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Ementa

Modelos mistos
Inferência Bayesiana
Marcadores Moleculares
Seleção Genômica Ampla
Métodos estatísticos e computacionais para implementação de Seleção Genômica Ampla
Análise de Associação Genômica Ampla

  Conteúdo

Unidade T P To

1.Modelos mistos
1.Melhor Predição Linear não-viesada.
2.Equações de modelos mistos.
3.Máxima verossimilhança restrita.

4h 0h 4h

2.Inferência Bayesiana
1.Princípios da inferência Bayesiana.
2.Métodos Monte Carlo via cadeias de Markov (MCMC).
3.Modelos mistos via MCMC.

4h 0h 4h

3.Marcadores Moleculares
1.Diferenças entre as classes de marcadores genômicos.
2.Metodologia de genotipagem.
3.Medidas de Desiquilíbrio de Ligação.

4h 0h 4h

4.Seleção Genômica Ampla
1.Análise de ligação e identificação de locos de características quantitativas.
2.Medidas de acurácia da seleção genômica ampla.
3.Associação genômica ampla (GWAS) e seleção genômica ampla (GWS).
4.Populações de estimação, seleção e validação.
5.Métodos estatísticos para implementação de seleção genômica ampla. 

8h 0h 8h

5.Métodos estatísticos e computacionais para implementação de Seleção
Genômica Ampla

1.Métodos de estimação penalizada.

6h 0h 6h
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2.Métodos Bayesianos.
3.Métodos de regressão implícita.
4.Métodos de regressão via redução de dimensionalidade.
5.Modelos com a inclusão de efeitos aditivos, devido à dominância, epistáticos

e devido à interação genótipo ambiente. 

6.Análise de Associação Genômica Ampla
1.Comparação entre Seleção Genômica Ampla x Associação Genômica

Ampla
2.Modelos fixos em estudos de Associação Genômica Ampla
3.Modelos mistos em estudos de Associação Genômica Ampla
4.Correção para estruturas de populações

1.  Inclusão de matrizes de parentesco (tradicional e genômica)
2.  Utilização de métodos multivariados (Componentes Principais)

5.Abordagem Bayesiana de modelos de Associação Genômica Ampla

4h 0h 4h

7.Modelos Mistos
1.Estimação de componentes de variância via Máxima verossimilhança

restrita.

2.Predição de valores genéticos via modelo mistos.

0h 4h 4h

8.Inferência Bayesiana
1.1. Inferências sobre parâmetros via distribuição a posteriori.

2.Estimação intervalar e Construção de Intervalos de Credibilidade

3.Métodos Monte Carlo via cadeias de Markov (MCMC).

4.Modelos mistos via MCMC.

0h 4h 4h

9.Marcadores Moleculares
1.1.Medidas de Desiquilíbrio de Ligação.

0h 2h 2h

10.Métodos estatísticos e computacionais para implementação de Seleção
Genômica Ampla
1.Métodos de estimação penalizada.

2.Métodos Bayesianos.

3.Métodos de regressão implícita.

4.Métodos de regressão via redução de dimensionalidade.

5.Modelos com a inclusão de efeitos aditivos, devido à dominância, epistáticos

e devido à interação genótipo ambiente. 

0h 12h 12h

11.Análise de Associação Genômica Ampla
1.Modelos fixos em estudos de Associação Genômica Ampla

2.Modelos mistos em estudos de Associação Genômica Ampla

3.Correção para estruturas de populações

0h 8h 8h
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1. Inclusão de matrizes de parentesco (tradicional e genômica)

2. Utilização de métodos multivariados (Componentes Principais)

Total 30h 30h 60h

Teórica (T); Prática (P); Total (To);
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0
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0

4. HENDERSON, C.R. Application of linear models in animal breeding. Guelph: University of
Guelph, 1984. 423 p.

0
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2009. 453p.

0

6. LOPES, P.S., MARTINS, E.N., SILVA, M.A., REGAZZI, A.J. Estimação de componentes de
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0
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0
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0
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SANSALONI, C.; PETROLI, C.; GRATTAPAGLIA, D. Computação da seleção genômica ampla
(GWS). Colombo: Embrapa Florestas. 2010. 79p.

0

10. RESENDE, M. D. V.. Genética Quantitativa e de Populações. 1. ed. Visconde do Rio Branco:
Suprema. 2015, 422p.

0

11. RESENDE, M.D.V. ; SILVA, F. F. ; LOPES, P.S.; AZEVEDO, C.F . Seleção Genômica Ampla
(GWS) via Modelos Mistos (REML/BLUP), Inferência Bayesiana (MCMC), Regressão Aleatória
Multivariada (RRM) e Estatística Espacial, 2012, 291p.

