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Resumo - Foi conduzida uma metanalise, sob enfoque bayesiano, em um conjunto de estimativas de herdabilidade,
para caracteristicas de crescimento em bovinos de corte de ragas indianas, com 869 estimativas de herdabilidade
de efeito direto, 186 estimativas de herdabilidade de efeito materno e 123 estimativas do coeficiente de correlacéo
genética entre os efeitos direto e materno. A construcéo e o desenvolvimento de um modelo hierdrquico possi-
bilitam a obtencdo de estimativas combinadas de herdabilidade para as caracteristicas peso ao nascimento, peso
ao desmame, peso aos 365 dias e peso aos 550 dias, cujos valores sdo, respectivamente: 0,31, 0,24, 0,28 e 0,33
para efeitos diretos; 0,09, 0,13, 0,12 e 0,05 para efeitos maternos; e -0,16, -0,16, -0,20 e -0,16 para as correlagdes
entre esses efeitos. A metanalise conduzida sob enfoque bayesiano mostrou-se bastante adequada, uma vez
gue um modelo hierarquico considera as variancias dentro e entre os estudos, e sua implementacao e conducao
sdo facilitadas em virtude, principalmente, do avanco conseguido na area computacional.

Termos para indexacéo: inferéncia bayesiana, estimativas combinadas, herdabilidade, correlacdo genética.

Bayesian meta-analysis of genetic parameters for growth traits in beef cattle

Abstract — Bayesian meta-analysis was performed in a data set of heritability estimates for growth traits of zebu
beef cattle with 869 direct heritabilities, 186 maternal heritabilities, and 123 direct-maternal genetic correlation.
The fitting and development of a hierarchical model made possible to obtain pooled heritability estimates for
birth weight, weaning weight, weight at 365 days of age and weight at 550 days of age, whose values were,
respectively: 0.31, 0.24, 0.28 e 0.33 for direct effects; 0.09, 0.13, 0.12 e 0.05 for maternal effects; and -0.16, -0.16,
-0.20 e -0.16 for direct-maternal genetic correlation. Meta-analysis conducted under Bayesian framework was
adequate, since hierarchical model considers between-study and within-study variances, and its implementation

and conduction are facilitated, mainly, due to the advance in computational area.

Index terms: Bayesian inference, pooled estimates, heritability, genetic correlation.

Introducéo

O uso de artigos cientificos referentes a um mesmo
assunto, com a mesma metodologia de analise e 0 mesmo
conjunto de dados, porém atualizado, é uma pratica que
pode ocorrer em pesquisa aplicada, até mesmo no
melhoramento genético animal. Nesse contexto, é
grande o nimero de artigos publicados sobre estimativas
de herdabilidade de efeito direto e materno, e a correlacao
entre esses efeitos, nas caracteristicas de crescimento.
Conscientes do grande numero de estimativas de
herdabilidade de efeitos direto e materno, e suas
correlages, presente em artigos publicados, Koots et al.
(19944, 1994b), Mercadante et al. (1995) e L6bo et al.

(2000) realizaram, independentemente, revisdes sobre
esses parametros genéticos, para caracteristicas de
crescimento, em bovinos de corte de diferentes ragas.
O foco de anélise desses autores foi conhecer o
comportamento bioldgico dessas caracteristicas de
producdo e verificar qual sua contribuicdo genética e
ambiental. Para tanto, os autores utilizaram valores
médios conjuntos de diferentes trabalhos publicados com
essas estimativas.

A amplitude de variacdo dos resultados, presente na
literatura, e o grande namero de artigos publicados
sobre um mesmo assunto, s&o 0s principais argumentos
para pesquisadores obterem valores médios. Como
exemplo, tem-se a abrangéncia dos resultados obtidos
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de estimativas de herdabilidade de efeito direto. Para a
caracteristica peso ao nascimento, Tawah et al. (1993)
encontraram o valor de 0,65; ao avaliar o desmame,
Sakaguti (2000) e Plasse et al. (2002) encontraram,
respectivamente, os valores de 0,08 e 0,47;
Ribeiro et al. (2001) e Ferraz-Filho (2002) encontraram,
respectivamente, os valores de 0,40 e 0,17 para peso
aos 365 dias, e em relacéo ao peso aos 550 dias, os valores
de 0,76 e 0,13. Caracteristicas com estimativas de
herdabilidade abaixo de 0,20 s&o consideradas pouco
herdaveis, ja aquelas com valores acima de 0,40, sdo
consideradas altamente herdéaveis (Bourdon, 2000).
Assim, prevalece a davida, em todas as caracteristicas,
quanto a serem pouco ou muito herdaveis.

