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RESUMO 
 
Encontrar um ponto de equilíbrio entre a produção animal sem prejudicar o 
bem-estar dos indivíduos, ainda é um desafio no cotidiano das grandes cadeias 
de produtos de origem animal. Entretanto, a busca por inovações nos sistemas 
de criação visando melhores condições de ambiente, saúde e alimentação 
animal, cresceu nas últimas décadas em virtude de medidas restritivas 
impostas pelos principais compradores de proteína animal do Brasil. Os 
objetivos deste trabalho foram realizar uma revisão sistemática acerca dos 
indicadores de bem-estar utilizados em programas de melhoramento de gado 
de leite e, posteriormente, produzir uma metanálise para estimação de 
herdabilidades dos principais indicadores de bem-estar. Definidas as 
estratégias de busca, as pesquisas realizadas nas bases de dados Web of 
science, Scopus, Scielo e Pubmed retornaram 2168 estudos dos quais, após 
passarem pelos processos de identificação, seleção, elegibilidade e inclusão, 
47 estudos foram selecionados. Retiradas dos artigos selecionados, 90 
estimativas de herdabilidades foram utilizadas no processo de metanálise 
considerando as características indicadoras de bem-estar (Mastite, Úlcera de 
sola, Dermatite Digital, Doença de linha Branca, Claudicação, Contagem de 
Células somáticas e Hiperplasia Interdigital). Utilizou-se para as estimações um 
modelo de efeito aleatório, sendo todas as análises realizadas pelo programa 
R, por meio do pacote Metafor. As estimativas obtidas através da estatística 
combinada de estudos para contagem de células somáticas, mastite, 
hiperplasia digital, doença de linha branca, claudicação, dermatite digital e 
úlcera de sola, apresentaram valores de baixa magnitude (0,10, 0,06, 0,10, 
0,04, 0,04, 0,09 e 0,06). Embora existam poucos trabalhos relacionados a 
metanálise de indicadores de bem-estar em bovinos de leite em programas de 
melhoramento genético, os dados obtidos neste estudo poderão ser utilizados 
em simulações de dados pelos programas de melhoramento, critérios de 
seleção animal, construção de índices, subsídios para pesquisa, ensino e 
outras metanálises.  
 

Palavras Chaves: Estatística. Bovino de leite. Genética animal. Animais - 

Melhoramento genético. 
    

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 



 
 

  

ABSTRACT 

 
Finding a balance between animal production without animal welfare is still a 
challenge not for large animal product production chains. However, the search 
for innovations in Brazil seeks innovations in breeding systems for the best 
conditions of environment, health and animal feed, restrictive measures in the 
latter in search of the main suppliers of animal protein in the country. The 
objectives of this work were a systematic review of the welfare indicators in 
relation to the improvement of dairy cattle and later, produce a meta-analysis to 
carry out heritability programs of the main welfare indicators. Defined as search 
strategies, as performed in the identification data bases Web of science, 
Scopus, Scielo and Pubmed of the studies that returned 2168 studies, after 
going through the study, selection, eligibility and inclusion processes, 47 were 
select. Ninety were taken from the estimates of heritability analyzes used in the 
met line process, considering as characteristics indicative of well-being 
(Mastitis, Sole Ulcer, Digital Dermatitis, White Line Disease, Lameness, 
Somatic Cell Count and Interdigital Hyperplasia). A random effect model was 
used for the estimates, being all the execution estimates by the R program, 
through the Metafor package The estimates obtained through the combined 
statistics of studies for somatic cell count, mastitis, digital hyperplasia, white line 
disease, lameness, digital dermatitis and sole ulcer, presented values of low 
magnitude (0.10, 0.06, 0, 10, 0.04, 0.04, 0.09 and 0.06). Although few works 
are related to the meta-analysis of welfare indicators in dairy cattle in breeding 
programs, the results obtained in this study can be used in simulations of 
breeding programs, animal selection criteria, construction of indices, even more 
for research, teaching, and other meta-analyses. 
 
Keywords:  Statistic. Dairy cattle. Animal genetics. Animal - Genetical 
enhancement.  
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CAPÍTULO 1 - CONSIDERAÇÕES GERAIS 

 

1.1  Introdução 

 
A revisão sistemática é uma técnica que vem sendo utilizada por 

pesquisadores com a finalidade de apontar lacunas de conhecimento que precisam 

ser preenchidas, direcionando, então, a utilização de recursos para áreas em que 

são prioritárias a investigação científica. De modo geral, busca-se responder uma 

questão fundamental elaborada pelos autores. A revisão sistemática é uma pesquisa 

secundária, por utilizar resultados já publicados de vários estudos. 

Quando possível, os dados coletados na revisão sistemática são submetidos 

a uma metodologia específica, denominada metanálise, a qual se baseia na 

aplicação de procedimentos estatísticos já bem estabelecidos. A Metanálise tem 

como objetivo obter uma resposta única e confiável para o conjunto dos resultados 

sobre um mesmo tema (GIANNOTTI, 2004). Essas técnicas podem ser utilizadas no 

contexto do melhoramento genético animal para se obter, por exemplo, parâmetros 

genéticos que sirvam como referência para estudos de simulação ou ainda para o 

aumento do tamanho da amostra para obtenção de estimativas mais confiáveis para 

utilização em estudos futuros ou mesmo para tomada de decisões em programas de 

melhoramento genético animal. 

