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RESUMO

MEDRADO, B. D. META-ANALISE DE PARAMETROS GENETICOS EM OVINOS E
BUBALINOS. 2021. 108p. Tese (Doutor em Ciéncia Animal nos Tropicos) - Escola de Medicina

Veterinaria e Zootecnia - Universidade Federal da Bahia, 2021.

Este trabalho objetivou realizar meta-analises de caracteristicas de interesse econdmico para obter
estimativas de herdabilidades e correlagcdes genéticas nas espécies ovina e bubalina. Foi utilizado
0 modelo com efeitos aleatorios nas meta-analises, que contou ao todo com 308 artigos entre ovinos
e bubalinos, 892 coeficientes de herdabilidade e 643 correlacGes genéticas. A meta-analise com
ovinos estimou herdabilidades variando de 0,1213 a 0,3912 para caracteristicas de crescimento, de
0,0398 a 0,3047 para caracteristicas reprodutivas, 0,1724 a 0,2582 para caracteristicas de
resisténcia a nematoides, 0,3616 a 0,5808 para caracteristicas de 1a e de 0,2063 a 0,3299 para
caracteristicas de carcaca. As estimativas das correlacdes genéticas foram principalmente positivas
e variaram de 0,2500 a 0,9665, exceto para ovos por grama de fezes com peso corporal (-0,18) e
com hematécrito (-0,48). Para os bubalinos, as médias ponderadas das herdabilidades se
estenderam de 0,2344 até 0,3764 para as caracteristicas de crescimento, de 0,1134 até 0,2069 para
as reprodutivas, de 0,1058 até 0,3130 para as de producdo de leite e de 0,1651 até 0,2751 para as
caracteristicas de qualidade do leite. A maioria das correlagBes genéticas foram positivas, variando
entre 0,1342 e 0,9884, mas algumas correla¢des foram negativas, a exemplo de producéo de leite
x percentual de gordura (-0.2103) e producdo de leite x percentual de proteina (-0.1967). Por terem
sido obtidas através da combinagdo de muitos estudos, realizados em diversos ambientes, com racas
e metodologias diferentes, as estimativas dos parametros genéticos obtidas neste trabalho podem
ser usadas em programas de melhoramento sob diferentes condi¢Ges. Assim, esses resultados
podem subsidiar o desenvolvimento de programas de melhoramento genético em ovinos e
bubalinos, principalmente em paises em desenvolvimento e subdesenvolvidos, que ainda néo
possuam um controle de dados que permita estimar de forma acurada os parametros aqui
analisados, onde estes animais tém uma grande importancia econémica.

Palavras-chave: correlagdo genética, herdabilidade, ruminante, selegdo
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ABSTRACT

MEDRADO, B. D. META-ANALYSIS OF GENETIC PARAMETERS IN SHEEP AND
BUBALINE. 2021. 108p. Tese (Doutor em Ciéncia Animal nos Trdpicos) - Escola de Medicina

Veterinaria e Zootecnia - Universidade Federal da Bahia, 2021.

This study aimed to perform meta-analyzes of economic traits to estimate heritability and genetic
correlations in sheep and buffalo species. The model with random effects was used in the meta-
analyzes, which included a total of 308 articles regarding sheep or buffaloes, 892 heritability
coefficients, and 643 genetic correlations. The meta-analysis with sheep estimated heritability
ranging from 0.1213 to 0.3912 for growth traits, from 0.0398 to 0.3047 for reproductive traits,
0.1724 to 0.2582 for resistance to nematodes traits, 0.3616 to 0.5808 for wool traits, and from
0.2063 to 0.3299 for carcass traits. The estimates of genetic correlations were mainly positive and
ranged from 0.2500 to 0.9665, except for eggs per gram of feces with both body weight (-0.18) and
hematocrit (-0.48). For buffalo, the weighted averages of heritabilities ranged from 0.2344 to
0.3811 for growth traits, 0.1134 to 0.2069 for reproductive traits, 0.1058 to 0.3130 for milk
production traits, and from 0.1651 to 0.2751 for milk quality traits, and was 0.2075 for resistance
to mastitis measure by somatic cell score. Most genetic correlations were positive, ranging from
0.1342 to 0.9884, but some correlations were negative such as expected between milk yield x fat
percentage (-0.2103) and milk yield x protein percentage (-0.1967). Because they were obtained
through the combination of many studies, carried out in different environments, with different
breeds and methodologies, the estimates of the genetic parameters obtained in the present study
can be used in breeding programs under different conditions. Thus, these results can support the
development of genetic improvement programs in sheep and buffaloes, especially in developing
and underdeveloped countries, that do not yet have a data control that allows to accurately estimate
the parameters analyzed here, where these animals are of great economic importance.

Keywords: genetic correlation; heritability; ruminant; selection
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1 INTRODUCAO GERAL

Existe uma necessidade de aumentar a lucratividade da atividade pecuéria, a qual podera
ser atingida através da reducdo dos custos de produgdo ou pelo aumento da produtividade. O
melhoramento genético é uma ferramenta para alavancar os rendimentos e, nesse contexto, o
conhecimento dos pardmetros genéticos das caracteristicas de interesse é fundamental para escolha
do melhor esquema de selecdo (Akhtar et al., 2008).

As avaliacBes genéticas tém como premissa a maximizacdo da taxa de ganho genético
(Amou Posht-e- Masari et al., 2013). Para tanto, o célculo da resposta a selecdo e o correto
delineamento dos programas de melhoramento genético sdo extremamente dependentes de
estimativas de herdabilidade e correlacGes genéticas com boa acuracia (Jimenéz, 2019). O processo
acurado de estimacdo das herdabilidades e correlaces genéticas requer grandes bancos de dados
contendo vérias geracdes de individuos (Safari et al., 2005). Por outro lado, diversos paises
apresentam dificuldades em formar grandes banco de dados, devido aos custos envolvidos e
encontram-se em fase inicial do desenvolvimento de seus programas de melhoramento genético
(Mrode et al., 2020).

Ao longo dos anos, diversos artigos tém sido publicados com valores de parametros
genéticos para varias caracteristicas. Existe uma grande variabilidade entre os trabalhos, nos
valores estimados, tanto para herdabilidade quanto para as correlacdes. 1sso ocorre, principalmente,
devido a variedade de ragas utilizadas, os tipos de criacdo, a quantidade de animais avaliados e 0s
efeitos introduzidos no modelo (Akanno et al., 2013), tornando as estimativas de parametros
especificas para a populacdo na qual foram estimadas. Logo, a utilizacdo de tais dados por
programas de melhoramento de outras populagdes pode superestimar ou subestimar a resposta a
selecdo e 0 ganho genético (Gathura et al., 2020).

Neste contexto, a realizacdo de uma meta-anélise utilizando os diversos trabalhos
publicados tem a funcdo de resolver os problemas das diferengas entre os artigos devido a
heterogeneidade, por considerar a variancia existente entre eles na estimacdo da média combinada,
principalmente quando o modelo com efeito aleatério é o escolhido (Dawson et al., 2016). Deste
modo, gerando uma estimativa Unica dos parametros geneticos que pode ser utilizada nos diversos
sistemas de criagdo com as mais variadas ragas e manejos diversificados (Akanno et al., 2013),

principalmente em programas de melhoramento que estdo em fase inicial e ainda possuem



17

parametros com reduzida acuracia ou na avaliagdo de populacbes sem parametros estimados
(Borenstein et al., 2010).

Existem publica¢fes de meta-analises de parametros genéticos para bovinos da raca Nelore
(Oliveira et al., 2017), com diversas ragas bovinas em regido tropical (Gathura et al., 2020), com
bovinos zebuinos (Giannotti et al., 2005), com suinos (Akanno et al., 2013) e com caprinos
(Jembere et al., 2017), mas ainda ndo ha relatos de meta-analise de pardmetros genéticos para
bubalinos e as meta-analises realizadas com ovinos utilizaram outras metodologias. Portanto
objetivou-se realizar meta-analise utilizando o modelo com efeito aleatério combinando diferentes
estimativas de herdabilidade e correlacfes genéticas publicadas na literatura para caracteristicas de
interesse econdmico em ovinos e bubalinos.

2 REVISAO DE LITERATURA
2.1 PARAMETROS GENETICOS E CRITERIOS DE SELECAO EM OVINOS

A criacdo de ovinos é amplamente distribuida ao redor do mundo, com diversas racas
constituindo o setor produtivo e vem passando por um periodo de grandes mudangas,
principalmente devido a alteragdes nos precos da 1& e da carne (Swan et al., 2007). Assim, 0s
objetivos de selecdo estdo se tornando cada vez mais complexos. Por outro lado, existem
discrepancias entre os paises quanto a robustez dos programas. A Australia, por exemplo, possui
um grande programa (Sheep Genetics Australia), que gera grande quantidade de informacéo
genética (Brown et al., 2007), enquanto na Nova Zelandia o melhoramento genético foi responsavel
por um aumento de 83% em peso de cordeiro produzido por ovelha e 28% no peso de carcaca em
22 anos (Beef and Lamb New Zealand, 2012). Entretanto paises da Africa, como a Etiopia por
exemplo, tem a ovinocultura como atividade importante, porem sem programas de avaliacdo
genetica que gerem resultados confiaveis (Gizaw et al., 2013).

Programas de melhoramento genético de ovinos focam na combinagédo das caracteristicas
tidas como critérios de selecdo para formagdo dos indices de mérito genético, desta forma
norteando a escolha dos reprodutores e animais de descarte e reposi¢do (Conington et al., 2004).
Os critérios de selecdo nos programas de melhoramento s&o principalmente ditados pelas
tendéncias de mercado. Portanto, os objetivos de selecdo na ovinocultura séo aqueles voltados para
as caracteristicas de interesse econémico ligadas a producgdo de carne, leite ou I (Byrne et al.,
2010). Os critérios de selecdo que mais sdo publicados na literatura relacionados a estimacao de
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parametros genéticos em ovinos e sua variacdo nos valores de herdabilidade estdo demonstrados

na Tabela 1.

Tabela 1- Critérios de sele¢do e intervalos de herdabilidade (h?) observados em ovinos

Critérios de selecao h? Referéncias
Crescimento
Peso vivo ao nascer 0,04 - 0,46 (Gizaw et al., 2007; Kamjoo et al., 2014)
Peso vivo ao desmame 0,01-0,31 (Baneh et al., 2010; Mohammadi et al., 2015)
Peso vivo aos 4 meses 0,12 - 0,54 (Borg et al., 2009; Bosso et al., 2007)
Peso vivo aos 6 meses 0,085 - 0,51 (Gizaw et al., 2007; Savar-Sofla et al., 2011)
Peso vivo aos 9 meses 0,13-0,59 (Behzadi et al., 2007; Snyman et al., 1995)
Peso vivo aos 12 meses 0,10 - 0,58 (Snyman et al., 1995; Thiruvenkadan et al., 2011)
Peso vivo aos 18 meses 0,34 -0,56 (Groenewald et al., 1999; Snyman et al., 1995)
Ganho diario pré-desmame 0,08 -0,41 (Jafaroghli et al., 2010; Talebi, 2012)
Ganho diario pés-desmame 0,023 - 0,30 (Kariuki et al., 2010; Savar-Sofla et al., 2011)
Reproducéo
Taxa de parigéo 0,02-0,11 (Afolayan et al., 2008; Fogarty et al., 1994)
Sobrevivéncia até o desmame 0,003 - 0,12 (Hossein-Zadeh et al., 2018; Rosati et al., 2002)
Cordeiro nascido / ovelha parida 0,02 -0,26 (Amou Posht-e- Masari et al., 2013; Matika et al., 2003)
Cordeiro desmamado / ovelha parida 0,01-0,21 (Mohammadi et al., 2015; Rosati et al., 2002)
Cordeiro nascido / ovelha exposta 0,02-0,12 (Bromley et al., 2000; Vatankhah and Talebi, 2008)
Cordeiro desmamado / ovelha exposta 0,01 - 0,07 (Bromley et al., 2000; Vatankhah and Talebi, 2008)
Peso total de cordeiros nascidos 0,01-0,44 (Etegadi et al., 2017; Shiotsuki et al., 2014)
Peso total de cordeiros desmamados 0,03 -0,195 (Ekiz et al., 2005; Nabavi et al., 2014)
Circunferéncia escrotal 0,01-0,50 (Al-Shorepy and Notter; 1996; Moraes, 1992)

Resistencia a nematoide

Ovos por grama de fezes 0,06 - 0,34
Famacha 0,12-0,41
Hematbcrito 0,11-0,39

(Bisset et al., 1992; Mpetile et al., 2015)
(Cloete et al., 2016; Ngere et al., 2017)
(Miller et al., 2006; Vanimisetti et al., 2004)

Producéo de Ia

Peso do velo sujo 0,02 -0,68
Peso do velo limpo 0,23-0,62
Rendimento do velo limpo 0,35-0,66
Comprimento da mecha 0,25-0,76
Diémetro da fibra 0,42 -0,77
Avrea do olho de lombo ultrassom 0,07 - 0,32

Profundidade do olho de lombo ultrassom 0,14 - 0,42
Espessura de gordura subcutanea 0,08 - 0,42
ultrassom

Peso de carcaca quente 0,17 -0,48
Rendimento de carcaca 0,21-0,35
Avrea do olho de lombo carcaca 0,19-0,41
Profundidade do olho de lombo carcaca 0,12 - 0,39
Largura do olho de lombo carcaca 0,15-0,63

Espessura de gordura subcutanea carcaca 0,21 - 0,50

(Aknhtar et al., 2008; Hanford et al., 2006)
(Groenewald et al., 1999; Snyman et al., 1995)
(Cloete et al., 1998; Mortimer and Atkins, 1989)
(Hanford et al., 2006; Naidoo et al., 2004)
(Huisman et al., 2008; James et al., 1990)
Carcaca
(Karamichou et al., 2006; Kiya et al., 2019)
(Einarsson et al., 2015; Mortimer et al., 2017)
(Einarsson et al., 2015; Maxa et al., 2007)

(Ciappesoni et al., 2014; Massender et al., 2018)
(Ingham et al., 2007; Mortimer et al., 2017)
(Jopson et al., 2009; Mortimer et al., 2017)
(Ingham et al., 2007; Mortimer et al., 2017)

(Safari et al., 2001; Waldron et al., 1992)
(Brito et al., 2017; Mortimer et al., 2010)
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Existem vérias caracteristicas de interesse econdmico como foi demonstrado na Tabela 1,
e a predicdo acurada dos valores genéticos para estas caracteristicas necessita de estimativas
precisas dos parametros genéticos (Oliveira et al., 2017). Ao longo dos anos, diversos artigos tém
sido publicados com valores de parametros genéticos para varias caracteristicas ligadas ao
crescimento (Maxa et al., 2007a; Gad, 2013; Kamjoo et al., 2014), a reproducdo ( Rosati et al.,
2002; Boujenane et al., 2013; Nabavi et al., 2014), a producado de |& (Hanford et al., 2006; Gizaw
et al., 2007; Gowane et al., 2010), a qualidade da carcaca (Massender et al., 2018; Mortimer et al.,
2018) e a resisténcia a parasitas (Cloete et al., 2016; Ngere et al., 2018; Notter et al., 2018).

Caracteristicas ligadas ao crescimento sdo importantissimas, pois aumentando a taxa de
crescimento dos animais consegue-se alcancar o peso desejado em menor tempo. A garantia de
melhores resultados na ovinocultura passa por animais mais pesados ao desmame e com maior
ganho de peso no poés-desmame (Mohammadi et al., 2015). O conhecimento dos parametros
genéticos para o peso dos cordeiros em varias idades e as relacdes genéticas entre essas pesagens
sdo de extrema importancia para a eficiéncia da atividade (Aguirre et al., 2016; Kamjoo et al.,
2014). Diversos trabalhos publicados estimaram pardmetros genéticos para peso corporal ao nascer
(Prakash et al., 2012; Sallam et al., 2019), ao desmame (Prince et al., 2010; Savar-Sofla et al.,
2011), aos 4, 6, 9, 12 e 18 meses de idade (Gowane et al., 2010; Greeff et al., 2008; Taghi et al.,
2016). Além destas, existem as variaveis que avaliam o ganho médio diario e que também
apresentam parametros genéticos publicados, como o ganho médio diario pré-desmame e pos-
desmame (AL-Bial, 2016; Talebi, 2012).

As caracteristicas reprodutivas sdo consideradas as mais importantes caracteristicas no
sistema de producdo de ovinos (Matika et al., 2003). O aumento do nimero e do peso dos cordeiros
desmamados pelas ovelhas é crucial para 0 melhoramento da produtividade da atividade, sendo a
producdo de cordeiros a maior fonte de lucros na ovinocultura (Ekiz et al., 2005). Estas variaveis
fazem parte, por exemplo, do indice materno do sistema de avaliacdo genética de ovinos canadense
(Quinton et al., 2014). As caracteristicas que possuem mais parametros genéticos publicados sdo a
taxa de parto (Boujenane et al., 2013), a taxa de sobrevivéncia até o desmame (Everett-Hincks et
al., 2014), o numero de cordeiros nascidos e desmamados (Aguirre et al., 2017; Yadollahi et al.,
2018), além do peso total de cordeiros nascidos e desmamados (Nabavi et al., 2014). Apesar de
serem reconhecidas pelas baixas herdabilidades diretas e sofrerem muita influéncia ambiental

(Chimonyo et al., 2008), estas caracteristicas devem ser incorporadas nos indices de selecdo pois
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sdo importantes para a produtividade geral do rebanho. Outra importante caracteristica reprodutiva,
cujos parametros genéticos sdo publicados € a circunferéncia escrotal. Esta variavel geralmente
apresenta herdabilidade moderada e pode ser usada através de selecdo indireta para precocidade
sexual e aumento da prolificidade (Kiya et al., 2019; Toe et al., 2000).

A producdo de ovinos resistentes a nematdides gastrintestinais atraves da selecdo genética
é uma realidade, e 0 aumento dos ganhos econémicos da producao pode ser conseguido devido a
correlagdo positiva entre resisténcia e peso vivo (Gowane et al., 2019). E conhecido que existe
variagdo genética para resisténcia a nematdides entre ragas e dentro de cada raga, 0 que torna esse
objetivo passivel de ser alcancado através da selecdo (Ngere et al., 2018; Sarmento et al., 2020).
Existem diversas variaveis que podem ser utilizadas como critérios de selecdo (Davies et al., 2005),
entretanto os que apresentam maior nimero de publicacfes para os parametros genéticos sdo ovos
por grama de fezes (OPG) (Oliveira et al., 2018), avaliacdo da mucosa ocular através do método
Famacha (Cloete et al., 2016) e hematocrito (Berton et al., 2019). Estas duas Ultimas sendo
importantes devido ao habito alimentar hemat6fago do Haemonchus contortus, o principal
nematdide que acomete 0s ovinos (Zajac e Garza, 2020). As herdabilidades estimadas para OPG
na literatura variam muito, estendendo-se de 0,01 a 0,65 (Zvinorova et al., 2016). Existem muitas
discrepancias nas metodologias de coleta desses fendtipos, que ocorrem sob as mais diversas
condicdes de tipo de infeccdo, quantidade de larvas infectantes, idade dos animais e transformacao
de dados brutos que podem ser responsaveis por este grande intervalo.

Apesar da 14 ter perdido competitividade devido as fibras sintéticas e o algoddo, com os
precos em tendéncia de baixa, a producdo de 14 ainda tém sua importancia, principalmente em racas
com dupla aptiddo, que se beneficiam da resposta a selecdo devido ao melhoramento nas
caracteristicas de producdo de I (Bromley et al., 2000; Swan et al., 2007). Este Gltimo autor cita
que na Australia, por exemplo, matrizes Merino produtoras de 1& estdo sendo cruzadas com
reprodutores com aptidao para producdo de carne. Neste sentido, a estimacéo das herdabilidades e
correlagcBes genéticas entre as caracteristicas € extremamente importante para uma resposta a
selecdo em conjunto (Bromley et al.,, 2000). As principais caracteristicas avaliadas no
melhoramento da producéo de 1a na raga Merino sdo o0s pesos do velo sujo e limpo, o rendimento
do velo limpo, o comprimento da mecha e o didmetro da fibra (LAMBPLAN, 2004). Estas
caracteristicas apresentam herdabilidades na maioria das vezes altas, sugerindo que a selecdo pode
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ser utilizada para estas varidveis e promover um ganho genético em curto prazo (Huisman and
Brown, 2008; Matebesi-Ranthimo et al., 2014).

A qualidade e o rendimento da carcaga dos ovinos deve estar em continuo processo de
melhoramento genético, assim como ocorre para as demais caracteristicas, para que a atividade se
mantenha competitiva por um longo periodo (Brito et al., 2017). A inclusdo das caracteristicas de
carcaca nos programas de melhoramento genético busca também responder se existe ligacéo
genética entre tamanho e peso corporal com as caracteristicas de carcaca (Figueiredo Filho et al.,
2015). As caracteristicas de carcaca sdo consideradas importantes para a ovinocultura e a avaliacdo
genética destas ja faz parte de programas de melhoramento de alguns paises, a exemplo da Australia
e Nova Zelandia (Beef + Lamb New zealand, 2017; Massender et al., 2018; Swan et al., 2017). As
caracteristicas de carcaca que podem ser mensuradas ap6s o abate sdo 0s pesos da carcaga quente
e fria, os rendimentos de carcaca quente e fria, espessura de gordura subcutanea, além de
profundidade, largura e area do olho de lombo. Com o animal vivo, algumas destas variaveis sao
medidas através da ultrassonografia, sendo espessura de gordura subcutanea e a area do olho de
lombo as mais comuns (Greeff et al., 2008). A literatura mostra que estas caracteristicas apresentam
herdabilidade moderada e as medidas de musculosidade (olho de lombo) possuem correlagdes
positivas com peso corporal (Brown e Swan, 2016; Safari et al., 2005).

