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Apresentação

Atualmente, a maioria dos programas nacionais de melhoramento 
genético animal dependem da utilização de softwares importados, via 
de regra desenvolvidos por universidades ou institutos de pesquisa 
estrangeiros, para realização de suas avaliações genéticas. Isso re-
sulta em uma dependência tecnológica do setor em relação a esses 
fornecedores, além de um custo anual com licenciamento de software 
que pode alcançar 30 mil dólares/ano.

Desde 2014, a Embrapa Agricultura Digital, anteriormente Em-
brapa Informática Agropecuária, e a Embrapa Gado de Corte estão 
envolvidas no desenvolvimento de uma solução computacional, no 
escopo do programa de melhoramento genético Embrapa/Geneplus, 
capaz de realizar avaliações genéticas de grandes populações de 
animais. Resultado dessa colaboração, o software brblup tem por ob-
jetivo prover esta funcionalidade aos programas nacionais de melho-
ramento genético animal.

O brblup é escrito em linguagem Python e integra um pacote py-
thon denominado brbv, que disponibiliza um conjunto de softwares 
(interface por linha-de-comando) para suporte às atividades de ava-
liação genética de animais. Este manual apresenta aos usuários do 
brblup as informações necessárias para a sua aplicação na realiza-
ção de avaliações genéticas.

Stanley Robson de Medeiros Oliveira
Chefe-Geral da Embrapa Agricultura Digital 
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Introdução
Programas de melhoramento genético animal têm por objetivo 

promover o aumento de alelos desejáveis em uma população, identi-
ficando os indivíduos superiores para características de interesse da 
cadeia produtiva, particularmente aquelas de importância econômica. 
Softwares de avaliação genética apoiam esse objetivo, também ser-
vindo como ferramentas na pesquisa e desenvolvimento em genética 
e melhoramento. Sua funcionalidade principal consiste em utilizar da-
dos de animais com genotipagem, fenotipagem e a genealogia com-
pleta da população de animais em avaliação para, com base em um 
modelo genético-estatístico pré-definido, calcular a DEPG (diferença 
esperada na progênie aprimorada pela genômica) para os animais 
dessa população.

Segundo Menezes (2015, 2018), a maioria dos programas nacio-
nais de melhoramento genético animal dependem da utilização de 
softwares importados, via de regra desenvolvidos por universidades 
ou institutos de pesquisa estrangeiros, para realização de suas ava-
liações genéticas. Isso resulta em uma dependência tecnológica do 
setor em relação a esses fornecedores que, em termos econômicos, 
podem representar um custo anual com licenciamento de software da 
ordem de 30 mil dólares/ano.

Nesse sentido, desde 2014, a Embrapa Agricultura Digital, an-
teriormente Embrapa Informática Agropecuária, e a Embrapa Gado 
de Corte estão envolvidas no desenvolvimento de uma solução com-
putacional, no escopo do programa de melhoramento genético Em-
brapa/Geneplus, capaz de realizar avaliações genéticas de grandes 
populações de animais. Resultado dessa colaboração, o software 
brblup disponibiliza um conjunto de funcionalidades para apoio às ta-
refas de avaliação genética de animais. Ele é escrito em linguagem 
Python, versão 3.8.10, para o sistema operacional Linux (distribuição 
Ubuntu 22.04.4 LTS) e integra um pacote Python denominado brbv, 
que disponibiliza um conjunto de softwares (interface por linha-de-co-
mando) para suporte às atividades de avaliação genética de animais. 
Atualmente, ele é distribuído como um pacote que contém o software 
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e todas as bibliotecas necessárias à sua execução, gerado pelo sof-
tware PyInstaller (Cortesi, 2025).

O objetivo deste documento é apresentar ao usuário do brblup, 
versão 3.6.9, o conjunto de informações necessárias para sua utili-
zação no processo de avaliação genética de animais. As demais se-
ções do presente documento encontram-se organizadas da seguinte 
forma: a) inicialmente, na seção”Formato de arquivos”, são apresen-
tados os formatos dos diferentes arquivos utilizados pelos softwares 
disponibilizados no pacote brbv; b) na sequência, são apresentadas 
suas respectivas opções de execução; c) segue-se uma série de 
exemplos ilustrativos de sua utilização; d) os comentários finais; e e) 

a bibliografia relevante.

