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Análise de Agrupamento para Implementação da Meta-Análise em Estimativas de
Herdabilidade para Características de Crescimento em Bovinos de Corte1
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RESUMO - Estimativas de herdabilidade de características de crescimento são informações muito utilizadas em programas de
melhoramento genético de bovinos de corte. Neste trabalho, foram compiladas 869 estimativas de herdabilidade, provenientes de 186
artigos publicados, das características peso ao nascimento, peso à desmama, peso aos 365 dias e peso aos 550 dias, de bovinos de corte
de origem indiana. As estimativas foram divididas em grupos, em cada uma das quatro características, utilizando-se o método de
agrupamento de Ward, e combinadas, dentro de cada grupo,  por intermédio da meta-análise. Observou-se, para todas as características,
que os grupos compostos por animais da raça Nelore presentes, em sua maioria, no Brasil, apresentaram maiores estimativas combinadas
de herdabilidade que os demais grupos. Foram utilizados dois métodos, o da máxima verossimilhança restrita e o proposto por
DerSimonian e Laird, para estimar a variância entre os estudos, tendo o primeiro apresentado valores superiores.
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Cluster Analysis for Meta-Analysis Implementation for Heritability of Estimates
Growth Traits in Beef Cattle

ABSTRACT - Heritability estimates of growth traits are essential informations in animal breeding programs. In this paper, 869
heritability estimates of birth weight, weaning weight, weight at 365 days old and weight at 550 days old, of 186 reports were compiled.
The estimates were divided in groups using the Ward method of cluster analysis, and pooled by meta-analysis. It was observed, for all
traits, that groups from Nelore breed, majority in Brasil, showed greater pooled heritability estimates than the other groups. The methods,
restricted maximum likelihood and DerSimonian and Laird, were used to estimate the variance between studies, where the first method
showed higher variances.
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Introdução

A herdabilidade de uma característica é a propor-
ção da variação fenotípica resultante da variância
genética aditiva existente na população. É um
parâmetro essencial em programas de melhoramento
genético, pois indica quanto das diferenças existentes
no desempenho para uma característica são determi-
nadas por fatores genéticos ou ambientais, tendo
assim papel fundamental na predição dos valores
genéticos dos animais (Bourdon, 2000). Os valores
estimados dos parâmetros genéticos são caracterís-
ticos da amostra utilizada e podem mudar no tempo
em razão da seleção e de decisões de manejo. Desse
modo, as estimativas de herdabilidade ( 2ĥ ) podem
ser afetadas tanto por fatores como raça do animal e

país de origem, tipo de manejo alimentar e sexo como
pelo método de estimação, que é independente da
população (Koots et al., 1994). Há, atualmente, gran-
de número de trabalhos publicados contendo para
diferentes características observadas nos animais,
graças à importância desse parâmetro e sua ampla
utilização em programas de melhoramento animal.
Especificamente em melhoramento de bovinos de
corte, características relativas ao peso do animal são
bastante utilizadas, em virtude da facilidade de obten-
ção, da média herdabilidade e à relação, quase sem-
pre alta, com o peso ao abate.

Muitas vezes, as  para determinada caracterís-
tica obtidas de um grupo de animais podem não
representar bem o valor verdadeiro da herdabilidade,
em virtude, principalmente, do tamanho reduzido do
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banco de dados. Portanto, combinar  de trabalhos
publicados,  obtendo valores médios, pode ser reco-
mendável (Koots et al., 1994).

A obtenção de estimativas combinadas por meio
da meta-análise, definida por Glass (1976) como
procedimento estatístico para obtenção de uma me-
dida comum entre várias pesquisas distintas mas
relacionadas, pode ser uma opção mais segura do que
simplesmente obter uma média de resultados publica-
dos. Este fato se deve aos propósitos atribuídos à
meta-análise: aumento do tamanho amostral; genera-
lizações das conclusões para um conjunto de estudos;
teste da variabilidade entre os estudos; realização
análise de subgrupo (Fagard et al., 1996).

A natureza diversa entre os estudos é um aspecto
fundamental na meta-análise, pois quanto mais ho-
mogêneos forem os resultados a serem combinados,
mais confiável será a estimativa combinada. Na
implementação da meta-análise, testes de
homogeneidade são formulados e, com base nos seus
resultados, opta-se por modelar a variância entre os
estudos, quando há ausência de homogeneidade, ou
por combiná-los sem considerar a variância entre
eles (Wang & Bushman, 1999). Os métodos utiliza-
dos para estimar a variância entre os estudos são o da
máxima verossimilhança restrita (MVR), o proposto
por DerSimonian & Laird (DL) e o Bayesiano
(Normand, 1999). Algumas discussões quanto ao
método empregado para estimar a variância entre os
estudos podem ser encontradas em artigos como os
de DerSimonian & Laird (1986), Normand (1999) e
Brockwell & Gordon (2001).

