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Resumo — O objetivo deste trabalho foi estimar, por meio de meta-analise, a herdabilidade (h?) e as correlagdes
genética (r,) e fenotipica (rr) do consumo alimentar residual (CAR), e das suas caracteristicas componentes,
em bovinos de 19 racas ou grupamentos genéticos. Foram utilizados 22 trabalhos cientificos publicados entre
1963 e 2011, de oito paises, o que totalizou 52.637 bovinos com idades que variaram de 28 dias até a idade de
abate. As estimativas de CAR, consumo de matéria seca (CMS), ganho médio diario (GMD) e peso metabolico
(PV°®7) foram ponderadas pelo inverso da variancia amostral. A variagdo da h? de cada caracteristica entre os
estudos foi analisada por quadrados minimos ponderados. Os efeitos de sexo, pais e raca foram significativos
para h?> de CAR e explicaram 67% da variagdo entre os estudos. Para CMS, os efeitos de pais e raga foram
significativos e explicaram 96% da variagéo. As estimativas combinadas de h? foram: 0,255+0,008, 0,278+0,012,
0,321+0,015 € 0,397+0,032 para CAR, CMS, GMD e PV®7, respectivamente. As estimativas combinadas de
correlagdo genética e fenotipica foram baixas entre CAR ¢ GMD e entre CAR ¢ PV®” (de -0,021+0,034 a
0,025+0,035), e de média magnitude entre CAR e CMS (0,636+0,035 a 0,698+0,041) e entre CMS, GMD
e PV®7 (0,441+0,062 a 0,688+0,032). O CAR apresenta estimativa de herdabilidade menor que a de suas
caracteristicas componentes.

Termos para indexacdo: consumo de matéria seca, correlacdo genética, eficiéncia alimentar, estimativas
combinadas, herdabilidade, peso metabolico.

Meta-analysis of genetic parameter estimates of residual feed intake
and of its component traits in cattle

Abstract — The objective of this work was to estimate, by meta-analysis, the heritability (h?) and the genetic (r,)
and phenotypic (ry) correlations of residual feed intake (RFI), and of its component traits in beef cattle from
19 breeds or genetic groups. Twenty-two scientific papers published from 1963 to 2011, from eight countries,
totaling 52,637 cattle of ages from 28 days up to slaughter, were evaluated. The estimates of RFI, dry matter
intake (DMI), average daily gain (ADG) and metabolic weight (BW®7) were weighted by the inverse of sample
variance. The variation between studies of h? for each trait was analyzed by weighted least squares. The effects
of sex, country and breed were significant for h* of RFI, explaining 67% of variation between studies. For
DMI, country and breed effects were significant and explained 96% of variation. Pooled estimates of h? were:
0.255+0.008, 0.278+0.012, 0.321+0.015, and 0.397+0.032 for RFI, DMI, ADG and BW®7, respectively. Pooled
estimates of genetic and phenotypic correlations were low between RFI and ADG and between RFI and BW?7
(from -0.021£0.034 to 0.025+0.035), and moderate between RFI and DMI (0.636+0.035 and 0.698+0.041) and
between DMI, ADG and BW®7 (0.441+0.062 to 0.688+0.032). The trait RFI has lower heritability estimates
than its components.

Index terms: dry matter intake, genetic correlation, feed efficiency, pooled estimates, heritability, metabolic
weight.

Introducio

Um dos grandes problemas da meta-analise ¢ o
viés que pode ser criado pelos estudos, em virtude
da ndo publicacdo de resultados negativos (Sousa
& Ribeiro, 2009) e da avaliagdo de amostras
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pequenas. Segundo Egger & Smith (1998), um
grafico de dispersao em funil (“funnel plot”) ¢ uma
forma estatistica de avaliar o viés de publicacdo.
A ocorréncia de assimetria no grafico indica viés de
publicagdo dos dados, com tendéncia de publicacdes
com valores parecidos.
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Por meio da meta-analise, é possivel avaliar se o
delineamento experimental dos estudos analisados cria
viés nos resultados, bem como determinar as causas da
variacao entre os estudos (Sousa & Ribeiro, 2009). Isso
pode ser testado por meio da estratificagdo dos resultados
em subgrupos de acordo com as caracteristicas da
amostra avaliada, como sexo, idade e pais, para a analise
das caracteristicas da amostra quanto aos efeitos nos
resultados ou ao tamanho do efeito.