Formato de arquivos
O arquivo de observações segue o formato csv, assim como a 

maior parte dos arquivos utilizados pelos softwares do brbv. Isso sig-
nifica dizer que as observações possuem um número fixo de cam-
pos, separados por vírgula (’,’) e que dados faltantes são indicados 
por campos vazios ou contendo apenas caracteres ’branco’. Adicio-
nalmente, convenciona-se que campos que representam classes ou 
categorias são representados por n números inteiros e sequenciais, 
variando de 0 a n-1. O exemplo da Figura 1 ilustra um trecho de um 
arquivo de observações com cinco campos. Note que na primeira ob-
servação, o quarto campo possui um valor faltante.

Figura 1. Exemplo de arquivo de observações.
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        O arquivo de pedigree também segue o formato csv, mas com a 
restrição de que três das suas colunas possuem conteúdos específi-
cos: o ID do animal, o ID do pai e o ID da mãe. Esses IDs devem vari-
ar de 0 a n-1, onde n é o número de animais no pedigree. Além disso, 
essa sequência deve ser tal que todo animal possua ID maior que o 
do seu pai e o de sua mãe, quando estes são conhecidos. Já quando 
um animal possui ambos os pais desconhecidos, essa linha pode ser 
omitida do arquivo de pedigree. O exemplo da Figura 2 corresponde 
a pedigree em que a primeira coluna contém o ID do animal, a segun-
da o ID do pai e a terceira o ID da mãe. Note que apesar do arquivo 
possuir apenas cinco entradas, o pedigree contém oito animais (os 
animais 0, 1 e 2 possuem pai e mãe desconhecidos e os correspon-
dentes registros foram omitidos no arquivo).

	
Figura 2. Exemplo de arquivo de pedigree.        

    Para os dados de genotipagem, dois arquivos são utilizados:
    • Um arquivo com duas colunas com campos de tamanho fixo para 
os genótipos; e
   • um arquivo csv com três colunas que relacionam os animais no 
pedigree com os respectivos genótipos.
   O exemplo da Figura 3 ilustra o conteúdo típico de um arquivo de 
genótipos:
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Figura 3. Exemplo de arquivo de genótipos.      
       
       A primeira coluna do arquivo contém o ID do genótipo, enquanto 
a segunda contém o genótipo propriamente dito, codificado com base 
no número de um dos alelos no SNP: 0, 1, 2 (homozigoto, heterozig-
oto e homozigoto alternativo). Por convenção, o brblup assume que 
o arquivo de genótipos não possui marcadores faltantes, usualmente 
codificados por 5, tendo sido submetido a processos prévios de con-
trole de qualidade (QC) e imputação.
      Para mapear os IDs dos animais no pedigree aos IDs dos genóti-
pos, utiliza-se um arquivo csv com três colunas, conforme ilustra o 
exemplo da Figura 4. A primeira coluna contém o ID do animal, orde-
nado de acordo com o arquivo de pedigree, e a segunda o ID do cor-
respondente genótipo. A terceira coluna é utilizada apenas no caso 
de utilização do algoritmo APY (Misztal et al., 2014), que interpreta o 
genótipo como ‘core’ se essa coluna possui valor 1 e ‘não core’ em 
caso contrário (usualmente, valor 0).

Figura 4. Exemplo de arquivo de mapeamento de ID no pedigree para ID de 
genótipos.
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     Os arquivos com a solução do modelo de equações mistas e as 
correspondentes acurácias também possuem formato csv, conforme 
ilustram as Figuras 5 e 6.

Figura 5. Exemplo de arquivo com solução de equações de modelo misto.

      O arquivo com a solução do modelo de equações mistas possui 
quatro campos: a característica, o efeito, o nível do efeito e o corre-
spondente valor da solução. 