A técnica multivariada de análise de agrupa-
mento é uma maneira de se obter grupos homogêneos,
por um esquema que possibilite reunir os dados em
questão em um determinado número de grupos, de
modo que exista grande homogeneidade dentro de
cada grupo e heterogeneidade entre eles (Jonhson
& Wichern, 1998).

Tendo como conjunto de dados as estimativas
publicadas de herdabilidade das características peso
ao nascimento (PN), peso à desmama (PD), peso aos
365 dias (P365) e peso aos 550 (P550) de bovinos de
corte de origem indiana, objetivou-se, com este traba-
lho, realizar a meta-análise das  para essas carac-
terísticas, fazendo-se previamente uma análise de
agrupamento para cada uma das quatro característi-
cas, considerando-se como variáveis os fatores raça,
país, método de estimação, número de animais e o
próprio valor da estimativa de herdabilidade.

Material e Métodos

Os dados utilizados neste trabalho referem-se a
869  das características de crescimento PN, PD,
P365 e P550, obtidas em populações de bovinos de
corte de origem indiana (182 de PN, 331 de PD, 153
de P365 e 203 de P550), procedentes de 186 artigos
publicados, dos quais 102 constam no trabalho de
revisão realizado por Mercadante et al. (1995) e 84
são provenientes de pesquisa bibliográfica realizada
de 1995 a 2003 para a atualização destes dados.  A
pesquisa supracitada englobou anais de congressos,
teses, dissertações e base de dados como CAB e
AGRIS, utilizando-se as palavras-chave “nelore”;
“nellore”; “zebu”; “bos indicus”; e “heritabili*”.

Sempre que a variância ( ) de uma  não
estava presente no trabalho, foi estimada por meio da
metodologia descrita por Koots et al. (1994) e Falconer
& Mackay (1996).

As  foram divididas em grupos, dentro de cada
uma das quatro características, adotando-se a análise
de agrupamento. Procurou-se reunir dentro de cada
grupo as  mais similares a partir das informações do
método empregado para sua estimação, do seu tama-
nho amostral, da raça, do país de origem dos dados e
do próprio valor de cada . Criaram-se variáveis fictíci-
as (“dummy”) para as variáveis categorizadas (méto-
do de estimação, país e raça) e fez-se uma padroniza-
ção das variáveis quantitativas (tamanho amostral e

), resultando nas variáveis: x1, cujos valores foram
1, se raça Nelore, e 0, se raça não Nelore; x2, cujos
valores foram 1, se país Brasil, e 0, se país não-Brasil;
x3, cujos valores foram 1, se modelo animal, e 0, se não
modelo animal; x4, cujos valores foram 1, se modelo
touro (famílias de meios-irmãos), e 0, se não modelo
touro; x5 e x6, cujos valores tanto do i-ésimo tamanho
amostral quanto da i-ésima  foram padronizados utili-
zando-se a expressão z=Xi-mín(x)/(máx(x)-mín(x)),
em que Xi é o i-ésimo tamanho amostral ou a i-ésima

, mín(x) o menor tamanho amostral ou a menor 
e máx(x), o maior tamanho amostral ou a maior . Para
formar os grupos, utilizou-se o método hierárquico de
Ward, cuja principal característica é compor grupos
mais homogêneos (Sharma, 1996; Jonhson & Wichern,
1998). O critério do pseudo F, em que um valor elevado
desta estatística, quando comparado ao precedente,
indica o ponto de parada, foi empregado para obter o
número de grupos. Esta análise foi feita utilizando os



1167

R. Bras. Zootec., v.34, n.4, p.1165-1172, 2005

Análise de Agrupamento para Implementação da Meta-Análise em Estimativas de Herdabilidade para Características...

PROC CLUSTER e TREE do SAS (SAS, 1999a;
SAS, 1999b; SAS, 1999c).

De posse das  divididas em grupos, a meta-
análise envolveu a análise exploratória dos dados, o
teste de homogeneidade tanto dentro quanto entre os
grupos, a modelagem da variação e a obtenção da
estimativa combinada para os diferentes grupos
(Hedges & Olkin, 1985).