Na meta-analise, utilizam-se técnicas estatisticas
para combinar, em uma medida, os resultados de
estudos independentes, porém relacionados (Glass,
1976). Esses métodos estatisticos permitem obter
estimativa precisa da combinagao.

Ha wvarias revisdes bibliograficas sobre as
estimativas dos parametros genéticos (herdabilidade e
correlagdes) de populagdes bovinas para caracteristicas
de crescimento, produgdo de leite e reprodugdo
(Mohiuddin, 1993; Koots et al., 1994a, 1994b;
Mercadante et al., 1995; Lobo et al., 2000; Giannotti
et al., 2005), mas poucas ou nenhuma relativa a
eficiéncia alimentar. Atualmente, os programas de
melhoramento genético que incluem caracteristicas
de eficiéncia alimentar t€ém pequena base de dados
para estimar, com certa acurdcia, os parametros
genéticos para essas caracteristicas. A meta-analise dos
resultados de estimativas de pardmetros genéticos para
caracteristicas de eficiéncia alimentar, como consumo
alimentar residual e consumo de matéria seca, permite
maior acuracia na avaliagdo genética dos animais.

A maioria dos programas de melhoramento
genético para bovinos de corte enfatiza a selecdo para
caracteristicas como: pesos em diversas idades, ganho
de peso diario, perimetro escrotal, caracteristicas
de carcaga e desempenho reprodutivo. Resultados
recentes de estudos de eficiéncia alimentar em bovinos
deixaram clara a necessidade de enfocar a reducdo de
insumos, para aumentar a eficiéncia e maximizar a
lucratividade do sistema de produ¢do como um todo
(Herd & Bishop, 2000).

O consumo alimentar estimado ¢ obtido por meio de
equacdo de regressdo multipla do consumo observado
sobre o peso vivo médio metabolico e o ganho de
peso, em que o consumo alimentar residual (CAR)
¢ considerado como residuo da equagdo. A selegdo
genética para baixo CAR pode resultar em progénies
que consomem menos, sem alterar o desempenho
animal. Em experimento de sele¢do, Arthur et al.
(2001b) observaram decréscimo anual de 0,240 kg por

dia de consumo alimentar pelos animais de rebanho
selecionado para baixo CAR (alta eficiéncia), em
comparacdo ao selecionado para alto CAR (baixa
eficiéncia). Nao houve resposta correlacionada no
peso ao ano e no ganho de peso, tendo-se comprovado
a eficacia da selecdo para baixo CAR na redugdo dos
custos de alimentagdo, sem afetar a produgao.

Embora a caracteristica CAR apresente valores de
herdabilidade moderados ¢ haja relatos de reducao do
consumo de matéria seca pelos animais selecionados
(Arthur et al., 2001a, 2001b), no Brasil, ndo ha muitos
dados de animais testados quanto a essa caracteristica, o
que dificulta estimar os parametros genéticos com certa
acuracia. No entanto, os resultados de meta-analise de
parametros genéticos podem serusadosnodelineamento
de programas de melhoramento genético de bovinos de
corte ou até mesmo na avaliagcdo genética de rebanhos
com poucos animais testados.

O objetivo deste trabalho foi estimar, por meio de
meta-analise, a herdabilidade (h?) e as correlagdes
genética e fenotipica do CAR, e das suas caracteristicas
componentes, em bovinos de 19 ragas ou grupamentos
genéticos.