2.2 PARAMETROS GENETICOS E CRITERIOS DE SELECAO EM BUBALINOS

Os bubalinos sdo considerados uma espécie de importancia econémica e cultural,
principalmente em paises em desenvolvimento, possuindo aptiddo para a producdo de leite e carne
com um potencial genético que nao foi completamente estudado (Safari et al., 2018). Na Europa, a
criagdo e melhoramento genético de bdfalos vem mostrando uma tendéncia de aumento,
principalmente na Italia, gerando produtos de alta qualidade (Borghese, 2013). Entretanto, em
diversos paises, 0 melhoramento genético da espécie é prejudicado devido aos registros zootécnicos
serem de ma qualidade, tanto por parte de pequenos e grandes criadores (Suhail e Qureshi, 2010),
e a falta de dados corretos de pedigree e sele¢do. Tudo isto faz com que o melhoramento genético
da bubalinocultura esteja muito aquém do que ja se vé na bovinocultura (Borghese, 2005).

A atividade de selecdo animal baseia se na importancia econdmica de determinada espécie
e pelos produtos que dela podem ser extraidos (Borghese, 2005). Os bubalinos (Bubalus bubalis)
sdo a segunda espécie em importancia no planeta em termos de producéo de leite (Safari et al.,
2018), por isso 0 melhoramento genético dos bubalinos € voltado principalmente para a producgéo
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e qualidade do leite. Entretanto, caracteristicas voltadas para o crescimento e fertilidade também
fazem parte dos programas de melhoramento em diversos paises (Borghese, 2013). Nas ultimas
décadas tém sido estimados pardmetros genéticos para varias caracteristicas de interesse econémico
na bubalinocultura, incluindo varidveis de crescimento (Agudelo-Gomez et al., 2015), reproducgéo
(Parmar et al., 2019), producdo e qualidade do leite (Jakhar et al., 2017) e resisténcia a mastite (El-

Awady et al., 2016), como demonstrados na Tabela 2.

Tabela 2- Critérios de selecdo e intervalos de herdabilidade (h?) observados em bubalinos

Critérios de sele¢do h? Referéncias
Crescimento
Peso vivo ao nascimento 0,04 - 0,66 (Mourad, 2009; Thevamanoharan et al., 2001)
Peso vivo aos 3 meses de idade 0,02 -0,86 (Elsayed et al., 2021; Thevamanoharan et al., 2001)
Peso vivo aos 7 meses de idade 0,16 - 0,51 (Agudelo-Gomez et al., 2015; Silveira et al., 2017)
Peso vivo aos 12 meses de idade 0,14 - 0,95 (Pandya et al., 2015; Shahin et al., 2010)
Peso vivo aos 18 meses de idade 0,11-0,58 (Malhado et al., 2008; Malhado et al., 2007)
Peso vivo aos 24 meses de idade 0,21-0,50 (Agudelo-Gomez et al., 2015; Gupta et al., 2015)
Peso vivo aos 36 meses de idade 0,23 - 0,59 (Akhtar et al., 2012; Gupta et al., 2015)
Reproducéo
Idade ao primeiro parto 0,001 - 0,57 (Marques et al., 2019; Singh and Barwal, 2012)
Peso vivo ao primeiro parto 0,03 - 0,27 (El-bramony, 2015; Singh and Barwal, 2012)
Intervalo entre partos 0,01 -0,27 (Jakhar et al., 2016; Shalaby et al., 2016)
Primeiro intervalo entre partos 0,04 -0,38 (Cassiano et al., 2004; Dev et al., 2015)
Periodo de servico 0,001 - 0,29 (Jakhar et al., 2016; Shalaby et al., 2016)
Producéo de leite
Duragdo da lactacdo 0,01-0,43 (Suhail et al., 2009; Tonhati et al., 2000)
Duracéo da primeira lactacéo 0,06 - 0,94 (Thevamanoharan et al., 2002; Yadav et al., 2002)
Periodo seco 0,03-0,23 (Jakhar et al., 2016; Shalaby et al., 2016)
Producdo de leite no pico da lactacdo 0,07 - 0,52 (Galsar et al., 2016; Jakhar et al., 2016)
Producdo de leite na primeira lactacdo 0,01-0,61 (Suhail et al., 2009; Thevamanoharan et al., 2002)
Producdo de leite na lactacéo total 0,07 - 0,49 (EL-Hedainy et al., 2020; Thevamanoharan et al., 2002)
Producdo de leite ajustado para 270 dias 0,008 - 0,38 (Parlato and Van Vleck, 2012; Sarubbi, 2012)
Producdo de leite ajustado para 305 dias 0,09 -0,50 (Baharizadeh, 2012; Jakhar et al., 2016)
Qualidade do leite
Producdo de gordura no leite 0,05-0,33 (Kumar et al., 2016; Morammazi et al., 2007)
Producdo de proteina no leite 0,09 -0,30 (Baharizadeh, 2012; Oliveira et al., 2014)
Producdo de lactose no leite 0,17 -0,29 (Aspilcueta-Borquis et al., 2013; Oliveira et al., 2014)
Percentual de gordura no leite 0,03 -0,49 (Marques et al., 2019; Morammazi et al., 2007)
Percentual de proteina no leite 0,04 - 0,42 (Aspilcueta-Borquis et al., 2015; Sarubbi, 2012)
Producéo de queijo mozzarella 0,01-0,23 (Aspilcueta-Borquis et al., 2010; Sarubbi, 2012)
Resisténcia a mastite
Escore de células somaticas 0,11-0,30 (Awad, 2015; Mendoza-Sanchez et al., 2007)

O melhoramento genético das caracteristicas de crescimento tem sido o grande foco,
principalmente para alguns paises, como a india e o Egito, onde os btfalos contribuem com cerca

de 16% e 47% da producdo de carne, respectivamente. Além de caracterizar a adaptabilidade e
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aptidao econdmica do animal (Gupta et al., 2015; Kamal El-den et al., 2020), levando em conta as
tendéncias de mercado, que buscam animais cada vez mais precoces, é extremamente importante
0 melhoramento de variaveis de desenvolvimento ponderal nos bubalinos. Portanto, a estimacéo de
parametros genéticos para dados de pesagens é necessario em programas de melhoramento de
bubalinos (Silveira et al., 2017). Os principais fenotipos associados ao crescimento em bufalos
encontrados na literatura foram peso ao nascer e aos 3 meses de idade (Elsayed et al., 2021; Pandya
et al., 2015), aos 7 e 12 meses (Agudelo-Gomez et al., 2015), e aos 18, 24 e 36 meses (Abu EI-
Naser, 2019; Akhtar et al., 2012). Muitos trabalhos publicados estimaram herdabilidades
moderadas para estas caracteristicas (El-bramony et al., 2008; Kamal El-den et al., 2020). Além
disso pesagens em idades diferentes possuem correlacdo genética positiva fazendo com que pesos
iniciais possam ser usados como critérios de selecdo para tomadas de decisdo mais precoces
(Silveira et al., 2017).

A eficiéncia reprodutiva € um componente fundamental para a producédo de bufalos, apesar
destas caracteristicas apresentarem normalmente baixa herdabilidade e serem pouco responsivas
nos programas de melhoramento (Safari et al., 2018). Um importante critério de sele¢do associado
a fertilidade das bufalas é o intervalo entre partos, que afeta diretamente o tempo de vida produtiva
do animal (Hossein-Zadeh, 2016). A idade ao primeiro parto € outra caracteristica reprodutiva que
apresenta grande numero de artigos publicados com estimavas dos parametros genéticos. Esta
varidvel indica a idade da bufala quando produz o primeiro bezerro e inicia sua vida produtiva.
Fémeas que falham em gestar sdo aquelas propicias ao descarte (Hossein-zadeh, 2011). Diminuicao
na idade ao primeiro parto reduz os custos de criacdo até o inicio da producdo, elevando o retorno
financeiro anual, e eleva a vida produtiva do animal (Kumar et al., 2015). Por outro lado, parece
existir um antagonismo genético entre producdo de leite e eficiéncia reprodutiva, evidenciado por
correlacdes genéticas positivas entre producdo de leite e idade ao primeiro parto (Barros et al.,
2016; Vilela et al., 2020) e também com intervalo entre partos (Dev et al., 2015; Shalaby et al.,
2016). Logo, uma intensa selecdo para aumento na quantidade de leite podera exacerbar o declinio
das caracteristicas reprodutivas (Kadarmideen et al., 2000). Deste modo, 0 melhoramento em uma
caracteristica € penalizado pelo prejuizo da outra. Assim, o ganho genético em producao de leite
pode ocasionar perdas econdmicas devido ao atraso na concep¢do (Malhado et al., 2013).

O melhoramento e a sele¢do animal em qualquer rebanho leiteiro parte do pressuposto

bésico de registrar individualmente a produtividade juntamente com a genealogia, para estimar o
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mérito genetico de cada animal (Borghese, 2005). Na bubalinocultura, os principais critérios de
selecdo relacionados a producéo e qualidade do leite sdo a quantidade de leite e solidos (gordura e
proteina) em quilogramas, o percentual dos sélidos e a contagem de células somaticas (Borghese,
2013). A producéo de queijo mozzarella € um dos principais objetivos da bubalinocultura leiteira,
portanto, a producao desse queijo € outra variavel importante para o animal, sendo dependente da
quantidade de leite produzida e do percentual de proteina e gordura (Madad et al., 2013).

As principais caracteristicas avaliadas na selecdo para produtividade séo a producéo de leite
na primeira lactacdo (Yadav e Singh, 2016), a producéo ajustada para 270 ou 305 dias de lactacéo
(El-bramony et al., 2017; Jakhar et al., 2016). Alem disso, a producdo no pico da lactacdo (Pareek
e Narang, 2014) e durante o periodo total de lactacdo (Mostafa et al., 2017) sdo outras variaveis
cuja as estimativas dos pardmetros genéticos sdo publicadas. A literatura mostra que as
herdabilidades para estes critérios de sele¢do variam muito entre os trabalhos. VValores baixos foram
encontrados em alguns trabalhos (Chakraborty et al., 2010; Malhado et al., 2009), enquanto outros
estimaram herdabilidades moderadas (Campos et al., 2007; Sahoo et al., 2014). Estimativas acima
de 0,4 também foram publicados em alguns estudos (EL-Hedainy et al., 2020; Khattab et al., 2003).
Existe uma inter-relacdo entre as varidveis ligadas a producdo de leite, pois a produtividade na
primeira lactacdo € um indicativo das futuras performances e com a selecdo direta para altas
producdes na lactacdo inicial espera-se alcancar ganhos genéticos mais rapidos (Suhail and
Qureshi, 2010). Em adicdo a este fato, assumindo correlagcdo genética entre a producdo nas
lactacOes subsequentes, a selecdo utilizando registros repetidos também ¢é utilizada. O principal
beneficio da utilizacdo do desempenho de mais de uma lactacdo € o aumento da acuracia da
estimacédo (Madad et al., 2013).

O periodo de lactacdo (duracdo da lactacdo) e o periodo seco também sdo variaveis ligadas
a producéo de leite. Existe grande variagdo no periodo de lactacdo entre os bubalinos, resultando
em discrepancias na producdo de leite. Entretanto, este fato fornece uma ampla base para a sele¢éo
desta caracteristica individualmente (Suhail and Qureshi, 2010). Alguns paises selecionam para
esta variavel ajustando para determinada quantidade de dias. Na Italia e Bulgaria a padronizacao
ocorre para 270 dias, enquanto no Egito e na india a lactacio é ajustada para 305 dias (Borghese,
2005). A duracdo da lactacao e o periodo seco apresentam estimativas de herdabilidade que variam
menos entre os trabalhos quanto a classificagdo. A maior parte dos estudos apresentam estimativas
de herdabilidade abaixo de 0,2 para estes critérios de sele¢do (Malhado et al., 2012;
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Thevamanoharan et al., 2002). Varios estudos observaram correlacdo genética positiva entre
periodo de lactacdo e periodo de servico (Jakhar et al., 2016; Mostafa et al., 2017; Shalaby et al.,
2016). Também foi observada correlagdo positiva entre periodo de lactacdo e idade ao primeiro
parto (Kuralkar e Raheja, 1997; Bashir et al., 2009 e Barros et al., 2016). Por outro lado, a maioria
dos trabalhos que estimaram parametros genéticos em bubalinos encontraram correla¢des genéticas
positivas e altas entre producdo de leite e duracdo da lactacdo. Malhado et al (2019) observaram
correlacdo de 0,89, enquanto El-bramony (2011) encontrou valor de 0,88. Desta forma pode-se
inferir que alguns genes responséveis pelo aumento na producéo leiteira serdo 0s mesmos que faréo
a fémea necessitar de mais dias para o primeiro parto e intervalo entre partos (Vilela et al., 2020).
Tonhati et al. (2000) indicaram que a selecdo para as caracteristicas reprodutivas e para producao
de leite deveriam ser consideradas independentemente.

Como citado anteriormente, o principal objetivo na bubalinocultura leiteira é a producao do
queijo mozzarella. Portanto, a selecdo deve ser dirigida principalmente para o melhoramento desta
variavel e ndo simplesmente para a elevacdo da quantidade de leite, pois a selecdo exclusiva para
producdo de leite pode ocasionar menores teores de solidos e comprometer a producéo de derivados
do leite, como os queijos (Borghese, 2013; Shalaby et al., 2016). Comparado ao leite de vacas, 0
leite das bufalas apresenta caracteristicas qualitativas superiores, sendo mais rico em gordura,
proteina, lactose e energia (Safari et al., 2018). Percentual de gordura e proteina, quantidade em
quilos de proteina, gordura e lactose, além da mensuracdo da producéo de queijo mozzarella séo o0s
critérios de selecdo utilizados no melhoramento da qualidade do leite de bubalinos (Popa et al.,
2018; Popa et al., 2014).

A literatura relacionada a estimagdo de parametros genéticos para a maioria destas
caracteristicas qualitativas evidencia que as estimativas de herdabilidade sdo baixas e moderadas
(El-Arian et al., 2012; El-bramony et al., 2017; Rosati e Van Vleck, 2002). Percentual de gordura
e proteina foram as Unicas variaveis que apresentam em alguns estudos herdabilidades acima de
0,4 (Aspilcueta-Borquis et al., 2015; EI-Awady et al., 2016; Marques et al., 2019). Uma grande
quantidade de trabalhos mostra, como foi citado anteriormente, que a selecéo intensa para producao
pode prejudicar a qualidade do leite. Nazari et al. (2010) e Barros et al. (2016) encontraram
correlacdo genética negativa entre producéo de leite e percentual de gordura, 0 mesmo acontecendo
para o percentual de proteina (Popa et al., 2018; Sarubbi, 2012). Existem poucos estudos estimando
0s parametros genéticos para a producdo de queijo mozzarella e sua correlagdo com a producéo de
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leite e seus componentes. Apesar disso, a literatura mostra que existe uma correlacdo genética
positiva e alta entre producéo de leite e de mozzarella, em alguns casos acima de 0,8 (Aspilcueta-
Borquis et al., 2010; Rosati and Van Vleck, 2002; Sarubbi, 2012). Embora, em muitos locais se de
maior énfase a selecdo baseada no aumento da producdo de leite, alguma atencdo é direcionada
também para o melhoramento da qualidade do leite. A principal preocupacdo dos criadores e
melhoristas € como aumentar a producdo de leite das bufalas sem, no entanto, prejudicar a
qualidade (Aspilcueta-Borquis et al., 2010).

Na Italia, um pais onde o programa de melhoramento de bubalinos é avancado, o registro
da contagem de células somaticas no leite é obrigatério (Borghese, 2013). Contagem de células
somaticas é uma caracteristica que avalia a saude da glandula mamaria e indiretamente mensura a
resisténcia da fémea a mastite (EI-Awady et al., 2016). O conjunto de fendtipos para esta
caracteristica em uma populacdo muitas vezes ndo apresenta distribuicdo normal. Nestes casos, é
utilizado uma transformacéo logaritmica para estimacao dos parametros genéticos, o que da origem
ao escore de células somaticas (Ali e Shook, 1980; Costa et al., 2021). Entretanto em alguns
trabalhos os autores utilizam a propria contagem de células sométicas sem transformacéo (El-
Awady et al., 2016; El-bramony et al., 2004). Na bubalinocultura leiteira, contagem elevada de
células somaticas é associada a queda na producao e qualidade do leite (Ceron-Murioz et al., 2002).
A literatura apresenta trabalhos que estimaram herdabilidades tanto para contagem de células
somaticas, como para escore de células somaticas, variando entre baixa (Mendoza-Sanchez et al.,
2007), moderada (El-bramony et al., 2010) e alta (El-bramony et al., 2004). Quanto a correlagao
entre células somaticas e producdo de leite, muitos estudos indicaram uma correlacdo genética
negativa. Awad (2015) e Popa et al. (2017) encontraram correlacdo genética negativa (-0,12) entre
producdo de leite e escore de células somaticas, enquanto El-Arian et al. (2012) e Aspilcueta-
Borquis et al. (2015) observaram correlagéo genética negativa entre escore de células somaticas
com producdo de gordura (-0,18 e -0,12) e produgéo de proteina (-0,4 e -0,12) respectivamente.

Para vacas leiteiras, grande parte da literatura indica correlacdo genética desfavoravel entre
producdo de leite e contagem de células somaticas, ou seja, correlacdes positivas (Carlén et al.,
2004), demonstrando que a arquitetura geneética entre estas espécies, no que diz respeito a estas
caracteristicas, pode ser diferente, ou evidencia um melhor mecanismo de defesa das bufalas,

principalmente relacionado a um esfincter da teta mais forte que previne a entrada de patdgenos
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(El-Awady et al., 2016). Neste sentido, pode-se dizer que producao de leite e contagem de células
somaticas podem ser selecionadas em conjunto.
2.3 META-ANALISE

Atualmente, manter-se atualizado em qualquer disciplina é uma tarefa muito dificil, haja
visto 0 crescente nimero de novas informaces que sdo geradas. Neste sentido revisdes de
literatura, sejam elas narrativas ou sistematicas, e meta-analises destas revisdes sdo uma eficiente
forma de resumir e comunicar as novas descobertas das pesquisas, atualizando os leitores e
explorando os resultados encontrados (Dawson et al., 2016). Uma meta-analise é definida como
uma avaliacdo estatistica de um conjunto de resultados de estudos individuais, com o objetivo de
combinar e integrar os dados encontrados (Glass, 1976). E utilizada para avaliar os resultados de
estudos prévios e gerar conclusdes (Lean et al., 2009).

Desde a introducdo do termo meta-analise por Glass (1976), a utilizacdo desta metodologia
tem se tornado amplamente utilizada nos campos da educacdo, psicologia e ciéncias biomédicas
(Hedges, 1992). A realizacdo de uma meta-analise apresenta diversos beneficios, dentre eles esta a
revisdo quantitativa e consolidada de um grande numero de experimentos, que muitas vezes sao
complexos e com resultados conflitantes (Lean et al., 2009). Gil et al. (2019) realizaram uma meta-
analise para investigar a sensibilidade dos testes para deteccdo da trissomia do DNA, enguanto
Schiichen et al. (2018) utilizaram a metodologia para avaliar 0 uso de analgésicos ndo opioides no
tratamento da dor. Diversas outras meta-analises sdo realizadas nas mais diferentes areas, Garzon
et al. (2020) na pedagogia e Wilson et al. (2020) na area educacional sdo outros exemplos que
mostram a utilidade desta metodologia.

Na area de veterindria e ciéncia animal, cada vez mais a técnica de combinacdo de
resultados através de meta-analise vem se tornando comum. O grande crescimento nas publicagdes
ocorreu a partir de 2006 (Vriezen et al., 2019). A crescente demanda por padrdes de seguranca e
eficacia e o crescente nimero de publicacbes sdo fatores responsaveis por este crescimento na
utilizacdo (Lean et al., 2009). De acordo com este mesmo autor, apesar do crescente uso da meta-
analise nestas areas, esta ainda muito aquém do que ocorre no campo da medicina. Vriezen et al.
(2019) demonstraram na sua revisdo sobre meta-analises e revisdes sistematicas na area de
veterinaria, que gado leiteiro, peixes e suinos sdo as mais inseridas nesta metodologia. Pequenos
ruminantes, sem especificacdo, e bubalinos aparecem com 6 e 8 meta-anélises apenas,

respectivamente. Na etiopia uma meta-analise foi realizada para investigacdo de tuberculose bovina
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(Sibhat et al., 2017), enquanto na Nigéria a meta-analise foi realizada numa investigacdo sobre
helmintos de ruminantes (Karshima et al., 2018). Outra meta-analise foi realizada sobre a
soroprevaléncia global de Toxoplasma gondii em suinos (Foroutan et al., 2019), e em pequenos
animais Chalkowski et al. (2019) investigaram o risco de parasitismo em gatos.

Em comparacdo com as demais areas citadas anteriormente, poucos sdo os trabalhos
utilizando meta-analise que buscam revisar, combinar resultados e tirar conclusdes relacionadas a
estimacdo de parametros genéticos em animais de interesse pecuério. O trabalho de Vriezen et al.
(2019) encontrou 1787 trabalhos que realizaram meta-analise ou revisdo sistematica nas areas de
saude animal e desempenho, mas apenas 40 ligados a genética, estimacdo de valor genético ou
herdabilidades. Trabalhos com gado de corte (Gathura et al., 2020; Oliveira et al., 2017), bovinos
leiteiros (Zerehdaran et al., 2020), suinos (Akanno et al., 2013), galinhas (Ndung et al., 2020),
ovinos (Safari et al., 2005) e caprinos (Jembere et al., 2017) realizaram meta-analises relacionadas
ao melhoramento animal.