Para a análise exploratória, construíram-se gráfi-
cos de “box-plot” para os diferentes grupos nas
quatro características. Nesse dispositivo, observou-
se a distribuição e o resumo das principais estatísticas
do conjunto de dados (mediana, quartis e prováveis
dados discrepantes), visando, principalmente, verifi-
car se os conjuntos de dados são comparáveis entre
si (no caso, os diferentes grupos dentro de cada
característica) (Bussab & Morettin, 2003). O teste
de Shapiro-Wilk do SAS (Shapiro & Wilk, 1965) foi
utilizado para verificar se os dados seguem distribui-
ção normal. Na ausência de normalidade, os dados
foram transformados, por intemédio do algoritmo de
Box e Cox, pela macro boxglm do SAS (SAS, 2002).

O teste de homogeneidade, utilizando-se as 
transformadas em todos os níveis entre grupos, foi
realizado formulando-se a hipótese de nulidade

, sendo g o número de grupos

e , a estimativa combinada das herdabilidades do i-
ésimo grupo versus a hipótese alternativa  ao
menos uma   difere das demais, por intermédio da

estatística ,  em que:

 , sendo j o número de   de cada grupo

e , a ponderação; ; e

. Rejeitou-se a hipótese de

nulidade, no nível de significância p, se Qentre exce-
deu o valor crítico de 100(1-p)% da distribuição de
qui-quadrado com g-1 graus de liberdade. Para o
teste de homogeneidade dentro de grupos a hipótese
de nulidade foi , em que
i=1,2,. . . ,g.  Utilizou-se a estatística,

, em que k=m1 + m2 + ...

+ mg, com distribuição de qui-quadrado com k-g
graus de liberdade (Wang & Bushman, 1999). Estes
testes foram realizados a partir das macros Within &
Wavgz (SAS, 1997), e do procedimento FORMAT
(SAS, 1990). A Tabela 1 resume as várias causas de
heterogeneidade numa meta-análise com g grupos,
assim como o teste estatístico e os correspondentes
graus de liberdade.

Na ausência de homogeneidade entre os estudos,
o modelo de efeito aleatório, adotado para a realiza-
ção da meta-análise e posterior obtenção da estima-
tiva combinada para as estimativas de herdabilidade
teve como estrutura , em que:  repre-
senta o valor da i-ésima estimativa de herdabilidade de

determinada característica ;

 representa o valor da estimativa combinada das
herdabilidades;  e i é o erro aleatório

( );  ε i é o erro aleatório

). A variância entre estudos é

representada por  e foi estimada por dois métodos
distintos: o MVR ( ), pelo procedimento MIXED
(SAS, 1997); e o DL, que é um método não-iterativo,
tendo como estimador

(DerSimonian & Laird, 1986; Normand, 1999).
Para obtenção das estimativas combinadas das

  ( ) dentro de cada grupo, para cada uma das

Tabela 1 - Testes de homogeneidade para um modelo de
meta-análise com g grupos

Table 1 - Homogeneity tests for a meta-analysis model with
g groups

Causas de Estatística Q Graus de liberdade
heterogeneidade Q statistic Degrees of freedom
Source of
heterogeneity

Entre grupos QentreQbetween g-1
Between groups
Dentro de grupos QdentroQwithin k-g
Within groups
Dentro do grupo 1 Qdentro 1Qwithin 1 m1-1
Within group 1
... ... ...
Dentro do grupo g Qdentro gQwithin g mg-1
Within  group g
Total QtotalQtotal k-1
Total
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quatro características de crescimento, utilizou-se a

seguinte equação: , em

que a ponderação foi  (Wang &
Bushman, 1999) e o desvio-padrão combinado, asso-
ciado a cada uma das  foi estimado por meio de

  (Koots et al., 1994).

Resultados e Discussão

Na análise de agrupamento, usando raça, país,
método de estimação, tamanho da amostra (N) e ,
foram identificados, de acordo com o critério de
pseudo F, quatro grupos para as características PN
(pseudo F=201), P365 (pseudo F=213) e P550 (pseudo
F=247) e cinco grupos para a PD (pseudo F=405)
(Tabela 2).