Figura 6. Exemplo de arquivo com acurácia da solução de equações de mo-
delo misto.
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     O arquivo com a acurácia da solução de equações de modelo 
misto possui oito campos: a característica, o efeito, o nível do efeito 
e os correspondentes valores para a variância do erro de predição, 
a confiabilidade, a acurácia, o erro quadrático predito e a acurácia 
BIF (Beef Improvement Federation, 2024). Note que os valores nos 
campos Trait e Effect referem-se à correspondente ordem de espe-
cificação no arquivo de configuração xml, enquanto que o nível do 
efeito refere-se ao correspondente valor na coluna do arquivo de ob-
servações associada ao efeito.
      Por fim, um arquivo em formato xml, denominado arquivo de con-
figuração, é utilizado para especificar o modelo de avaliação. Para 
fins de ilustração, o exemplo da Figura 7 apresenta um modelo animal 
univariado, onde a característica de interesse é o ganho de peso dos 
animais antes da desmama e o sexo é considerado como efeito fixo.

Figura 7. Especificação de modelo animal univariado.
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    É possível observar que o arquivo de configuração possui duas 
seções principais, delimitadas pelas tags XML <files> e <model>. Na 
primeira, são especificados os arquivos de entrada, cada um, por sua 
vez, especificado por meio de uma tag XML <file>. Já na segunda 
seção, são especificados os elementos do modelo de avaliação pro-
priamente dito, utilizando o seguinte conjunto de tags XML:
    • a tag XML <trait> é utilizada para especificar a coluna no arquivo 
de observações correspondente ao valor observado para a carac-
terística;
    • a tag XML <effect> é utilizada para especificar o tipo do efeito, 
a correspondente coluna no arquivo de observações e o número de 
níveis do efeito, quando for o caso;
    • a tag XML <equation> é utilizada para especificar a equação que 
associa a característica aos efeitos. Note que a equação faz referên-
cia à característica e aos efeitos utilizando uma numeração que cor-
responde à ordem (0 para o primeiro trait/efeito, 1 para o segundo, 
etc) em que as correspondentes tags aparecem no arquivo de con-
figuração xml.

    • a tag XML <group> especifica um conjunto de efeitos aleatórios 
dependentes, por exemplo efeitos genético animal e maternal;
    • a tag XML <covariances> é utilizada para especificar as matrizes 
de covariâncias; quando ela ocorre no escopo da tag XML <model>, 
assume-se que a matriz de covariâncias é a residual. Enquanto que 
quando ela ocorre no escopo da tag XML <group>, assume-se que a 
matriz de covariâncias refere-se a efeitos especificados no grupo, por 
exemplo, se a matriz está no escopo do grupo de efeitos genéticos a 
matriz é entendida como sendo a matriz covariâncias genéticas.
Elementos adicionais do arquivo XML, utilizados para especificar dif-
erentes modelos de avaliação, serão descritos na subseção “Exem-
plos”, quando uma série de exemplos será apresentada.

Avaliação genética com brblup
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    O comando brblup calcula a solução BLUP (ou ssGBLUP) e, op-
cionalmente, as correspondentes acurácias para um modelo de aval-
iação especificado em um arquivo de configuração xml. Sua sintaxe e 
opções disponíveis são apresentadas na Figura 8.

Figura 8. Lista de opções para o comando brblup.

    Note que o único parâmetro é o arquivo de configuração que es-
pecifica o modelo de avaliação (vide seção “Formato de arquivos”).
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Exemplos

      Esta seção ilustra a utilização do software brblup para solução de 
diferentes modelos de avaliação. Para cada exemplo é apresentado 
o arquivo de configuração XML que define o modelo de avaliação e 
a linha de comando utilizada para invocar o brblup. Para todos os ex-
emplos, considera-se que os conjuntos de dados estão organizados 
sob o diretório ‘./examples’ e os arquivos correspondentes à solução, 
solution.csv, e à acurácia, pev.csv, são gerados no diretório corrente.