2.3.1 Metodologia da meta-analise

A meta-analise fornece os meios de combinar os resultados de diversos experimentos, 0s
quais podem avaliar efeitos de tratamento, riscos associados a doencga, diferencas entre médias,
prevaléncia de doencas, médias de grupos ou qualquer outro tipo de efeito gerado na pesquisa. Sua
funcéo é produzir uma estimativa geral do efeito e sua variabilidade, a partir de um acurado resumo
dos efeitos individuais junto com seus erros-padréo (Dawson et al., 2016). Por diversas vezes, 0s
efeitos dos estudos individuais devem ser padronizados, pois podem ter sido publicados em escalas
diferentes (Field e Gillett, 2010). Entretanto, seja qual for o tipo de efeito a ser combinado, o que
se utiliza nas meta-andlises séo os valores numéricos e suas variancias, sendo submetidos & mesma
formula matematica (Borenstein et al., 2009).

Toda meta-andlise se inicia com a definicdo do objeto da pesquisa, o qual determinara o
conjunto de artigos que serdo pesquisados e incluidos na andlise (Eisend, 2017). A realizacdo da
meta-analise pode ser didaticamente dividida em partes, que incluem revisao de literatura sobre o
assunto nas bases disponiveis, decidir os critérios de inclusdo dos artigos, calculo dos efeitos
individuais se necessario (odds ratio por exemplo), executar a meta-analise propriamente dita
(encontrar os efeitos combinado), realizar anélise mais avancadas (teste de viés de publicacdo) e
escrever o artigo (Field and Gillett, 2010).
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Como citado anteriormente, a meta-analise combina efeitos individuais e gera uma unica
estimativa para a populacdo. Esta nada mais é que uma média ponderada dos efeitos individuais,
onde o ponderador muitas vezes reflete a acurécia de cada artigo individualmente. A atribuigdo dos
pesos a cada artigo depende da suposigéo sobre a distribuicdo dos efeitos dos artigos dos quais
foram retirados (Borenstein et al., 2009). Uma suposicdo possivel é que exista apenas um efeito
real, o qual seria observado se o estudo tivesse um tamanho amostral infinitamente grande (sem
erro amostral). Logo, a diferenga entre os efeitos observados de cada artigo € devido ao erro de
amostragem e a estimativa combinada é o préprio efeito comum, o que configura um modelo com
efeito fixo ou efeito comum. Porém, se cada artigo utilizado apresenta um efeito real, entdo a
estimativa combinada é uma média da distribuicdo destes efeitos, sendo necessario um modelo com
efeitos aleatorios (Hunter and Schmidt, 2000). A diferenca entre os dois modelos é a fonte do erro
(Field e Gillett, 2010). A representacdo esquematica dos dois tipos de modelos pode ser vista na

Figura 1.
Figura 1 - Representa¢do esquematica dos modelos com efeito fixo e efeitos aleatdrios
Modelo com efeito fixo Modelo com efeitos aleatorios
Estudo 1 _.4.\ Estudo 1 ‘1/.\
Estudo 2 ® B Estudo 2 *-/o\\
Estudo 3 J .\ Estudo 3 \_//.\.‘
\ 4 —F— '\ —

° . efeito real
m = 0;, efeito observado no estudo |
v

= 6, efeito médio combinado na populacéo
e;= componente do desvio da media dentro de cada estudo
u;= componente do desvio da média do estudo em relacdo a média da populacéo

Adaptado de Borenstein et al. (2010)

No modelo com efeito fixo, a Unica fonte de variagdo é a variancia do erro dentro de cada

estudo, pois os artigos compartilham o mesmo efeito real. Esta depende da variancia das
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observac@es na populacéo e do tamanho da amostra de cada estudo. O modelo com efeito aleatorio
apresenta outra fonte de variacdo alem da citada antes, é a variancia entre estudos, pois estes ndo
compartilham o mesmo valor real (Hedges and Vevea, 1998; Hunter and Schmidt, 2000). A
variancia entre estudos ¢ denominada t? (Tau) e pode ser estimada por diferentes métodos como
DerSimonian e Laird. Este método é muito utilizado pois sua estimacdo da variancia entre estudos
tem a qualidade de ser mais consistente com a heterogeneidade dos trabalhos. Maxima
verossimilhanca, méxima verossimilhanca restrita sdo outras metodologia utilizadas (Borenstein et
al., 2009). Os dois modelos quase sempre produzem efeitos combinados que diferem, isto ocorre
devido a forma de ponderacdo. O método mais utilizado para ponderar os efeitos individuais é o
inverso da variancia. No modelo fixo grandes pesos sao atribuidos aos estudos mais precisos e 0s
menos precisos sdo quase que ignorados ja que todos possuem o mesmo efeito real e estima-se o
efeito comum. No modelo aleatério os pesos sdo mais distribuidos entre os artigos, devido ao
componente da variancia entre estudos, e nesse caso estudos mais precisos perdem influéncia e os
menos precisos ganham. Nenhum efeito pode ser ignorado pois no modelo aleatorio estima se a
média de uma distribuicdo de efeitos. Ocorre também que o intervalo de confianca da estimativa é
menos amplo no modelo com efeito fixo (Borenstein et al., 2010). Uma descri¢do das principais
equacdes utilizadas na realizacdo da meta-analise pode ser visualizada na Tabela 3.

As diferencas nos valores dos efeitos reais que existe entre os estudos se deve a fatores
como populacdo estudada, protocolos e metodologias (Dawson et al., 2016). No campo do
melhoramento animal, fatores de ordem genética como a raca dos animais e o nivel de selecdo da
populacdo, fatores ambientais como o0 manejo e diferencas na abordagem metodoldgicas sao alguns
dos responsaveis pela existéncia de variabilidade entre os parametros estimados em cada estudo
(Oliveira et al., 2017). Desta forma, Higgins et al. (2003) desenvolveram uma abordagem que
quantifica o grau de heterogeneidade. O indice criado por estes autores calcula o percentual da
variabilidade entre os trabalhos que é devido a heterogeneidade ao invés do acaso. A
heterogeneidade é considerada baixa quando atinge até 25%, moderada entre 25 e 75% e alta
quando acima de 75%. Oliveira et al. (2017) realizaram uma meta-analise de parametros genéticos
em bovinos Nelore e encontraram indice de heterogeneidade variando entre 29 e 97%, enquanto
Jimenéz (2019) encontraram valores de heterogeneidade entre 10 e 97% em uma meta-analise de
parametros genéticos para perfil de acidos graxos no leite. Sibhat et al. (2017) observaram
heterogeneidade de 98% na meta-analise de prevaléncia de tuberculose bovina na Etidpia.
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Descricdo

Legenda

Modelo com efeito fixo

Modelo com efeito aleatério

Variancia dentro de cada estudo

Variancia entre estudos

Peso atribuido no modelo com efeito
fixo

Peso atribuido no modelo com efeito
aleatorio

Calculo das estimativas combinadas

Intervalo de confianca da estimativa
combinada

Teste de heterogeneidade

Equacdo

v, =

0%,
J n

Y+ o)

(Tk=1wib)

=
Yho1 Wi

IC95% = 6 + (1.96 X SE3) ;

1/2

SEg =

Jj
j=1WJ'

Q

I? = <M) X 100

91- = efeito observado no artigo j

0 = efeito combinado na populagio
u; = componente entre estudos do
desvio da média

e; = componente do desvio da média
dentro de cada estudo |

v; = variancia dentro de cada estudo
o2, = variancia na populagéo

n = tamanho da amostra no artigo
72 = variancia entre os estudos

w; ponderador do artigo j
v = variancia dentro de cada estudo
72 = variancia entre os estudos

w;_ ponderador do artigo j
éj = efeito observado no artigo j
6 = efeito combinado na populagéo

6 = efeito combinado na populagéo
SE3 = erro-padréo da estimativa
combinada

w;_ ponderador do artigo j

Q = estatistica do teste Q
df = graus de liberdade (j - 1)
j = n°de artigos utilizados

Adaptado de Borenstein e colaboradores (2010)

De acordo com Hedges e Vevea (1998), a principal condigéo para se optar entre um dos

dois modelos, fixo ou aleatorio, é a inferéncia que se deseja realizar com os resultados obtidos. Se

0 pesquisador deseja inferir os resultados apenas para conjunto de dados de onde a média ponderada

foi gerada, chamada inferéncia condicional, entdo a opcdo € o modelo fixo. Entretanto, se uma

inferéncia incondicional é a intencdo do autor, ele deseja extrapolar seus resultados para além

daquela populacdo presente nos artigos utilizados na meta-analise, entdo o modelo com efeitos

aleatorios ¢ o mais indicado. Outro critério para a escolha entre os dois modelos ¢ o resultado do

teste de heterogeneidade. Se os artigos utilizados sdo homogéneos deve-se optar pelo modelo fixo,

enguanto o modelo aleatério é mais adequado quando estes sao heterogéneos (Dawson et al., 2016).

O que ocorre na pratica € que raramente um cientista ndo estard interessado em inferir seus
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resultados para um universo maior. Além disso, muitas vezes nao ¢ plausivel o uso do modelo fixo
pois ndo ha como afirmar que o mesmo efeito real é compartilhado pelos artigos. Portanto, na maior
parte das meta-analises o uso do modelo com efeito aleatorio é mais apropriado (Borenstein et al.,
2010; Hunter and Schmidt, 2000).

Uma das principais objecfes a confiabilidade de uma meta-analise, principalmente na
pesquisa clinica, é o viés de publicacdo (Dawson et al., 2016) também chamado de efeito de
pequenos estudos. Este € um termo genérico para o fendbmeno em que estudos menores, com
grandes erros-padréo, as vezes mostram efeitos de tratamento diferentes, muitas vezes maiores do
que os grandes estudos (Schwarzer et al., 2015). Este fendbmeno pode surgir também quando 0s
estudos utilizados na meta-analise ndo representam todos 0s estudos na area de interesse. Na
medicina, por exemplo, artigos com efeitos estatisticamente significativos ou com resultados de
tratamentos positivos tém maior possibilidade de serem publicados, isto causa um viés na
estimativa combinada (Macaskill et al., 2001). Outra provavel causa de efeito de pequenos estudos
é a heterogeneidade da populacdo, onde o menor numero de individuos torna mais facil a
homogeneizagao da populacdo, em contraste com uma populagdo heterogénea em estudos maiores,
que pode acarretar discrepancias nos resultados (Schwarzer et al., 2015). Begg e Mazumdar (1994)
afirmam que devido a esta séria questdo, ao se conduzir uma meta-analise é essencial testar 0s
dados quanto ao viés de publicacdo. Estes mesmos autores propuseram um método de correlacbes
de postos para avaliar o risco de viés. Este teste correlaciona os efeitos dos artigos com seus erros-
padrdo. Outro teste utilizado é o teste de Egger, que é baseado em regressdo dos efeitos sobre 0s
erros-padrdo. Meta-analises na area de veterinaria e melhoramento animal costumam usar estes
testes (Del Claro et al., 2012; Sibhat et al., 2017).



33

3 OBJETIVOS

3.1 OBJETIVO GERAL
O presente projeto tem por objetivo realizar uma meta-analise com modelo de efeito
aleatorio combinando diferentes estimativas de herdabilidade e correlagcdes genéticas publicadas

na literatura, para caracteristicas de interesse econdmico em ovinos e bubalinos.

3.2 OBJETIVOS ESPECIFICOS

Formar um banco de dados com informacdes fenotipicas para caracteristicas de interesse
econdémico em ovinos.

Formar um banco de dados com informacGes sobre parametros genéticos em ovinos.

Publicacdo de estimativas confidveis de herdabilidade e correlagcbes genéticas para as
principais caracteristicas de interesse econémico avaliadas nos ovinos.

Formar um banco de dados com informacdes fenotipicas para caracteristicas de interesse
econdmico em bubalinos.

Formar um banco de dados com informacGes sobre parametros genéticos em bubalinos.

Publicacdo de estimativas confiaveis de herdabilidade e correlacBes genéticas para as

principais caracteristicas de interesse econémico avaliadas nos bubalinos.
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4 HIPOTESE
A realizacdo de uma meta-analise com a metodologia de efeitos aleatorios produz
estimativas confidveis de herdabilidade e correlacbes genéticas, que podem ser usadas em

programas de melhoramento que estejam em fase inicial de implantagé&o.
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5 CAPITULO 1 - META-ANALISE DE PARAMETROS GENETICOS PARA
CARACTERISTICAS ECONOMICAS EM OVINOS!

Resumo

Estudos muito diversificados estimaram parametros genéticos em ovelhas, e estimativas confidveis
que explicam a variacdo entre os artigos podem ser obtidas por meio de uma meta-anélise. Este
estudo se propds a realizar uma meta-analise para obter estimativas de herdabilidade e correlacbes
genéticas para 35 caracteristicas, incluindo crescimento, reproducdo, resisténcia a parasitas,
producdo de 1a e caracteristicas relacionadas a carcaca. Um total de 191 artigos, 505 coeficientes
de herdabilidade e 356 correlagdes genéticas foram avaliados usando um modelo aleatério. A meta-
analise estimou herdabilidades variando de 0,1213 a 0,3912 para caracteristicas de crescimento, de
0,0398 a 0,3047 para caracteristicas reprodutivas, 0,1724 a 0,2582 para caracteristicas de
resisténcia a nematoides, 0,3616 a 0,5808 para caracteristicas de 14 e de 0,2063 a 0,3299 para
caracteristicas de carcaga. As estimativas das correlaces genéticas foram principalmente positivas
e variaram de 0,2500 a 0,9665, exceto para ovos por grama de fezes com peso corporal (-0,18) e
com hematdcrito (-0,48). Os parametros genéticos estimados no presente estudo podem ser
utilizados em programas de melhoramento nas mais diversificadas condi¢des ambientais, visto que
foram obtidos através de diversos estudos em diferentes situacdes. Assim, esses resultados podem
subsidiar o desenvolvimento de programas de melhoramento genético com ovinos, principalmente
em paises em desenvolvimento e subdesenvolvidos, onde a ovinocultura é uma importante

atividade agropecuaria.

Palavras-chave: cordeiros, correlacdo genética, herdabilidade, selecéo

LArtigo publicado na revista Livestock Science em 19/03/2021 (ANEXO C). https://doi.org/10.1016/j.livsci.2021.104477
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Abstract

Very diversified studies estimated genetic parameters in sheep, and reliable estimates that account
for the variation between articles can be achieved through a meta-analysis. This study proposed to
carry out a meta-analysis to obtain estimates of heritability and genetic correlations for 35 traits,
including growth, reproductive, resistance to parasites, wool, and carcass related traits. A total of
191 articles, 505 heritability coefficients, and 356 genetic correlations were evaluated using a
random model. The meta-analysis estimated heritability ranging from 0.1213 to 0.3912 for growth
traits, from 0.0398 to 0.3047 for reproductive traits, 0.1724 to 0.2582 for resistance to nematodes
traits, 0.3616 to 0.5808 for wool traits, and from 0.2063 to 0.3299 for carcass traits. The estimates
of genetic correlations were mainly positive and ranged from 0.2500 to 0.9665, except for eggs per
gram of feces with body weight (-0.18) and with hematocrit (-0.48). The genetic parameters
estimated in the present study can be used in breeding programs under the most different
environmental conditions, as they were obtained through many studies with different situations.
Thus, these results can support the development of sheep breeding programs, especially in
developing and underdeveloped countries, where sheep farming is an important agricultural

activity.

Keywords: genetic correlation; heritability; lamb; ovine; selection

1. Introducéo

Estimativas confidveis de parametros genéticos sao relevantes para melhorar a estimacéo
dos valores genéticos (Oliveira et al., 2017). O processo acurado de estimar a herdabilidade e a
correlacdo genética requer um extenso banco de dados. Atualmente, existem grandes conjuntos de
dados que sdo usados em esquemas de selecdo para melhorar varias ragcas em diversas espécies de
interesse pecuario. No entanto, os programas de melhoramento genético com um grande conjunto
de dados para pequenos ruminantes permanecem restritos a um pequeno numero de paises. Nas
Américas, 0 Brasil possui 0 maior rebanho ovino com 19,7 milhGes de cabecas em 2019
(FAOSTAT, 2021), mas ndo ha um grande conjunto de dados para uso em esquemas de selecdo de
ovinos no Brasil. O processo de construcdo de um grande conjunto de dados para estimar

parametros genéticos confiaveis leva tempo. Assim, 0s novos programas de melhoramento
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utilizam, inicialmente, estimativas de parametros genéticos com baixa precisao em seus esquemas
de selecao.

Ao longo dos anos, vérios artigos foram publicados com estimativas de parametros
genéticos para muitas caracteristicas, incluindo objetivos de selecdo, como melhorar o crescimento
(Maxa et al., 2007a; Gad e EI-Wakil, 2013; Kamjoo et al., 2014), reproducéo (Rosati et al., 2002;
Boujenane et al., 2013; Nabavi et al., 2014), producédo de Ia (Gizaw et al., 2007; Gowane et al.,
2010), carcaca (Mortimer et al., 2018), e resisténcia a nematoides (Cloete et al., 2016; Ngere et al.,
2018; Notter et al., 2018). Os parametros genéticos estimados a partir desses estudos devem ser
aplicados de forma restrita a populacéo ovina estudada, uma vez que 0 uso em outras populactes
pode superestimar ou subestimar o ganho genético (Gathura et al., 2020). No entanto, é possivel
agrupar esses diversos estudos usando uma meta-analise (Safari et al., 2005), e as estimativas de
parametros genéticos produzidas a partir de meta-analises podem ser informagdes Uteis para
programas de melhoramento em fase de implementacao.

Ha uma variabilidade significativa nos parametros genéticos estimados nos diferentes
estudos, principalmente devido as diferencas genéticas dentro e entre as ragas, 0 nUmero de animais
avaliados em cada estudo e os efeitos fixos e aleatdrios incluidos no modelo de diferentes estudos
(Akanno et al., 2013). Uma meta-analise com efeitos aleatdrios pode resolver a heterogeneidade
entre os artigos (Dawson et al., 2016) e estimar parametros genéticos confiaveis (Akanno et al.,
2013). O uso do modelo aleatério na meta-analise produz resultados mais confiaveis do que estudos
individuais (Borenstein et al., 2010), além disso, os resultados podem ser generalizados para uma
grande populacdo de referéncia. Assim, estudos anteriores relataram meta-analise de parametros
genéticos em bovinos de corte (Giannoti et al., 2005; Oliveira et al., 2017; Gathura et al., 2020),
suinos (Akanno et al., 2013), caprinos (Jembere et al., 2017) e ovelhas (Safari et al., 2005).

A Unica meta-anélise anterior de parametros genéticos em ovinos (Safari et al., 2005)
estimou a variancia entre os artigos por meio de méxima verossimilhanca restrita (REML). Além
disso, Safari et al. (2005) utilizaram apenas artigos cujos parametros genéticos foram estimados
por REML. De acordo com Borenstein et al. (2010), o método DerSimonian e Laird tem a qualidade
de ser mais consistente com a heterogeneidade entre os estudos, e aumentar 0 nimero de artigos
com estimativas baseadas em métodos diferentes, pode tornar os resultados mais abrangentes.
Portanto, o presente estudo teve como objetivo realizar uma meta-anélise com um modelo de efeito

aleatdrio, utilizando o método DerSimonian e Laird, para combinar diferentes estimativas de
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herdabilidade e correlacbes genéticas publicadas para caracteristicas de crescimento, reproducao,

resisténcia a nematdides, producéo de Ia e relacionadas a carcaca.

2. Material e métodos

2.1. Escopo e caracteristicas fenotipicas

Inicialmente, foi realizada uma busca sistematica da literatura para identificar a quantidade
de pesquisas relacionadas a estimativa de parametros genéticos em ovinos. A presente meta-analise
utilizou 191 artigos publicados entre 1982 e 2021, que gerou 505 estimativas de herdabilidade e
356 correlagbes genéticas. A metodologia de estimagdo dos componentes de variancia entre o0s
artigos foi variada, compreendendo méxima verossimilhanca restrita, analise de meios-irméos
paternos, regressao prole-mae e estimacao bayesiana.

O peso corporal foi medido ao nascimento, ao desmame, aos 4, 6, 9, 12 e 18 meses de idade.
Na meta-andlise para peso ao desmame, foram utilizados apenas artigos com desmame aos 90 dias
de idade. Além disso, foi registrado o ganho de peso médio diario pré e pds-desmame. A
caracteristica peso vivo (PV), independentemente da idade, esteve presente apenas em algumas
correlacdes genéticas. Taxa de paricdo, taxa de sobrevivéncia até o desmame, nimero de cordeiros
nascidos e desmamados por ovelhas paridas, nimero de cordeiros nascidos e desmamados por
ovelhas expostas, peso total dos cordeiros ao nascimento e desmame e circunferéncia escrotal
foram as caracteristicas reprodutivas avaliadas. Ovos por grama de fezes, avaliacdo visual da
mucosa ocular pelo método FAMACHA e valor do hematdcrito foram as caracteristicas associadas
a resisténcia aos nematoides. Peso do velo sujo e limpo, rendimento do velo limpo, comprimento
da mecha e didametro da fibra foram as caracteristicas relacionadas a producéo de Ia. A area do olho
de lombo, a profundidade do olho de lombo e a espessura da gordura subcutanea foram medidas in
vivo através do ultrassom e, apds o abate, entre a 122 e a 132 costela, a largura do olho de lombo
neste mesmo local foi avaliada somente ap6s o abate. Além disso, 0 peso da carcaga quente e 0
rendimento de carcaca foram as outras caracteristicas relacionadas a carcaca também avaliadas.
Cada caracteristica teve seu numero total de registros calculado somando-se a quantidade indicada
em cada artigo individualmente. O valor médio de cada artigo foi utilizado para estimar a média

global de cada caracteristica (Tabela 1). Além disso, o desvio padréo e o coeficiente de variacdo
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foram calculados para cada caracteristica, utilizando o respectivo conjunto de médias de cada

caracteristica (Tabela 1).