Material e Métodos

Foram utilizados, para a meta-analise, 22 trabalhos
cientificos provenientes de oito paises, publicados
entre 1963 ¢ 2011, o que totalizou 52.637 animais, com
idades a partir de 28 dias até a de abate, de 19 ragas ou
grupamentos genéticos. O tamanho de amostra variou de
464 a 22.099 animais. Nesses trabalhos, foram estimados
os parametros genéticos para trés definicoes de CAR:
CAR fenotipico, residuo da regressdo do consumo de
matéria seca sobre os valores fenotipicos do peso vivo
metabolico e do ganho médio diario; CAR genético,
residuo da regressao do consumo de matéria seca sobre
os valores genéticos do peso vivo metabolico e do ganho
médio diario; CAR equacao, diferenca entre o consumo
observado e o consumo estimado por equacao de predi¢ao
de consumo, de acordo com o National Research Council
(2001), o Standing Comitee on Agriculture (1990) ou a
formula de Geay & Micol (1988).

As estimativas dos pardmetros genéticos obtidos
nos trabalhos avaliados foram estratificadas de acordo
com o sexo, a classe de idade na qual os animais foram
testados (até 18 meses, entre 18 e 24 meses ¢ acima de
24 meses), o pais de criacdo (EUA, Australia, Franca,
Canada, Japao e outros — Brasil, Irad e Irlanda foram
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agrupados, em virtude do pequeno nimero de trabalhos
existentes), a raca (britdnica, continental, asiatica,
cruzados ou zebuinos) e a definicdo de CAR adotada
(Tabela 1). Os estudos avaliados foram relacionados
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qual os animais foram testados.

em ordem cronologica (Tabela 1), com estimativa da
herdabilidade (h%) da caracteristica CAR, defini¢do de
CAR, nimero de animais, sexo, pais, raca ¢ idade na

Tabela 1. Relag@o cronologica dos trabalhos cientificos usados na meta-analise, estimativa de herdabilidade da caracteristica
consumo alimentar residual (h%), definicdo de consumo alimentar residual (CAR), nimero de animais (N), sexo, pais, raca e
classe da idade dos animais avaliados.

Trabalho h; CAR®Y N Sexo Pais Raga Idade
Koch et al. (1963) 028 CAR 1324 MeF EUA Hereford, Angus e Shorthorn até 18 meses
0,077 CAR 650 M EUA Holandés e Pardo Suico até 18 meses
Jensen et al. (1992) 0,082 CAR: 650 M EUA Holandés e Pardo Suico acima de 24 meses
ensen ctat 0,27 CAR 650 M EUA Holandés e Pardo Suico até 18 meses
0,36 CAR: 650 M EUA Holandés e Pardo Sui¢o acima de 24 meses
Herd & Bishop (2000) 0,16 CAR 542 M  Australia Hereford até 18 meses
Arthur et al. (2001a) 0,39 CAR 1.180 MeF Australia Angus até 18 meses
0,43 CAR, 510 M Franca Charolés até 18 meses
0,43 CAR., 792 M Franga Charolés 18 a 24 meses
Arthuretal. 20016) '35 AR 510 M Franca Charolés até 18 meses
0,43 CAR 792 M Franga Charolés 18 a 24 meses
Crews Junior et al. 0,30 CAR 410 M  Canada Charolés até 18 meses
(2003) 0,26 CAR 410 M  Canada Charolés acima de 24 meses
0.38 CAR 228 M  Canadd Charolés, Limousine, An’gus, Slmental, Hereford e Blonde até 18 meses
Schenkel et al. (2004) "Aquitaine
0.39 CAR 228 M  Canadd Charolés, Limousine, An’gus, Slmental, Hereford e Blonde até 18 meses
d’Aquitaine
Robinson & Oddy 0,18 CAR 1481 MeF Australia Domestic, Korean e Japanese 18 a 24 meses
(2004) 0,13 CAR, 1481 MeF Australia Domestic, Korean e Japanese 18 a 24 meses
0,24 CAR 740 M Japao Wagyu até 18 meses
Hoque et al. (2006) 025 CAR, 740 M  Japio Wagyu até 18 meses
Nkrumah et al. (2007) 0,21 CAR 464 M  Canada Alberta hibrido, Angus e Charolés acima de 24 meses
rumah et al 0,42 CAR, 464 M  Canada Alberta hibrido, Angus e Charolés acima de 24 meses
. 0,15 CAR., 906 F Ird Holandés acima de 24 meses
Zamani et al. (2008) 0,21  CAR., 906 F Ira Holandés acima de 24 meses
Barwick et al. (2009) 0,24 CAR 1.007 M Australia Brahman acima de 24 meses
arwick et al. 0,38 CAR 1209 M Australia Tropical Composto acima de 24 meses
0,47 CAR 468 F EUA Angus pos-desmama
Lancasteretal. 2009) ") AR 468 F  EUA Angus pos-desmama
Hoque et al. (2009) 0,49 CAR 22.099 MeF Japao Wagyu até 18 meses
0,26 CAR 678 M  Franga Blonde d’Aquitaine até 18 meses
Bouguet et al. (2010) 0,45 CAR 708 M  Franga Limousine até 18 meses
(Czrg;’(’)s) Junior et al. 030 CAR 2567 MeF EUA 70% Angus acima de 24 meses
Crowley et al. (2010) 0,45 CAR 2102 M Irlanda Aberdeen Angus, Charolés, Hereford, Limousine e Simental até 18 meses
036 CAR 1340 M  Franca Charolés até 18 meses
Renand et al. (2010)® 0,15 CAR 510 M Franga Charolés até 18 meses
0,09 CAR 472 F Franca Charolés acima de 24 meses
042 CAR 1433 M EUA Angus, Simental e cruzados 18 a 24 meses
Rutherford et al. (2010) 0,20 CAR 760 M EUA Angus, Simental e cruzados até 18 meses
Inoue et al. (2011) 0,22 CAR 863 M Japdo Wagyu até 18 meses
Mercadante et al. 0,178 CAR 491 MeF Brasil Nelore até 18 meses
(2011) 0,186 CAR, 491 MeF Brasil Nelore até 18 meses
Rolfe et al. (2011) 0.52 CAR 1165 M EUA Hereford, Angus, Simental, Charolés, Limousine, Gelbvieh, Red até 18 meses