Modelo animal univariado

     Este é o exemplo 3.1 de Mrode (2014) e avalia o ganho de peso 
dos animais na desmama como característica de interesse, tendo o 
sexo como efeito fixo. A variância genética é igual a 20 e a variância 
residual igual a 40. O arquivo de configuração é apresentado na Fig-
ura 7.
    Para resolver o modelo, executa-se o comando brblup passan-
do como parâmetro o arquivo de configuração examples/mrode_3.1/
conf.xml:

> ./brblup examples/mrode_3.1/conf.xml

     A solução das equações do modelo misto pode ser verificada no 
arquivo solution.csv, descrito na seção “Formato de arquivos”. Tam-
bém é possível calcular a acurácia associada à solução utilizando a 
opção -p yes.

> ./brblup -p yes examples/mrode_3.1cov/conf.xml

   Neste caso, além do arquivo solution.csv também é gerado um 
arquivo pev.csv, descrito na seção ”Formato de arquivos”. A menos 
de diferenças de precisão numérica, ambos os resultados estão em 
correspondência com aqueles reportados em Mrode (2014). Por fim, 
note que o método de solução utilizado para resolver o sistema de 
equações do modelo misto é o gradiente conjugado pré-condiciona-
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do, que corresponde à opção padrão. Utilizando a opção -m chol é 
possível obter os mesmos resultados, a menos de diferenças de pre-
cisão numérica, resolvendo o sistema de equações do modelo mis-
to por meio do método direto baseado na decomposição de Chole-
sky. Em geral, esta opção demanda mais recursos computacionais 
(memória RAM e processamento), mas os resultados obtidos são 
mais precisos.

Modelo animal com covariáveis

  Este exemplo é uma adaptação do exemplo anterior para ilustrar 
a especificação de covariáveis no modelo de avaliação. O arquivo de 
observações deste exemplo difere do anterior por possuir uma coluna 
a mais correspondendo a uma covariável. O arquivo de configuração 
é apresentado na Figura 9. Nele, observam-se duas diferenças em 
relação ao exemplo ‘Modelo animal univariado’: um efeito adicional 
do tipo ’real’ associado à coluna adicional no arquivo de observações 
e a sua inclusão na equação que relaciona os efeitos à característi-
ca. Além disso, a especificação do arquivo de pedigree ilustra como 
indicar explicitamente as colunas correspondentes aos IDs do animal 
e de seus pais.

Figura 9. Especificação de modelo animal univariado com covariável.
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    Para resolver o modelo, o comando brblup é invocado de for-
ma análoga à apresentada no exemplo ‘Modelo animal univariado’, 
passando como parâmetro o arquivo de configuração ‘examples/
mrode_3.1cov/conf.xml’. Por ser uma adaptação, este exemplo não 
possui correspondência com Mrode (2014), entretanto, é possível 
verificar o desvio introduzido na solução do exemplo original pela in-
trodução da covariável no modelo.

Modelo de repetibilidade

    Este é o exemplo 4.1 de Mrode (2014) e corresponde à aplicação 
do modelo animal univariado a um conjunto de dados contendo mais 
de uma observação por animal, conhecido como modelo de repetib-
ilidade. O exemplo considera o teor de gordura no leite em bovinos 
como característica e, além do efeito genético aditivo, também con-
sidera o efeito ambiental permanente e dois efeitos fixos, o número 
de partos e classe de rebanho-ano-temporada (do inglês herd+year+-
season, HYS). A variância genética considerada é igual a 20, a am-
biental permanente é igual a 12 e a residual igual a 28. O arquivo de 
configuração é apresentado na Figura 10 e o modelo pode ser resolvi-
do invocando o comando brblup, passando como parâmetro o arqui-
vo de configuração ‘examples/mrode_4.1/conf.xml’. Adicionalmente, 
a especificação do grupo com efeito animal ilustra como indicar a 
utilização do coeficiente de consanguinidade no cálculo da matriz A−1. 
Neste exemplo, a opção inbreeding="no" indica que o coeficiente de 
consanguinidade não deve ser utilizado.
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Figura 10. Especificação de modelo animal com medidas repetidas.