Nos grupos formados, dentro das quatro caracte-
rísticas, verifica-se que, quando a porcentagem de
animais da raça Nelore é alta, o país associado é o
Brasil, sendo reflexo que o rebanho brasileiro anali-
sado, de bovinos de corte zebuínos, é constituído, em

sua maioria, por animais da raça Nelore, corroborando
as informações da Associação Brasileira de Criadores
de Zebu (ABCZ, 2004) de que a raça Nelore repre-
senta cerca de 80% da força produtiva da indústria de
carne no Brasil.

Ainda com relação aos grupos, verificou-se, em
todas as características, que o modelo animal está
sempre associado aos maiores valores de tamanhos
amostrais médios ( N >4200), enquanto as menores
amostras estão associadas ao modelo touro ( N <3600),
o que pode ser explicado pelo aumento, no decorrer
do tempo, das bases de dados de pesos dos animais e
pela melhoria tecnológica ocorrida no final do século
XX, o que possibilitou maior capacidade de armaze-
nagem e análise de grandes conjuntos de dados, com
aplicação de modelos matemáticos mais sofisticados
e biologicamente mais abrangentes.

Os box-plots (Figura 1) indicam a presença de
discrepantes nos grupos: 1 e 4 da característica PN;
2, 4 e 5 da característica PD; 2 e 4 da característica
P365; 1,2,e 3 da característica P550.

Os valores discrepantes podem influenciar a dis-
tribuição das 2ĥ , porém, apesar de terem sido
detectados, foram mantidos na análise, posto que, nos
trabalhos originais, os autores fazem considerações
sobre as causas de terem obtidos valores elevados ou

Figura 1 - Box-plots das estimativas de herdabilidade para os grupos dentro das características: (a) peso ao nascimen-
to (PN); (b) peso à desmama (PD); (c) peso aos 365 dias (P365); e (d) peso aos 550 dias (P550).

Figure 1 - Box-plots of heritability estimates for groups within traits: (a) birth weight (BW), (b) weaning weight (WW), (c) weight at
365 days (W365); and (d) weight at 550 days (W550).
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baixos para as , o que está de acordo com o
procedimento adotado por Lôbo et al. (2000). Obser-
va-se, graficamente, relativo alinhamento das caixas
dos grupos, dentro das quatro características, o que
possibilita a comparação entre eles. O teste de Shapiro-
Wilk indicou que as  não seguem distribuição
normal, havendo, pois, a necessidade de transforma-
ção pelo algoritmo de Box & Cox (1964).

No teste de homogeneidade (Tabela 3), para as
 transformadas entre e dentro dos grupos para as

quatro características, os valores da estatística Q
sugerem a rejeição das hipóteses de nulidade em
todos os níveis testados (p≤0,05), indicando a
heterogeneidade tanto entre como dentro dos grupos.

A heterogeneidade entre os grupos era um resul-
tado esperado, em virtude do método utilizado para o
agrupamento; porém, almejava-se conseguir
homogeneidade dentro de todos os grupos de estudo,
pois uma das principais características do método de
Ward é a composição de grupos bastante homogêneos,
de acordo com os fatores utilizados para sua forma-
ção, mas a homogeneidade foi confirmada apenas
para os grupos: 4 das características PN e P365; 5 da
característica PD; e 1 da característica P550.

Sempre que a hipótese de homogeneidade foi
satisfeita, adotou-se um modelo de efeito fixo para
reunir as . Contudo, a solução proposta para reunir
as ,  quando não satisfeita a hipótese de
homogeneidade, foi modelar a variância existente
entre as estimativas e incorporá-la ao modelo, ado-
tando-se um modelo de efeito aleatório (Wang &
Bushman, 1999).

As variâncias entre os estudos, para as quatro
características, estimadas pelos métodos MVR ( )
e DL ( ) resultaram em: = 0,0069 e =
0,0057 para PN; = 0,0059 e = 0,0049 para
PD; = 0,0070 e = 0,0070 para P365; e =
0,0084 e  = 0,0077 para P550. Verificou-se que as

 apresentaram as menores estimativas quando calcu-
ladas pelo método DL.