Angus e MARC 111

(MCAR, residuo da regressdao do consumo de matéria seca sobre os valores fenotipicos do peso vivo metabdlico e do ganho médio diario; CAR,, residuo
da regressao do consumo de matéria seca sobre os valores fenotipicos do peso vivo metabolico e do ganho médio diario, com inclusdo de caracteristicas
de composi¢do corporal no modelo; CAR,,, diferenca entre o consumo observado e o consumo estimado por equacdo de predi¢do de consumo, de acordo
com o National Research Council (2001), o Standing Comitee on Agriculture (1990) ou a formula de Geay & Micol (1988); CAR,, residuo da regressiao
do consumo de matéria seca sobre os valores genéticos do peso vivo metabolico e do ganho médio diario. @Teste de touros jovens (h? = 0,15) e teste de

progénie (h>=0,36).
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O grafico de funil, que apresenta o valor da estimativa
de herdabilidade pelo numero de animais da amostra
analisada, foi utilizado para verificar se houve vicios
de publicac@o. A meta-analise foi aplicada para obter
estimativa combinada de herdabilidade (hc?) a partir
das estimativas de herdabilidade publicadas para as
caracteristicas CAR, consumo de matéria seca (CMS),
ganho médio diario (GMD) e peso vivo metabolico
(PVO79),

Foram utilizados diagramas de caixa (“box plot”)
para representar a distribui¢ao dos valores das h% das
quatro caracteristicas (Figura 1). A linha central da
caixa marca o valor da mediana, e as bordas, o primeiro
e o terceiro quartis. O limite inferior e superior €
obtido a partir da subtracdo do valor do primeiro e
do terceiro quartis, respectivamente, pelo resultado
da multiplicagdo de 1,5 e pelo desvio do primeiro e
do terceiro quartil. Os valores acima ou abaixo dos
limites sdo considerados discrepantes (“outliers”).
A combinagdo de valores em uma Figura com base em
marcadores individuais fornece exibigdo concisa da
distribuicao (Tukey, 1977).

As estimativas de herdabilidade para CAR sio
bem distribuidas entre valores proximos a 0,10 e
0,55, com mediana bem proxima a média e sem
valores discrepantes. Ja os valores das estimativas de
herdabilidade para CMS apresentam intervalo de 0,12
a 0,64, com a maior parte dos valores abaixo da média
e sem valores discrepantes (Figura 1). As estimativas
de herdabilidade para GMD apresentam dispersao com
valores de 0,20 a 0,40 e com valores de média e mediana
bem proximos, porém com dois valores discrepantes:
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CAR CMS GMD pV*”?