      A menos de diferenças de precisão numérica, o resultado está em 
correspondência com aquele reportado em Mrode (2014).
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      A menos de diferenças de precisão numérica, o resultado está em 
correspondência com aquele reportado em Mrode (2014).

Modelo animal bivariado com a 
mesma matriz de delineamento

      Este é o exemplo 5.1 de Mrode (2014) e corresponde a um modelo 
animal bivariado (ganho de peso antes da desmama e ganho de peso 
após a desmama) com a mesma matriz de delineamento e nenhum 
valor faltante. O modelo assume a característica sexo como efeito fixo 
e o efeito animal. 

A covariância genética é dada pela matriz 

e a matriz de covariância residual pela matriz

  Para resolver o modelo, o comando brblup é invocado de forma 
análoga à apresentada no exemplo ‘Modelo animal univariado’, 
passando como parâmetro o arquivo de configuração ‘examples/
mrode_5.1/conf.xml’. A menos de diferenças de precisão numérica, o 
resultado está em correspondência com aquele reportado em Mrode 
(2014).
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Figura 11. Especificação de modelo animal bivariado.

Modelo animal bivariado com dados faltantes

    Este é o exemplo 5.3 de Mrode (2014). Ele utiliza o mesmo modelo 
apresentado na seção anterior, tal que o arquivo de configuração é o 
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mesmo, menos a especificação dos arquivos de observações e pedi-
gree, que encontram-se no diretório ‘examples/mrode_5.3’.
       Para resolver o modelo, o brblup é invocado de forma análoga à 
apresentada no exemplo ‘Modelo animal univariado’, passando como 
parâmetro o arquivo de configuração ‘examples/mrode_5.3/conf.xml’.
        A menos de diferenças de precisão numérica, o resultado está em 
correspondência com aquele reportado em Mrode (2014).
Modelo animal bivariado com diferentes matrizes de delineamento
Este é o exemplo 5.5 de Mrode (2014) e é construído a partir do ex-
emplo ‘Modelo de repetibilidade’, utilizando o número de partos para 
definir as diferentes características e os correspondentes efeitos fixos. 

A covariância genética é dada pela matriz

e a matriz de covariância residual pela matriz

O arquivo de configuração é apresentado na Figura 12.
    

Para resolver o modelo, o comando brblup é invocado de for-
ma análoga à apresentada no exemplo ‘Modelo animal univariado’, 
passando como parâmetro o arquivo de configuração ‘examples/
mrode_5.5/conf.xml’. A menos de diferenças de precisão numérica, o 
resultado está em correspondência com aquele reportado em Mrode 
(2014).



24 Documentos 196

Figura 12. Especificação de modelo animal bivariado com diferentes 
delineamentos.
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Modelo animal univariado com efeito maternal

    Este é o exemplo 6.1 de Mrode (2014) e ilustra a utilização do 
brblup com um modelo que inclui efeito animal direto e maternal. O 
modelo considera a característica peso de bezerros ao nascimento e 
como efeitos fixos a classe de rebanho-ano-temporada (HYS), o sexo 
do animal e estima os efeitos genéticos direto e maternal, consideran-
do como efeitos ambientais permanentes as mães com observações 
da característica alvo. 

A covariância genética é dada pela matriz 

a variância ambiental permanente é igual a 40 e a variância residual 
é igual a 350. 

O arquivo de configuração é apresentado na Figura 13.
    