Especificamente no contexto do gado de leite, a revisão sistemática pode ser 

utilizada para estudo das características que têm sido utilizadas e seus respectivos 

parâmetros genéticos. A coleta dos parâmetros genéticos dos estudos também nos 

permite desenvolver a meta-análise para obtenção de parâmetros genéticos 

estimados com base nos diversos estudos selecionados, as quais, devido ao 

aumento do tamanho de amostra, tendem a ser mais confiáveis, podendo, portanto, 

ser utilizadas em trabalhos de simulação de dados, seleção de indivíduos e para 

tomada de decisões em programas de melhoramento genético animal.  

Dessa forma, o objetivo deste trabalho foi realizar uma revisão sistemática 

acerca dos indicadores de bem-estar utilizados em programas de melhoramento de 

gado de leite e seus respectivos parâmetros genéticos, e realizar uma meta-análise 

para estimação de herdabilidades para os principais indicadores de bem-estar 

animal encontrado. 
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1.2 Objetivo Geral 

 
Realizar um levantamento dos indicadores de bem-estar utilizados em 

programas de Melhoramento Genético Animal e sua forma de coleta em gado de 

leite no Brasil. 

1.2.1 Objetivo específico 

 
Obter estimativas de parâmetros genéticos (herdabilidades) para as 

características (Mastite, contagem de células somáticas, dermatite digital, úlcera de 

sola, hiperplasia interdigital, doença de linha branca e claudicação) por meio da 

técnica de meta-análise.  

1.3 Revisão de Literatura 

1.3.1 Revisão sistemática 
 

As avaliações realizadas em um conjunto de dados provenientes de vários 

estudos são compreendidas como um método de pesquisa denominada de revisão 

sistemática (BRASIL, 2014). Segundo a organização Cochrane, revisão sistemática 

de literatura é um estudo secundário que tem como objetivo reunir estudos 

semelhantes, publicados ou não, avaliando-os criticamente em sua metodologia e 

reunindo-os em uma análise estatística, a metanálise, quando isto é possível. Por 

resumir todos os estudos originais em um mesmo tema, as revisões sistemáticas 

são consideradas como evidência de alta qualidade. 

         Embora faça parte do grupo de revisões de literatura existentes, a revisão 

sistemática se difere das demais revisões tradicionais, por realizar uma descrição 

detalhada dos métodos e critérios utilizados para selecionar, avaliar, incluir ou 

excluir estudos, além de reduzir possíveis vieses por meio do uso de métodos 

explícitos para realizar uma pesquisa bibliográfica abrangente. Assim, em 

comparação com as revisões tradicionais, a revisão sistemática responde a uma 

questão de investigação bem definida, sendo caracterizada por ser 

metodologicamente abrangente, transparente e reaplicável (DONATO; DONATO, 

2019). 

        De acordo com a organização Cochrane, Higgins e Green (2011) e Galvão e 

Pereira (2014), uma revisão sistemática bem estruturada deve-se fixar em alguns 

passos importantes em sua elaboração conforme listado abaixo: 
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a) Formulação da pergunta - questões mal formuladas levam a decisões obscuras 

sobre o que deve ou não ser incluído na revisão. Assim uma pergunta bem 

formulada, onde são definidos população, intervenção, comparação, resultado, entre 

outros, é o passo inicial na realização da revisão sistemática. 

 b) Localização e seleção dos estudos - não existe uma única fonte de busca de 

estudos. Para identificar todos os estudos relevantes, utilizamos as bases de dados 

eletrônicas existentes da área, verificar as referências bibliográficas dos estudos 

relevantes, solicitar estudos de especialistas, e pesquisar manualmente algumas 

revistas e anais de congressos se for o caso. Para cada uma das fontes utilizadas 

deve ser detalhado o método utilizado. 

c)  Avaliação crítica dos estudos - são critérios para determinar a validade dos 

estudos selecionados e qual a probabilidade de suas conclusões estarem baseadas 

em dados viciados. Com a avaliação crítica determinamos quais são os estudos 

válidos que irão ser utilizados na revisão; e os que não preenchem os critérios de 

validade são citados e explicado o porquê de sua exclusão. 

d)  Coleta de dados - todas as variáveis estudadas devem ser observadas nos 

estudos e resumidas, além das características do método, população e resultados, 

que permitirão determinar a possibilidade de comparar ou não os estudos 

selecionados. 

e) Análise e apresentação dos dados - baseado na semelhança entre os estudos, 

estes serão agrupados para a meta-análise. Cada um desses agrupamentos deverá 

ser preestabelecido no projeto, assim como a forma de apresentação gráfica e 

numérica, para facilitar o entendimento do leitor. 

f) Interpretação dos dados - é determinada a força da evidência encontrada, a 

aplicabilidade dos resultados, informações sobre custo e a prática corrente que 

sejam relevantes, e determinados claramente os limites entre os benefícios e os 

riscos. 

g) Publicação dos dados - uma vez publicada a revisão sofrerá críticas e receberá 

sugestões que devem ser incorporadas às edições subsequentes, caracterizando 

uma publicação viva, e ainda ser atualizada cada vez que surjam novos estudos 

sobre o tema. 

          A revisão sistemática pode ser aplicada a qualquer área do conhecimento, 

porém seu uso está mais concentrado nas áreas da saúde (LOVATTO et al. 2007). 