Caracteristica
Figura 1. Estimativas de herdabilidade das caracteristicas:
consumo alimentar residual (CAR); consumo de matéria
seca (CMS); ganho médio didrio (GMD); e peso vivo médio
metabodlico (PV®7).

0,59 e 0,65. Entretanto, esses dois valores nao foram
excluidos das analises por serem proximos a valores
de herdabilidade obtidos em outros estudos com maior
numero de dados, mas sem pardmetros genéticos para
as outras caracteristicas incluidas no presente trabalho.
A distribuicdo das estimativas de herdabilidade do
PV®7 indica que grande parte delas esta concentrada
em valores menores que 0,40, sem valores discrepantes.
Além disso, a meta-analise também foi realizada para
obter estimativas combinadas de correlagdo genética
(r,) e fenotipica (r¢) entre as caracteristicas avaliadas,
a partir das estimativas de correlacdo genética e
fenotipica publicadas na literatura.

A estimativa combinada de herdabilidade (h?) foi
obtida conforme Koots et al. (1994a), por meio da
expressao:

h2 = [ShY(EPh22)/[S1/(EPh2)],

em que: h? é o valor da estimativa combinada de
herdabilidade; h? é cada estimativa de herdabilidade i
publicada; e EPh?¢é o erro-padrio de cada estimativa de
herdabilidade publicada.

O erro-padrdo da estimativa combinada de
herdabilidade (EPh2) foi estimado com a férmula:
EP(h%) = [1/Z(1/EPh?)]%.

Apods obtidos os valores de h? para as quatro
caracteristicas, uma série de analises foram feitas para
testar se os fatores sexo, classe de idade, pais, raca
¢ definicdo de CAR (com algumas diferengas entre
os modelos, para as quatro caracteristicas) afetaram
significativamente os valores de h} Essas analises
foram feitas com o método dos minimos quadrados
ponderados por 1/(EPh3)?, de acordo com o seguinte
modelo linear:

hgmn = U+ Si + G + Py + Ry + CARy, + Eijitins

em que: h¥uym ¢ a herdabilidade para uma dada
caracteristica; u ¢ a média geral; S; ¢ o efeito do sexo
dos animais, i = 1, ..., 3 (machos, fémeas ou machos ¢
fémeas); C; € o efeito da classe de idade dos animais,
j=1,...,3 (até 18 meses, entre 18 e 24 meses e acima de
24 meses); P, é o efeito do pais no qual os animais foram
criados, k=1, ..., 6 (EUA, Australia, Franca, Canada,
Japao e outros); R, é o efeito da raga dos animais,
1 =1, ..., 4 (britanica, continental, asiatica, cruzados
ou zebuinos); CAR,, ¢ o efeito do CAR estimado no
estudo, m = 1, ..., 3 (CAR fenotipico, CAR genético
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e CAR equacdo); € €jumn 530 0s erros aleatorios com
E[u = 0; var = 62]. Segundo Lean & Rabiee (2011), o
tamanho médio do efeito entre os estudos (considerado,
no presente trabalho, como o efeito dos genes de acao
aditiva na variacao total das caracteristicas avaliadas)
¢ tdo importante quanto entender as causas de variagdo
da resposta entre os estudos.

Para a obtencdo da estimativa combinada das
correlacdes genéticas (r,) e fenotipicas (ry), foi feita
a transformac¢do de cada estimativa i de correlacao
genética ou fenotipica publicada (r;), para aproximagao
da escala normal de Fisher, chamada de transformacao
Z (Fisher, 1921): Z; = 0,5log[(1 + 1;)/(1 - 1;)], com
erro-padrao EP, = [1/(n;-3)]%, em que: n; € 0 numero
de animais envolvidos na estimativa de correlacdo.
Os valores de Z dos varios estudos foram combinados
(Z.) e ponderados pelo inverso da varidncia amostral
(Koots et al., 1994b): Z. = X Z/(EP4)*Z1/(EP4)

O valor de Z. foi transformado novamente para a
escala original, tendo-se obtido o valor da correlagdo
genética ou fenotipica combinada (r.), por meio da
equagdo: r. = (e* - 1)/(e* + 1).
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Resultados e Discussao

Os valores da média ndo ponderadaterro-padrao
das estimativas de herdabilidade das caracteristicas
CAR, CMS, GMD ¢ PV®% foram, respectivamente,
0,298+0,127, 0,411+0,131, 0,353+0,127 e
0,430+0,114.