DerSimonian & Laird (1986), Normand (1999) e
Brockwell & Gordon (2001) realizaram, independen-
temente, meta-análises com artigos da área médica,
utilizando diferentes estimadores da variância entre
os estudos. Comparando os resultados alcançados
nestes trabalhos, esses autores verificaram que os
valores da variância entre os estudos obtidos por

Tabela 2 - Número de estimativas de herdabilidade ( ), porcentagens das variáveis e tamanhos amostrais (mínimo,
médio e máximo) presentes nos grupos dentro das características peso ao nascimento (PN), peso à
desmama (PD), peso aos 365 dias (P365) e peso aos 550 dias (P550)

Table 2 - Number of heritability estimates ( ), percentages of variables, and sample sizes (minimum, medium and maximum)  in
groups within the traits birth weight (BW), weaning weight (WW), weight at 365 days (W365) and weight at 550 days (W550)

Raça País Modelo Tamanho amostral
Breed Country Model Sample size

Característica Grupo No de 2ĥ Nelore (%) Brasil (%) MA (%) Touro (%) Mín. Médio Máx.
Trait Group N. of 2ĥ Nellore Brazil AM Sire Min. Med. Max.

PN 1 62 100 100 100 0 1019 20675 53429
BW 2 27 0 33 100 0 967 7473 41368

3 43 100 95 0 88 259 3212 28959
4 50 0 54 0 90 63 1572 31488

PD 1 43 46 4 2 70 63 1956 31488
WW 2 434 100 100 100 0 737 21517 88412

3 61 0 41 100 0 712 7650 38845
4 47 100 100 0 100 171 2100 29032
5 46 0 100 0 100 222 2021 18751

P365 1 25 0 72 92 0 153 10294 28239
W365 2 78 100 100 100 0 848 13296 37004

3 29 100 100 0 100 87 3567 29032
4 21 0 62 0 100 63 2443 31488

P550 1 26 8 42 0 77 98 2141 31488
W550 2 85 100 100 100 0 871 14422 44075

3 50 0 36 100 0 264 4292 18493
4 42 100 100 0 100 87 1494 7102
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Figura 2 - Estimativas de herdabilidades combinadas por máxima verossimilhança restrita e desvio-padrão para as
características: (a) peso ao nascimento (PN); (b) peso à desmama (PD); (c) peso aos 365 dias (P365); (d)
e peso aos 550 dias (P550).

Figure 2 - Pooled heritability estimates by restricted maximum likelihood and standard deviation, for the traits: (a) birth weight (BW),
(b) weaning weight (WW), (c) weight at 365 days (W365); and (d) weight at 550 days (W550).

Tabela 3 - Estatística Q para homogeneidade entre e dentro de grupos, com nível de significância e grau de liberdade
(GL), para as estimativas de herdabilidade das características peso ao nascimento (PN), peso à desmama
(PD), peso aos 365 dias (P365) e peso aos 550 dias (P550)

Table 3 - Q statistic for homogeneity between and within groups, with level of significance and degree of freedom (D.F.), for
heritability estimates of traits birth weight (BW), weaning weight (WW), weight at 365 days  (W365) and weight at 550 days
(W550)

Características
Traits

Causas de PN PD P365 P550
heterogeneidade BW WW W365 W550
Sources of
heterogeneity GL (DF) Q GL (DF) Q GL (DF) Q GL (DF) Q
Entre grupos 3 28,00** 4 44,22** 3 22,29** 3 79,31**
Between groups
Dentro de grupos 178 591,67** 326 1160,96** 149 646,83** 199 664,71**
Within groups
Dentro do grupo 1 61 276,88** 42 73,12** 24 138,15** 25 22,97ns

Within group 1
Dentro do grupo 2 26 148,28** 133 564,12** 77 434,68** 84 320,10**
Within group 2
Dentro do grupo 3 42 100,18** 60 401,28** 28 59,75** 49 259,16**
Within group 3
Dentro do grupo 4 49 66,34ns 46 73,46** 20 14,26ns 41 62,47*
Within group 4
Dentro do grupo 5 45 48,98ns

Within group 5
Total 181 619,65** 330 1205,18** 152 669,12** 202 744,01**

ns Não-significativo pelo teste Q (p>0,05) (Not significant by Q test, p>0.05).
* Significativo pelo teste Q (p≤0,05) (Significant by Q test, p≤0.05).
* * Significativo pelo teste Q (p≤0,01) (Significant by Q test, p≤0.01).
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MVR foram sempre superiores aos obtidos por DL,
corroborando os encontrados no presente trabalho.

Para obtenção das estimativas combinadas das
herdabilidades ( ), e seus respectivos desvios-pa-
drão, utilizaram-se as  transformadas, mas os re-
sultados estão apresentados na escala original. A
incorporação das  obtidas anteriormente nas pon-
derações ocorreu apenas nos grupos em que a
homogeneidade entre os estudos não foi confirmada.
Entretanto, para os grupos: 4 das características PN
e P365; 5 da característica PD; e 1 da característica
P550, utilizou-se como ponderação o inverso da
variância da própria  (Tabela 4; Figura 2).

