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Meta-Análise para Estimativas de Herdabilidade para Características de Crescimento
em Bovinos de Corte1
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RESUMO - Um conjunto de estimativas de herdabilidade de características de crescimento em bovinos de corte de raças indianas,
procedentes de 186 artigos publicados, foi compilado e sumarizado, utilizando-se técnicas de meta-análise. Com o objetivo de identificar
quais fatores afetam as estimativas de herdabilidade ponderadas, empregou-se o método dos mínimos quadrados para análise de um modelo
de efeito fixo. Os fatores estatisticamente significativos, para as quatro características, foram raça e método de estimação, sendo que este
último deve ser sempre considerado na síntese dessas estimativas. Os valores das estimativas combinadas das herdabilidades, para as
características peso ao nascimento, peso à desmama, peso aos 365 dias e peso aos 550 dias obtidos foram: 0,30±0,01; 0,23±0,01;
0,27±0,01; e 0,31±0,01, respectivamente. A meta-análise é uma técnica recomendada para resumir informações sobre parâmetros
genéticos de populações bovinas.
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Meta-Analysis for Heritability of Estimates Growth Traits in Beef Cattle

ABSTRACT - A meta-analysis was conducted to summarize published heritability of estimates growth traits of zebu beef
cattle of 186 reports. The factors affecting weighed heritability estimates were analyzed by the least square means method for
a model including fixed effects. Breed and estimation  method were the significant factors in the four traits (birth weight, weaning
weight, weight at 365 days and weight at 550 days). Estimation method is always recommeded to summarize these estimates.
The pooled heritability estimates for birth weight, weaning weight, weight at 365 days old and weight at 550 days old were
0.30±0.01, 0.23±0.01, 0.27±0.01 and 0.31±0.01, respectively. Meta-analysis techniques were recommended for polling of
genetic parameters of zebu beef cattle.
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Introdução

A meta-análise pode ser definida como um proce-
dimento estatístico que consiste de uma revisão quan-
titativa e resumida de resultados de estudos distintos,
mas relacionados (Glass, 1976). Os métodos estatís-
ticos empregados na meta-análise asseguram a ob-
tenção de uma estimativa combinada e precisa, so-
bretudo em virtude do aumento do número de obser-
vações e, conseqüentemente, do poder estatístico e
da possibilidade de examinar a variabilidade entre os
estudos (Fagard et al., 1996).

Na pesquisa científica, é crescente o número de
artigos similares conduzidos e publicados nas diversas
áreas do conhecimento, gerando interesse, muitas
vezes, de realizar síntese destes resultados (Fagard et
al., 1996). Desse modo, a aplicação da meta-análise
tem aumentado em vários campos das ciências (Cooper,

1989): agronomia (Olkin & Shaw, 1995), ciências
sociais (Glass, 1976), ecologia (Gurevitch & Hedges,
1993), engenharia (Pickard et al., 1998), medicina
(Canner, 1987; Normand, 1999), melhoramento ani-
mal (Giannotti et al., 2002) e zootecnia (Beckett &
Lean, 1997).

Existe, no melhoramento animal, como nas demais
áreas, o anseio de sumarizar o conhecimento adquirido
no formato de revisão. Esta pretensão ocorre, princi-
palmente, em virtude do aumento do conhecimento
científico nesta área e da necessidade do pesquisador
em entender as relações biológicas, de ambiente e de
comportamento animal (St-Pierre, 2001).

Ainda no contexto do melhoramento animal, são
freqüentes as revisões bibliográficas cujo objetivo é
obter uma estimativa combinada, proveniente de re-
sultados de estudos individuais. Deste modo, estima-
tivas de parâmetros genéticos de populações bovinas,
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como correlações genéticas e fenotípicas,
herdabilidade e heterose, são compiladas e resumi-
das, para diversas características de interesse econô-
mico na produção animal. Nestas revisões, são empre-
gados diferentes critérios para se obter uma estimativa
combinada, destacando-se a média ponderada pelo
inverso da variância (Koots et al., 1994ab; Lôbo et al.,
2000) ou do desvio-padrão (Mohiuddin et al., 1993;
Mercadante et al., 1995) individual de cada estimativa
de parâmetro genético e a análise de regressão linear
múltipla, com aplicação de análise de agrupamento
(Roughsedge et al., 2001).