0

12. RESENDE, M.D.V. de; SILVA, F. F. E.; AZEVEDO, C. F. ESTATÍSTICA MATEMÁTICA,
BIOMÉTRICA E COMPUTACIONAL: Modelos Mistos, Multivariados, Categóricos e
Generalizados (REML/BLUP), Inferência Bayesiana, Regressão Aleatória, Seleção Genômica,
QTL-GWAS, Estatística Espacial e Temporal, Competição, Sobrevivência. 1. ed. Visconde do Rio
Branco: Suprema. 2014. v. 1. 881p.

0

13. RESENDE, M.D.V. Genômica quantitativa e seleção no melhoramento de plantas perenes e
animais. Colombo: Embrapa Florestas, 2008. 330p.

0

14. WELLER, J. I. Genomic Selection in Animals. New Jersey: John Wiley & Sons Inc.. 2015, 175
p.

0

  Bibliografias complementares

Não definidas
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  Syllabus

  EST 732 - STATISTICAL METHODS IN GENOMIC
SELECTION

Departamento de Estatística - Centro de Ciências Exatas e Tecnológicas

Catalog: 2026

Number of credits: 4
Total hours: 60h
Weekly workload - Theoretical: 2h
Weekly workload - Practical: 2h Period: I e II

Content

Mixed models
Bayesian Inference
Molecular markers
Genome-wide selection
Statistical and computational methods for implementing Genome-Wide Selection.

Genome-Wide Association Analysis

  Course program

Unit T P To

1.Mixed models

1. Best Linear Unbiased Prediction.

2. Equations of mixed models.

3. Restricted maximum likelihood.

4h 0h 4h

A autenticidade deste documento pode ser conferida no site https://siadoc.ufv.br/validar-documento com o código: FQBF.4UD5.MIE5
 

Gerado em 08/01/2026 às 20:30:38h UNIVERSIDADE FEDERAL DE VIÇOSA
www.ufv.br Página 5 de 10 Campus Viçosa, CEP 36570-900

https://siadoc.ufv.br/validar-documento
www.ufv.br


UNIVERSIDADE FEDERAL DE VIÇOSA
PPG | PRÓ-REITORIA DE PESQUISA E PÓS-GRADUAÇÃO

2.Bayesian Inference
1.1. Principles of Bayesian inference.

2. Markov Chain Monte Carlo (MCMC) methods.

3. Mixed models via MCMC.

4h 0h 4h

3.Molecular markers
1.1. Differences between classes of genomic markers.

2. Genotyping methodology.

3. Measures of linkage disequilibrium.

4h 0h 4h

4.Genome-wide selection
1.1. Linkage analysis and identification of loci for quantitative traits.

2. Measures of accuracy in genomic selection.

3. Genome-wide association study (GWAS) and genome-wide selection
(GWS).

4. Estimation, selection, and validation populations.

5. Statistical methods for implementing genome-wide selection.

8h 0h 8h

5.Statistical and computational methods for implementing Genome-Wide
Selection.

1.1. Penalized estimation methods.
2. Bayesian methods.

3. Implicit regression methods.

4. Regression methods via dimensionality reduction.

5. Models including additive effects, dominance effects, epistatic effects, and
genotype-environment interaction effects.

6h 0h 6h

6.Genome-Wide Association Analysis
1.1. Comparison between Genome-Wide Selection and Genome-Wide

Association Analysis

4h 0h 4h
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2. Fixed models in Genome-Wide Association Studies

3. Mixed models in Genome-Wide Association Studies

4. Correction for population structures

1. Inclusion of kinship matrices (traditional and genomic)

2. Utilization of multivariate methods (Principal Components)

5. Bayesian approach to Genome-Wide Association models

7.Mixed models
1.1. Estimation of variance components via Restricted Maximum Likelihood.

2. Prediction of genetic values using mixed models.

0h 4h 4h

8.Bayesian Inference
1.1. Inferences on parameters through the posterior distribution.

2. Interval estimation and construction of Credible Intervals.

3. Markov Chain Monte Carlo (MCMC) methods.

4. Mixed models via MCMC.

0h 4h 4h

9.Molecular markers
1.1. Measures of Linkage Disequilibrium.

0h 2h 2h

10.Statistical and computational methods for implementing Genome-Wide
Selection

1.1. Penalized estimation methods.
2. Bayesian methods.

3. Implicit regression methods.

4. Regression methods via dimensionality reduction.

5. Models including additive effects, dominance effects, epistatic effects, and
genotype environment interaction effects.

0h 12h 12h

11.Genome-Wide Association Analysis 0h 8h 8h
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1.1. Fixed models in Genome-Wide Association Studies
2. Mixed models in Genome-Wide Association Studies

3. Correction for population structures

1. Inclusion of kinship matrices (traditional and genomic)

2. Utilization of multivariate methods (Principal Components)

Total 30h 30h 60h

Theoretical (T); Practical (P); Total (To);
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  Complementary references

Not defined
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