Ainda mais discutiveis sao as estimativas de correlagao
entre os efeitos direto e materno, publicadas para as
caracteristicas de crescimento, principalmente até um ano
de idade, como pode ser visto nas caracteristicas: peso ao
nascimento e ao desmame, em que Tawah et al. (1993)
encontraram os valores de -0,93 e -0,68, respectivamente;
peso aos 365 dias, em que Eler et al. (1994) e Ferraz-Filho
(2002) encontraram, respectivamente, os valores de -0,91
e -0,20; peso aos 550 dias, em que Ribeiro et al. (2001) e
Ferraz-Filho (2002) encontraram, respectivamente, 0s
valores de -1,00 e -0,28. Assim, a fim de nortear uma
conclusdo, uma média obtida de resultados ja existentes
pode ser uma solugdo interessante.

Existe o desafio de se desenvolver metodologias
efetivas para comparar, e possivelmente combinar,
informacdes de trabalhos relacionados, a fim de se
realizar alguma inferéncia confidvel sobre determinado
tema. Assim, é crescente o nimero de estudos sobre a
implementacdo e a melhoria de procedimentos
estatisticos para a aplicacdo da metanalise, cujo trabalho
pioneiro, no Brasil, foi efetuado por Giannotti et al.
(2002).

O principal foco de critica para a aplicacdo da
metandlise é quanto a variabilidade existente entre os
estudos a serem combinados. Assim, modelos de
metanalise, que incorporam na analise 0 componente da
variancia entre os estudos, sdo amplamente discutidos
tanto na teoria classica quanto na bayesiana. Porém,
autores como Larose & Dey (1997) e Gelman et al.
(2004) consideram que a formulagdo de um modelo
bayesiano hierarquico oferece mecanismo natural, para
descrever e explicar a heterogeneidade existente entre
os estudos individuais, enquanto a teoria classica para
condugdo da metanalise envolve a combinagdo da
magnitude de efeitos. O modelo bayesiano hierarquico
permite que relagdes probabilisticas a respeito dos
parametros e hiperparametros, que sdo 0s parametros
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das distribuicdes dos parametros, sejam incorporadas
ao modelo por meio de distribuicdes a priori hierarquicas.

Outras duas vantagens apresentadas pelos métodos
bayesianos, sobre os classicos na aplicacdo da metanalise,
s80 que o0s primeiros oferecem uma estrutura conveniente
para a incorporacao de informagdes disponiveis a priori,
sdo aplicaveis a problemas da combinagdo de estudos com
tamanhos amostrais pequenos, 0 que ndo ocorre quando
se utilizam métodos assintéticos dos estimadores de
maxima verossimilhanca (Larose & Dey, 1997). Assim,
as inferéncias a serem conduzidas, observando-se os
resultados da analise, serdo, possivelmente, mais precisas
do que aquelas obtidas pelo método classico.

Este trabalho teve como objetivo combinar estimativas
publicadas de parametros genéticos, por meio da metanalise,
utilizando modelo bayesiano hierarquico para as caracte-
risticas de crescimento, peso ao nascimento (PN), peso ao
desmame (PD), peso aos 365 dias (P365) e peso aos
550 dias (P550), em bovinos de corte, de origem indiana.