Tabela 1 - Abreviacdo (Abr), unidade de medida, nimero de artigos (Art), tamanho amostral (N), média, desvio
padrdo (DP) e coeficiente de variagdo (CV %) para cada caracteristica.

Caracteristica Abr Uni Art N Média DP CV %
Crescimento
Peso vivo ao nascer PVN Kg 34 332395 3,83 0,80 22,86
Peso vivo ao desmame PVD Kg 21 70545 20,43 6,24 30,56
Peso vivo aos 4 meses PV4 Kg 11 139654 26,37 9,66 36,64
Peso vivo aos 6 meses PV6 Kg 26 70400 25,19 7,91 31,40
Peso vivo aos 9 meses PV9 Kg 15 47563 29,55 9,92 33,58
Peso vivo aos 12 meses PV12 Kg 26 114194 38,32 16,28 42,47
Peso vivo aos 18 meses PV18 Kg 5 41828 44,79 13,35 29,82
Ganho diério pré-desmame pré-GMD  g/dia 14 37103 17441 5511 31,60
Ganho diério p6s-desmame p6s-GMD  g/dia 12 22938 75,63 31,62 41,81
Reproducéo

Taxa de pari¢do TP % 14 76481 84,65 9,17 10,84
Sobrevivéncia até o desmame SBD % 16 309851 83,72 5,32 6,35

Cordeiro nascido / ovelha parida CNOP Uni 26 357214 1,43 0,37 26,17
Cordeiro desmamado / ovelha parida CDOP Uni 19 158599 1,12 0,32 28,72
Cordeiro nascido / ovelha exposta CNOE Uni 12 116524 1,36 0,30 22,55
Cordeiro desmamado / ovelha exposta CDOE Uni 13 122568 1,10 0,24 21,82
Peso total de cordeiros nascidos PTCN Kg 16 91875 4,94 1,17 23,78
Peso total de cordeiros desmamados PTCD Kg 16 88959 25,48 6,94 27,23
Circunferéncia escrotal CE cm 12 16628 27,57 5,81 21,08

Resisténcia a nematoides
Ovos por grama de fezes OPG ovos/lg 37 231231 1107,7 104154 94,02
Famacha FAM Uni 11 57481 1,72 0,59 34,69
Hematbcrito HCT % 16 23703 28,34 3,33 11,75
Producéo de 1a

Peso do velo sujo PVS Kg 14 192571 4,01 1,51 37,81
Peso do velo limpo PVL Kg 10 102507 2,96 0,69 23,50
Rendimento do velo limpo RVL % 6 16609 71,27 3,63 5,10

Comprimento da mecha CM mm 14 69183 85,77 12,63 14,72
Diametro da fibra DF pm 10 127147 20,13 1,30 6,49

Carcaca

Avrea do olho de lombo ultrassom AOLUS cm? 7 14230 9,73 1,32 13,62
Profundidade do olho de lombo ultrassom POLUS mm 17 227226 25,17 2,84 11,28
Espessura de gordura subcutanea ultrassom EGSUS mm 21 234173 3,09 1,07 34,88
Peso de carcaca quente PCQ Kg 13 58583 19,22 3,10 16,17
Rendimento de carcaca RC % 6 28084 44,76 5,30 11,84
Avrea do olho de lombo carcaca AOLC cm? 6 21855 12,86 3,07 23,90
Profundidade do olho de lombo carcaga  POLC mm 8 34092 28,08 1,30 4,64

Largura do olho de lombo carcaca LOLC mm 6 17128 58,26 4,65 7,99

Espessura de gordura subcutnea carcaca EGSC mm 11 54964 9,12 5,46 59,48

2.2. Registro dos dados e analises

A compilacdo dos artigos gerou uma base de dados composta pelas seguintes informacdes:

autor, ano de publicacdo, local onde a populagédo animal foi criada, tipo de criacdo, raca, época de
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coleta de dados, metodologia de estimacao de componentes de variancia, o modelo usado, os efeitos
fixos e aleatorios incluidos no modelo. A meta-analise foi realizada para herdabilidade direta e
correlagOes genéticas. O erro padrdo dessas estimativas, o0 nimero de registros fenotipicos, a média
fenotipica, o desvio padrdo e o coeficiente de variacdo para cada caracteristica também foram
incluidos no banco de dados. Quando dois ou mais artigos estimaram 0s mesmos parametros
geneticos com a mesma populacéo e método, escolhemos apenas o artigo mais recente para incluir
na meta-analise. Para artigos que ndo apresentaram erro padrdo, um valor aproximado para erro

padrdo foi calculado usando o método da variancia combinada (Sutton et al., 2000). Este método

1/2
SE.. = k=1 Sik ik /nf-
/ Yk=1nic )Y

Onde: SE;; € o erro-padrdo aproximado do parametro para a i° caracteristica no j artigo

usa a seguinte equacao:

sem erro-padrdo publicado, s;;, é 0 erro-padrdo da estimativa do pardmetro paraa i” caracteristica
no k“artigo, n;;, € o nimero de registros usados para estimar o parametro paraa i° caracteristica no
k artigo. sy e ny, foram encontrados nos artigos com erro padréo publicados, enquanto n;; é o
nuimero de registros usados para estimar o pardmetro para a i’ caracteristica no j artigo, que nio

apresentava erro-padrdo da estimativa.
2.3. Controle de qualidade

Um namero minimo de artigos é necessario para garantir que a meta-analise de cada
parametro da caracteristica tenha confiabilidade e para evitar estimativas viesadas. Esta premissa

foi avaliada usando o erro padréo relativo (RSE) de acordo com Zarkovich (1979) usando a

RSE;(%) = ((ilm) x 100

1

equacéo:

Onde: s; é o desvio-padrdo da estimativa do parametro paraa i” caracteristica, n € o niimero
de estimativas utilizadas para a i caracteristica, e p; € a média das estimativas do parametro para

a i caracteristica. Estimativas de pardmetros com RSE > 25% foram excluidos da meta-analise,
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pois 0 RSE acima desse valor € uma indicacdo de que o parametro estimado estava sujeito a alto
erro de amostragem e discrepancia exacerbada entre os valores individuais.

As andlises de cada caracteristica foram submetidas a verificagdo de viés de publicacéo
(efeito de pequenos estudos) através do teste do método de correlacdo de postos de Begg (Begg
and Mazumdar, 1994; Schwarzer et al., 2015), este teste é baseado na correlacdo entre o efeito
padronizado e a variancia dentro do estudo que utiliza a seguinte formula:

xX—Yy
°T JK(K —1)(2K +5)/18

Onde: x é o numero de pares de estudos com efeito padronizado e variancias na mesma

ordem, y é o numero de pares de estudos com efeitos e variancias em ordens opostas, e K € 0
numero de estudos envolvidos na meta-analise. A estatistica z € distribuida de acordo com uma

distribuicdo normal sob a hip6tese nula que ndo ha viés na meta-anélise.
2.4. Teste de heterogeneidade

As estimativas dos parametros encontrados nos artigos também foram submetidas a um
teste de heterogeneidade, ou seja, uma hipdtese nula de que a estimativa do parametro seria a
mesma em todos os estudos (HO: 6;= 6, = 65 =.... = §;) contra H1, onde pelo menos uma das
estimativas difere das outras testadas. O indice proposto por Higgins et al. (2003), chamado 12,
descreve a variacgdo total entre os estudos devido a heterogeneidade ao invés do acaso. Este indice

é calculado da seguinte forma:
2 _ ((Q=df)
2 = (—Q ) X 100,

Onde: Q € o resultado do teste Q de Cochran (Cochran, 1954), que tem uma distribuigéo
qui-quadrada aproximada com (j — 1) graus de liberdade (df), e j € o nimero de artigos usados na
meta-analise. O percentual de heterogeneidade quantificada pelo 12 pode ser categorizada como

baixo, moderado e alto se os valores forem 25%, 50% e 75% respectivamente (Higgins et al., 2003).
2.5. Meta-analise e estimacdo dos efeitos combinados

Qualquer meta-analise é baseada em dois pressupostos basicos: independéncia e

distribuicdo normal das estimativas cujos valores serdo combinados. A utilizagdo de diferentes
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estudos, com populacdes oriundas de diferentes rebanhos e locais distintos, garante a independéncia
das estimativas. Avaliamos a normalidade da distribuicdo usando o teste de Shapiro-Wilk, e quando
as estimativas dos parametros tinham uma distribuicdo ndo normal, um boxplot foi gerado e os
outliers foram removidos do conjunto de dados até que a normalidade fosse alcangada.

A meta-analise foi realizada usando o pacote meta do programa R (Schwarzer et al., 2015),
que usou 0 modelo de efeitos aleatdrios para cada caracteristica, demonstrado por éj =0+ u; +
ej, onde éj é a estimativa publicada do pardmetro no artigo j, 8 é a média ponderada do parametro
na populagdo, u; € o componente entre os estudos do desvio da média, com u; ~ N (0, 12), a
quantidade de heterogeneidade entre os estudos é representada pelo 2, enquanto e; € o componente
de desvio da média dentro de cada artigo j, com ej ~ N(0, o%). Para calcular o efeito combinado

das estimativas dos parametros de cada estudo, € necessario ponderar os valores individuais.

No método utilizado nesta pesquisa, 0 peso (wj) foi o inverso da variancia, que no modelo

2
aleatorio € composto pela variancia residual dentro de cada estudo v; (v; = %), adicionado a 12,

1

sendo w;— o) Este método garante que mais peso seja atribuido a estimativas mais precisas,
j

com menor erro padrdo e menos peso para aquelas com menor precisdao. O método utilizado pelo
pacote para estimar o 12 ¢ o DerSimonian-Laird, que sempre € consistente com o teste de
heterogeneidade (Borenstein et al., 2010). O efeito combinado dos estudos foi calculado usando a
(2£=1Wj§j)

seguinte equacio: 8 =
g quac SEw;

, onde éj é a estimativa publicada do pardmetro no artigo j, 9 é

a média ponderada do parametro na populagdo, e w; € o peso do efeito de cada artigo.

O intervalo de confianca a 95% da média ponderada da estimativa do parametro foi

1/2
determinado usando a equagdo: IC 95% = 6 + (1.96 X SE); SEp = l : l , neste

Jj ;
z:j=1 Wj

caso, SEg é 0 erro padrdo da média ponderada do pardmetro na populagéo.
3. Resultados

3.1. Controle de qualidade e Heterogeneidade
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Um RSE inferior a 25% foi encontrado tanto para as herdabilidades (Tabela 2) quanto para

as correlacbes genéticas (Tabela 3), demonstrando que as estimativas individuais utilizadas no

presente estudo, embora heterogéneas, ndo apresentam discordancia exacerbada.
Tabela 2 - Herdabilidade combinada (h?), intervalo de confianga 95% (IC 95%), indice de heterogeneidade (12 %)

estimados através da meta-analise com efeitos aleatorios e erros-padréo relativos (RSE %).

Caracteristica h? IC 95% 2% RSE %
Crescimento
Peso vivo ao nascer 0,1651 0,1397 - 0,1906 86,7 8,70
Peso vivo ao desmame 0,1513 0,1179 - 0,1846 84,8 10,00
Peso vivo aos 4 meses 0,1766 0,1408 - 0,2123 58,0 13,24
Peso vivo aos 6 meses 0,1951 0,1588 - 0,2315 76 7,17
Peso vivo aos 9 meses 0,1667 0,1362 - 0,1973 0 7,61
Peso vivo aos 12 meses 0,2403 0,2013 - 0,2793 72,5 8,38
Peso vivo aos 18 meses 0,3912 0,3362 - 0,4462 20,7 8,97
Ganho diério pré-desmame 0,1557 0,1080 - 0,2033 85,1 15,17
Ganho diério pds-desmame 0,1213 0,0838 - 0,1589 59,2 15,40
Reproducéo
Taxa de parigdo 0,0399 0,0234 - 0,0564 72,2 18,52
Sobrevivéncia até o desmame 0,0398 0,0205 - 0,0590 94,1 22,32
Cordeiro nascido / ovelha parida 0,0746 0,0631 - 0,0861 73,2 10,88
Cordeiro desmamado / ovelha parida 0,0472 0,0303 - 0,0641 76,2 17,90
Cordeiro nascido / ovelha exposta 0,0788 0,0634 - 0,0943 84,7 10,29
Cordeiro desmamado / ovelha exposta 0,0473 0,0344 - 0,0601 65,6 12,30
Peso total de cordeiros nascidos 0,0914 0,0458 - 0,1370 93,9 18,07
Peso total de cordeiros desmamados 0,0995 0,0644 - 0,1346 85,9 16,68
Circunferéncia escrotal 0,3047 0,2472 - 0,3621 46,5 13,92
Resisténcia a nematoides
Ovos por grama de fezes 0,1724 0,1513 - 0,1936 74,4 6,60
Famacha 0,2582 0,1933 - 0,3231 87,7 12,13
Hematocrito 0,2170 0,1724 - 0,2615 54,4 9,01
Producéo de la
Peso do velo sujo 0,4826 0,4394 - 0,5259 90,9 6,51
Peso do velo limpo 0,3616 0,2961 - 0,4272 78,1 10,01
Rendimento do velo limpo 0,5436 0,4432 - 0,6441 84,4 10,38
Comprimento da mecha 0,4874 0,4143 - 0,5604 94,5 9,03
Diametro da fibra 0,5808 0,4896 - 0,6721 86,6 6,94
Carcaca

Area do olho de lombo ultrassom 0,2063 0,1273 - 0,2853 72,1 14,15
Profundidade do olho de lombo ultrassom 0,2970 0,2715 - 0,3225 71,6 6,41
Espessura de gordura subcutanea ultrassom 0,2594 0,2199 - 0,2989 91,0 9,33
Peso de carcaca quente 0,2601 0,2116 - 0,3087 70,7 10,11
Rendimento de carcaca 0,2523 0,2128 - 0,2918 0 7,44
Avrea do olho de lombo carcaca 0,3086 0,2386 - 0,3786 65,5 9,92
Profundidade do olho de lombo carcaca 0,2561 0,2143 - 0,2978 435 11,72
Largura do olho de lombo carcaca 0,3299 0,2237 - 0,4362 83,5 19,80
Espessura de gordura subcutanea carcaca 0,3144 0,2569 - 0,3718 78,7 9,88

Os valores de RSE para estimativas de herdabilidade variaram de 6,51 (peso do velo sujo)

a 22,32 (taxa de sobrevivéncia até o desmame). A média dos valores de RSE para as caracteristicas

de crescimento, reproducdo, resisténcia a nematoides, producdo de 18 e relacionadas a carcaca
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foram 10,5, 15,7, 9,2, 8,6 e 11, respectivamente. O RSE para as correlacfes genéticas na Tabela 3
variaram de 1,60 (CNOP x CDOP) a 24,03 (OPG x PV). No entanto, algumas correlacfes genéticas,
como (TP x CNOP), ndo foram incluidas na Tabela 3 porque RSE apresentou valores elevados
(RSE> 25%). Todas as estimativas de herdabilidade e correlages genéticas presentes nas Tabelas
2 e 3 ndo apresentaram indicios de viés de publicacdo ou efeito de pequenos estudos, evidenciado
pelos resultados dos testes de Begg (ANEXO A).

Tabela 3 - Namero de artigos (n), correlagdes genéticas (rg), intervalo de confianca a 95% (IC 95%), indice de
heterogeneidade (12%) estimados através da meta-analise com efeitos aleatorios erro-padrdo relativo

(RSE%).
Caracteristicas n Iy IC 95% 12% RSE %
PVN x PVD 21 0,5669 0,4179 -0,7159 94,5 8,02
PVN x PV4 5 0,5485 0,5196 - 0,5775 64,9 4,13
PVN x PV6 14 0,5303 0,3958 - 0,6647 85,2 11,24
PVN x PV9 10 0,4538 0,2486 - 0,6591 91,2 16,82
PVN x PV12 15 0,4979 0,3918 - 0,6040 81,8 10,85
PVD x PV6 13 0,9009 0,8551 - 0,9467 62,5 2,93
PVD x PV9 9 0,6742 0,5619 - 0,7864 71,2 9,23
PVD x PV12 13 0,7093 0,6137 - 0,8050 76,3 7,16
PV6 x PV9 9 0,8508 0,7735 - 0,9282 82,2 8,62
PV6 x PV12 10 0,7970 0,6919 - 0,9021 87,4 7,64
PV9 x PV12 9 0,8466 0,7726 - 0,9207 91,0 8,48
PVN x pré-GMD 11 0,4343 0,3046 - 0,5639 39,4 15,74
PVD x pré-GMD 11 0,9665 0,9367 - 0,9963 73,5 7,40
PVD x p6s-GMD 8 0,4171 0,2494 - 0,5847 76,4 22,92
PV6 x pré-GMD 8 0,7241 0,5921 - 0,8561 59,7 11,85
PV6 x p6s-GMD 7 0,5960 0,3858 - 0,8062 88,9 16,32
PV9 x pré-GMD 3 0,6530 0,4412 - 0,8648 60,7 20,38
PV12 x pré-GMD 4 0,6054 0,4054 - 0,8055 67,4 19,91
PV12 x p6s-GMD 3 0,7949 0,6710 - 0,9188 93,8 7,33
pré-GMD x p6s-GMD 8 0,3822 0,2400 - 0,5244 50,9 22,62
CNOP x CDOP 9 0,9318 0,8840 - 0,9796 31,2 1,60
CNOP x PTCN 12 0,7611 0,6710 - 0,8511 0 411
CNOP x PTCD 11 0,7889 0,6118 - 0,9661 84,6 6,95
CDOP x PTCN 12 0,5959 0,4347 - 0,7571 36,1 16,73
CDOP x PTCD 12 0,6854 0,4879 - 0,8828 87,8 10,28
PTCN x PTCD 13 0,6784 0,4773 - 0,8796 85 11,28
PVS x PVN 8 0,2626 0,1426 - 0,3826 0 17,74
PVS x PVD 4 0,4699 0,3406 - 0,5991 0 22,97
PVS x PV12 5 0,3189 0,2641 - 0,3737 0 19,12
PVS x CM 6 0,5094 0,4023 - 0,6165 73,2 19,41
OPG x PV 19 -0,1871 -0,2689 - -0,1054 99,9 24,03
OPG x FAM 5 0,6967 0,5580 - 0,8354 31,3 17,42
OPG x HCT 9 -0,4805 -0,6836 - -0,2675 66,6 18,02
POLUS x PV 8 0,5109 0,3881 - 0,6338 96,7 10,04
EGSUS x PV 9 0,3738 0,3012 - 0,4464 79,7 23,13
POLUS x PCQ 4 0,5844 0,3122 - 0,8565 83,0 20,58
POLUS x EGSUS 7 0,2500 0,2210 - 0,2791 0 12,24
POLUS x POLC 3 0,8078 0,7241 - 0,8915 0 3,59
POLUS x AOLC 3 0,6727 0,5704 - 0,7750 0,9 12,79
EGSUS x EGSC 6 0,6807 0,5014 - 0,8600 87,8 14,17
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O I2 para estimativas de herdabilidade variou de 0 a 94,5 (Tabela 2), enquanto 12 para
correlacdes genéticas variou de 0 a 99,9 (Tabela 3). A média de I2 para as caracteristicas de
crescimento, reproducdo, resisténcia a nematdides, producdo de 13 e relacionadas a carcacga foram
60,3, 76,9, 72,2, 86,9 e 64,1, respectivamente. A herdabilidade estimada para o comprimento da
mecha de 18 apresentou o maior 12, enquanto um I2 igual a zero foi encontrado quando a h? foi
estimada tanto para o peso corporal aos nove meses quanto para rendimento de carcacga. Dentre as
correlagbes genéticas, OPG x PV apresentou o maior 12, e 12 igual a zero foi encontrado para as
correlacBes genéeticas CNOP x PTCN, PVS x PVN, PVS x PVD, PVS x PV12, POLUS x EGSUS
e POLUS x POLC.

3.2 Herdabilidades

A distribuicdo normal foi encontrada para todas as estimativas de herdabilidade (teste de
Shapiro-Wilk p>0,05) (ANEXO A) ou foram normalizadas apos a exclusdo dos outliers. As
estimativas de herdabilidade combinadas e o intervalo de confianca a 95% sédo mostrados na Tabela
2. Para caracteristicas de crescimento, a meta-analise estimou a herdabilidade variando de 0,1213
(ganho diario p6s-desmame) a 0,3912 (peso vivo aos dezoito meses). Entre as caracteristicas de
crescimento, apenas 0s pesos corporais aos 12 e 18 meses de idade apresentaram valores superiores
a 0,20, enquanto as demais caracteristicas apresentaram valores menores de h2. Para caracteristicas
reprodutivas, os valores de h2 variaram de 0,0398 (taxa de sobrevivéncia até o desmame) a 0,3047
(circunferéncia escrotal), mas apenas a h? para circunferéncia escrotal apresentou valor superior a
0,20, enquanto os outros h? foram menores que 0,10. Entre as caracteristicas relacionadas a
resisténcia a nematdides, h? variou de 0,1724 (ovos por grama de fezes) a 0,2582 (escore Famacha),
e apenas a caracteristica ovos por grama de fezes apresentou h? <0,20. As caracteristicas de
producdo de |4 foram as que apresentaram as maiores estimativas de herdabilidade, com valores
variando de 0,3616 (peso do velo limpo) a 0,5808 (diametro da fibra). Entre as caracteristicas de
carcaca, as estimativas de h? também foram superiores a 0,20, mas neste caso 0s valores variaram

de 0,2063 (&rea do olho de lombo por ultrassom) a 0,3299 (largura do olho de lombo na carcaca).