A dispersdo das estimativas de herdabilidade das
caracteristicas CAR e CMS apresentou pontos bem
distribuidos, semelhante a funil colocado lateralmente,
o que indica, com base na técnica do grafico de funil,
que nao houve vicios de publicagdes na revisdo
realizada (Figura 2). A distribui¢do das estimativas
de herdabilidade do GMD, apesar de apresentar
forma de funil, mostra um ponto fora da area. Esse
valor ¢ referente ao primeiro trabalho publicado
sobre parametros genéticos para consumo alimentar
residual (Koch et al., 1963), cujos dados foram
provenientes de animais de algumas linhas de selecao
de Angus, Hereford e Shorthorn e cuja estimativa de
herdabilidade foi obtida com uso do modelo touro.
Cabe ressaltar que a estimativa de herdabilidade
obtida por essa metodologia, disponivel na época da

0,81 B
*
0,64
wn
= L 4 *
O 1 ®» o *$
3 *
5 04 'Y
el
3 o ¢
z . .
€ 024
%}
jasi _0 V'S
0 T T T T T 1
0,89 D
1 *
. 0,67 * .
z
£ % ¢
o 0,41 ¢ ¢ P
E A DY *
s TS ¢
E
0.2
[}
: -
0 . . . . . .
0 500 1.000 1500  2.000  2.500  3.000

Numero de animais testados

Figura 2. Dispersdo das estimativas de herdabilidade das caracteristicas avaliadas, de acordo com o niimero de animais
testados, a excegdo do trabalho com 22.099 animais, por ser um ponto muito distante dos demais. CAR, consumo alimentar
residual (A); CMS, consumo de matéria seca (B); GMD, ganho médio diario (C); PV®", peso vivo médio metabdlico (D).
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publicacao do trabalho, pode ser superestimada, uma
vez que o componente de variancia de touro ¢ utilizado
para estimar um quarto da varidncia genética aditiva
e esse mesmo componente ¢ multiplicado por quatro
para estimar a varidncia genética aditiva. Assim, os
erros que possam ter ocorrido na estimacdo desse
componente sdo multiplicados por quatro.

A distribuicdo das estimativas de herdabilidade
do PV%7 nao evidencia a forma de funil, como era
esperado. E provavel que isso seja decorrente do
pequeno nimero de publicagdes avaliadas. Além disso,
a maior parte das publicagdes tem tamanho amostral de
500 a 1.000 animais, sendo menos frequentes trabalhos
com até¢ 1.500 animais e raros os com mais de 1.500
animais (Figura 2).

Os valores de herdabilidade combinada (h2) para
as caracteristicas GMD e PV®” foram de moderado
a alto, enquanto para as caracteristicas CAR e
CMS celes foram considerados de média magnitude
(Tabela 2). Ao se comparar os valores da média
ponderada (0,25, 0,28, 0,32 ¢ 0,40) com os da média
nao ponderada (0,30, 0,41, 0,35 ¢ 0,43) de CAR,
CMS, GMD e PV%7 respectivamente, observou-se
que os valores ponderados (h?) foram menores. Isso
pode ser atribuido a tendéncia de as estimativas de
herdabilidade provenientes de amostras menores ou
com pior estrutura de familia (com erro-padrdo maior)
apresentarem valores levemente superiores aos das
estimativas de herdabilidade de amostras maiores (com
erro-padrao menor).