Entretanto nos últimos anos, devido suas vantagens passou a ser implementada nas 



19  

  

demais áreas, porém, nas ciências agrárias seus relatos de uso ainda se 

apresentam em pequena quantidade. Uma das primeiras abordagens utilizadas foi 

descrita por pesquisadores australianos, que aplicaram a revisão sistemática para 

avaliar evidências do uso de antimicrobianos em animais (SARGEANT et al. 2006). 

De lá para cá os estudos se espalharam dentre as diversas cadeias da produção 

animal com pesquisas de revisões sistemáticas sobre: qualidade do leite 

(STRASSBURGER, 2019), sistemas silvipastoril (BENTO; SCHMITT FILHO; FAITA, 

2019), comportamento ingestivo de bovinos (GUIMARÃES, 2020), tecnologia para 

ambientes aviários (OLIVEIRA, 2021), entre outros. 

        Como os benefícios da revisão sistemática são muitos, pesquisas na área de 

melhoramento genético animal, por meio de revisões sistemáticas vêm crescendo de 

forma constante no decorrer dos últimos anos. Trabalhos relacionados a estudos 

genômicos e caracterização gênica apresentaram maior uso da técnica por 

pesquisadores, por exemplo, mapeamento quantitativo de loci de características em 

gado de leite (KHATKAR et al. 2004), estudos genômicos na prolificidade de cabras 

de leite (SOUZA, et al. 2018), Soares et al. (2020), por meio de uma revisão 

sistemática avaliaram a expressão diferencial de genes de bovinos de leite em 

estado de balanço energético negativo e cetose. 

         Direcionando sua pesquisa a saúde humana e animal Alvarenga et al. (2021), 

por meio de uma revisão sistemática, identificaram regiões genômicas e genes 

candidatos subjacentes a características comportamentais em bovinos de corte, 

leite, ovinos e suínos e sua relação com doenças em seres humanos. A revisão 

sistemática também foi utilizada por (BAYSSA et al. 2021), para avaliar a produção, 

reprodução e algumas características de adaptação de raças de gado Boran sob 

mudanças climáticas. 

1.3.2 Metanálise 

 
        Com o avanço das pesquisas científicas no Brasil e no mundo, todos os anos 

ocorre um aumento exponencial no número de artigos publicados em periódicos das 

mais diversas bases de dados existente, entretanto, o grande número de artigos 

sobre um mesmo tema levou a formação de informações distintas, fazendo-se 

necessário a aplicação de um estudo que tivesse como finalidade reunir esses 

resultados e gerar uma resposta única e confiável sobre determinado assunto, 

denominamos esse estudo como meta-análise (LOVATTO et al. 2007). 
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         Diante deste contexto, Rodrigues e Ziegelmann (2010) afirmou que a 

metanálise é um procedimento estatístico capaz de combinar os resultados de 

diferentes estudos e obter uma resposta única, uma estimativa que resume o todo, e 

que pode ser chamada de estimativa meta-analítica. Um dos objetivos da avaliação 

meta-analítica é extrair a informação adicional de dados preexistentes por meio da 

união de resultados de diversos trabalhos e pela aplicação de uma ou mais técnicas 

estatísticas (CANELLAS, 2015). Diferentes técnicas de análise estatística podem ser 

aplicadas, dependendo apenas da natureza dos dados e dos objetivos do estudo 

(SAUVANT et al. 2008). Contudo, a meta-análise exige disciplina em todo seu 

processo e na sistematização dos resultados, para que o resultado estimado seja 

totalmente confiável (LOVATTO et al. 2007). 

         Segundo Lovatto et al. (2007), a meta-análise iniciou nas ciências sociais, mais 

precisamente na área de educação, posteriormente se desenvolveu na medicina e 

hoje está sendo realizada em todas as áreas científicas. 

         As vantagens da meta-análise recentemente vêm sendo aproveitadas pelos 

pesquisadores na área do melhoramento genético animal para várias espécies e 

raças de animais domésticos. Por exemplo, Rubio et al. (2016), estudaram métodos 

de implementação da meta-análise para análises de associação utilizando três 

populações diferentes de suínos. Kaic et al. (2016), aplicaram meta-análise para 

estudar a composição de ácidos graxos em ovinos da raça mediterrânea, reunindo 

resultados de alguns artigos encontrados na literatura.  

         Van Den Berg, Boichard e Lund (2016), estudaram a meta-análise como uma 

aproximação para uma análise multi-característica entre várias raças de gado de 

leite.  

        Utilizando três raças de gado de leite e dados de sequências, Pausch et al. 

(2017) e Marete et al. (2018), utilizaram a meta-análise para detecção de QTLs 

(GWAS); Blaj et al. (2018), também utilizaram a meta-análise para GWAS mas 

utilizaram três populações diferentes de suínos.  Bouwman et al. (2018), utilizaram a 

meta-análise com sete populações de gado de corte para estudar a estrutura 

genética da característica estatura. Oliveira et al. (2018), utilizaram dados de vários 

trabalhos da literatura com a raça Nelore para realizar uma meta-análise para 

estimação de herdabilidades e correlações genéticas para várias características. A 

literatura científica também foi utilizada por Leroy (2014), para estimar coeficientes 
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de endogamia e por Bunning et al. (2019) para estimar os níveis de heterose para 

várias características em gado de corte.  