3.3. Correlagbes genéticas
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As estimativas de correlacdo também tiveram distribuicdo normal verificada pelo teste de
Shapiro-Wilk (p>0,05) (ANEXO A). As correlagdes geneticas que apresentaram RSE <25% podem
ser encontradas na Tabela 3. A maioria das correlagdes foi positiva e variou de 0,2500 (POLUS x
EGSUS) a 0,9665 (PVD x pré-GMD). Apenas as correlagdes genéticas OPG x PV (-0,18) e OPG
x HCT (-0,48) foram negativas. Algumas correlacbes genéticas entre as caracteristicas de
crescimento foram superiores a 0,90, como (PVD x PV6) e (PVD x pré-GMD), o que indica um
controle genético semelhante para essas caracteristicas. As estimativas de correlagdo genética entre
as caracteristicas reprodutivas também foram altas e positivas, com o valor mais expressivo
encontrado para CNOP x CDOP (0,9318). Dentre as caracteristicas de resisténcia a nematdides, foi
possivel estimar a correlacdo genética entre OPG e FAM (0,6967) e OPG x HCT (-0,4805), que
apresentaram valores moderados. Entre as caracteristicas de carcaca, a correlagdo genética variou
de 0,2500 (POLUS x EGSUS) a 0,8078 POLUS x POLC, o que indica uma relagdo pobre entre
profundidade do olho de lombo e espessura da gordura subcutanea e uma forte associacéo genética

entre as medidas de profundidade do olho de lombo registradas por ultrassom ou carcaca.

4. Discussao

4.1. Controle de qualidade e heterogeneidade

Uma meta-analise € uma avaliagdo quantitativa dos resultados publicados em outros estudos
coletados e reunidos para produzir um valor combinado (Dawson et al., 2016). Aqui, estimamos a
herdabilidade e a correlagdo genética usando as estimativas dos diferentes artigos, que foram
derivadas de diversas populacdes, racas, modelos e metodologias. Nesse contexto, o controle de
qualidade e o estudo da heterogeneidade entre os artigos sdo essenciais (Oliveira et al., 2017). Um
alto RSE indica que as estimativas de diferentes artigos variam amplamente. No entanto, os valores
de RSE encontrados na presente meta-analise (Tabelas 2 e 3) apresentaram variagdo aceitavel e
reforcam o uso do modelo aleatorio para estimar os efeitos combinados (Oliveira et al., 2017).
Além disso, os valores de I2 variaram de moderado a alto, mas para algumas estimativas de
parametros, ndo houve heterogeneidade. Resultados semelhantes foram relatados em outras meta-
analises com diferentes espécies pecudrias (Giannotti et al., 2005; Akanno et al., 2013; Diaz et al.,
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2014; Oliveira et al., 2017; Gathura et al., 2020). Essa heterogeneidade também justifica o uso do
modelo aleatdrio para contabilizar a variacdo entre os estudos (Akanno et al., 2013).

Apesar das estimativas dos parametros genéticos utilizados na meta-anélise terem sido
estimados em populagdes com diversos tamanhos, esta discrepancia ndo influenciou nos efeitos
individuais e nem provocou Viés nas estimativas combinadas, evidenciando a auséncia de viés de
publicacdo ou efeitos de pequenos estudos. A ndo significancia no teste de Begg para as médias
ponderadas encontradas para as herdabilidades e correlagdes (ANEXO A) indica que os efeitos de
estudos com erros-padréo pequenos ndo diferem dos efeitos dos estudos menos precisos (Begg and
Mazumdar, 1994).

4.2. Herdabilidades

Os parametros genéticos sdo propriedade da populacdo em que foram estimados (Koots e
Gibson, 1996). No entanto, 0s novos programas de melhoramento, inicialmente tém um banco de
dados insuficiente porque um pequeno nimero de criadores participa desses programas. Assim, a
estimativa de pardmetros de um pequeno conjunto de dados deve ser usada com cautela (Muasya
et al., 2013). De acordo com Jembere et al. (2017), parametros genéticos estimados em outras
populacdes podem ser usados para iniciar um programa de avaliacdo genética ou até que tenham
um banco de dados adequado. Nesse contexto, as estimativas de parametros genéticos obtidas por
meio de uma meta-analise com um modelo de efeito aleatério mostram-se confidveis (Borenstein
et al., 2010). Aqui relatamos estimativas de parametros genéticos para varias caracteristicas de
interesse em sistemas de producdo de ovinos, que podem ser de grande utilidade para programas
de selecdo genética que estdo iniciando suas atividades de coleta de dados.

As caracteristicas de crescimento mostraram herdabilidade baixa a moderada, o que sugere
que os esquemas de selecdo irdo melhorar o crescimento dos ovinos em longo ou médio prazo. As
herdabilidades estimadas para caracteristicas de peso corporal aumentaram do nascimento até a
idade adulta, corroborando uma meta-anélise anterior com ovinos (Safari et al., 2005). O
incremento da herdabilidade direta a medida que os cordeiros se tornam independentes da mae
ocorre porgue, em idades mais precoces, ha uma grande influéncia do efeito materno, que é uma

consequéncia das diferencas no ambiente uterino, produgdo de leite e habilidade materna
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(Kushwaha et al., 2009). Além disso, alguns estudos demonstraram que o efeito materno diminui
com o crescimento (Abegaz et al., 2002).

As estimativas de herdabilidade para caracteristicas reprodutivas foram baixas, exceto para
circunferéncia escrotal. Caracteristicas relacionadas a reproducdo sdo conhecidas por serem
significativamente influenciadas pelos efeitos ambientais (Chimonyo et al., 2008). Uma grande
fracdo de variancia ambiental para caracteristicas reprodutivas, como numero de cordeiros nascidos
por ovelha parida e peso total dos cordeiros ao nascimento, foi relatada anteriormente em ovelhas
(Vatankhah e Talebi, 2008), sugerindo que estes podem estar sob acdo expressiva do efeito
ambiental permanente. A taxa de sobrevivéncia até o desmame apresentou a menor estimativa de
herdabilidade, enquanto o maior valor foi encontrado para o peso total dos cordeiros ao desmame.
Portanto, no presente estudo, o valor de herdabilidade indicou o peso total dos cordeiros ao
desmame como o critério de selecdo mais eficiente para avaliar a produtividade total das ovelhas.

De acordo com Ekiz et al. (2005), aumentar as taxas reprodutivas por meio de selecéo
baseada em caracteristicas medidas nas fémeas pode resultar em baixo ganho genético devido a
pequena herdabilidade. Nesse contexto, 0 uso de caracteristicas geneticamente correlacionadas
com herdabilidade moderada a alta pode ser uma alternativa. A mensuragéo da circunferéncia
escrotal € um importante critério de selecdo em machos para melhorar a capacidade de reproducao
em ovelhas (Kiya et al., 2019). No presente estudo, a herdabilidade para circunferéncia escrotal
(0,3047) foi a maior estimativa entre todas as caracteristicas reprodutivas, o que a caracteriza como
um excelente critério de selecdo para melhorar o desempenho reprodutivo em ovinos.

Para as caracteristicas relacionadas a resisténcia aos nematoides foram estimadas
herdabilidades moderadas, o que indica um potencial ganho genético por selecdo em medio prazo.
Estudos anteriores estimaram a herdabilidade para ovos por grama de fezes, usando varias
condi¢des ambientais, como tipos de infeccdo, nimero de larvas infectantes e idade dos animais.
Apesar disso, 0 pequeno intervalo de confianga (0,1513 - 0,1936) para a herdabilidade na presente
meta-analise com 37 artigos mostra a precisdo representativa para esta estimativa.

A avaliagdo da mucosa ocular, denominada método FAMACHA, apresentou uma
herdabilidade estimada superior as demais caracteristicas relacionadas a resisténcia a nematoides.
Os 11 estudos analisados estimaram esse parametro nas mais diversas condi¢des, fazendo com que
0 resultado do presente estudo possa ser extrapolado para diferentes regiGes, racas e tipos de

manejo. O hematocrito é outro critério de selecdo essencial para resisténcia aos nematdides
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(Sarmento et al., 2020), pois o principal parasita na ovinocultura é o Haemonchus contortus, de
habito alimentar hemattfago (Zajac e Garza, 2020). Segundo Bishop (2012), a resposta a selecao
artificial contra nematoides ja foi demonstrada em ovinos, 0 que mostra a importancia da estimativa
de pardmetros genéticos para caracteristicas associadas a esse objetivo de sele¢do. A herdabilidade
encontrada na atual meta-analise para o hematocrito corrobora essa ideia e indica um potencial
ganho genético por selecdo em médio prazo.

As caracteristicas relacionadas a producgdo de 1a apresentaram as maiores estimativas de
herdabilidade entre todas as caracteristicas avaliadas no presente estudo. Portanto, o gendtipo
animal é o principal fator determinante para a variacdo dessas caracteristicas, e 0 ganho genético
por selecdo pode ser alcancado em curto prazo. Esses resultados também sugerem que a selecéao
massal pode ser usada para essas variaveis (Gowane et al., 2010). A maior estimativa de
herdabilidade para caracteristicas relacionadas a producéo de 13 foi encontrada para o didmetro da
fibra, que tem uma associacdo importante com a qualidade da 1a. Além disso, a segunda maior
herdabilidade foi encontrada para o rendimento do velo limpo, sendo, portanto, um critério de
selecdo significativo para melhorar a producdo quantitativa de 1a.

O melhoramento das caracteristicas de carcaca € de extrema importancia para a producéo
de carne ovina, e as caracteristicas relacionadas a carcaca analisadas no presente estudo
apresentaram herdabilidade moderada (Tabela 2). Esses valores de hZ indicam que o ganho genético
para caracteristicas de carcaca pode ser alcangado em médio prazo por meio de esquemas de
selecdo. A h? para EGSC e AOLC foi ligeiramente maior do que h? para EGSUS e AOLUS,
respectivamente. Esses resultados corroboram os estudos anteriores de Fogarty (1995) e Safari et
al. (2005) e indicaram que uma avaliacdo direta da carcaca dessas caracteristicas poderia ser um
melhor critério de selecdo para a selecdo de ovinos. Apesar dessas diferencas, as herdabilidades
estimadas diretamente na carcaca foram préximas aos valores encontrados para as caracteristicas
avaliadas através da ultrassonografia. Considerando que o ultrassom propicia uma escolha mais
precoce dos animais com alto mérito genético para a producao de carne magra (Mortimer et al.,

2014), as imagens de ultrassom sdo um critério Gtil para melhorar a producédo de carne ovina.

4.3. CorrelacOes genéticas
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A correlacdo genética mede a forca de associacdo entre os valores genéticos de duas
caracteristicas. Sua principal importancia esta no processo de selecdo indireta, no qual a resposta
em uma variavel influenciara a outra, seja positiva ou negativamente (Falconer e Mackay, 1997;
Bourdon, 2014). As correlagdes genéticas entre as caracteristicas de crescimento apresentaram
valores positivos e elevados, exceto para a correlacdo genética entre os ganhos médios diarios pré
e pés-desmame (0,38). As estimativas de correlacdo do peso ao nascer e do peso ao desmame com
outras caracteristicas mostraram uma tendéncia a diminuir com a idade, pois essas duas
caracteristicas sofrem a acdo do efeito materno. Nota-se que as correlages genéticas foram maiores
para idades adjacentes e, neste caso, aumentam nas idades mais avancadas, PVN x PVD (0,56)
enquanto PV9 x PV12 (0,84). Resultados semelhantes foram relatados por Jembere et al. (2017),
que explicaram que genes que controlam caracteristicas em idades adjacentes sdo mais semelhantes
do que aqueles responsaveis por variaveis em idades distantes devido aos mecanismos de ativacdo
e desativacao de genes que ocorrem ao longo do tempo. PVD x PV6 apresentou a maior correlacao
genética, demonstrando que essas duas caracteristicas sdo essencialmente controladas pelos
mesmos genes (Gathura et al., 2020). Com base nas estimativas encontradas nesta meta-analise, a
selecdo para essas variaveis de crescimento pode ser feita no desmame ou aos seis meses, porque
essas foram as caracteristicas que apresentaram altas correlacbes com a maioria das outras médias
combinadas.

Os valores encontrados para as correlagdes genéticas entre as caracteristicas da reproducao
foram elevados para todos os pares avaliados, o que mostra a proximidade genética entre eles. Esses
dados inferem que a selecdo para aumentar o nimero de cordeiros pode aumentar o peso dos
cordeiros, semelhante aos resultados relatados por Afolayan et al. (2008). O valor médio ponderado
da correlacdo entre PTCN x PTCD sugere que 0 aumento no peso total dos cordeiros esta sob a
influéncia dos mesmos genes que controlam a producéo de leite e a habilidade materna no periodo
pré-desmame. Essa informacdo também foi relatada em estudos anteriores, como visto em
Mohammadabadi e Sattayimokhtari (2013) e Etegadi et al. (2017).

Os valores registrados por este estudo envolvendo o peso do velo e o peso corporal indicam
que essas caracteristicas estdo sob o efeito dos mesmos fatores genéticos e que a selegdo para o
peso produzirad uma resposta correlacionada no peso do velo sujo (Hanford et al., 2002; Gowane et
al., 2010). Essas correlacGes podem servir de base para um indice de selecdo em ragas exploradas
para a producédo de 1a ou simplesmente prever o ganho genético por meio da selecdo indireta. Por
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exemplo, o PVS e CM foram correlacionados positivamente, o que significa que selecionar para
aumentar o peso do velo sujo aumentaria indiretamente o comprimento da mecha (Hanford et al.,
2003).

A selecdo de animais resistentes aos nematddeos gastrointestinais é baseada principalmente
na contagem de ovos por grama de fezes, FAMACHA e hematocrito (Bishop, 2012). A alta
correlacdo genética entre OPG x FAM ¢é extremamente Util, pois a avaliacdo da mucosa ocular é
um método facil que requer apenas um operador treinado e o cartdto FAMACHA (Van-Wyk e Bath,
2002). As médias estimadas para essas correlagdes indicam que selecionar para o baixo OPG
resultaria em menores escores do FAMACHA, ligado a animais com maior volume globular, ou
seja, animais mais resistentes aos nematoides (Berton et al., 2019). A selecdo de animais mais
resistentes as infeccBes por nematdides gastrointestinais indiretamente produzird animais com
maior peso corporal devido a correlacdo genética negativa entre OPG x PV.

Avaliacdes de carcacas por meio de imagens de ultrassom séo essenciais para a geracao de
informacdes que serdo incluidas nos programas de avaliacdo genética, e tém a vantagem de serem
de custo relativamente baixo (Maxa et al., 2007b). Portanto, a estimacao de correlacfes genéticas
entre caracteristicas ultrassonograficas e caracteristicas de carcaca avaliadas ap6s o abate é
essencial. Aqui encontramos uma correlacdo genética moderada a alta entre as medicdes in vivo e
poOs-abate. A correlacdo entre POLUS e POLC foi a maior, mostrando que a sele¢do para maior
musculatura no lombo pode ser realizada mais precocemente por ultrassom. Além disso, as
correlagfes genéticas moderadas entre avaliaces ultrassonograficas e peso corporal corroboraram
com o estudo anterior de Brown e Swan (2016) e reforcam a necessidade de incluir caracteristicas
de carcaga nos indices de selecéo.

As correlagdes positivas entre EGSUS x POLUS e EGSUS x PV séo consideradas
indesejadas devido ao aumento da gordura na carcaca através da selecdo para peso e carne magra
(Brito etal., 2017). No entanto, observou-se que as estimativas de correlacdo genética entre POLUS
com PV e PCQ foram maiores que as anteriores, o que refletiria o0 ganho mais significativo de carne

magra na selecdo para peso em relacdo ao ganho de gordura.

5. Concluséao
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Foi possivel encontrar estimativas confiaveis de herdabilidade e correlacBes genéticas para
diversos critérios de selecdo relacionados ao objetivo de melhorar o crescimento, reproducao,
resisténcia a nematoides, producao de 13 e carcaga, por meio de meta-analise em modelo aleatorio.
Este trabalho também mostrou que estudos de melhoramento animal de ovinos para estimacao de
parametros genéticos ainda carecem de padronizacdo, tendo em vista o alto grau de
heterogeneidade encontrado. As estimativas geradas indicam que as caracteristicas estudadas
possuem variabilidade genética e podem ser melhoradas via sele¢do. Os parametros aqui estimados
podem ser usados sob diferentes condi¢es de manejo, clima, ragas e modelos, tendo em vista a

grande diversificacdo dos artigos utilizados para sua estimacao.
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6 CAPITULO 2 - META-ANALISE DE PARAMETROS GENETICOS PARA
CARACTERISTICAS ECONOMICAS EM BUBALINOS!

Resumo

Estimativas confidveis de pardmetros genéticos para caracteristicas econdmicas em bubalinos
podem ser alcancadas através de uma meta-analise que reina diversos estudos e contabilize a
variacdo que exista entre eles. Este trabalho objetivou realizar uma meta-analise de 27
caracteristicas, incluindo crescimento, reproducdo, producdo de leite, qualidade do leite e
resisténcia a mastite, para obter estimativas de herdabilidades e correlacfes genéticas. Foi utilizado
0 modelo com efeitos aleatérios na meta-analise, que contou com 117 artigos, 387 coeficientes de
herdabilidade e 297 correlagdes genéticas. As médias ponderadas das herdabilidades se estenderam
de 0,2344 até 0,3811 para as caracteristicas de crescimento, de 0,1134 até 0,2069 para as
reprodutivas, de 0,1058 até 0,3130 para as de producdo de leite, e de 0,1651 até 0,2751 para as
caracteristicas de qualidade do leite, e foi 0,2075 para resisténcia a mastite medida pelo escore de
células somaticas. A maioria das correlacdes genéticas foram positivas, variando entre 0,1342 e
0,9884, algumas correlacdes foram negativas, tal como esperado para producdo de leite x
percentual de gordura e producdo de leite x percentual de proteina. A amplitude das correlaces
negativas foi de -0,2669 até -0,1028. Por terem sido obtidas através da combinagdo de muitos
estudos, realizados em diversos ambientes, com racas e metodologias diferentes, as estimativas dos
parametros genéticos obtidas nesta meta-analise podem ser usadas em programas de melhoramento
sob diferentes condicdes. Essas estimativas sdo agora uma opg¢éo para populacfes que ainda nao
possuam um controle de dados que permita estimar de forma acurada os parametros aqui

analisados.

Palavras-chave: correlacdo genética, herdabilidade, ruminante, selegéo

1 Artigo publicado na revista Livestock Science em 06/07/2021 (ANEXO D). https://doi.org/10.1016/j.livsci.2021.104614.
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Abstract

Reliable estimates of genetic parameters for economic traits in buffaloes can be achieved through
a meta-analysis that brings together several studies and accounts for the variation among them.
This study aimed to perform a meta-analysis for 27 traits, including growth, reproduction, milk
production and quality, and mastitis resistance, to estimate both heritability and genetic correlation
parameters. The model with random effects was used in the meta-analysis, including 117 articles,
387 heritability coefficients, and 287 genetic correlations. The weighted averages of heritabilities
ranged from 0.2344 to 0.3811 for growth traits, 0.1134 to 0.2069 for reproductive traits, 0.1058 to
0.3130 for milk production traits, and from 0.1651 to 0.2751 for milk quality traits, and was 0.2075
for resistance to mastitis measure by somatic cell score. Most genetic correlations were positive,
ranging from 0.1342 to 0.9884, but some correlations were negative such as expected between milk
yield x fat percentage and milk yield x protein percentage. The range of negative correlations was
-0.2669 to -0.1028. The estimates of the genetic parameters obtained in this meta-analysis can be
used in breeding programs under different conditions, mainly, because they were obtained through
the combination of many studies, carried out in different environments, with different breeds and
methodologies. These genetic parameters are now an option for use in populations that do not yet

have data control that allows to accurately estimate the parameters analyzed here.

Keywords: genetic correlation; heritability; ruminant; selection

1. Introducéo

O calculo da resposta a selecdo e o correto delineamento dos programas de melhoramento
genético sdo extremamente dependentes de estimativas de herdabilidade e correlagGes genéticas
com boa acuracia (Jimenéz, 2019). Grandes bancos de dados contendo vérias geragdes de
individuos séo essenciais para a acuracia da estimacgdo dos parametros (Akanno et al., 2013). Por
outro lado, diversos paises apresentam dificuldades em formar grandes banco de dados, devido aos
custos envolvidos e encontram-se em fase inicial do desenvolvimento de programas de
melhoramento de bubalinos. De acordo com a FAOSTATS (2021), existiam em 2019 cerca de 200
milhdes de bufalos no mundo, com apenas 1% nas Américas. O Brasil, por exemplo, possuia
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aproximadamente 1,4 milhdes de animais, mas ainda carece de grandes bancos para avaliacéo
genetica. Os programas de melhoramento destes locais podem estar utilizando parametros
genéticos estimados com baixa acuracia.

