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livestock’s genetic potential. 
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accuracy using GEBV were −0.18 
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bajo la aproximación “Single Step” incrementan la precisión sobre la valoración BLUP, en 
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información molecular los ΔF son muy bajos y cercanos a cero, debido probablemente al 

Además, se pudo ver que las estimas de ΔF en función de la información molecular eran 
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