A andlise de quadrados minimos ponderados
dos valores de h? indicou que a classe de idade dos
animais ndo teve efeito significativo (p>0,10) na
variacdo dos valores de h? das quatro caracteristicas
avaliadas. Portanto, esse fator foi retirado do modelo
de analise. Grande parte (67%) da variagdo dos valores
de h3, entre os estudos para a caracteristica CAR, foi
explicada pelos fatores sexo, pais e raga (Tabela 3).

Tabela 2. Estimativaterro-padrao da herdabilidade combi-

nada (h2), nimero de estimativas consideradas (N h?) e
numero de trabalhos.

Caracteristica® h2 N h? Ne de trabalhos
CAR 0,255+0,008 39 21
CMS 0,278+0,012 21 16
GMD 0,321+0,015 16 16
PV 0,397+0,032 16 13

MCAR, consumo alimentar residual; CMS, consumo de matéria seca;
GMD, ganho médio diario; PV®7, peso vivo médio metabdlico.

Estimativas de h? provenientes de estudos com machos
foram significativamente superiores (h? = 0,34+0,006)
que as obtidas em estudos apenas com fé€meas
(h2 = 0,12+0,06). Além disso, as h? estimadas em
amostras de bovinos de origem britdnica foram
significativamente maiores (h? = 0,42+0,08) que as
das demais racas. Para CMS, os fatores pais e raca
explicaram quase toda a variagao das hientre os estudos.
As ragas britanicas apresentaram h? significativamente
diferentes e mais altas (h2=0,45+0,07) que as das outras
racas avaliadas. Para as demais caracteristicas (GMD e
PV®7), pouco (para GMD) ou quase nada (para PV%7)
da variagdo de h? entre os estudos foi explicada pelos
fatores considerados no modelo. Embora os efeitos dos
fatores pais de criag@o e raga possam estar um pouco
confundidos, o efeito de pais foi importante para as
caracteristicas CAR e CMS.

A caracteristica CAR ¢ genética e fenotipicamente
pouco associada a0 GMD e ao PV%’, e 0 aumento da
eficiéncia alimentar por meio da selecdo de animais
com menores valores genéticos ou fenotipicos de
CAR ¢ independente de caracteristica de crescimento
(Tabela 4). Consequentemente, ndo ha aumento do
valor genético dos animais para caracteristicas de
crescimento, o que ¢ fortemente confirmado pelos
valores das estimativas combinadas (r., € r.;). Essa é
uma das vantagens do uso do CAR como critério de
selecdo para aumento da eficiéncia do uso de alimentos
pelos bovinos, o que pode ser atribuido ao modo de
obtengao dessa caracteristica, que € a parte da variagdo
do CMS que ndo foi explicada por GMD e PV%7,

Se as correlagdes genéticas entre CMS e as outras
caracteristicas componentes do CAR (GMD e PV®7%)
forem altas, provavelmente haverd pouca variacdo
genética para o CAR, mais especificamente para o
CAR genético. As estimativas combinadas (I, € Icr)

Tabela 3. Fatores que permaneceram nos modelos de
analise de quadrados minimos ponderados das estimativas
de herdabilidade (h?)®.

Caracteristica R? Sexo  Pais Raca CAR
CAR 0,67 ok * o ns
CMS 0,96 ns * ** -
GMD 0,26 ns - ns -
pVvons 0,04 ns - ns -

(MCAR, consumo alimentar residual; CMS, consumo de matéria seca;
GMD, ganho médio diario; PV*”, peso vivo médio metabolico. R?, coficiete
de determinagdo do modelo; -, fator ndo considerado no modelo. ™Nao
significativo. ** e *Significativo pelo teste F, a 1 ¢ 5% de probabilidade,
respectivamente.
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entre CMS, GMD ¢ PV%” foram de média magnitude
(Tabela 4) e, possivelmente, ha variagdo genética
aditiva para CMS, independentemente de GMD e
PVO,75'

Outra vantagem do CAR sobre as demais medidas
de eficiéncia alimentar, expressas como razao de duas
caracteristicas, ¢ que 0 CAR, apesar de ser composto por
outras caracteristicas, ¢ uma combinagao linear. Gunsett
(1984) avaliou a selecdo de caracteristicas definidas
como propor¢do, em que uma quantidade desigual de
pressdo de selecdo ¢ colocada no componente ou na
caracteristica de maior variacao genética, o que resulta
em respostas imprevisiveis para a selecao ao longo dos
anos. Este autor, ao comparar a eficiéncia da sele¢io
direta para uma razao de dois componentes e do indice
linear para os mesmos dois componente derivados,
concluiu que a abordagem em indice foi associada a
maior resposta a selegao.