Apesar da dificuldade na coleta de dados, nas ultimas décadas, diversos artigos tém sido
publicados com valores estimados dos parametros genéticos para varias caracteristicas de interesse
econémico na bubalinocultura. Estes incluem objetivos de selecdo como crescimento (Agudelo-
Gobmez et al., 2015), reproducdo (Parmar et al., 2019), producdo e qualidade do leite (Jakhar et al.,
2017) e resisténcia a mastite (EI-Awady et al., 2016). Fatores de ordem genética como a raca dos
animais e o nivel de selecdo da populacdo, fatores ambientais como o0 manejo e diferencas na
abordagem metodoldgicas sdo alguns dos responsaveis pela existéncia de variabilidade entre os
parametros estimados em cada estudo (Oliveira et al., 2017). Essas estimativas séo, portanto,
especificas para as populag@es nas quais foram estimadas. A utilizacéo destes parametros em outras
populacdes pode superestimar ou subestimar a resposta a selecdo, levando a consequéncias
negativas e prejudicando o progresso genético (Akanno et al., 2013; Gathura et al., 2020).

Uma Unica e mais precisa estimativa através da combinacao das diversas estimativas pode
ser encontrada via meta-analise e o uso do modelo com efeitos aleatorios possibilita superar o
problema da heterogeneidade entre os artigos por considerar a variancia existente entre eles na
estimacdo da média combinada (Dawson et al., 2016), sendo possivel extrapolar os resultados para
uma grande populacgdo de referéncia. Deste modo, podendo usa-los em programas de melhoramento
iniciais ou na avaliagdo de populagdes sem parametros estimados (Borenstein et al., 2010).

Estudos anteriores ja publicaram meta-analises de pardmetros genéticos para outras
espécies pecudrias, em gado de corte (Gathura et al., 2020; Oliveira et al., 2017), em bovinos
leiteiros (Zerehdaran et al., 2020), em suinos (Akanno et al., 2013), em galinhas (Ndung et al.,
2020), em ovinos (Medrado et al., 2021) e em caprinos (Jembere et al., 2017). Entretanto, meta-
analises com bubalinos ndo foram reportadas previamente. Desta forma, o presente estudo
objetivou realizar uma meta-analise com modelo de efeito aleatério combinando diferentes
estimativas publicadas de herdabilidade e correlagfes genéticas pra caracteristicas de crescimento,
reproducéo, producéo e qualidade do leite, além de resisténcia a mastite em bufalos.

2. Material e métodos
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2.1. Escopo e caracteristicas fenotipicas

Inicialmente, uma busca sistemética da literatura foi realizada para identificar a quantidade
de pesquisas relacionadas a estimativa de pardmetros genéticos em bufalos. A presente meta-
analise utilizou 117 artigos publicados entre 1978 e 2020, realizados em 14 paises (Brasil,
Colémbia, Cuba, Egito, Filipinas, india, Italia, Malasia, Nepal, Paquistdo, Roménia, Siria e
Tailandia), e que utilizaram diversas racas para gerar 387 estimativas de herdabilidade e 287
correlacfes genéticas. A metodologia de estimacdo dos componentes de varidncia entre os artigos
foi variada, compreendendo méxima verossimilhanca restrita, analise de meios-irmédos paternos,
regressao prole-mée e estimacéo bayesiana.

As caracteristicas relacionadas ao crescimento foram, peso vivo ao nascimento, aos 3, 7,
12, 18, 24 e 36 meses de idade. Idade e peso ao primeiro parto, primeiro intervalo entre partos (dias
entre o primeiro e segundo parto), intervalo entre partos (dias entre partos consecutivos de
diferentes ordens) e periodo de servi¢co foram as caracteristicas reprodutivas avaliadas. Dentre as
caracteristicas de producdo de leite foram avaliadas duracdo da lactacdo (usando lactacbes de
diferentes ordens), duracdo da primeira lactacdo (apenas para a primeira lactacdo), duracdo do
periodo seco, producdo de leite no pico de lactacdo, producdo de leite na primeira lactacéo,
producdo de leite ajustada para 270 e 305 dias, producdo de leite na lactacdo sem ajuste (lactacdo
total).

As caracteristicas qualitativas do leite foram producdo de gordura, proteina e lactose,
percentual de gordura e proteina, producdo de queijo mozzarella. Contagem de células somaticas,
representada pelo escore de células somaticas (Ali and Shook, 1980), que é considerada uma
caracteristica sanitaria, foi a caracteristica relacionada a resisténcia a mastite. A variavel producéo
de leite (PL), independentemente do tempo de lactacao, foi utilizada para as correlacfes genéticas.
Cada caracteristica teve seu numero total de registros calculado somando-se a quantidade indicada
em cada artigo individualmente. O valor médio de cada artigo foi utilizado para estimar a média
global de cada caracteristica (Tabela 1). Alem disso, o desvio padrdo e o coeficiente de variacao
foram calculados para cada caracteristica, utilizando o respectivo conjunto de meédias de cada

caracteristica (Tabela 1).
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Tabela 1 - Abreviacao (Abr), unidade de medida, nimero de artigos (Art), tamanho amostral (N), média, desvio padrdo
(DP) e coeficiente de variacdo (CV %) para cada caracteristica.

Caracteristica Abr Uni Art N Média DP CV %
Crescimento
Peso vivo ao nascimento PVN Kg 25 60601 33,68 2,94 8,72
Peso vivo aos 3 meses de idade PV3 Kg 12 32339 80,23 16,08 20,05
Peso vivo aos 7 meses de idade PV7 Kg 9 69871 199,36 25,83 12,96
Peso vivo aos 12 meses de idade PV12 Kg 16 35352 209,77 57,19 27,26
Peso vivo aos 18 meses de idade PV18 Kg 6 18148 278,61 37,60 13,49
Peso vivo aos 24 meses de idade PV24 Kg 8 9045 327,21 55,10 16,84
Peso vivo aos 36 meses de idade PV36 Kg 5 3154 398,90 64,83 16,25
Reproducéo
Idade ao primeiro parto IPP Dias 27 78440 1262,81 196,35 15,54
Peso vivo ao primeiro parto PPP Kg 6 8754 473,49 40,40 8,53
Intervalo entre partos IP Dias 13 113525 449,13 40,91 9,10
Primeiro intervalo entre partos PIP Dias 18 38213 518,21 61,21 11,81
Periodo de servigo PS Dias 15 27886 173,25 38,75 22,36
Producéo de leite
Duragdo da lactacdo DL Dias 19 130900 253,73 42,17 16,62
Duracéo da primeira lactacéo DPL Dias 13 27260 271,72 48,56 17,87
Periodo seco PSC Dias 12 22987 224,51 84,31 37,55
Producdo de leite no pico da lactacéo PLPI Kg 8 12098 10,06 0,10 0,99
Producdo de leite na primeira lactacdo PLPL Kg 30 108175 1615,90 396,39 24,53
Producdo de leite na lactaco total PLLT Kg 23 50972 1677,59 426,96 25,45
Producdo de leite ajustado para 270 dias PL270 Kg 15 81429 1619,33 428,61 26,46
Producdo de leite ajustado para 305 dias PL305 Kg 27 221189 174245 278,46 15,98
Qualidade do leite
Producdo de gordura no leite PG Kg 20 45295 121,75 33,02 27,12
Producdo de proteina no leite PP Kg 15 34973 7556 17,52 23,19
Producdo de lactose no leite PLAC Kg 4 16592 102,66 22,33 21,75
Percentual de gordura no leite GOR% % 17 52891 6,76 0,69 10,26
Percentual de proteina no leite PTN% % 13 37878 4,21 0,21 511
Producdo de queijo mozzarella PQM Kg 4 15628 414,49 160,94 38,83
Resisténcia a mastite
Escore de células somaticas ECS unit 7 14619 3,64 1,46 40,30

2.2. Registro dos dados e analises

A compilacdo dos artigos gerou uma base de dados composta pelas seguintes informagdes:
autor, ano de publicacdo, local de criacdo dos animais, tipo de criagdo, raga, periodo de coleta de
dados, metodologia de estimacdo dos componentes de variancia, modelo utilizado, efeitos fixos e
aleatorios incluidos no modelo. A meta-andlise foi realizada para herdabilidade direta e correlacbes
genéticas. O erro padrdo dessas estimativas, 0 numero de registros fenotipicos, a média fenotipica,
0 desvio padréo e o coeficiente de variagdo para cada caracteristica também foram incluidos no
banco de dados. Quando dois ou mais artigos estimaram 0s mesmos parametros genéticos com a

mesma populacao e método, escolhemos apenas o artigo mais recente para incluir na meta-analise.
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Para artigos que nao apresentaram erro padrao, um valor aproximado para erro padréo foi calculado

usando o método de variancia combinada (Sutton et al., 2000). Este método usa a seguinte equacéo:

1/2
k=1 Sizk nizk /
SEij = K )/
k=1 Nik

Onde: SE;; € o erro-padrdo aproximado do parametro para a i° caracteristica no j artigo
sem erro-padrdo publicado, s;;, é 0 erro-padrdo da estimativa do pardmetro paraa i’ caracteristica
no k“artigo, n;;, € o nimero de registros usados para estimar o parametro paraa i’ caracteristica no
k"artigo. s;; e n;, foram encontrados nos artigos com erro padrdo publicados, enquanto nij €0
nimero de registros usados para estimar o pardmetro para a i’ caracteristica no j artigo, que nio

apresentava erro-padrdo da estimativa.
2.3. Controle de qualidade

Um ndmero minimo de artigos é necessario para garantir que a meta-analise de cada
parametro da caracteristica tenha confiabilidade e para evitar estimativas viesadas. Esta premissa

foi avaliada usando o erro padrdo relativo (RSE) de acordo com Zarkovich (1979) usando a

_Si
RSE;(%) = M x 100

1

equacao:

Onde: s; é o desvio-padrdo da estimativa do pardmetro paraa i’ caracteristica, n é 0 nimero
de estimativas utilizadas para a i* caracteristica, e ; é a média das estimativas do pardmetro para
a i’ caracteristica. Estimativas de parametros com RSE> 25% foram excluidos da meta-analise,
pois 0 RSE acima desse valor ¢ uma indicacdo de que o parametro estimado estava sujeito a alto
erro de amostragem e discrepancia exacerbada entre os valores individuais.

As andlises de cada caracteristica foram submetidas a verificagdo de viés de publicacéo
(efeito de pequenos estudos) através do teste do método de correlacdo de postos de Begg (Begg
and Mazumdar, 1994; Schwarzer et al., 2015), este teste é baseado na correlacéo entre o efeito

padronizado e a variancia dentro do estudo que utiliza a seguinte formula:
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Z = X _y
JK(K —1)(2K + 5)/18

Onde: x € o numero de pares de estudos com efeito padronizado e variancias na mesma

ordem, y é o nimero de pares de estudos com efeitos e varidncias em ordens opostas, e K é o
numero de estudos envolvidos na meta-anélise. A estatistica z € distribuida de acordo com uma

distribuicdo normal sob a hipotese nula que ndo ha viés na meta-analise.
2.4. Teste de heterogeneidade

As estimativas dos parametros encontrados nos artigos também foram submetidas a um
teste de heterogeneidade, ou seja, uma hipotese nula de que a estimativa real do parametro seria a
mesma em todos os estudos (HO: 6,= 6, = 65 =.... = ;) contra H1, onde pelo menos uma das
estimativas difere das outras testadas. O indice proposto por Higgins et al. (2003), chamado 12,
descreve a variacao total entre os estudos devido a heterogeneidade ao invés do acaso. Este indice

é calculado da seguinte forma:
2 (@Q-df)
12 = (—Q ) X 100,

Onde: Q € o resultado do teste Q de Cochran (Cochran, 1954), que tem uma distribuicdo qui-
quadrada aproximada com (j — 1) graus de liberdade (df), e j € o nimero de artigos usados na
meta-analise. O percentual de heterogeneidade quantificada pelo 12 pode ser categorizada como

baixo, moderado e alto se os valores forem 25%, 50% e 75% respectivamente (Higgins et al., 2003).
2.5. Meta-anélise e estimacdo dos efeitos combinados

Qualquer meta-analise é baseada em dois pressupostos bésicos: independéncia e
distribuicdo normal das estimativas cujos valores serdo combinados. A utilizacdo de diferentes
estudos, com populagdes oriundas de diferentes rebanhos e locais distintos, garante a independéncia
das estimativas. Avaliamos a normalidade da distribuigc&o usando o teste de Shapiro-Wilk, e quando
as estimativas dos parametros tinham uma distribuicdo ndo normal, um boxplot foi gerado e os
outliers foram removidos do conjunto de dados até que a normalidade fosse alcancada.

A meta-analise foi realizada usando o pacote meta do programa R (Schwarzer et al., 2015),

que usou o modelo de efeitos aleatorios para cada caracteristica, demonstrado por 9j =6+ u; +
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ej, onde HA] é a estimativa publicada do pardmetro no artigo j, 8 é a média ponderada do parametro
na populagdo, u; € o componente entre os estudos do desvio da média, com u; ~ N (0, 12), a
quantidade de heterogeneidade entre os estudos é representada pelo 2, enquanto e; € o componente
de desvio da média dentro de cada artigo j, com ej ~ N(0, o%). Para calcular o efeito combinado
das estimativas dos parametros de cada estudo, € necessario ponderar os valores individuais.

No método utilizado nesta pesquisa, 0 peso (wj) foi o inverso da variancia, que no modelo

2
aleatorio € composto pela variancia residual dentro de cada estudo v; (v; = %), adicionado a 12,

1

sendo w;— o) Este método garante que mais peso seja atribuido a estimativas mais precisas,
j

com menor erro padrdo e menos peso para aquelas com menor precisdao. O método utilizado pelo
pacote para estimar o 1> ¢ o DerSimonian-Laird, que sempre é consistente com o teste de
heterogeneidade (Borenstein et al., 2010). O efeito combinado dos estudos foi calculado usando a
(2%:1‘”1’%)

seguinte equacio: 8 =
g quac SEw;

, onde éj é a estimativa publicada do pardmetro no artigo j, 9 é

a média ponderada do pardmetro na populacdo, e w; € o peso do efeito de cada artigo.

O intervalo de confianca a 95% da média ponderada da estimativa do parametro foi

1/2
determinado usando a equagdo: IC 95% = 6 + (1.96 X SE); SEj = l . l , neste

J .
z:j=1W]

caso, SEp € o erro padrdo da média ponderada do parametro na populacao.
3. Resultados
3.1. Controle de qualidade e Heterogeneidade

As estimativas de herdabilidade e correlagfes genéticas que apresentaram RSE menor que
25% estdo demonstradas na Tabela 2 e na Tabela 3 respectivamente. Embora aparentem algum
grau de variabilidade, as estimativas utilizadas na meta-analise ndo demonstraram discrepancia
exacerbada. Os valores de RSE para as estimativas de herdabilidade se estenderam entre 5,59

(producéo de leite em 305 dias) até 23,42 (periodo de servico).
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Tabela 2 - Herdabilidade combinada (h?), intervalo de confianca 95% (IC 95%), indice de heterogeneidade (12 %)
estimados através da meta-analise com efeitos aleatorios e erros-padrao relativos (RSE %).

Caracteristica Abr h? IC 95% 12% RSE %
Crescimento
Peso vivo ao nascimento PVN 0,2345 0,1726 - 0,2963 82,9 11,94
Peso vivo aos 3 meses de idade PV3 0,2344 0,1833 - 0,2856 14,9 14,00
Peso vivo aos 7 meses de idade PV7 0,3216 0,2490 - 0,3943 87,2 13,04
Peso vivo aos 12 meses de idade PV12 0,3513 0,2657 - 0,4368 76 13,33
Peso vivo aos 18 meses de idade PV18 0,3811 0,2293 - 0,5330 75,9 21,12
Peso vivo aos 24 meses de idade PVv24 0,2926 0,2276 - 0,3575 0 11,19
Peso vivo aos 36 meses de idade PV36 0,3764 0,1407 - 0,6121 0 13,14
Reproducéo
Idade ao primeiro parto IPP 0,2069 0,1717 - 0,2422 74 9,94
Peso vivo ao primeiro parto PPP 0,1962 0,1289 - 0,2634 76,7 22,08
Intervalo entre partos IP 0,1403 0,0987 - 0,1819 47,6 15,58
Primeiro intervalo entre partos PIP 0,1159 0,0812 - 0,1505 31,3 12,30
Periodo de servigo PS 0,1134 0,0631 - 0,1637 55,1 23,42
Producéo de leite
Duragdo da lactacdo DL 0,1170 0,0968 - 0,1372 34,9 10,31
Duracéo da primeira lactacéo DPL 0,1230 0,0960 - 0,1500 18,9 12,32
Periodo seco PSC 0,1058 0,0623 - 0,1493 38,2 15,87
Producdo de leite no pico da lactacéo PLPI 0,3130 0,1928 - 0,4331 66,1 16,54
Producdo de leite na primeira lactacdo PLPL 0,2094 0,1644 - 0,2543 75,9 9,39
Producdo de leite na lactaco total PLLT 0,2773 0,1971 - 0,3575 93,5 9,53
Producdo de leite ajustado para 270 dias PL270 0,2156 0,1763 - 0,2549 52,3 11,14
Producdo de leite ajustado para 305 dias PL305 0,2045 0,1786 - 0,2304 84,2 5,59
Qualidade do leite
Producéo de gordura no leite PG 0,1651 0,1266 - 0,2035 73,7 8,83
Producdo de proteina no leite PP 0,1804 0,1470 - 0,2138 70,6 7,89
Producdo de lactose no leite PLAC 0,2096 0,0972 - 0,3220 0 11,37
Percentual de gordura no leite GOR% 0,2249 0,1763 - 0,2734 64,9 13,22
Percentual de proteina no leite PTN% 0,2751 0,2066 - 0,3435 78,9 12,38
Producgdo de queijo mozzarella PQM 0,1868 0,1237 - 0,2500 81,2 14,89
Resisténcia & mastite

Escore de células somaticas ECS 0,2075 0,1433 - 0,2717 79,1 13,11

Os valores medios de RSE dentro de cada categoria de caracteristica foram 13,96, 16,66,
11,33 e 11,42 para crescimento, reproducéo, producdo de leite e qualidade do leite respectivamente.
As correlagbes genéticas apresentaram RSE com maior amplitude, variando entre 0,88 (PVN x
IPP) até 24,08 (PP x PTN%). Algumas estimativas de correlagdes entre algumas caracteristicas
apresentaram RSE maior que 25% e ndo foram submetidas a meta-analise, a exemplo de PV3 x PL,
GOR% x ECS e GOR% x PQM. Todas as estimativas de herdabilidade e correlagdes genéticas
presentes nas Tabelas 2 e 3 ndo apresentaram indicios de viés de publicacdo ou efeito de pequenos
estudos, evidenciado pelos resultados dos testes de Begg (ANEXO B).

O valor de I2 para as estimativas de herdabilidade estendeu-se de 0 a 93,5 (Tabela 2), para
as correlacdes genéticas este valor variou entre 0 e 99,1 (Tabela 3). O indice de heterogeneidade

médio para caracteristicas de crescimento, reproducéo, producéo de leite e qualidade do leite foram
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respectivamente 48,12, 56,94, 58,0 e 61,55. Trés caracteristicas apresentaram 12=0, peso aos 24 e

aos 36 meses, além de producéo de lactose, enquanto o maior valor encontrado foi para producéo

de leite total da lactacdo. Oito estimativas de correlages genéticas apresentaram |2 acima dos 90%,

sendo o maior valor encontrado para periodo seco x periodo de servigo (99,1%). Algumas

correlacdes apresentaram valor do indice de heterogeneidade igual a zero, entre elas estdo PVN x
IPP, PVN x DL, IPP x DL, PG x ECS, DL x PSC e PL x PS.

Tabela 3 - Namero de artigos (n), correlagdes genéticas (rg), intervalo de confianca a 95% (IC 95%), indice de
heterogeneidade (12%) estimados através da meta-andlise com efeitos aleatorios erro-padréo relativo

(RSE%).