Material e Métodos

Os dados utilizados referem-se a 869 estimativas de
herdabilidade de efeito direto (ﬁﬁ), 186 estimativas de

herdabilidade de efeito materno (hzm) e 123 estimativas
do coeficiente de correlacdo genética entre os efeitos
direto e materno (rqm), das caracteristicas de crescimento
peso ao nascimento (PN), peso ao desmame (PD), peso
aos 365 dias (P365) e peso aos 550 dias (P550), obtidas
em populacdes de bovinos de corte, de origem indiana,

que sio: 182 de h2, 33 de h2 e 27 de rgm para PN;
331 de h?, 81 de h? e 57 de rgy para PD; 153 de h2,

34 deh? e 22 de ryy para P365 e 203 de h?, 38 de h2,
e 17 de rqm para P550. Essas estimativas procedem de
186 artigos publicados entre os anos de 1968 e 2003,
dos quais 102 estdo presentes no trabalho de revisao
realizado por Mercadante et al. (1995), e 84 provém de
pesquisa bibliogréafica realizada para a atualizacdo
desses dados, do ano de 1995 até 2003. Tal pesquisa
englobou anais de congressos, teses, dissertacdes e
bases de dados como CAB e AGRIS, em que as
palavras-chave utilizadas foram: “nelore”; “nellore”;
“zebu”; “Bos indicus”; e “heritabili*”.

A informac&o da variancia associada a cada valor de
estimativa de herdabilidade é essencial em uma
metanalise. As varidncias das estimativas de
herdabilidade foram calculadas por meio da metodologia
descrita por Koots et al. (1994a) e Falconer & Mackay

(1996). Os valores de T, foram transformados para a
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quantidade z, conforme descrito por Giannotti et al.
(2002), que é recomendado pelo fato de o valor z; apre-
sentar distribuicdo normal, com variancia igual a
var(z;) = 1/(n; - 3), em que n; é o nimero de observa-
¢Oes do i-ésimo estudo. Assim, para combinar os 1, ,
foram utilizadas as variancias de z.

Uma forma natural de descrever o problema e anali-
sar os dados em questéo é utilizar um modelo bayesiano
hierarquico. Na analise bayesiana hierarquica, 0s
parametros das distribuicdes dos pardmetros, chama-
dos hiperparametros, sdo desconhecidos, mas com uma
distribuicdo conhecida (Gelman et al., 2004). Assim, o
modelo hierarquico para a realizagdo da metanalise teve

a seguinte estrutura, assumindo-se s conhecido:

ind

2 2
yi‘oci,si ~ Normal (a.;,s;

ind

o |u, T ~ Normal (u,7°);

em que y; € a estimativa a ser combinada, correspon-
dente ao i-ésimo estudo (i =1,...,I) (representada por

h?2 para a i-ésima herdabilidade de efeito direto, ou h?,
para a i-ésima herdabilidade de efeito materno, ou z
para o i-ésimo coeficiente de correlagdo, transformado
entre as herdabilidades de efeito direto e materno, nas
quatro caracteristicas); o € o valor verdadeiro da esti-

mativa a ser combinada (hjl, ou h?. ou z), correspon-

mi’
dente ao i-ésimo estudo; si é a variancia da estimativa
a ser combinada, ou seja, a variancia presente dentro do

i-ésimo estudo (representada por var(ﬁj]) para a

variancia de hd,, ou var(h ) paraa variancia de hml,
var(zj) para a variancia de z;, nas quatro caracteristicas);

u é a estimativa combinada (representada por h? 1. para

herdabilidade de efeito direto, ou h2 .. para herdabilidade
de efeito materno, ou Ty, para coeficiente de correla-
cdo entre as herdabilidades de efeito direto e materno,
nas quatro caracteristicas); 12 é a variancia existente
entre os estudos, 12>0 (representada por %j para o0s es-
tudos com herdabilidade de efeito direto, 27, para os es-
tudos com herdabilidade de efeito materno, ou 1, , para
estudos com os coeficientes direto e materno, nas qua-
tro caracteristicas).

A partir do modelo especificado anteriormente, a fun-
cao de verossimilhanga para oy, of,..., oy, € dada por:

L(a,,..

ai)2 }

Z(a‘i_ H)z

No modelo sugerido anteriormente, as distribuicoes a
priori sdo especificadas da seguinte maneira:
u~ Normal(a, b,);

~ Gama Inversa(c, d),
em que, nos dados em questéo, os valores foram a = 0;
b =10%6; c=0,001ed =0,001. Tais valores foram em-
pregados, pois se optou pela utilizagdo de prioris ndo
informativas e a razdo principal para utiliza-las baseia-
se no fato de as inferéncias ndo serem afetadas por
informaces externas aos dados (Gelman et al., 2004).