Nos grupos em que foram incluídas as  na ponde-
ração, constatou-se que os valores das , provenien-
tes dos dois métodos de estimação, foram próximos,
mesmo observando-se que, quando se consideram-se
cada uma das quatro características em estudo, os
valores das estimativas das  obtidas pelo método de
DL foram mais baixos dentro e entre os grupos.

Quanto à magnitude obtida para as , nos grupos
formados nas quatro características, os valores foram
mais baixos que os considerados referências por Bourdon
(2000), de 0,40 para PN; 0,30 para PD; 0,40 para
P365; e 0,65 para P550. São consideradas pouco
herdáveis estimativas com valores abaixo de 0,20,
moderadamente herdáveis estimativas com valores
entre 0,20 e 0,40 e altamente herdáveis estimativas
com valores superiores a 0,40 (Bourdon, 2000).

Assim, as estimativas combinadas obtidas neste tra-
balho podem ser consideradas moderadamente
herdáveis para todos os grupos, exceto para o grupo
5 da característica PD, em que encontrou-se um
valor mais baixo.

As maiores  foram encontradas em grupos
compostos, na sua maioria, por animais da raça
Nelore com dados originados no Brasil, refletindo a
grande variabilidade genética de bovinos Nelore para
as características de crescimento, o que permite que
ganhos genéticos satisfatórios possam ser atingidos
em programas de melhoramento que incluam estas
características em seu critério de seleção.

A formação de grupos de resultados com mesmas
características, como realizado neste trabalho, em-
pregando-se a técnica de agrupamento, pode ser
interessante para o usuário das estimativas de
herdabilidade combinada, uma vez que esta técnica
permite fornecer valores específicos, com caracte-
rísticas específicas e mais próximas da realidade, em
vez de uma única estimativa combinada geral, como
mostrado nas revisões de Mercadante et al. (1995),
Koots et al. (1994) e Lôbo et al. (2000). Portanto, se
é necessário ter, por exemplo, uma estimativa combi-
nada de peso ao nascer proveniente de animais
somente da raça Nelore, usando exclusivamente o
modelo animal, a partir das informações contidas na
Tabela 2 e na Figura 2, opta-se por usar o valor
estimado no grupo 1.

Tabela 4 - Estimativas de herdabilidades combinadas e desvios-padrão provenientes dos métodos da máxima

verossimilhança restrita ( *2ˆ
MVRh+ ) e o de DerSimonian e Laird ( *2ˆ

DLh+
)

Table 4 - Pooled heritability estimates and standard deviations derived from methods restricted maximum likelihood and
DerSimonian and Laird

Característica
Trait

Grupo Peso ao nascimento Peso à desmama Peso aos 365 dias Peso aos 550 dias
Group Birth weight Weaning weight Weight at 365 days Weight at 550 days

*2ˆ
MVRh+

*2ˆ
DLh+

*2ˆ
MVRh+

*2ˆ
DLh+

*2ˆ
MVRh+

*2ˆ
DLh+

*2ˆ
MVRh+

*2ˆ
DLh+

1 0,31±0,01 0,31±0,01 0,21±0,02 0,20±0,02 0,24±0,02 0,24±0,02 0,32±0,04
2 0,30±0,02 0,30±0,02 0,24±0,01 0,24±0,01 0,28±0,01 0,28±0,01 0,33±0,01 0,33±0,01
3 0,33±0,02 0,33±0,02 0,23±0,01 0,23±0,01 0,25±0,02 0,25±0,02 0,25±0,02 0,25±0,02
4 0,22±0,02 0,26±0,02 0,26±0,02 0,33±0,04 0,28±0,03 0,28±0,03
5 0,18±0,02
Total 0,30±0,01 0,30±0,01 0,23±0,01 0,23±0,01 0,27±0,01 0,27±0,01 0,31±0,01 0,31±0,01
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Conclusões

Apesar de os valores das estimativas da variância
entre os estudos terem sido distintos nos dois métodos
de estimação, os valores da estimativa combinada
das herdabilidades, nas quatro características, foram
próximos, independentemente do método utilizado.

A análise de agrupamento permitiu a formação
de grupos de resultados de estudos semelhantes,
fornecendo, assim, estimativas combinadas de
herdabilidades para grupos específicos.
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