Porém, apesar de algumas dessas revisões cons-
tarem de pesquisa bibliográfica abrangente, obterem
uma medida resumida comum para diferentes estudos
e ponderarem pelo inverso da variância, em nenhuma
delas foi considerada a variância existente entre os
estudos. Os procedimentos estatísticos empregados
em meta-análise propõem considerar o efeito da vari-
ação entre esses estudos, para a obtenção da estima-
tiva combinada (DerSimonian & Laird, 1986; Normand,
1999; Engels et al., 2000). A variação entre os estudos
é proveniente, por exemplo, de diferentes tipos de
manejo alimentar (a pasto, confinamento, semi-
confinamento), raças, sexo, métodos distintos de esti-
mação dos parâmetros envolvidos e dados oriundos de
vários países (Koots et al., 1994a).

A herdabilidade, um parâmetro populacional es-
sencial na avaliação genética animal e no delinea-
mento de programas de melhoramento animal, é
definida como uma medida do grau de semelhança
dos filhos, em relação ao desempenho de seus pais,
para determinada característica (Bourdon, 2000).
Fatores como raça, origem dos dados (país), método
de estimação e data de publicação, entre outros,
podem interferir em sua obtenção O número de
trabalhos publicados contendo estimativas de
herdabilidade ( ) para características de cresci-
mento em bovinos de corte, é suficientemente grande
para se conduzir análises visando determinar que
fatores afetam essas características e fazer reco-
mendações considerando valores combinados apro-
priados (Koots et al., 1994a).

Este estudo foi conduzido com os seguintes obje-
tivos: i) desenvolver e aplicar a metodologia da meta-
análise ao problema de resumir informações das

estimativas de herdabilidade ( ) para as caracterís-
ticas peso ao nascimento (PN), peso à desmama
(PD), peso aos 365 dias (P365) e peso aos 550 dias

(P550) em bovinos de corte de origem indiana;
ii) estimar a variância entre os estudos e incorporá-la
na obtenção das estimativas combinadas das
herdabilidades ( ) para as quatro características;

iii) identificar os fatores que afetam as ponderadas.

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 desenvolvido por Mercadante et al. (1995) e
84 são provenientes de pesquisa bibliográfica realiza-
da de 1995 a 2003 para a atualização dos dados. A
pesquisa supracitada englobou anais de congressos,
teses e dissertações e base de dados, como CAB e
AGRIS, utilizando-se as palavras-chave “nelore”,
“nellore”, “zebu”, “bos indicus” e “heritabili*”.

A meta-análise das  envolveu os seguintes
passos: análise exploratória do conjunto de dados;
verificação das pressuposições estatísticas requeridas;
realização do teste de homogeneidade; estimação da
variância entre os estudos; obtenção da estimativa
combinada.

A análise do conjunto de dados visa detectar a
presença de vício de publicação, isto é, se a pesquisa
bibliográfica não foi bastante abrangente, e a presença
de observações discrepantes. O vício de publicação foi
examinado por meio do gráfico de funil, que consiste de

um diagrama de dispersão das  versus o tamanho da
amostra (N). Este exame é baseado no fato da i-ésima
estimativa de herdabilidade ( , i=1, 2, ..., k, em que
k é o número de  disponível para cada característica)
ser tanto mais precisa quanto maior for o N, e de
estudos com menores N serem prevalecentes em
qualquer pesquisa de literatura. Na ausência de vício
de publicação, a forma do gráfico será semelhante a
um funil invertido e simétrico (Egger & Smith, 1998).
As observações discrepantes foram detectadas por
intermédio do dispositivo gráfico “box-plot”.

A validade dos procedimentos adotados na meta-
análise requer que as pressuposições de independên-
cia e normalidade das estimativas a serem combina-
das sejam satisfeitas (Hedges & Olkin, 1985). A
independência é, em parte, garantida pelo fato de as
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estimativas serem obtidas de diferentes trabalhos
publicados, enquanto a normalidade deve ser testada.
O teste de Shapiro-Wilk, cuja hipótese de nulidade
expressa que os dados em questão têm distribuição
normal, foi utilizado para verificar a pressuposição de
normalidade (Shapiro & Wilk, 1965). Na ausência de
normalidade, os dados foram transformados por meio
do SAS (SAS, 2002), empregando-se o algoritmo
sugerido por Box & Cox (1964), cujo parâmetro de
transformação (λ) é selecionado pelo método da
máxima verossimilhança.

A informação da variância ( ) associada a  é
essencial em um estudo deste tipo, pois será usada na
obtenção da estimativa combinada. Entretanto, al-
guns estudos não fornecem a  da  e, para o
cálculo destas, foi utilizado o método descrito por
Koots et al. (1994a) e Falconer & Mackay (1996).