Assim, as distribuicbes a priori para os
hiperparametros i e T2 séo, respectivamente, dadas por:

1 -1 20 o __1 _a)2 L.
p(u)—mem{%(u -a) } eXp{zb (n-a) }

2 d* (c+1) -d 2-(cH1) ‘_d
=T ep{ }(” e"p{rz}'

Portanto, assumindo-se independéncia, a distribuigdo
a priori conjunta para oy, 0p,..., 04, 1L € T2, é dada por:

. 19
p(a‘la'"aa’lauarz) T : exp{ﬁz(ai - “’)2}

x exp{z;g (n -a)’ } x (t2) exp{;—zd}.

Combinando-se a distribuigéo a priori conjunta com a
funcdo de verossimilhanca, a distribui¢do a posteriori

conjunta é dada por:
Z(yl a;) } !

111

- 1 . 2 - 2
x em{;é(% - } x eXP{E(u-a) }
x () exp{_—g}.
T

A partir da distribuicdo a posteriori conjunta, as distri-
buicbes marginais a posteriori para 0s parametros o
(i=1.2,..,1),ne1?sdo:

%) = H,/Zns {
Lo -1 ,
Xl;[ T exp{?(ai ) }

-1 -1
ocexp{252 Z(yi— ai)z}xt'] exp{z‘t2

i =l

A

p(0L, ..., 0L, 1, °|Dados) oc exp{
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p(rz‘Dados) =[] p(al,...,ocl,u,rz‘Dados) do,...do,dp;

p(p‘Dados) =] p((xl,...,oc,,u,rz‘Dados) dat,..do,dt’;

p(oci‘Dados) =] p(a(_i),u,tz‘Dados) do_dudt?;

O, = (O ey Oy 5 Oy 5eees OL)).

i—12 it o

A parte computacional deste trabalho, ou seja, a ob-
tencdo das médias, variancias e intervalos de
credibilidade, foi desenvolvida utilizando-se o programa
WinBUGS (Spiegelhalter et al., 2004), cujas principais
caracteristicas sdo: acomodar uma ampla classe de
modelos; possibilitar que os modelos sejam especifica-
dos de maneira concisa; e construir e amostrar a distri-
buicéo a posteriori conjunta (Gilks et al., 1994). Na con-
ducdo da analise, foi gerada uma cadeia com
55 mil valores para cada estimativa a ser combinada
(h2 ou h2 ou z), dentro de cada uma das quatro ca-
racteristicas em estudo, PN, PD, P365 e P550. Os primeiros
5 mil valores foram descartados (“burn-in” de 5 mil), e

os demais 50 mil valores foram selecionados de 10 em
10 (“thin” de 10), assegurando-se, deste modo, a inde-
pendéncia da amostra.

A indicagdo de convergéncia para os hiperparametros
de interesse u (representado porh;, h’ ez)e 12 (repre-
sentado por %3, 7, e 1. ) foi verificada tanto grafica-
mente, por meio da analise de comportamento das tra-
jetorias das cadeias, quanto a partir dos diagndsticos de
convergéncia Geweke e Raftery & Lewis, disponiveis
no pacote computacional R (R Development Core Team,
2003), na “library” CODA (Best et al., 2004).

Resultados e Discussao

O algoritmo de amostragem utilizado na conducao da
inferéncia bayesiana foi o de Gibbs, de acordo com
informacdo fornecida pelo programa WinBUGS
(Spiegelhalter et al., 2004).