Caracteristicas n Iy 1C 95% 2% RSE %
PVN x PV3 11 0,4317 0,1862 - 0,6771 66,6 19,88
PVN x PV12 9 0,3726 0,2144 - 0,5307 45,6 17,19
PV3 x PV12 6 0,7237 0,5267 - 0,9207 82,8 9,87
PV12 x PV24 5 0,6577 0,5291 - 0,7862 54,8 11,36
PVN x IPP 5 0,9884 0,8993 - 1,0000 0 0,88
PVN x PL 4 0,6863 0,4483 - 0,9243 87,7 13,32
PVN x DL 3 0,8462 0,5020 - 1,0000 0 5,90
DL x IPP 11 0,1750 0,0720 - 0,2780 0 18,11
DLxIP 13 0,5549 0,4034 - 0,7064 82,6 13,88
DL x PSC 6 0,2891 0,2696 - 0,3086 0 19,96
DL x PS 9 0,5982 0,4292 - 0,7672 74,5 16,00
IPP x IP 9 0,1785 -0,1139-0,4710 68,0 23,70
IP x PSC 8 0,6734 0,4987 - 0,8482 77,7 13,57
IP x PS 11 0,7159 0,6228 - 0,8050 94,6 12,85
PSC x PS 9 0,4887 0,2741 - 0,7033 99,1 13,87
PLLT x DL 10 0,7655 0,6613 - 0,8696 69,5 6,42
PL x DL 23 0,7003 0,6271-0,7735 50,2 5,41
PL x PLPI 3 0,7918 0,6730 - 0,9106 63,2 8,06
PL x IPP 18 0,1342 0,0129 - 0,2555 39,1 23,84
PL x PSC 9 -0,2669 -0,5195 - -0,0142 98,3 23,45
PL x IP 21 0,2388 0,0768 - 0,4007 95 22,06
PL x PS 7 0,2392 0,2198 - 0,2586 0 16,06
PL x GOR% 12 -0,2103 -0,3069 - -0,1138 95,1 17,59
PL X PG 8 0,8544 0,7802 - 0,9287 79,8 4,67
PL x PQM 3 0,9487 0,9301 - 0,9673 95,1 2,51
PL x PTN% 9 -0,1967 -0,2489 - -0,1444 454 15,55
PL x PP 7 0,9290 0,9045 - 0,9536 8,1 1,53
PL x ECS 6 -0,1997 -0,2881 - -0,1113 40,7 23,76
PG x GOR% 4 0,4016 0,3787 - 0,4245 30,3 12,04
PG X ECS 4 -0,1365 -0,3130 - 0,0401 0 18,16
PP x ECS 4 -0,1028 -0,2741 - -0,0685 52,8 23,02
GOR% x PTN% 9 0,3210 0,2152 - 0,4268 88,1 14,14
PP x PG 8 0,6921 0,5152 - 0,8690 93,3 13,50
PP X PTN% 3 0,5260 0,3759 - 0,6761 95,1 24,08

3.2. Herdabilidades
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Todas as estimativas de herdabilidade apresentaram distribuicdo normal (teste de Shapiro-
Wilk p > 0,05), ou foram normalizadas apos a retirada dos valores discrepantes (ANEXO B). Na
Tabela 2 podem ser encontradas as herdabilidades combinadas e os intervalos de confianga a 95%.
As estimativas obtidas pela meta-anlise apresentaram-se de baixa a moderada, demonstrando que
ganhos genéticos podem ser alcangados nestas caracteristicas estudadas, pois as diferencas entre
individuos é em algum grau atribuida ao efeito médio dos genes (Aspilcueta-Borquis et al., 2015).
Estas variaram entre 0,2344 (PV3) até 0,3811 (PV18) para as caracteristicas de crescimento. Para
as caracteristicas reprodutivas as estimativas médias variaram entre 0,1134 (periodo de servico) até
0,2069 (idade ao primeiro parto), sendo esta Gltima, a Unica estimativa acima de 0,2. As estimativas
para caracteristicas de producdo de leite apresentaram amplitude entre 0,1058 (periodo seco) até
0,3130 (producéo de leite no pico de lactagdo), com as cinco caracteristicas associadas ao peso de
leite apresentando herdabilidades moderadas, e as trés caracteristicas relacionadas ao tempo de
lactacdo apresentando herdabilidades baixas. Herdabilidades baixas e moderadas foram
encontradas para as caracteristicas de qualidade do leite, variando entre 0,1651 (producdo de
gordura) até 0,2751 (percentual de proteina), além da primeira citada, outras duas caracteristicas
apresentaram valor inferior a 0,2, producéo de proteina e producdo de queijo mozzarella. A Unica
caracteristica (ECS) associada a resisténcia a mastite apresentou estimativa de herdabilidade

moderada.

3.3. Correlagbes genéticas

As estimativas de correlacBes genéticas utilizadas na meta-anélise também apresentaram
distribuicdo normal no teste de Shapiro-Wilk (p>0,05) (ANEXO B). As médias ponderadas das
correlagdes genéticas e seus intervalos de confianca a 95% estdo dispostas na Tabela 3. A maior
parte das estimativas foram positivas, e se estenderam entre 0,1342 (producéo de leite x idade ao
primeiro parto) até 0,9884 para peso ao nascer x idade ao primeiro parto. Correlagdes genéticas
negativas foram estimadas para algumas correlacdes entre elas PL x PTN%, PL x GOR% e PL x
ECS. Valores de correlagdo genética acima de 0,9 indicam um controle genético similar entre o par
de caracteristicas. Alguns pares apresentaram este alto valor, PVN x IPP, PL x PQM e PL x PP.
Todas as correlagBes entre as caracteristicas de producgéo de leite foram altas e positivas, exceto
para correlacdo genética entre producédo de leite x periodo seco (-0,2669). Entre as caracteristicas
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reprodutivas, as correlagdes foram todas positivas e altas, havendo apenas uma com valor baixo
(IPP x IP). Todas as correlacdes envolvendo a caracteristica producdo de leite com as variaveis

reprodutivas foram positivas, entretanto pouca relagéo foi evidenciada entre PL x IPP (0,1342).

4. Discussao

4.1. Controle de qualidade e heterogeneidade

A principal funcdo de uma meta-analise € estimar, dentro de uma populacao, um efeito de
determinada variavel, baseando-se na combinacdo de efeitos retirados de diferentes estudos
(Dawson et al., 2016). A meta-analise desenvolvida neste trabalho utilizou estimativas de
herdabilidade e correlagbes genéticas encontradas em diversos artigos, os quais utilizaram
populagdes distintas, metodologias diferentes e que foram conduzidos em ambientes desiguais.
Desta forma, o controle de qualidade e o teste de heterogeneidade sdo importantes para garantir a
confiabilidade das estimativas encontradas, além de fundamental para a escolha do modelo a ser
utilizado (Borenstein et al., 2010). Um RSE acima de 25% indica que as estimativas da literatura
sdo discordantes e ndo devem ser utilizadas. Por outro lado, os valores de erro padréo relativo
demonstrados nas Tabelas 2 e 3 estdo dentro de um limite aceitavel de variacdo entre os artigos e
justificam a utilizacdo do modelo aleat6rio na meta-anélise (Oliveira et al., 2017).

Apesar dos mais variados tamanhos populacionais entre os artigos utilizados, esta
discrepancia ndo influenciou nos efeitos individuais e nem provocou viés nas estimativas
combinadas, excluindo a possibilidade de viés de publicacdo ou efeitos de pequenos estudos. A
auséncia de significancia no teste de Begg para as medias ponderadas encontradas para as
herdabilidades e correlagdes (ANEXO B) indica que os efeitos de estudos com erros-padrao
pequenos ndo diferem dos efeitos dos estudos menos precisos (Begg and Mazumdar, 1994).

A meta-analise com um modelo de efeitos aleatdrios é a mais adequada em se tratando de
estimativas combinadas para parametros genéticos no campo do melhoramento animal (Diaz et al.,
2014). Um dos fatores que justifica o uso deste modelo é a heterogeneidade entre os estudos e a
contabilizacdo desta variagdo na estimagdo das médias. Como foi demonstrado nas Tabelas 2 e 3,

valores baixos, moderados e altos de 12 foram encontrados neste trabalho, corroborando com
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algumas meta-analises com outras espécies pecudarias que apresentaram resultados semelhantes
para o teste de heterogeneidade (Akanno et al., 2013; Diaz et al., 2014; Oliveira et al., 2017) .

A possibilidade de inferir as estimativas encontradas na meta-anélise para a populagédo em
geral é outro ponto crucial que torna o modelo aleat6rio o mais propicio para as meta-analises com
parametros genéticos. Herdabilidades e correlacbes genéticas sdo tidas muitas vezes como
propriedades da populacdo na qual foram estimadas (Koots and Gibson, 1996). Por outro lado, 0s
altos custos de implantagdo ou a insuficiéncia de banco de dados, prejudica a estimagdo dos
parametros, que sdo estimados muitas vezes associados a baixa preciséo e elevados erros-padrao,
com os autores recomendando cautela na sua utilizacdo (Muasya et al., 2013). Neste contexto,
parametros genéticos estimados em outros locais podem ser utilizados para dar inicio a um
programa de melhoramento (Jembere et al., 2017), e neste caso as estimativas obtidas atraves de
uma meta-analise com modelo de efeito aleatorio sdo reconhecidamente confiaveis (Borenstein et
al., 2010).

4.2. Herdabilidades

Com base nos resultados evidenciados na Tabela 2, espera-se que a selecdo para
caracteristicas de crescimento nos bubalinos apresente ganhos genéticos a médio prazo, haja vista
as moderadas estimativas encontradas neste trabalho. Oliveira et al. (2017) trabalhando com
bovinos nelore, encontraram resultados similares para estas estimativas. Houve uma tendéncia de
aumento da herdabilidade para peso vivo a medida que o animal envelhece, este fato também foi
observado em outras meta-analises como Akanno et al. (2013) com suinos, Jembere et al. (2017)
com caprinos, Oliveira et al. (2017) com bovinos e com ovinos (Medrado et al., 2021). De acordo
com El-bramony et al. (2008), os valores inferiores de herdabilidade em idades mais jovens sdo
devidos & influéncia do efeito materno e a diminuigdo do efeito materno é esperada & medida que
0s animais se tornam independentes da mée, aliado a uma maior acdo de fatores ambientais em
idades mais precoces.

Todas as caracteristicas reprodutivas apresentaram estimativas combinadas de
herdabilidade baixas, 0 que é considerado normal para esta categoria de variaveis devido ao
significante efeito ambiental envolvido (Marques et al., 2019), a excegéo foi a estimativa moderada
para idade ao primeiro parto. Akanno et al. (2013) também encontraram valor moderado de
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herdabilidade para idade ao primeiro parto em porcas, diferentemente de Jembere et al. (2017) com
caprinos, Oliveira et al. (2017) e Gathura et al. (2020) com vacas de corte, alem de Zerehdaran et
al. (2020) com vacas leiteiras, que encontraram valores baixos para esta caracteristica em suas
meta-anélises. Podemos inferir que a selecdo para esta caracteristica nos bubalinos alcancara
maiores ganhos em comparacao aos demais ruminantes citados, sendo de extrema importancia pois
uma selecdo para maior precocidade reprodutiva das bufalas pode aumentar a produtividade do
rebanho (Barros et al., 2016).

As baixas estimativas encontradas nesta meta-analise para intervalo entre partos, primeiro
intervalo entre partos e periodo de servico demonstram que a variacdo genética aditiva € muito
pequena para estas caracteristicas, as quais sdo influenciadas principalmente pelos efeitos
ambientais, juntamente com a variagdo devido aos fatores genético ndo aditivos (Chimonyo et al.,
2008). Médias ponderadas de herdabilidade para intervalo entre partos se estenderam entre 0,02 e
0,09 nos estudos de Gathura et al. (2020), Jembere et al. (2017) e Zerehdaran et al. (2020),
corroborando com os resultados do presente trabalho. Desta forma, para tais caracteristicas com
baixa herdabilidade, a melhoria e uniformidade do ambiente e praticas de manejo podem ser mais
eficientes que a selecdo genética (Barros et al., 2016). Por outro lado, comparando as herdabilidades
estimadas para as caracteristicas reprodutivas analisadas, em relacdo a outras meta-analises
envolvendo ruminantes, as estimativas dos bubalinos foram superiores.

As estimativas de herdabilidades combinadas para as caracteristicas relacionadas a
producdo de leite foram baixas e moderadas (Tabela 2). Realizando uma meta-analise com
caprinos, Jembere et al. (2017) encontraram estimativas de herdabilidade variando de moderada a
alta para esta classe de caracteristicas, com valores entre 0,23 e 0,54, enquanto Zerehdaran et al.
(2020) trabalharam com vacas holandesas e observaram valores mais similares aos do presente
trabalho, com as herdabilidades combinadas se estendendo entre 0,19 até 0,25. Portanto, os
parametros apresentados nesta meta-analise sdo mais similares as vacas leiteiras do que em cabras.

As duas variaveis relacionadas a duracdo da lactagdo apresentaram uma baixa
herdabilidade, demonstrando uma maior influéncia de fatores ndo aditivos, e que o melhoramento
destas caracteristicas é pouco dependente da hereditariedade (EL-Hedainy et al., 2020). Desta
forma, a selecdo direta acarretard poucos ganhos a esta caracteristica. Os valores encontrados para
duracdo da lactacdo e duragcdo da primeira lactacdo no presente estudo foram superiores aos
encontrados por Zerehdaran et al. (2020) em vacas leiteiras, os quais observaram h2 = 0,04
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utilizando apenas dois artigos, o que pode ser o motivo de tal discrepancia. Valor mais préximo
aos demonstrados na Tabela 2 para duracdo da lactacdo foi publicado por Jembere et al. (2017), a
média ponderada da herdabilidade para esta caracteristica no estudo destes autores foi 0,15.
Interessante notar que a herdabilidade média estimada para duracdo da primeira lactacdo foi
superior a estimativa para duracdo da lactacdo. Segundo Suhail e Qureshi (2010) a base genética é
expressa mais vigorosamente durante a primeira lactacdo, enquanto o efeito do ambiente nas
lactacOes subsequentes pode diminuir a expressdo do valor genético.

No que diz respeito a quantidade de leite produzido, ajustado para 270, 305 ou durante todos
os dias de lactacdo, as médias ponderadas foram todas moderadas, sugerindo que possuem
suficiente variacdo genética para responder a selecao (Aspilcueta-Borquis et al., 2010), similar ao
valor de h?=0,24, referente a 139 estimativas de herdabilidades combinadas para a producéo de
leite em uma meta-analise com vacas holandesas (Zerehdaran et al., 2020). A producdo de leite no
pico de lactacdo obteve a maior média ponderada de herdabilidade neste estudo, sugerindo que esta
caracteristica pode ser melhorada através de um programa de sele¢do adequado, e que dara uma
resposta mais rapida em comparacao a selecdo baseada na producdo padronizada para 270 dias,
305 dias e no periodo total de lactacdo (Jakhar et al., 2017). O resultado obtido para a herdabilidade
da producdo de leite na primeira lactacdo esta dentro da faixa de herdabilidade quando se considera
todas as lactacdes das blfalas. Como a base genética da primeira producdo também influencia as
subsequentes, pode-se concluir que a sele¢do para alta producéo na primeira lactagdo possivelmente
ird aumentar a quantidade de leite produzido nas futuras lactacfes (Sesana et al., 2014).

As caracteristicas qualitativas do leite apresentaram estimativas de herdabilidade baixas e
moderadas, resultados semelhantes aos encontrados por Zerehdaran et al. (2020), e da mesma forma
que para as caracteristicas quantitativas de producdo de leite, a selecdo de fémeas baseado na
performance individual ndo garante nos descendentes uma manifestacdo fenotipica semelhante a
das maes, recomendando-se 0 uso de testes de progénie e informagdes de todos parentes disponiveis
para melhoria da acuracia de selecdo (Jakhar et al., 2017).

Contagem de células somaticas é uma caracteristica que avalia a satde da glandula mamaria
e indiretamente mensura a resisténcia da fémea a mastite (EI-Awady et al., 2016). A presente meta-
andlise apresentou uma média ponderada moderada escore de células somaticas (Tabela 2). Em um
trabalho com vacas leiteiras, Colleau and Le Bihan-Duval (1995) encontraram uma estimativa de
herdabilidade de 0,09 para ECS através da ponderacdo de 39 estimativas. Enquanto, Costa et al.
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(2019) e Padilha et al. (2019), em estudos individuais com vacas leiteiras, observaram
herdabilidade de 0,06 e 0,10 respectivamente. Esta diferenca mostra que esta caracteristica nas
bufalas esta menos sujeita a fatores ndo genéticos quando comparada as vacas. Escore de células
somaticas nos bubalinos apresenta variacdo genética aditiva mais expressiva, 0 que a torna uma

caracteristica plausivel de ser utilizada como critério de selecdo.

4.3. CorrelacOes genéticas

A forca de associacdo entre os valores genéticos de duas caracteristicas € mensurada atraves
da correlacdo genética, na qual a selecdo para uma caracteristica provocara mudancas positivas ou
negativas na varidvel correlacionada (Falconer e Mackay, 1997). Todas as correlacdes entre
medidas de peso foram positivas e valores moderados foram encontrados para PVN x PV3 e PVN
x PV12, enquanto um alto valor foi observado para PV3 x PV12 (Tabela 3). Isto significa que as
caracteristicas possuem em comum certa quantidade de genes que as controlam e que a selecédo
para animais pesados ao nascimento resultara em pesos superiores em idades mais avancadas
(Malhado et al., 2002). Gathura et al. (2020) e Oliveira et al. (2017) trabalhando com bovinos de
corte observaram resultados semelhantes. Certa atencdo deve ser dada para o processo de selecéo
de animais pesados em idades avancadas, devido ao aumento no peso ao nascer e possibilidade de
aumentar as dificuldades no parto.

Este trabalho encontrou poucos estudos que correlacionaram as caracteristicas de
crescimento com as reprodutivas ou de producéo leiteira. Cinco, quatro e trés artigos para PVN x
IPP, PVN x PL e PVN x DL respectivamente, evidenciam que estes parametros ainda precisam ser
mais estudados. Altas correla¢des positivas foram encontradas para os trés pares de caracteristicas,
demonstrando que o peso ao nascer, apesar da herdabilidade moderada, exerce forte influéncia na
produtividade através de sua ligacdo genética com a lactacdo e reproducdo (Suhail et al., 2009).
Em um trabalho com vacas leiteiras, Ali et al. (2019) encontraram correlacdo genética com valor
de 0,30 e 0,81 entre peso ao nascer com duracdo da lactacdo e com producdo de leite
respectivamente, enquanto Lee e Pollak (2002) estudando vacas de corte observaram correlacao
genética negativa entre producdo de leite e peso ao nascer. Estas informaces mostram uma
possibilidade de maior semelhanca genética entre bufalas e vacas leiteiras em comparagdo com as
vacas de corte.



74

A duracdo da lactacdo apresentou correlagdes baixas, moderadas e altas, sempre positivas,
com as caracteristicas reprodutivas. Resultados similares em uma meta-analise com bovinos foi
encontrado por Lobo et al. (2000). No caso da correlacdo entre DL x IPP o resultado encontrado
na Tabela 3 mostra que a selecdo para uma idade ao primeiro parto mais precoce deve ser
monitorada e avaliada, devido a possibilidade de reducdo na duracdo da lactagdo (Barros et al.,
2016). Observando os resultados encontrados neste trabalho pode-se concluir que selecionar
animais que desempenhem as caracteristicas reprodutivas em menor tempo, poderd em algum grau
reduzir o tempo de lactagdo das bufalas.

As estimativas encontradas neste trabalho para as médias das correlacGes entre producdo de
leite e as caracteristicas reprodutivas foram todas positivas. Desta forma pode-se inferir que alguns
genes responsaveis pelo aumento na producdo leiteira serdo os mesmos que fardo a fémea necessitar
de mais dias para o primeiro parto e intervalo entre partos (Vilela et al., 2020). Estes mesmos
autores argumentaram que a associacao positiva entre intervalo entre partos e periodo de servigo
com a producao de leite se deve ao fato do periodo de acasalamento p6s-parto nas budfalas coincidir
com 0 pico da lactacdo. Além disso, animais mais produtivos destinam seus nutrientes para
producdo de leite em detrimento da reproducéo, desta forma aumentando o intervalo entre partos e
periodo de servico. Outro fator € o balan¢o energético negativo das fémeas com maior producao, o
que retarda a atividade reprodutiva (Pritchard et al., 2013). Aliado a isso, como foi citado no
paragrafo acima, a sele¢do para uma menor idade reprodutiva deve ser feita com cautela, haja vista
a associagdo positiva, apesar de baixa, entre PL x IPP, o que reduziria a producédo de leite no
rebanho.

A Tabela 3 evidencia que as caracteristicas reprodutivas estdo todas associadas
positivamente entre si, IPP X IP e IP x PS, assim como a correlagéo entre producéo de leite e duracéo
da lactacdo é altamente positiva. Com base no que foi descrito anteriormente, a selecdo para
reducdo da idade ao primeiro parto, o intervalo entre parto e periodo de servico, acarretaria uma
possibilidade de diminuigéo da producdo de leite e tempo de lactacdo. Desta forma, Tonhati et al.
(2000) indicam que a selecdo para as caracteristicas reprodutivas e para producao de leite deveriam
ser consideradas independentemente.

Médias ponderadas negativas foram observadas para as correlagfes genéticas entre
producédo de leite e percentual de constituintes, gordura e proteina, mostrando que 0s genes que
afetam a producdo de leite possuem um efeito antagénico sobre estes percentuais (Seno et al.,
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2007). Correlacdo negativa entre producdo de leite e percentual destes constituintes foram
observadas nas meta-andlises realizadas por Lobo et al. (2000) e Zerehdaran et al. (2020) com
bovinos. Do ponto de vista econémico, 0 melhoramento genético para os percentuais de gordura e
proteina ndo € vantajoso se a fazenda se propde exclusivamente a vender o leite, entretanto, se 0
queijo mozzarella faz parte da producdo, entdo o aumento do percentual destes constituintes é
extremamente importante (Seno et al., 2007). Esta meta-analise estimou uma correlacdo genética
alta para PL x PQM. Contudo, isto pode ser consequéncia da producdo de leite em quilos ser o
principal componente da equacao para estimar a produgéo do queijo mozzarella.

As caracteristicas de producdo em termos de quilos produzidos, PL, PG e PP apresentaram
entre si correlacbes genéticas positivas e altas, similar aos resultados encontrados por Lobo et al.
(2000) e Zerehdaran et al. (2020). Logo, a selecdo para qualquer uma delas resultaria em uma
resposta correlacionada positiva nas demais. A utilizagdo das trés em conjunto dentro de um indice
de selecdo para elevar a producéo de leite apresentaria melhor resposta em comparacao ao emprego
de apenas uma caracteristica como critério de selecdo (El-bramony et al., 2017).