1.3.3 Indicadores de bem-estar em gado de leite e parâmetros genéticos 
associados 

 
         O bem-estar dos animais é determinado pela interação entre as características 

intrínsecas do animal e o seu ambiente de criação (BRITO et al. 2020). Os animais 

em sistemas de produção estão constantemente expostos a uma variedade de 

agentes estressores, sejam eles ambientais (calor, frio, chuva, granizo, vento, entre 

outros) ou por práticas de manejo (presença de humanos, ruídos, objetos estranhos, 

espaço restrito, entre outros, desta forma, o bem-estar e a produtividade dos animais 

dependerá da capacidade do indivíduo em enfrentar e reagir a esses desafios (HU et 

al. 2019). 

         A definição de indicadores de bem-estar depende em grande parte de uma 

compreensão clara dos mecanismos biológicos e emocionais por trás da 

variabilidade da característica fenotípica observada na resposta do animal a 

diferentes estímulos (BRITO et al. 2020).  

         À medida que a ciência do bem-estar animal avança, novos conceitos de 

indicadores de bem-estar são criados. Neste contexto, Marchant-Forde (2015), 

relatou que avaliações precisas do bem-estar devem ser compostas de 

componentes que descrevem e quantificam os estados celulares, físicos, fisiológicos 

/ bioquímicos e psicológicos, podendo incluir escalas de pontuação para indicadores 

adicionais de saúde e comportamento.  

         Entretanto, Pereira (2017), afirmou que as medidas de avaliação de bem-estar, 

basicamente se dividem em duas categorias. A primeira seria os indicadores diretos 

que estão relacionados ao ambiente, onde se descreve as características do sistema 

de produção e do manejo. Já a segunda está relacionada aos parâmetros animais, 

considerados indicadores indiretos, baseados em medidas de comportamento, 

saúde e fisiologia. 

         A bovinocultura de leite apresenta diversos indicadores de bem-estar animal 

dentro dos estados nutricionais, de conforto, sanitários e comportamentais (BROOM, 

1986). Em se tratando de uma cadeia de produção diária, os efeitos da ausência de 

bem-estar são constantes durante a vida de um indivíduo, pois sempre estarão 

submetidos a algum tipo de desconforto.  
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         Indicadores nutricionais têm como objetivo identificar a ocorrência de fome, 

sede e subnutrição animal (HAMMERSCHMIDT; MOLENTO, 2014). A fome 

prolongada pode ser apontada por meio do escore de condição corporal, itens 

presentes na alimentação e sua frequência de fornecimento. A sede pode ser 

observada por meio da observação de água fresca, limpa e sua disponibilidade ao 

animal. Já os indicadores de conforto são utilizados para identificar se o animal se 

encontra livre de desconforto físico e térmico, utilizando-se de informações 

baseadas no ambiente onde o animal habita, como por exemplo, presença de abrigo 

adequado à espécie, superfície confortável para descanso e limpa.  

           Os indicadores sanitários têm como finalidade a identificação de dor, doenças 

ou ferimentos nos animais por meio de diagnósticos de exame físico. O protocolo 

ainda inclui mensurações de comportamentos relacionados à dor, como 

arqueamento do dorso, claudicação e identificação de sinais de doença clínica 

possíveis de serem usados no campo. Por fim, os indicadores comportamentais são 

baseados no diagnóstico das possibilidades de execução do comportamento natural, 

nas informações referentes aos recursos presentes no ambiente e em observações 

comportamentais diretas (WELFARE QUALITY, 2009). 

         Buscando contribuir na diminuição dos impactos causados por efeitos 

maléficos no estado de bem-estar, o melhoramento genético animal por meio de 

suas técnicas visa encontrar saídas que possam minimizar tais efeitos. Dentre 

algumas alternativas, a seleção genética para melhorar o bem-estar animal foi 

pesquisada e implementada em bovinos nas últimas décadas (RODENBURG; 

TURNER, 2012; CANÁRIO et al. 2013).  

         Para realizar seleção genética de forma precisa, é necessário fazer o 

levantamento do máximo de informações referente a característica que deseja 

selecionar, por meio de históricos, análises, provas, parâmetros entre outros.  

         A estimação de parâmetros genéticos como herdabilidade é indispensável 

nesse processo. Uma vez possuindo esse parâmetro, os programas de 

melhoramento genéticos contarão com uma ferramenta imprescindível que facilitará 

e ajudará na seleção de animais resistentes/resilientes. Neste contexto, várias 

características indicadoras associadas ao bem-estar animal mostram-se ser 

hereditárias (Tabela 1). 
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Tabela 1 - Herdabilidades de características indicadoras de bem-estar animal em 

bovinos de leite. 

Características Raças Herdabilidades Referências 

Saúde do Úbere    

CCS¹ Holandesa 0,04 a 0,19 Romano et al. 2020 

   Chegini et al. 2019 

   Martins et al. 2011 

   Kadarmideen et al. 2001 

 Jersey 0,58 Dube et al. 2009 

Mastite Holandesa 0,01 a 0,06 Chegini et al. 2019 

   Yamaguchi et al. 2019 

   Abdelsayed et al. 2017 

Saúde do Casco    

Úlcera de Sola Holandesa 0,08 a 0,26 Shabalina et al. 2020 

   Perez-Cabral, 2015 

   Oberbauer et al. 2013                       

Sola Crescida  0,20 Ring et al. 2018 

Claudicação  0,02 Abdelsayed et al. 2017 

Condição Corporal    

ECC² Holandesa 0,02 a 0,38 Kadarmideen, 2004      

   Berry et al. 2002 

   Veer Kamp, 2001 

¹CCS: Contagem de células somáticas; ²ECC: Escore de Condição Corporal.   