Nas Figuras 1 e 2, observam-se as formas das
distribuicOes a posteriori para os hiperparametros t2 e

300 a 600 60 C
200 400 40
100 /L 200 20
0 0 0 1. . .
0,005 0,015 0,025 0, 005 O 01 0,0 0,05 0,1
PN direto PN materno PN-z

600 800

e 80 f
400 600 60
400 40
200 JL 200 20
0 , 0 0

0, 005 0 01 0, 01 5
PD direto

300

0,0 0,002 0,004 0,006 0,0 0,04 0,08
PD materno

PD-z

g 200 h 40 i
200 150 30
100 20
100 50 10
0 0 0

0,005 0,01 0,015 0,02 0,0 0 01 0 02 6,03 0,0 0,05 0,1 0,15
P365 direto P365 materno P365-z
200 J 40 1
150 1500 30
100 1000 20
50 500 10
0 0 0
0,0 0,01 0,02 0,03 0,002 0,004 0,0 0.1 0,2
P550 direto P550 materno P550-z

Figura 1. Distribuicdes a posteriori do hiperpardametro 2 representado por: (a) T

para PN; (d) 1

para P550; (k) %> 1> para P550; (I) . para P550.
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W, nas quatro caracteristicas em estudo. As distribuicoes
a posteriori, estimadas nos métodos bayesianos, podem
ser interpretadas considerando-se que elas representam
uma aproximacédo da verdadeira distribuicdo de
probabilidade dos parametros, tendo sido observados os
dados. A convergéncia da distribuicdo dos
hiperpardmetros foi diagnosticada grafica e
numericamente. O diagnostico grafico foi feito por meio
das amostras geradas pelo algoritmo de Gibbs (Figuras 1
e 2); naFigura 1 a distribuicéo a priori de 12 foi a Gama-
inversa (c, d) e na Figura 2 a distribuicéo a priori de . foi
Normal (a,b), conforme visto anteriormente.
Numericamente a convergéncia foi diagnosticada
conforme proposto por Geweke e Raftery & Lewis (Best
et al., 2004).

Na Tabela 1, estdo expostas a variancia entre 0s
estudos com herdabilidade de efeito direto (1)), a
variancia entre os estudos com herdabilidade de efeito
materno (%fn) e a variancia entre os estudos com coefi-

40 60
30 : 40
20 50
10

0 { — 0

10
JL >
0

ciente de correlacéo entre efeitos direto e materno (%jm),
com respectivos intervalos de credibilidade, para as ca-
racteristicas PN, PD, P365 e P550.

Na Tabela 2, estdo expostas as estimativas combina-

das de herdabilidade para efeito direto (h?2,) e materno

(hm+) e coeficientes de correlagdo combinados entre
os efeitos diretos e maternos (f,,.), com respectivos
intervalos de credibilidade, para as caracteristicas PN,
PD, P365 e P550.

Foram revisados trabalhos publicados sobre estimati-
vas de herdabilidade de caracteristicas de crescimento
que apresentaram 0s componentes genéticos direto e
materno. O componente genético direto dessas carac-
teristicas € relativo aos efeitos dos genes para cresci-
mento do proprio individuo sobre o seu desempenho,
enquanto o componente materno é relativo aos efeitos
dos genes da mé&e para habilidade materna,
principalmente para a producéo de leite, que influenci-

AN

b 15

0,25 0,30 0,35 0,0 0,05

PN direto

80

PN materno

60 20

60 15
40 40 10
20 20 5
0 , 0 0

0,10 -0,3 -02 -0,1
PNZ

AN

0 2 0, 225 0 25 0,275 0,12 0,1 0,3 -0,2 -0,1
PD dlreto PD materno PD-z
60 30 h 10,0 i

g 7,5
40 20 50
20 JL 10 2’5
0 0 0,0

0,225 0,275 0,325 0,0 , 0,2 0,6 -04 -02

P365 direto P365 materno P365-z

30 60
20 40
10 20

0 0

AN

0,35 0,02 0,04 0,06 0,08 -0,6 -04
P550 materno

P5 5 0 direto

0,2 0,0
P550-z

Figura 2. Distribui¢des a posteriori do hiperpardmetro u representado por: (a) fli para PN; (b) ﬁz para PN; (c) z para
PN; (d) h2 1paraPD; (e) h? - paraPD; (f) zparaPD; (g) h2 1 paraP365; (h) h2 para P365; (i) z para P365; (j) hi para P550;

(k) h paraP550; (I) z para P550.
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am o desempenho dos bezerros por meio do ambiente
oferecido por ela. Das quatro caracteristicas de cresci-
mento consideradas, aquelas mais influenciadas pela
habilidade materna sdo o PD e o P365, que concordam
com o que foi obtido neste trabalho, ou seja, valores

mais elevados paraas h2 , nessas caracteristicas, e mais
baixos nas caracteristicas PN e P550, que sdo menos
influenciadas pela habilidade materna.