A contagem de celulas sométicas no leite é um indicador da satde do Ubere e um indicador
indireto de resisténcia a mastite (Rodriguez-Zas et al., 2000). Na Tabela 3 pode se observar uma
correlacdo negativa entre PL X ECS, PG x ECS e PP x ECS , estes resultados corroboram com a
afirmacdo de Ceron-Mufioz et al. (2002), que altos valores de ECS tém efeitos negativos na
producdo e qualidade do leite em bufalas. Para vacas leiteiras, grande parte da literatura apresenta
correlacdo genética desfavoravel entre producdo de leite e escore de células somaticas, ou seja,
positivas (Carlén et al., 2004), demonstrando que a arquitetura genética entre estas espécies, no que
diz respeito a estas caracteristicas, pode ser diferente, ou evidencia um melhor mecanismo de defesa
das bdfalas, principalmente relacionado a um esfincter da teta mais forte que previne a entrada de
patogenos (EI-Awady et al., 2016). As estimativas negativas para as correlacdes geneticas entre as
caracteristicas de producéo de leite e escore de células soméaticas mostram que o melhoramento na
quantidade de leite produzido ndo trara prejuizos a sanidade da glandula mamaria, e que as duas
podem ser melhoradas em conjunto através de selecdo (EI-Awady et al., 2016). E mais lucrativo a
utilizacdo de objetivos de selecdo amplos em comparacdo com aqueles que utilizem apenas
caracteristicas produtivas. Quando caracteristicas de resisténcia a mastite como ECS sdo incluidas
no esquema de selecdo maiores ganhos sdo alcancados do que quando seleciona-se apenas para
producdo de leite (Heringstad et al., 2000).
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5. Concluséo

Este estudo de meta-anélise foi o primeiro de estimativa de pardametros genéticos em
bufalos. As estimativas de herdabilidade demonstraram que algumas caracteristicas econémicas
apresentam um alto potencial de selecdo para esta importante espécie pecuaria. Alem disso, a
correlacdo genética mostrou que algumas caracteristicas possuem um controle genético complexo,
e a utilizacdo de um indice de selecdo pode ser uma opcao para melhorar o ganho genético anual.
O modelo aleatério usado na atual meta-analise foi essencial devido a grande heterogeneidade
existente entre os estudos de parametros genéticos em bufalas. Além disso, 0s parametros obtidos
na meta-analise podem ser usados sob diferentes condi¢cdes de manejo, clima, racas e modelos,

principalmente em programas de melhoramento cujas estimativas ainda ndo s&o muito precisas.
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7 CONSIDERACOES FINAIS

A producéo desta tese exigiu muita dedicacdo e empenho, principalmente na busca e selecéo
dos artigos que foram utilizados na meta-analise. A definicdo da metodologia mais apropriada para
as analises também foi de extrema importancia para a confiabilidade das estimativas geradas.
Metodologias que ponderam os valores individuais através da sua precisdo sdo mais interessantes
do que aquelas que ponderam apenas pelo tamanho da amostra. Além disso, 0 modelo que
contabiliza a variabilidade existente entre os artigos ¢ fundamental para a inferéncia e para
utilizacdo das estimativas em outras populacdes.

A literatura utilizada para a producdo desta tese evidenciou que a ovinocultura e a
bubalinocultura sdo muito importantes em diversos paises do mundo. Destaca-se a importancia
dessas atividades em paises subdesenvolvidos ou em desenvolvimento, nos quais configuram uma
fonte de renda para pequenos produtores, que na maioria das vezes carecem de tecnologia e
informacao.

Este trabalho demonstrou que o melhoramento genético dos ovinos e bubalinos é complexo,
pautado em objetivos de selecdo que devem ser alcancados através da escolha dos critérios de
selecdo corretos. Para isto é necessario 0 conhecimento dos parametros genéticos para cada
caracteristica e estes devem ser estimados com a maior acuracia possivel. Entretanto, muitos
programas de melhoramento para ovinos e bubalinos carecem de estrutura, financiamentos e banco
de dados que possibilitem a estimacéo precisa dos parametros.

Neste contexto, a utilizacdo de ferramentas estatisticas que produzam parametros mais
acurados podem ajudar no avanco do melhoramento genético destas espécies. As meta-analises
desenvolvidas aqui produziram estimativas confiaveis, baseada em grande nimero de publicacdes,
e estas estimativas podem auxiliar na implementacdo de sistemas de avaliagdo genéticas. As
estimativas obtidas aqui podem servir como base para formacao de indices de selecdo, auxiliando
os criadores nas tomadas de decisdo, principalmente quando ha caréncia de banco de dados com
qualidade e que levam a parametros estimados de maneira pouco confiaveis, o que infelizmente
ainda ocorre com frequéncia na ovinocultura e bubalinocultura.

Poucos trabalhos na literatura, relacionados a estimagdo de parametros genéticos, utilizaram

a metodologia de meta-analise com efeito aleatdrio e o presente trabalho serve como base para
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futuros estudos. Além disso, a meta-analise desenvolvida com a espécie bubalina parece ser a
pioneira na literatura.

Por fim, ressalta-se que € necessério conduzir uma analise mais profunda das causas de
heterogeneidade entre os diversos trabalhos, identificando o efeito de fatores como a raga, o tipo
de manejo, a metodologia de estimacao e 0 modelo de anélise sobre as estimativas de herdabilidade

e correlacdo genética.
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ANEXOS
Anexo A - Teste de Shapiro-Wilk, Teste Q, p-valor do modelo aleatorio e Teste de Begg.
Caracteristica Teste Estatistica  p-Valor Efeitos Teste de
Shapiro- Q (Q aleatérios correlacdo
Wilk (p- (p-Valor)  de postos de
Valor) Begg (p-
valor)
Herdabilidades

Peso vivo ao nascer 0.2167 270.93 <0.0001 <0.0001 0.9893
Peso vivo ao desmame 0.7576 131.39 <0.0001 <0.0001 0.0607
Peso vivo aos 4 meses 0.0512 16.65 0.0198 <0.0001 0.6152
Peso vivo aos 6 meses 0.5778 91.64 <0.0001 <0.0001 0.2618
Peso vivo aos 9 meses 0.1345 4.18 0.9643 <0.0001 0.3348
Peso vivo aos 12 meses 0.0514 87.4 <0.0001 <0.0001 0.1955
Peso vivo aos 18 meses 0.4124 5.05 0.2826 <0.0001 0.1249
Ganho diério pré-desmame 0.7651 87.09 <0.0001 <0.0001 0.8232
Ganho diério p6s-desmame 0.698 26.93 0.0047 <0.0001 0.6754
Taxa de pari¢do 0.1512 46.71 <0.0001 <0.0001 0.0684
Sobrevivéncia até o desmame 0.08 253.85 <0.0001 <0.0001 0.0836
Cordeiro nascido / ovelha parida 0.076 115.78 <0.0001 <0.0001 0.0582
Cordeiro desmamado / ovelha parida 0.1582 71.49 <0.0001 <0.0001 0.2036
Cordeiro nascido / ovelha exposta 0.4701 91.23 <0.0001 <0.0001 0.5078
Cordeiro desmamado / ovelha exposta 0.05 43.63 <0.0001 <0.0001 0.9211
Peso total de cordeiros nascidos 0.072 212.73 <0.0001 <0.0001 0.9557
Peso total de cordeiros desmamados 0.051 85.38 <0.0001 <0.0001 0.9505
Circunferéncia escrotal 0.7452 20.57 0.0381 <0.0001 1.0000
Ovos por grama de fezes 0.075 140.43 <0.0001 <0.0001 0.9055
Famacha 0.2656 81.14 <0.0001 <0.0001 0.0669
Hematbcrito 0.5862 32.93 0.0048 <0.0001 0.3918
Peso da I3 suja 0.5918 153.83 <0.0001 <0.0001 0.1643
Peso da I& limpa 0.517 41.03 <0.0001 <0.0001 0.4120
Rendimento da 1a limpa 0.2383 32.06 <0.0001 <0.0001 0.1260
Comprimento da mecha de 1& 0.9082 234.6 <0.0001 <0.0001 0.3980
Diametro da fibra de 1a 0.3665 67.34 <0.0001 <0.0001 0.4689
Area do olho de lombo ultrassom 0.4929 21.52 0.0015 <0.0001 1.0000
Profundidade do olho de lombo ultrassom 0.9418 70.48 <0.0001 <0.0001 0.2354
Espessura de gordura subcutanea ultrassom 0.075 267.10 <0.0001 <0.0001 0.1952
Peso de carcaca quente 0.0735 40.98 <0.0001 <0.0001 0.0651
Rendimento de carcaca 0.3118 1.13 0.9517 <0.0001 0.7021
Avrea do olho de lombo carcaga 0.8502 14.51 0.0127 <0.0001 0.8510
Profundidade do olho de lombo carcaca 0.363 12.39 0.0884 <0.0001 0.7084
Largura do olho de lombo carcaca 0.099 30.27 <0.0001 <0.0001 0.7021
Espessura de gordura subcutanea carcaca 0.055 46.94 <0.0001 <0.0001 0.9376

CorrelacGes genéticas
PVN x PVD 0.6021 366.35 <0.0001 <0.0001 0.9039



PVN x PV4
PVN x PV6

PVN x PV9

PVN x PV12
PVD x PV6

PVD x PV9

PVD x PV12

PV6 X PV

PV6 X PV12

PV x PV12

PVN X pré-GMD
PVD X p6s-GMD
PV/6 X pré-GMD
PV/6 X p6s-GMD
PV9 X pré-GMD
PV12 X pré-GMD
PV12 X p6s-GMD

pré-GMD x pés-GMD

CNOP x CDOP
CNOP x PTCN
CNOP x PTCD
CDOP x PTCN
CDOP x PTCD
PTCN x PTCD
PLS x PVN

PLS x PVD

PLS x PV12
PLS x CML
EPG x PV

OPG x FAM
OPG x HCT
POLUS x PV
EGSUS x PV
POLUS x PCQ
POLUS x EGSUS
POLUS x POLC
POLUS x AOLC
EGSUS x EGSC

0.7951
0.094
0.103

0.5417
0.082

0.9839

0.5998

0.1809

0.3673
0.079

0.2823

0.5127

0.7016

0.6922

0.6048

0.9557

0.0944

0.0758

0.1283
0.204

0.0788

0.1845

0.05
0.095

0.8353

0.4217

0.7516

0.0683

0.9694
0.500

0.7952

0.1014

0.0791

0.0152

0.7435

0.9058

0.3393

0.1557
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87.9
101.96
76.84
32.01
27.77
50.56
44.95
71.39
89.34
16.51
29.63
17.37
53.98
5.09
9.21
32.43
14.26
11.63
3.80
64.83
17.20
90.46
80.12
6.30
2.71
2.80
18.64
18518.2
5.83
23.97
302.31
54.12
17.68
4.81
0.63
3.03
49.09

0.022
<0.0001
<0.0001
<0.0001

0.0014
0.0005
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
0.0858
0.0001
0.0152
<0.0001
0.0786
0.0267
<0.0001
0.0468
0.1687
0.9755
<0.0001

0.102
<0.0001
<0.0001

0.5048
0.4384
0.591
0.0022
0
0.2125
0.0023
<0.0001
<0.0001
0.0005
0.777
0.8903
0.3875
<0.0001

<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
0
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
0
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001

0.6242
0.6597
0.3252
0.5853
0.7599
0.8348
0.1598
0.4042
0.5312
0.0916
0.3487
0.8046
0.9008
0.4527
0.6015
0.4969
0.6015
0.6207
0.4042
0.0548
0.5858
0.6808
0.5833
0.7143
0.7084
1.0000
0.7815
0.5730
0.4901
1.0000
0.8348
0.1475
0.7311
0.4969
0.5187
0.1742
0.0709
0.6447
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Anexo B - Teste de Shapiro-Wilk, Teste Q, p-valor do modelo aleatdrio e Teste de Begg.

Caracteristica Teste Estatistica p-Valor (Q) Efeitos Teste de
Shapiro Q aleatérios correlacdo de
-Wilk (p-Valor) postos de Begg
(p- (p-valor)
Valor)
Herdabilidades
Peso vivo ao nascimento 0.3245 140.61 <0.0001 <0.0001 0.2072
Peso vivo aos 3 meses de idade 0.8804 12.93 0.2978 <0.0001 0.337
Peso vivo aos 7 meses de idade 0.1852 62.41 <0.0001 <0.0001 0.4631
Peso vivo aos 12 meses de idade 0.0860 62.54 <0.0001 <0.0001 0.7174
Peso vivo aos 18 meses de idade 0.5783 20.75 0.0009 <0.0001 0.851
Peso vivo aos 24 meses de idade 0.4568 2.47 0.9296 <0.0001 0.083
Peso vivo aos 36 meses de idade 0.1321 1.56 0.8152 0.0017 0.8005
Idade ao primeiro parto 0.3411 99.97 <0.0001 <0.0001 0.2506
Peso vivo ao primeiro parto 0.0775 21.46 0.0007 <0.0001 0.3476
Intervalo entre partos 0.1185 22.9 0.0286 <0.0001 0.6242
Primeiro intervalo entre partos 0.1504 24.74 0.1007 <0.0001 0.7045
Periodo de servico 0.0996 31.20 0.0052 <0.0001 0.6918
Duracéo da lactacdo 0.5054 27.63 0.0679 <0.0001 0.7263
Duragdo da primeira lactagdo 0.5122 14.79 0.2530 <0.0001 0.0568
Periodo seco 0.3663 17.79 0.0865 <0.0001 0.5362
Producdo de leite no pico da lactacdo 0.6125 20.64 0.0043 <0.0001 0.1025
Producdo de leite na primeira lactagdo 0.498 116.33 <0.0001 <0.0001 0.9857
Producdo de leite na lactag&o total 0.251 339.37 <0.0001 <0.0001 0.0603
Producdo de leite ajustado para 270 dias 0.7213 29.34 0.0094 <0.0001 0.5511
Producdo de leite ajustado para 305 dias  0.368 164.51 <0.0001 <0.0001 0.7699
Producdo de gordura no leite 0.8809 72.34 <0.0001 <0.0001 0.4171
Producdo de proteina no leite 0.9681 47.56 <0.0001 <0.0001 0.5521
Producdo de lactose no leite 0.9992 0.41 0.9376 0.0003 0.1742
Percentual de gordura no leite 0.8224 45.56 0.0001 <0.0001 0.4092
Percentual de proteina no leite 0.0528 56.75 <0.0001 <0.0001 0.9513
Producdo de queijo mozzarella 0.0806 15.97 0.0011 <0.0001 0.4969
Escore de células somaticas 0.7370 28.64 <0.0001 <0.0001 0.8806
CorrelacGes genéticas
PVN x PV3 0.115 29.91 0.0009 0.0006 0.6971
PVN x PV12 0.631 14.71 0.0650 <0.0001 0.5947
PV3 x PV12 0.2277 29.11 <0.0001 <0.0001 0.851
PV12 x PV24 0.1083 8.84 0.0652 <0.0001 0.0522
PVN x IPP 0.0515 0.15 0.9974 <0.0001 1
PVN x PL 0.3562 24.30 <0.0001 <0.0001 1
PVN x DL 0.2351 0.13 0.9391 <0.0001 0.6015
DL x IPP 0.2798 4.40 0.9275 0.0009 0.4835
DL x IP 0.0521 69.09 <0.0001 <0.0001 0.4641
DL x PSC 0.2188 2.84 0.7240 <0.0001 0.851

DL x PS 0.4413 31.38 0.0001 <0.0001 0.6767



IPPx IP

IP x PSC

IP x PS
PSC x PS
PLLT x DL
PL x DL

PL x PLPI
PL x IPP
PL x PSC
PLxIP

PL x PS

PL x GOR%
PL x PG

PL x PQM
PL x PTN%
PL x PP

PL x ECS
PG x GOR%
PG x ECS
PP x ECS
GOR% x PTN%
PP x PG

PP x PTN%
PG x ECS

0.966
0.1085
0.0596
0.5286
0.5173
0.5132
0.6535
0.2096
0.2346
0.0552

0.263
0.6622
0.0887
0.4244
0.2072

0.753
0.1688

0.155
0.5551
0.5015
0.3588

0.215
0.8074
0.4072

25.00
31.43
184.89
875.84
29.55
44.17
5.44
27.93
471.52
393.98
2.46
226.14
34.70
40.72
14.66
6.53
8.43
4.31
0.89
6.36
67.25
104.63
41.08
0.27

0.0016
<0.0001
<0.0001
<0.0001

0.0005

0.0034

0.0658

0.0458
<0.0001
<0.0001

0.8724
<0.0001
<0.0001
<0.0001

0.0662

0.3663

0.1339

0.2303

0.8284

0.0954
<0.0001
<0.0001
<0.0001

0.8733

<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
<0.0001
0.0302
0.0384
0.0039
<0.0001
<0.0001
<0.0001
0
<0.0001
0
<0.0001
<0.0001
0.0091
0.0221
<0.0001
<0.0001
<0.0001
0.0244

0.4042
0.6207
0.3473
0.6002
0.5312
0.874
0.1172
0.8498
0.2971
0.1388
0.1765
0.337
1
0.6015
0.6767
0.7613
0.1885
0.4969
1.000
0.4869
0.5316
0.4475
0.6015
0.6015
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Anexo C - Primeira folha do artigo publicado na revista Livestock Science em 19/03/2021.
Capitulo 1. https://doi.org/10.1016/j.livsci.2021.104477
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ABSTRACT

Very diversified studies estimated genetic parameters in sheep, and reliable estimates that account for the variation
between articles can be achieved through a meta-analysis. This study proposed to carry out a meta- analysis to obtain
estimates of heritability and genetic correlations for 35 traits, including growth, reproduc- tive, resistance to
parasites, wool, and carcass related traits. A total of 191 articles, 505 heritability coefficients,and 356 genetic
correlations were evaluated using a random model. The meta-analysis estimated heritability ranging from 0.1213 to
0.3912 for growth traits, from 0.0398 to 0.3047 for reproductive traits, 0.1724 to 0.2582 for resistance to nematodes
traits, 0.3616 to 0.5808 for wool traits, and from 0.2063 to 0.3299 for carcass traits. The estimates of genetic
correlations were mainly positive and ranged from 0.2500 to 0.9665, except for eggs per gram of feces with body
weight (-0.18) and with hematocrit (-0.48). The genetic parameters estimated in the present study can be used in
breeding programs under the most different environmental conditions, as they were obtained through many studies
with different situations. Thus, these results can support the development of sheep breeding programs, especially
in developing and underdeveloped countries, where sheep farming is an important agricultural activity.

1. Introduction

selection schemes in Brazil. The process of building a large dataset to
estimate reliable genetic parameters takes time. Thus, the new breeding

Reliable estimates of genetic parameters are relevant to improve the
prediction of genetic breeding values (Oliveira et al., 2017). The accu-
rate process of estimating heritability and genetic correlation requires
an extensive database. Currently, there are large datasets that are used
in selection schemes to improve several breeds in various livestock
species. However, genetic breeding programs with a large dataset from
small ruminants remain restricted to a small number of countries. In the
Americas, Brazil has the largest sheep herd with 19.7 million heads in
2019 (FAOSTAT, 2021), but there is no large dataset for use in sheep

* Corresponding author.

programs use, initially, low accurate estimates of genetic parameters in
their selection schemes.

Over the years, several articles have been published with estimates of
genetic parameters for many traits, including selection objectives such
as improving growth (Maxa et al., 2007a; Gad and El-Wakil, 2013;
Kamjoo et al., 2014), reproduction (Rosati et al., 2002; Boujenane et al.,
2013; Nabavi et al., 2014), wool (Gizaw et al., 2007; Gowane et al.,
2010), carcass (Mortimer et al., 2018), and nematode resistance (Cloete
et al., 2016; Ngere et al., 2018; Notter et al., 2018). The estimated
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HIGHLIGHTS
e A meta-analysis with 117 articles was carried out to estimate genetic parameters.
e Heritabilities for 27 economics traits were estimated.
* Genetic correlations for 34 pairs of traits were estimated.
e A study of the heterogeneity of the articles was also carried out.
e Combined estimates of the genetic parameters can be used under various conditions.
ARTICLEINFO ABSTRACT
Keywords: Reliable estimates of genetic parameters for economic traits in buffaloes can be achieved through a meta-analysis
Genetic correlation that brings together several studies and accounts for the variation among them. This study aimed to perform a meta-
Heritability analysis for 27 traits, including growth, reproduction, milk production and quality, and mastitis resistance,to
Ruminant

Selection

estimate both heritability and genetic correlation parameters. A random model was used in the meta-analysis, where
the factor “study” was adjusted as a random effect. The systematic review found 117 articles, including387

estimates of heritability and 287 estimates of genetic correlations. A quality control of theses estimates was carried
out, using the relative standard error (RSE) and both publication bias and heterogeneity tests. The meanof RSE
for estimates of heritability were 13.96, 16.66, 11.33, and 11.42, for growth, reproduction, milk pro- duction, and
milk quality, respectively. For genetic correlations, RSE ranged from 0.88 to 24.08. All estimates of heritability and
genetic correlations showed no evidence of publication bias effect. The heterogeneity index (I*) for the heritability
estimates ranged from o to 93.5, while for the genetic correlations ranged from o to 99.1. The weighted averages of
heritabilities ranged from 0.2344 to 0.3811 for growth traits, 0.1134 to 0.2069 for reproductive traits, 0.1058 to
0.3130 for milk production traits, 0.1651 to 0.2751 for milk quality traits, and 0.2075 for somatic cell score. Most
genetic correlations were positive, ranging from 0.1342 to 0.9884, but some correlations were negative such as

milk yield x fat percentage (-0.2103) and milk yield x protein percentage

(-0.1967). The combined estimates found in this meta-analysis showed that the traits evaluated have sufficient
genetic variation to be included in buffalo selection programs. Furthermore, these genetic parameters are now an
option for use in populations that do not yet have data control that allows to accurately estimate the parameters

analyzed here.

1. Introduction evaluation (Marques et al., 2019; Vilela et al., 2020). Several countries

have difficulties in building large databases for Buffaloes most due to the

In 2019, there were about 200 million buffaloes in the world, with costs involved in the initial stage of a breeding program, and the in-

only 1% in the Americas (FAOSTATS, 2021). Brazil has the main buffalo vestments primarily dedicated to dairy and beef cattle (Mrode et al.,

production system in Americas, with approXimately 1.4 million animals, 2020). Large databases containing several generations of individuals are
which contrasts with the small amount of information available for data essential to the accuracy of estimation of the genetic parameters

* Corresponding author.
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