Para resolver o modelo, o comando brblup é invocado de for-
ma análoga à apresentada no exemplo ‘Modelo animal univariado’, 
passando como parâmetro o arquivo de configuração ‘examples/
mrode_6.1/conf.xml’. A menos de diferenças de precisão numérica, o 
resultado está em correspondência com aquele reportado em Mrode 
(2014).
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Figura 13. Especificação de modelo com efeito genético direto e maternal. 
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Single step GBLUP

     Este exemplo ilustra a utilização da metodologia ssGBLUP imple-
mentada no brblup. Ele assume um modelo animal univariado com 
dois efeitos fixos e uma covariável, além do efeito animal, para expli-
car a característica de interesse. O parentesco entre os animais, uti-
lizado para determinar as covariâncias genética entre os indivíduos, 
utiliza informações tanto do pedigree quanto de genotipagem com 
marcadores SNPs para subgrupos de animais, sendo as variância 
genética e residual iguais a 0.5 e 2.0, respectivamente. O arquivo de 
configuração é apresentado na Figura 14.

     Note que:

    1. Na seção <files>, a estrutura de parentesco é definida pela espe-
cificação do arquivo de pedigree (ped) em conjunto com as especifi-
cações dos arquivos de snps (snps) e de mapeamento animal-genóti-
po (map).

  2. Na seção <group>, os atributos inbreeding, scale, alpha, tau, 
omega e apy especificam os parâmetros utilizados para obtenção da 
inversa da matriz de covariâncias. De fato, as especificações desses 
atributos poderiam ter sido omitidas, uma vez que os valores especifi-
cados correspondem aos valores padrão de cada uma.
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Figura 14. Especificação de modelo com alguns animais genotipados (ssGLUP).

Para resolver o modelo, o comando brblup é invocado de forma análoga 
à apresentada no exemplo ‘modelo animal univariado’, passando como 
parâmetro o arquivo de configuração ‘exam- ples/qblupf90_p34/conf.
xml’. Este exemplo não possui correspondência com Mrode (2014).
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Avaliação genética de grandes populações

    Para realizar a avaliação genética de populações muito grandes 
(milhões de animais no pedigree) utilizando a metodologia ssGBLUP, 
três diferentes comandos são invocados: brsspp, brblup2 e bracc. Em 
relação ao brblup, esses comandos utilizam algumas estratégias para, 
durante o processamento, otimizar o consumo de memória RAM e/ou 
processamento: a) armazenando matrizes intermediárias em arquivo; 
b) utilizando o algoritmo apy (Misztal et al., 2014) para obtenção da 
matriz H−1; e c) utilizando uma estratégia (algoritmo) alternativa para 
aproximar a acurácia da solução.
    O comando brsspp realiza o processamento dos arquivos de ped-
igree e genótipos gerando arquivos intermediários correspondentes 
às matrizes A−1, G−1, obtidas por meio do algoritmo APY (Misztal et 
al., 2014), e A−1, que são utilizadas pelo comando brblup2 para con-
strução e resolução das equações de modelo misto. Sua sintaxe e 
opções disponíveis são apresentadas na Figura 15:

Figura 15. Lista de opções para o comando brsspp.
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    O comando brblup2 constrói e resolve o sistema de equações 
de modelo misto utilizando o algoritmo PCG, a partir dos arquivos 
intermediários gerados pelo comando brppss. A sintaxe e opções 
disponíveis para este comando são apresentadas na Figura 16.

Figura 16. Lista de opções para o comando brblup2.

    Finalmente, para obter aproximações da acurácia utiliza-se o co-
mando bracc. A sintaxe e opções disponíveis para este comando são 
apresentadas na Figura 17.

Figura 17. Lista de opções para o comando bracc.
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Comentários finais

Neste documento foram apresentados ao usuário do brblup o 
conjunto de informações necessárias para sua utilização no proces-
so de avaliação genética de animais. Foram apresentadas a sintaxe 
das interfaces por linha-de-comando dos softwares brblup, brsspp, 
brblup2 e bracc e um conjunto de exemplos ilustrativos aplicados a 
diferentes modelos. Espera-se, com isso, que o usuário do brblup 
esteja plenamente habilitado para utilizá-lo.

Por fim, cabe observar que os softwares apresentados neste do-
cumento encontram-se em contínua evolução, com a disponibilização 
de novas funcionalidades e/ou correções podendo ocorrer a qualquer 
momento.
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