Os valores (Tabela 2) de h? , indicam que 9% para PN,
13% para PD, 12% para P365 e 5% para P550, da variancia
entre os desempenhos dos individuos, ocorrem em
consequiéncia de genes de efeito aditivo, que determinam
a habilidade materna de suas maes. Como pode ser

observado, os valores das h2, sdo mais baixos que 0s

das h2,, o que indica que as caracteristicas de
crescimento estudadas sdo mais influenciadas por efeitos
genéticos que atuam no crescimento do préprio bezerro,
do que pelos efeitos genéticos para habilidade materna de
sua mée.

Tabela 1. Resumo a posteriori para o pardmetro t2, represen-
tado por %j (variancia entre os estudos de herdabilidade de
efeito direto), 77, (variancia entre os estudos de herdabilidade

de efeito materno) e 1, (variancia entre os estudos de coefi-
ciente de correlacdo entre efeitos direto e materno), nas carac-
teristicas peso ao nascimento (PN), peso ao desmame (PD),
peso aos 365 dias (P365) e peso aos 550 dias (P550).

Os valores obtidos para as 1,,, foram semelhantes
nas quatro caracteristicas, ou seja, negativos e baixos, o
gue sugere associacdo fraca entre os componentes direto
e materno. Entretanto, numerosos estudos, em particular
sobre caracteristicas de crescimento pré-desmame de
bovinos de corte e ovinos, tém encontrado correlacdo
antagdnica entre os efeitos genéticos direto e materno,
freqlientemente de -0,5 ou mais altas, e tais estimativas
tém sido vistas com justificado ceticismo (Meyer, 1997).
Para se obter boas estimativas, sdo necessarios dados
de varias geracoes de selecdo, com boas ligacoes entre
elas; e para obter boas estimativas da habilidade materna
das filhas de um touro, esse animal deve ter filhas com
progénies. Ha, freqlientemente, insuficientes ligagdes
entre as geracOes, e isto tem sido a causa de muitas
estimativas publicadas, de coeficientes de correlacdo
entre os efeitos diretos e maternos, serem viesadas

(Schaeffer, 1999). Em muitos casos, as h e h? sio
subestimadas, enquanto os efeitos de ambiente
permanente materno sdo superestimados.

Tabela 2. Resumo a posteriori para 0 parametro |, representa-

do por ﬁ§+ (estimativa combinada para efeito direto), ﬁiﬁ

(estimativa combinada para efeito materno) e T, (estimativa
combinada para correlacdo entre os efeitos direto e materno),
nas caracteristicas peso ao nascimento (PN), peso ao desma-
me (PD), peso aos 365 dias (P365) e peso aos 550 dias (P550).

Caracteristica Pardmetro  Média a Intervalo de Caracteristica  Pardmetro Médi? a f;{??:ia]g d9e o
posteriori credibilidade 95% PN — posteriori credibilidade 95%

- 2 .

PN 12 0,013 (0,009; 0,017) hg, 031 (0,29;0,33)
R h2 .
T2 0,003 (0,001; 0,005) hZ, 0,09 (0,08; 0,11)
T 0,027 (0,015;0,047) T -0,16 (-0,22; -0,10)
~ PD -2

PD 1’ 0,009 (0,008; 0,012) hi, 0,24 (0,23 0,25)
A2 2 .
22 0,003 (0,002; 0,005) h2, 0,13 (0,11; 0,14)
T 0,029 (0,019; 0,042) Tyns -0,16 (-0,20; -0,12)
" P365 T