Há duas formas de se combinar as informações,
as quais diferem quanto à modelagem da variação
entre as estimativas, de modo que a decisão acerca
de qual modelo adotar é tomada com base no teste de
homogeneidade. Assim, de posse das  e , foi
testada a hipótese  contra a
hipótese de que pelo menos uma estimativa de
herdabilidade diferia das demais. Este teste se baseia

na estatística , dada por ,

em que  e   (Hedges &

Olkin, 1985), realizado pelo procedimento GLM (SAS,
1990). A rejeição de H0 sugere a não-existência da
homogeneidade entre as 2ĥ , adotando-se, assim, um
modelo de efeito aleatório, em que a variância exis-
tente entre os estudos ( 2τ ), deve ser estimada e
incluída na obtenção da estimativa combinada das
herdabilidades ( 2ˆ

+h ) (Hedges & Olkin, 1985; Wang &
Bushman, 1999).

O modelo de efeito aleatório adotado teve como

estrutura iii ehh ++= + ε22 , em que: 2
îh  representa o

valor da i-ésima herdabilidade de determinada carac-

terística ( ( )22
i

2
indep.

2
i s,hNormal~h τ++

); 2h+  repre-

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

( ( )20 i

indep.

i ,sNormal~e ); e εi, é o erro aleatório

( ( )20,τNormal~ε
indep.

i
) (Brockwell & Gordon, 2001).

A variância entre estudos foi estimada pelo mé-
todo da Máxima Verossimilhança Restrita (MVR) em
que o estimador 2τ̂  é solução para
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procedimento MIXED (SAS, 1997). Portanto, a esti-
mativa combinada das herdabilidades, quando existe
heterogeneidade entre os estudos, será encontrada a
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O desvio-padrão combinado, associado a 2ˆ
+h , foi

estimado pela equação ( )∑
=

+ =
k
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iws

1

*11 , quando

se trabalhou com um modelo de efeito aleatório, ou
utilizando wi em vez de *

iw , no modelo de efeito fixo
(Koots et al., 1994a).

Realizados os procedimentos de meta-análise,
isto é, obtidos os valores de 2τ̂  e 2ˆ

+h  para as quatro
características, prosseguiu-se à análise para identifi-
car quais fatores (raça, método de estimação e país)
afetaram significativamente as  ponderadas por wi ou

*
iw . Para tanto, realizou-se uma análise pelo método de

mínimos quadrados, considerando-se o seguinte modelo:

2
îjklh = m + Ri + Mj + Pk + eijkl

em que:  2
îjklh  é a estimativa de herdabilidade ponde-

rada para determinada característica; Ri é a raça, i =
1, 2, ..., 15 para PN; i = 1, 2, ..., 14 para PD; i = 1,
2,..., 10 para P365 e P550 (Afrikaner, Bali, Boran,
Brahman, Bunaji, Gir, Gobra, Gudali, Guzerá, Indu,
Kedah, Mashona, Nelore, Sahiwal, Tabapuã, Wakna
e Zebu); Mj é o método de estimação, j=1, 2, 3 para
PN, PD e P550; j=1, 2 para P365 (modelo animal,
modelo touro e regressão pai progênie); Pk é o país,
k=1, 2,..., 16 para PN e PD; k=1, 2,..., 11 para
P365; e k=1, 2,..., 12 para P550 (África do Sul,
Austrália, Brasil, Camarão, Colômbia, Costa Rica,
Cuba, Estados Unidos, Etiópia, Guatemala, Guiana,
Malásia, México, Nigéria, Paquistão, Senegal,
Tanzânia, Venezuela e Zimbabue).
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Resultados e Discussão

Nas quatro características, as 2ĥ  (Figura 1)
apresentam distribuição assimétrica à direita, possu-
em a maior parte de seus valores com 2ĥ  de até 0,35,
existem poucos valores abaixo de 0,10 e acima de
0,60. Os valores mais baixos das 2ĥ  foram encontra-
dos na característica PD e os mais elevados, na
característica P550. Foram detectadas como discre-
pantes as 2ĥ  cujos valores foram acima de 0,69 para
PN e P365, 0,60 para PD e 0,79 para P550. Apesar
destes valores serem discrepantes nas amostras das
quatro características, nenhum critério de exclusão
foi imposto sobre eles, pois, nos trabalhos originais, os
autores fizeram considerações das razões pelas quais
obtiveram valores elevados de herdabilidade para
características de crescimento. Esse procedimento
corrobora o adotado por Lôbo et al. (2000).