Fonte: Elaborado pelo próprio autor  

         Há grande variabilidade na resposta dos animais aos fatores de estresse 

(TURNER et al. 2018). Portanto, a avaliação do bem-estar é necessária para 

identificar os animais mais resistentes e saudáveis para fins de reprodução, bem 

como para desenvolver estratégias de mitigação para minimizar ou eliminar os 

problemas de bem-estar (BRITO et al. 2020). 
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CAPÍTULO 2 - REVISÃO SISTEMÁTICA E METANÁLISE DE PARÂMETROS 
GENÉTICOS PARA INDICADORES DE BEM-ESTAR ANIMAL EM BOVINOS DE 
LEITE. 

 

Resumo 
 
Encontrar um ponto de equilíbrio entre a produção animal sem prejudicar o bem-
estar dos indivíduos, ainda é um desafio no cotidiano das grandes cadeias de 
produção de produtos de origem animal. Entretanto, a busca por inovações nos 
sistemas de criação visando melhores condições de ambiente, saúde e alimentação 
animal, cresceu nas últimas décadas em virtude de medidas restritivas impostas 
pelos principais compradores de proteína animal do Brasil. Os objetivos deste 
trabalho foram realizar uma revisão sistemática acerca dos indicadores de bem-estar 
utilizados em programas de melhoramento de gado de leite e, posteriormente, 
produzir uma metanálise para estimação de herdabilidades dos principais 
indicadores de bem-estar. Definidas as estratégias de busca, as pesquisas 
realizadas nas bases de dados Web of science, Scopus, Scielo e Pubmed 
retornaram 2168 estudos dos quais, após passarem pelos processos de 
identificação, seleção, elegibilidade e inclusão, 47 estudos foram selecionados. 
Retiradas dos artigos selecionados, 90 estimativas de herdabilidades foram 
utilizadas no processo de metanálise considerando as características indicadoras de 
bem-estar (Mastite, Úlcera de sola, Dermatite Digital, Doença de linha Branca, 
Claudicação, Contagem de Células somáticas e Hiperplasia Interdigital). Utilizou-se 
para as estimações um modelo de efeito aleatório, sendo todas as análises 
realizadas pelo programa R, por meio do pacote Metafor. As estimativas obtidas 
através da estatística combinada de estudos para contagem de células somáticas, 
mastite, hiperplasia digital, doença de linha branca, claudicação, dermatite digital e 
úlcera de sola, apresentaram valores de baixa magnitude (0,10, 0,06, 0,10, 0,04, 
0,04, 0,09 e 0,06). Embora existam poucos trabalhos relacionados a metanálise de 
indicadores de bem-estar em bovinos de leite em programas de melhoramento 
genético, os dados obtidos neste estudo poderão ser utilizados em simulações de 
dados pelos programas de melhoramento, critérios de seleção animal, construção de 
índices, subsídios para pesquisa, ensino e outras metanálises.  
 

Palavras Chaves: Estatística. Gado leiteiro. Genética. Melhoramento genético. 
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2.1 Introdução 

  

         Dentre os setores produtivos no Brasil, o agronegócio vem contribuindo 

expressivamente para a economia do país. Segundo a confederação de agricultura e 

pecuária do Brasil (CNA, 2021), em 2020 a soma dos bens e serviços do 

agronegócio representou cerca de 27% do PIB nacional, e somente na pecuária o 

valor bruto de produção chegou a R$602,3 bilhões de reais. Entretanto o 

crescimento de algumas cadeias nos últimos anos vem chamando a atenção, como 

exemplo, a produção de leite que cresceu constantemente nos últimos anos, 

saltando de 19,7 bilhões de litros em 2000 para 35,4 bilhões em 2020 (CNA, 2021). 

O leite no país está entre os produtos mais importantes da agropecuária, sendo 

essencial na geração de emprego e renda para a população. Esses dados nos 

mostram que a produção de leite no Brasil tem grande potencial para crescer, 

atender o mercado interno, e entrar para a lista de produtos exportados, contribuindo 

para a economia do país.     

         Entretanto, para que o Brasil possa ter sucesso no abastecimento dos 

mercados interno e externo é importante que atenda a todas as exigências impostas 

por esses. No contexto do mercado interno, a população tem tomado maior 

consciência sobre os sistemas de produção e questões inerentes ao bem-estar dos 

animais, se recusando a consumir produtos oriundos de sistemas de produção que 

não atendam a alguns fatores relacionados ao bem-estar. No mercado externo, a 

questão do bem-estar já vem sendo utilizada como uma barreira comercial, 

juntamente com algumas exigências já em prática relacionadas principalmente à 

sanidade e à produção sustentável. 