P365 2 0,010 (0,008; 0,014) hl, 0,28 (0,26; 0,30)
~2 . 2 .
22 0,007 (0,004; 0,013) h2, 0,12 (0,09; 0,15)
T 0,038 (0,020; 0,070) t, . 20,20 (-0,28; -0,12)

P330 %2 0,017 (0.013; 0,022) P30 h2, 0.33 (0,30; 0,35)
2 00006  (0,0002; 0,001) h2, 0,05 (0.04; 0,06)
22 0,041 (0,020; 0,084) £, 20,16 (-0,26; -0,07)
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Mohiuddin (1993) ao utilizar como ponderagéo o in-
verso do desvio-padrdo, de dentro dos estudos, para

combinar as h? para caracteristicas de crescimento em
bovinos de corte de ragas européias e cruzamentos,

obteve: h2, de 0,30, h>, de 0,10 €7, , de -0,35 para PN;
hl, de0,22, h2, de 0,13 e f,,. de-0,15 para PD; h2,
de 0,31, h2, de 0,11 e ,,. de -0,26 para P365. Koots
et al. (1994a) ao utilizar como ponderacéo o inverso da
variancia, de dentro dos estudos, para combinar as h?
para caracteristicas de crescimento em bovinos de cor-
te de racas zebuinas, européias e cruzamentos, obtive-

ram: h?, de 0,310,003 e h2, de 0,14+0,002 para PN;
h2, de 0,240,002 e h?, de 0,13+0,002 para PD; h,

m+

de 0,33+0,004 para P365. Mercadante et al. (1995) ao
utilizar como ponderagéo o inverso do desvio-padréo,

dentro dos estudos, para combinar h? para caracteristi-
cas de crescimento em bovinos de corte de ragas zebuinas,

obtiveram: h2, de 0,33, h2, de 0,12 e f,,, de -0,37 para

PN; h2, de 0,22, h2, de 0,18 e ,,, de -0,23 para PD;

h2 de0,20,h2, de 0,16 e £, de -0,30 para P365; h2,

de 0,38, ﬁfn+ de 0,05 para P550. Comparando-se 0s
valores encontrados neste trabalho, com aqueles
presentes nos artigos de Mohiuddin (1993), Koots et al.
(1994a) e Mercadante et al. (1995), verifica-se que 0s
valores obtidos nessas revisdes foram préximos aos
encontrados neste trabalho, mesmo tendo sido
utilizadas metodologias e ragas distintas (exceto em
Mercadante et al., 1995).

Com relacdo aos aspectos computacionais da
conducdo da metanalise sob o enfoque bayesiano, o
programa WinBUGS (Spiegelhalter et al., 2004)
mostrou-se satisfatorio, em virtude de os resultados
obtidos serem consistentes, e de a programacéao
utilizada ser relativamente simples e estar bastante
documentada no proprio médulo de ajuda do programa
e em artigos e livros (Gilks et al., 1994; Smith &
Spiegelhalter, 1996; Normand, 1999; Gelman et al.,
2004).

Recomenda-se, assim, a obtencdo de valores
combinados de estimativas de herdabilidade de efeito
direto, materno e suas correlagdes, para as
caracteristicas de crescimento em bovinos de corte de
origem indiana, por meio da metanalise bayesiana, uma
vez que por meio dessa metodologia é possivel comparar
e reunir resultados de estudos distintos, para se alcancar
uma concluséo geral sobre o corpo da pesquisa.

Valores combinados, obtidos neste trabalho, podem
revelar mais sobre as estimativas de herdabilidade e
correlagdo genética de rebanhos zebuinos, do que uma
Unica estimativa obtida de apenas um trabalho
publicado. Tais valores podem também fornecer
subsidios para a realizacéo de inferéncias, indicar novas
hipoteses a serem testadas em estudos futuros e servir
de valores iniciais em programas de melhoramento ani-
mal.

Conclusoes

1. A utilizacdo do modelo bayesiano hierarquico é
bastante conveniente em metanalise, pois leva em
consideragéo as variancias dentro e entre os estudos.

2. As estimativas combinadas de herdabilidade e
correlagdo de caracteristicas de crescimento sdo coerentes
e apresentam intervalos de credibilidade adequados.
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