Entretanto, com base nos principios dos indices de
selecdo, a selecdo para CAR genético € equivalente a
selecdo baseada em indice com CMS, GMD e PV®7%,
em que se mantém GMD e PV® constante, ou seja,
sem mudan¢a no CMS resultante da mudanga em
GMD e PV®% (Kennedy et al., 1993). A caracteristica
CAR nao fornece informacdo genética adicional
aquela fornecida pelas caracteristicas componentes do
CAR. De acordo com estes autores, o melhoramento
da eficiéncia alimentar provavelmente sera alcancado,
na pratica, por meio da selegdo multicaracteristica de
CMS, GMD e PV%’, melhor ainda se for usado com

Tabela 4. Estimativa combinada+erro-padrao da correlagdo
genética e da correlacdo fenotipica , nimero de estimativas
consideradas (Nr;) e nimero de trabalhos.

Caracteristicas™ Correlagdo Nr; Ne de trabalhos
Correlagao genética (r,)
CAR x CMS 0,636+0,035 27 14
CAR x GMD 0,013+0,035 30 17
CAR x PV*7 0,024+0,034 22 16
CMS x GMD 0,642+0,033 11 11
CMS x PVO7 0,688+0,032 11 11
GMD x PV7 0,608+0,033 13 13
Correlagao fenotipica (r,)
CAR x CMS 0,698+0,041 35 18
CAR x GMD 0,025+0,042 32 15
CAR x PV*7 -0,021+0,034 18 12
CMS x GMD 0,530+0,038 14 14
CMS x PVO7» 0,566+0,035 13 13
GMD x PV*7 0,441+0,062 12 12

MCAR, consumo alimentar residual; CMS, consumo de matéria seca;
GMD, ganho médio diario; PV®7, peso vivo médio metabdlico.
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funcdo de lucro, para determinar os pesos econdmicos
relativos de cada uma dessas caracteristicas.

No Brasil, ha interesse em melhorar simultaneamente
0 CAR e as caracteristicas de producao, como o GMD,
de bovinos da raca Nelore, mas a sele¢cdo baseada em
CAR e caracteristicas de producdo levara a respostas
idénticas a obtida com base na sele¢@o para consumo
alimentar e caracteristicas de produgdo. As estimativas
combinadas dos parametros genéticos da caracteristica
CAR edascaracteristicas componentes do CAR, obtidas
no presente trabalho com uso de meta-analise, poderao
ser usadas para implementar programas de selecdo
que nado dispdem de dados suficientes para estimar os
proprios parametros genéticos. As h?das caracteristicas
componentes do CAR e a matriz completa de 1, € 1
entre as caracteristicas sdo Uteis para implementar uma
avaliacao genética multicaracteristica (Kennedy et al.,
1993) em rebanhos que ja iniciaram a obtencdo de
registro de CMS. Em muitos casos, o uso de estimativas
combinadas ¢ mais recomendavel que a aplicagdo das
estimativas obtidas dentro de uma populagao, pois sdo
mais precisas.

Conclusoes

1. A caracteristica consumo alimentar residual
apresenta estimativa de herdabilidade menor que a de
suas caracteristicas componentes consumo de matéria
seca, ganho médio didrio e peso metabdlico, das
quais as duas ultimas apresentam maior estimativa de
herdabilidade.

2. Os fatores sexo, raca e pais de origem dos animais
explicam grande parte da variagdo observada entre os
estudos, no que se refere as estimativas de herdabilidade
da caracteristica consumo alimentar residual.

3. As caracteristicas componentes do consumo
alimentar residual, do consumo de matéria seca, do
ganho médio diario e do peso metabdlico apresentam
correlagdo genética e fenotipica de média magnitude.
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