O gráfico de funil (Figura 2) comprova que não
houve vício de publicação na pesquisa bibliográfica
realizada, uma vez que, para as quatro características
em estudo, o gráfico apresenta uma forma aproxima-
da de funil invertido, expressando a abrangência da
revisão de literatura para a inclusão dos estudos
contendo as 2ĥ  na análise. Observou-se ainda que,
nas quatro características, os tamanhos amostrais
(N) referentes às 2ĥ apresentam maior concentra-
ção de valores entre 300 e 15.000, com poucos abaixo
de 100 e acima de 50.000.

Figura 1 - Box-plot das estimativas de herdabilidade
para as características peso ao nascimento
(PN), peso à desmama (PD), peso aos 365
dias (P365) e peso aos 550 dias (P550).

Figure 1 - Box-plot of the heritability estimates for birth weight
(BW), weaning weight (WW), weight at 365 days
(W365) and weight at 550 days (W550).
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Os valores da estatística do teste de Shapiro-Wilk
para normalidade foram: 0,96 para PN (p≤0,01); 0,94 para
PD (p≤0,01); 0,95 para P365 e P550 (p≤0,01). Há,
portanto, forte evidência de que os dados em questão não
seguem distribuição normal, havendo a necessidade de
transformação desses dados para aproximar a normalida-
de e garantir o poder dos testes estatísticos.

A transformação das 2ĥ  se deu elevando cada
uma das 2ĥ  à potência de l=0,40, pois este valor
promoveu a minimização da soma de quadrados do
resíduo do modelo. O teste de Shapiro-Wilk para
normalidade foi realizado para as 2ĥ  transformadas
e o valor da estatística do teste foi 0,99 (p>0,05) para
as quatro características, evidenciando a decisão de
não-rejeição da hipótese de normalidade, consideran-
do-se um nível mínimo de 0,05 de significância.

O prosseguimento da análise se deu com o teste
de homogeneidade, utilizando-se as 2ĥ  transforma-
das (Tabela 1). A hipótese de homogeneidade entre
as 2ĥ  transformadas foi rejeitada para as quatro
características (p≤0,01) e, nestas condições, um
modelo de efeito aleatório foi mais adequado.

Portanto, adotando-se um modelo de efeito alea-
tório, foi necessário estimar a variância entre os
estudos ( 2τ̂ ), resultando em: 0,0069 para PN; 0,0059
para PD; 0,0070 para P365; e 0,0084 para P550. As

2ĥ foram combinadas utilizando-se a ponderação *
iw .

Os valores das 2ˆ
+h  e seus respectivos +ŝ , para as

características PN, PD, P365 e P550 encontram-se
na Tabela 2.

A magnitude das 2ĥ  é importante, pois, se uma
característica é altamente herdável, pode-se afirmar
que animais com alto ou baixo desempenho tenderão
a produzir filhos com alto ou baixo desempenho. Por
outro lado, se uma característica não é muito herdável,
registros de desempenho dos pais revelarão pouco
sobre o desempenho da progênie.

Quando se comparam as 2ˆ
+h  obtidas neste traba-

lho com outros trabalhos, verifica-se que estes valo-
res estão bastante próximos. Bourdon (2000) consi-
dera como referência os valores 0,40 para PN e
P365, 0,30 para PD e 0,65 para P550. Koots et al.
(1994a), utilizando a ponderação wi para combinar

2ĥ para características de crescimento em bovinos
de corte de raças zebuínas, européias e cruzamentos,
obtiveram 2ˆ

+h  de 0,31 ± 0,003, para PN, 0,24 ± 0,002,
para PD, e de 0,33 ± 0,004, para P365. Lôbo et al.
(2000) também utilizando a ponderação wi, para
combinar 2ĥ  para características de crescimento em
bovinos de corte de raças zebuínas, européias e
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Tabela 1 - Estatística Q com nível de significância e grau
de liberdade para as características de cres-
cimento

Table 1 - Q statistic with significant level and degree of
freedom for the growth traits

Característica Grau de liberdade Q
Trait Degree of freedom

Peso ao nascimento 181 619,65**
Birth weight
Peso à desmama 330 1205,20**
Weaning weight
Peso aos 365 dias 152 669,12**
Weight at 365 days
Peso aos 550 dias 202 744,01**
Weight at 550 days