         Assim, a melhoria das condições de bem-estar nos sistemas de produção de 

leite é fundamental para que a cultura realize todo o potencial de crescimento e 

consiga, rapidamente, abastecer as demandas do mercado interno e a se projetar no 

mercado externo. A estrutura e as ações criadas no sistema de produção para o 

aumento do bem-estar dos animais terão como consequências diretas uma 

produção mais sustentável, com indivíduos mais produtivos, com maior longevidade 

e uma grande aceitação pelos mercados externos que verão as práticas de bem-

estar instaladas como um bônus. Esse cenário permitiria um aumento de renda 

considerável para produtores de leite bem como uma contribuição maior para o PIB 

brasileiro pelo agronegócio.  
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         Dos pilares da produção animal, o melhoramento genético pode contribuir com 

a melhoria das condições de bem-estar nos sistemas de produção por meio da 

seleção e planejamento de acasalamentos para indivíduos mais resilientes (menos 

suscetíveis a fatores estressores do sistema produtivo). Para que a seleção e os 

acasalamentos sejam possíveis de serem planejados e realizados é necessário a 

produção de avaliações genéticas e estimativas de parâmetros genéticos 

(herdabilidades) para as características indicadoras de bem-estar animal, como 

aquelas associadas ao comportamento, saúde, fisiologia e condições emocionais.  

         As estimativas desses parâmetros precisam ser produzidas com qualidade, o 

que, de modo geral, só acontece com grande número de amostras coletadas. No 

sentido de aumentar o tamanho amostral, uma alternativa encontrada por 

pesquisadores é o uso de aplicação de técnicas estatísticas conhecidas como 

metanálise, onde somente informações de resultados publicados e não os dados 

individuais estão disponíveis (KHATKAR et al. 2004). 

          Assim, o objetivo deste trabalho foi realizar uma revisão sistemática acerca dos 

indicadores de bem-estar utilizados em programas de melhoramento de gado de 

leite e seus respectivos parâmetros genéticos, e realizar uma meta-análise para 

estimação de herdabilidades dos principais indicadores de bem-estar animal 

encontrado. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://www.zotero.org/google-docs/?pWpVyn
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2.2 Metodologia 

2.2.1 Definição da pergunta de pesquisa  
 

         A pergunta da revisão foi definida no formato de estratégia POT:  population 

(população) (P), outcome (resultado) (O) e type of study/methodology (tipo de 

estudo/metodologia) (T). 

         Para verificar a frequência de estudos sobre características de bem-estar no 

melhoramento de gado de leite, consideramos como população (P) bovinos leiteiros 

de qualquer raça, em produção, sob qualquer faixa de idade, país, sistema de 

produção ou ambiente de manejo. Para esse estudo, consideramos como resultado 

(O) indicadores de bem-estar sendo utilizados em programas de melhoramento de 

gado de leite, juntamente com suas herdabilidades estimadas. As características 

indicadoras (Mastite, úlcera de sola, doença de linha branca, hiperplasia interdigital, 

claudicação, contagem de células somáticas e dermatite digital) foram consideradas 

para o trabalho quando presentes em bancos de dados compilados com o objetivo 

de serem explicitamente utilizados em estudos de melhoramento genético animal. 

Os parâmetros genéticos foram considerados quando estimados por meio de 

modelo animal com as metodologias REML ou Bayesiana (T).  

2.2.2 Estratégia de busca na literatura  
 

         Os dados foram coletados da literatura das seguintes bases de dados 

eletrônicas: Scopus, Web of Science, Scielo e Pubmed. A busca realizada em mais 

de uma base evita possíveis vieses de publicação por capturar literatura que não 

estão referenciadas em uma ou mais bases.  

          As palavras-chaves utilizadas para a pesquisa foram formuladas na língua 

inglesa para alcançar o maior número de artigos publicados, sendo elas divididas em 

quatro grupos:  grupo bem-estar (welfare, behavior, indicator trait, health trait, 

emotion), grupo gado de leite (dairy cattle, milk, cow), grupo melhoramento animal 

(animal breeding, genomic, genetic, heritab, genetic parameter, genetic correlation, 

genomic correlation, breeding) e grupo estatística (estimat, predict).  

         A estratégia de busca foi definida para que, obrigatoriamente, todos os grupos 

estejam presentes com pelo menos um termo de busca. Sendo assim, a busca foi 

realizada, em todas as bases, com a seguinte forma geral: (grupo “bem-estar”) AND 
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(grupo “melhoramento animal”) AND (grupo “gado de leite”) AND (grupo 

“estatística”).  

         O operador AND é usado para criar a necessidade do aparecimento 

simultâneo de todos os grupos na busca. Dentro dos grupos, o operador OR foi 

utilizado para garantir pelo menos uma ocorrência dos termos de busca do grupo. 

Por exemplo, o grupo “bem-estar” será descrito como: (welfare OR behavior OR 

“indicator trait*” OR “health trait*” OR emotion*). 

2.2.3 Seleção dos artigos 
 

         Inicialmente, os artigos foram avaliados e selecionados utilizando o título e o 

resumo. Para que os artigos fossem selecionados, os mesmos continham 

informações de, pelo menos, uma característica indicadora de bem-estar utilizada 

para estudo genético e/ou algum parâmetro genético associado estimado pelos 

métodos REML ou Bayesiano (critérios de elegibilidade). Nessa primeira etapa 

excluíram-se os artigos que não cumpriam nenhum dos critérios, e os selecionados 

eram armazenados e organizados com o auxílio do software de gerenciamento de 

referências zotero (ZOTERO, 2020).  

