trabalho foi analisar um algoritmo para gerar caracteristicas
geneticamente corrrelacionadas utilizando a simulagio de dados.

Para gerar valores fenotipicos para duas ou mais caracteristicas geneticamente correlacionadas
determinadas por /; locos bialélicos, pressupde-se, por motivos de simplicidade, a auséncia de desvios
de dominancia e interagdes epistdticas. Também € assumido que informacdes sobre a matriz de
(co)variancias genéticas aditivas entre as caracteristicas (G), o ndmero de locos para cada
caracteritica(l;) e as freqii€ncias iniciais dos alelos para cada locos (p e ¢) sdo conhecidas.

A idéia da solucdo apresentada € representar os valores fenotipicos das caracteristicas correlacionadas
por meio de uma funcio linear de n caracteristicas ndo correlacionadas (z;), de forma que a estrutura
de dependéncia entre elas seja fornecida pelos coeficientes obtidos de uma decomposi¢do de
Cholesky, os quais permitirdo que z; seja transformada em g; (os valores genotipicos em unidades
reais).

Os valores genotipicos para cada caracteristica e cada individuo serdo armazenados em um vetor g,
cujos elementos serdo transformados em varidveis aleatdrias independentes (z;)) com média 0 e
variancia 1 e armazenados em um vetor z, onde a matriz de (co)varidncias de z € uma matriz
identidade chamada H. Dessa forma, o primeiro valor genotipico (a) pode ser obtido da expressdo da

variancia para | locos:
1 = 2pqa?l;

em que l; € o nimero de locos que determinam a caracteristica i.



Para que z seja convertido em g, o artficio matemadtico utilizado é a aplicacdo da decomposicido de
Cholesky em G:

G=LL

em que,
L é uma matriz triangular inferior e L' sua transposta (triangular superior).

A conversdo é feita por:

g=1Lz

O algoritmo segue abaixo:

1. Executar a Decomposi¢do de Cholesky sobre a matriz G, para obter os coeficientes das funcdes
lineares.

2. Para cada individuo e cada caracteristica a ser simulada;

2.1. Calcule o valor genético aditivo (a) por :

2pqli
2.2 .Armazene a;
2.3.Para cada loco da i-ésima caracteristica até n;
2.3.1.Defina u; de forma que para A A, AjA; e A,A; os valores sdo a, 0 e -a respectivamente;
2.3.2. Armazene u; em uma lista w de tamanho /;
2.4. Some os elementos de w para obter z;
2.5. Armazene z;

2.6. Faca g; = iz;
gi € o valor genético de cada animal para a caracteristica i

2.7. Amostre o desvio de ambiente (e) de uma distribui¢do normal com média zero e varidncia ¢

2.8. Armazene e;

29.Facayi=g +e
y; € o valor fenotipico da caracteristica i
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