**Significativo pelo teste Q (p≤0,01) (Significant by Q test, p≤0.01).

Tabela 2 - Estimativas de herdabilidades combinadas
( 2ˆ

+h ), com respectivo desvio-padrão ( +ŝ ), para
as características peso ao nascimento (PN),
peso à desmama (PD), peso aos 365 dias
(P365) e peso aos 550 dias (P550)

Table 2 - Pooled heritability estimates ( 2ˆ
+h ), with standard

deviation ( +ŝ ), for birth weight (BW), weaning weight
(WW), weight at 365 days old (W365) and weight at
550 days old (W550)

Estimativa combinada Característica
Pooled estimate Trait

PN PD P365 P550
BW WW W365 W550

2ˆ
+h 0,30 0,23 0,27 0,31

+ŝ 0,01 0,01 0,01 0,01

Figura 2 - Gráficos de funil das estimativas de herdabilidade para as características: (a) peso ao nascimento (PN); (b)
peso à desmama (PD); (c) peso aos 365 dias (P365); (d) peso aos 550 dias (P550).

Figure 2 - Funil plots of the heritability estimates for the traits: (a) birth weight (BW); (b) weaning weight (WW); (c) weight at 365
days (W365); (d) and weight at 550 days (W550).
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cruzamentos, obtiveram 0,34±0,00 para PN, de
0,30±0,00 para PD, 0,37±0,01 para P365 e 0,31±0,02
para P550. Verifica-se, a partir destes valores que,
exceto para o valor de referência da estimativa de
herdabilidade para P550, que foi superior ao obtido

neste trabalho, tanto os valores de referência de
herdabilidade quanto as 2ˆ

+h  obtidas por esses autores,
apresentaram valores bastante próximos aos encon-
trados neste trabalho. Ressalta-se, ainda, que os
desvios-padrão mais baixos encontrados pelos auto-

Tabela 3 - Estimativas combinadas das herdabilidades e número de estimativas, entre parênteses, das características
peso ao nascimento (PN), peso à desmama (PD), peso aos 365 dias (P365) e peso aos 550 dias (P550) por
raça, país e método de estimação (MA=modelo animal; TOURO=modelo touro; RPP=regressão progênie-pai)

Table 3 - Pooled heritability estimates and number of estimates between parenthesis of birth weight (BW), weaning weight (WW),
weight at 365 days of age (W365) and weight at 550 days of age (W550) by breed, country, and estimation method
(AM=animal model; SIRE=sire model; OPR=offspring-parent regression)

Raça Característica
Breed Trait

PN (BW) PD (WW) P365 (W365) P550 (W550)

Afrikaner 0,52 (2) 0,23 (2) 0,17 (2) 0,17 (2)
Bali 0,22 (1) (0) (0) (0)
Boran 0,17 (6) 0,22 (2) (0) (0)
Brahman 0,26 (20) 0,21 (53) 0,28 (8) 0,29 (35)
Bunaji (0) 0,34 (2) (0) (0)
Gir 0,36 (8) 0,19 (10) 0,21 (2) 0,17 (3)
Gobra 0,14 (2) 0,26 (2) 0,35 (2) 0,18 (4)
Gudali 0,33 (3) 0,15 (3) 0,37 (1) 0,31 (1)
Guzerá 0,17 (22) 0,21 (33) 0,21 (19) 0,19 (18)
Indu 0,24 (1) 0,07 (1) (0) (0)
Kedah 0,18 (1) (0) (0) (0)
Mashona (0) 0,28 (3) (0) (0)
Nelore 0,32 (105) 0,24 (201) 0,27 (107) 0,32 (129)
Sahiwal 0,06 (1) (0) 0,41 (1) 0,65 (1)
Tabapuã 0,33 (5) 0,23 (11) 0,23 (7) 0,19 (6)
Wakwa 0,62 (2) 0,29 (2) (0) (0)
Zebu 0,53 (3) 0,24 (6) 0,40 (4) 0,54 (4)
País
Country