        Os artigos remanescentes da primeira etapa, seguiam para a segunda etapa, 

em que a leitura dos artigos completos e a verificação dos critérios de elegibilidade 

foi realizada. Todo esse processo de seleção dos artigos foi realizado por dois 

avaliadores. 

2.2.4 Extração de dados 
 

         A etapa da extração dos dados foi executada por dois avaliadores, evitando a 

preferência de seleção por apenas um integrante, eliminando o risco de viés de 

aferição. Dentro de cada estudo selecionado, os dados extraídos foram: raça 

produtora de leite, características indicadoras de bem-estar animal, país do estudo, 

ano de publicação do artigo, herdabilidade e correlação genética encontrada para as 

características indicadoras avaliadas, metodologia aplicada e respectivos erros-

padrões dos parâmetros genéticos.   

         A coleta dos dados e a organização das informações foram realizadas ao 

mesmo tempo, tendo como auxílio para o armazenamento do banco de dados o uso 

de planilhas eletrônicas, facilitando posteriormente a realização da meta-análise. 
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2.2.5 Análise dos dados 

2.2.5.1 Análise de viés de publicação 

 

         Os dados foram dispostos em uma análise gráfica de funil, que avalia a 

distribuição dos efeitos estimados contra o tamanho da amostra.  

        Caso a quantidade de material selecionado da literatura fosse pequena, a 

análise de viés era realizada pelo gráfico quantil-quantil, que plota cada estimativa 

padronizada contra o valor observado na distribuição normal padronizada. O gráfico 

de funil baseia-se no fato das estimativas mais precisas estarem associadas a 

estudos com tamanho amostral maior, assim, os resultados dos estudos com 

tamanho amostral pequeno ficavam plotados na parte inferior do gráfico 

(GIANNOTTI, 2004).  

         Giannotti (2004) afirmou que caso não exista o vício de publicação, a 

dispersão dos pontos formará a imagem de um funil invertido e simétrico, e Egger e 

Smith, (1998) alegaram que se a distribuição dos pontos formar um funil assimétrico 

no gráfico pode significar que há a influência dos trabalhos coletados. 

2.2.6 Metanálise 

2.2.6.1 Modelos estatísticos 
 

         Após realização de análises exploratórias para identificação de outliers (Anexo 

1), o seguinte modelo aleatório foi aplicado:   

              

ℎ̂𝑖 
2 = h² + 𝑠𝑖  + 𝑒𝑖𝑗 

 

Em que: 

ℎ̂𝑖
2 = Herdabilidade estimada no i-ésimo estudo; 

h² = valor paramétrico da herdabilidade; 

𝑠𝑖  = efeito aleatório do i-ésimo estudo (𝑆𝑖   𝑖𝑛𝑑𝑒𝑝. ~   𝑁 (0, 𝜏2)); 

𝑒𝑖𝑗= erro aleatório (𝑒𝑖  𝑖𝑛𝑑𝑒𝑝. ~   𝑁 (0, 𝑠𝑖
2)); 
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2.2.7 Estimativas de parâmetros genéticos (Herdabilidades) 
 

          Informações do erro-padrão associadas ás herdabilidades são essenciais em 

estudos desse tipo, pois serão utilizadas na obtenção das estimativas combinadas 

pela metodologia da meta-análise. O inverso dos erros-padrões foi utilizado neste 

estudo como valores de ponderação para a obtenção das estimativas por meta-

análise (HEDGES; VEVEA, 1998).  

Desta forma, a estimativa combinada das herdabilidades, foram encontradas 

a partir da equação: 

 

𝜏̂2 =  ∑  

𝑘

𝑖=𝑙

𝑤𝑖
∗𝑡𝑖

2/ ∑ 𝑤𝑖
∗

𝑘

𝑖=𝑙

 

 
 

Em que a ponderação é 𝑤𝑖
∗ = 1/(𝑆𝑖

2 + 𝜏̂2); 

𝑡𝑖
2
= Parâmetro encontrado na literatura;  

𝑘 = Número de trabalhos utilizados nos estudos;      

O desvio padrão combinado, associado a 𝜏̂2, foi estimado através de: 

 

𝑆+ = √1/ ∑(1/𝑤𝑖
∗

𝑘

𝑖=𝑙

) 

 

         Ao trabalhar com um modelo de efeito aleatório, ou utilizamos o 𝑤𝑖 sendo: 

(𝑤𝑖 = 1/𝑆𝑖
2), ao invés de 𝑤𝑖

∗, no modelo de efeito fixo (GIANNOTTI, 2004). 

        Todas as análises foram realizadas utilizando-se o pacote metafor 

(VIECHTBAUER, 2010) do software R (R CORE TEAM, 2019). Para facilitar os 

trabalhos com o software R, foi utilizado também a interface RStudio (RSTUDIO 

TEAM, 2019). 

 
 
 
 

https://www.zotero.org/google-docs/?LSj32F
https://www.zotero.org/google-docs/?qUYqNi
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2.3 Resultados e Discussão 

 
Por meio de buscas nas bases de dados (Web of science, scopus, pubmed e 

scielo), identificaram-se 2168 publicações e após passarem em todas as etapas 

foram selecionados 47 estudos (Figura 1). Destes, 90 estimativas de herdabilidades 

foram extraídas para realização da metanálise, sendo, 25 herdabilidades para 

característica mastite, 17 para contagem de células somáticas, 12 para claudicação, 

11 para úlcera de sola, 9 para doença de linha branca, 7 para hiperplasia interdigital 

e 9 herdabilidades para dermatite digital.  