África do Sul 0,52 (2) 0,23 (2) 0,17 (2) 0,17 (2)
Austrália (0) 0,43 (9) 0,30 (3) 0,35 (24)
Brasil 0,31 (138) 0,24 (254) 0,27 (138) 0,31 (156)
Camarões 0,47 (4) 0,28 (4) (0) (0)
Colômbia 0,24 (2) 0,18 (5) (0) 0,15 (1)
Costa Rica (0) 0,27 (1) (0) (0)
Cuba 0,21 (4) 0,11 (14) 0,19 (2) 0,31 (1)
EUA 0,36 (3) 0,25 (11) 0,13 (1) 0,22 (1)
Etiópia 0,11 (2) 0,22 (2) (0) (0)
Guatemala (0) 0,26 (2) (0) (0)
Guiana 0,35 (1) 0,57 (2) 0,93 (1) (0)
Malásia 0,20 (2) (0) (0) (0)
México 0,27 (3) 0,37 (4) 0,30 (1) 0,72 (1)
Nigéria 0,28 (1) 0,31 (1) 0,37 (1) 0,31 (1)
Paquistão 0,06 (1) (0) 0,41 (1) 0,65 (1)
Senegal 0,14 (2) 0,32 (2) 0,35 (2) 0,18 (4)
Tanzânia 0,39 (4) (0) (0) (0)
Venezuela 0,25 (11) 0,11 (12) 0,50 (1) 0,18 (9)
Zimbábue 0,28 (2) 0,27 (6) (0) 0,24 (2)
Método
Method

MA (AM) 0,31 (89) 0,24 (196) 0,27 (102) 0,31 (135)
TOURO (SIRE) 0,29 (83) 0,21 (123) 0,26 (51) 0,29 (62)
RPP (POR) 0,22 (10) 0,19 (12) 0,21 (6)
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res na obtenção das 2ˆ
+h  podem ser decorrentes da

utilização da ponderação wi, a qual não adiciona a
variância entre os estudos à variância individual das
estimativas de herdabilidade.

Na análise de mínimos quadrados, os fatores que
afetaram de maneira estatisticamente significativa
(p≤0,05) as 2ˆ

+h  ponderadas por *
iw  foram raça e

método de estimação, nas quatro características, e
país, nas características PD e P550.

Koots et al. (1994a), utilizando um modelo com os
fatores raça, país, origem dos dados (dados de expe-
rimentos ou de campo), manejo alimentar (pasto ou
confinamento), método de estimação, sexo e data de
publicação dos resultados, verificaram efeito estatis-
ticamente significativo (p≤0,01) dos fatores: raça e
sexo, para as 2ĥ  ponderadas da característica PN;
raça, método e sexo para as 2ĥ  ponderadas da
característica PD; e manejo alimentar, para as 2ĥ
ponderadas da característica P365. Entretanto, os
autores esperavam que o método de análise fosse
significativo para a maioria das características anali-
sadas. Nas análises de modelo animal, quando a
matriz de relações aditivas é completa e vai até a
população-base, as estimativas de variância não são
afetadas pela seleção e são, portanto, maiores que
aquelas estimadas por outros métodos. Por sua vez,
as causas do efeito de país não estão claras e alguns
países podem ter 2ĥ  mais altas, em virtude de dife-
rentes práticas de manejo. Koots et al. (1994a)
ressaltam ainda um provável confundimento entre
raça e país, fato também notado neste trabalho.

Lôbo et al. (2000), empregando um modelo com
os fatores método de estimação e grupo genético,
encontraram significância estatística (p≤0,05) so-
mente para os fatores grupo genético nas caracte-
rísticas PN e P365, e método de estimação na
característica PD.

As estimativas combinadas das herdabilidades cal-
culadas utilizando a ponderação *

iw  e divididas por
raça, país e método de estimação, para as quatro
características em estudo (PN, PD, P365 e P550),
encontram-se na Tabela 3. Para os fatores raça e país,
apesar de terem sido obtidas 2ˆ

+h  em muitas situações,
estas não representam uma média ponderada e sim
uma estimativa pontual, uma vez que se tem apenas
uma estimativa de herdabilidade para muitas raças e
países, dificultando uma conclusão mais geral para
estes fatores. Para o fator método, as  2ˆ

+h  obtidas com
modelo animal, como esperado, foram mais altas que
as estimadas pelos outros dois métodos.

Conclusões

A meta-análise é um procedimento recomendá-
vel para obtenção de valores médios de estimativas
de herdabilidade em características de crescimento
em bovinos de corte de origem indiana, porém, é
indispensável a apropriada análise do conjunto de
dados a serem resumidos, pois as pressuposições
requeridas validarão os resultados finais.

A variabilidade entre as estimativas de
herdabilidade é importante e influencia na obtenção
dos valores combinados de herdabilidade, devendo
ser considerada na análise.

O método de estimação da herdabilidade e a raça
dos animais foram os fatores significativos sobre as
estimativas de herdabilidade ponderadas das quatro
características.
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