Figura 1- Fluxograma do processo de seleção dos estudos primários realizados 
neste estudo. 

 
 

Fonte: Fluxograma do processo de seleção dos estudos primários adaptado do Preferred 
Reporting Items for Systematic Reviews and Meta-analyses (PRISMA), traduzido por 

Galvão, Pansani e Harrad (2015). 
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A Tabela 2 apresenta as estatísticas descritivas acerca da heterogeneidade e 

seus respectivos intervalos de confiança encontrados pela utilização do modelo 

aleatório. As características indicadoras de bem-estar, mastite, úlcera de sola e 

doença de linha branca, apresentaram os valores de I^2 e H^2 altos. Por outro lado, 

as características, contagem de células somáticas e hiperplasia interdigital 

apresentaram índices moderados e dermatite digital e claudicação valores mais 

baixos. Os altos valores de I^2 e H^2, indicam alta variabilidade dos valores 

paramétricos das herdabilidades coletadas em cada estudo. 

 

Tabela 2 - Estimativas da quantidade total de heterogeneidade (tau^2), raiz 

quadrada da estimativa de heterogeneidade total (tau), porcentagem da variabilidade 

total devido à heterogeneidade (I^2 %), variabilidade total dividido pela variância 

dentro do estudo (H^2) com seus respectivos intervalos de confiança a 95% de 

probabilidade, desvio padrão (DP) e teste de heterogeneidade (Q) do modelo 

aleatório para as principais características indicadoras de bem-estar animal com a 

utilização do grupo bem-estar animal. 

Características 

Estatísticas 

     TAU^2                TAU                   I^2 (%)                 H^2                  DP             Q 
                                                                                                                             p - valor 

CCS 
0,0005 

0,0000 –0,0147 
0,0227 

0,0000 – 0,1211 
50,84 

0,0000 – 96,7199 
2,03 

1,0000 – 30,4868 
0,0009 0,1085 

Mastite 
0,0012 

0,0004 – 0,0659 
0,0351 

0,0198 – 0,2568 
96,62 

90,1129 – 99,934        
29,61 

10,1142 - 1529,569 
0,0010 < ,0001 

Doença de 
Linha branca 

0,0006 
0,0002 – 0,0454 

0,0239 
0,0138 – 0,2131 

75,03 
49,8604 – 99,582 

4,01 
1,9944 – 239,2196 

0,0005 0,0024 

 
Úlcera de Sola 

 

0,0021 
0,0007 – 0,0139 

0,0456 
0,0264 – 0,1180 

94,81 
85,9241 – 99,187 

19,25 
7,1044 – 123,0207 

0,0015 < ,0001 

Claudicação 
 

0,0000 
0,0000 – 0,0052 

0,0000 
0,0000 – 0,0720 

0,00 
0,0000 – 99,2726 

1,00 
1,0000 – 137,4687 

0,0000 0,1652 

Dermatite 
Digital 

 

0,0000 
0,0000 – 0,0174 

0,0015 
0,0000 – 0,1319 

0,18 
0,0000 – 93,2428 

1,00 
1,0000 – 14,7991 

0,0007 0,4676 

Hiperplasia 
Interdigital 

 

0,0003 
0,0000 – 0,0132 

0,0172 
0,0000 – 0,1151 

47,30 
0,0000 – 97,5593 

1,90 
1,0000 – 40,9719 

0,0005 0,1114 

CCS: Contagem de células somáticas.  
Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Pela análise, percebe-se que os intervalos de confiança para H^2 são sempre 

longos, indicando uma menor precisão dessa estatística na medição da importância 

relativa da variação entre estudos em comparação com a variação amostral. Os 

intervalos de confiança longos devem ser consequência do tamanho pequeno da 

amostra utilizada. Para as características mastite e úlcera de sola, os intervalos para 

I^2 são curtos, permitindo concluir que a variação encontrada entre as 

herdabilidades devido à heterogeneidade entre estudos é importante nesses casos. 

Para a doença da linha branca, o intervalo de confiança para I^2 é curto e para H^2 

é longo, entretanto, verifica-se que o teste de heterogeneidade foi significativo, 

indicando a considerável influência das diferenças metodológicas e amostrais entre 

estudos para a explicação da variação total. De acordo com o teste para a existência 

de heterogeneidade entre estudos, somente as características mastite, doença da 

linha branca e úlcera de sola apresentaram resultados significativos (p<0,005). Uma 

possibilidade é que esses resultados estejam sob influência do tamanho da amostra 

utilizada, nesses casos, como no presente estudo, em que a amostra é pequena, as 

estimativas de I^2 e H^2 podem não ser acuradas. 

Buscando aumentar o tamanho da amostra para verificar sua influência nos 

resultados das estatísticas apresentadas na Tabela 2, realizou-se uma nova busca 

na literatura sem levar em consideração o grupo do bem-estar animal (como 

explicado na seção Material e Métodos). Pode-se observar na Tabela 3 os valores 

referentes a I^2 e H^2.  Para todas as características apresentaram-se altos, 

diferente dos valores encontrados na Tabela 2, com o aumento no número de 

estudos nota-se a detecção da variabilidade entre estudos (teste Q) para 

características em que o resultado não havia sido significativo na primeira busca 

(Tabela 2). Entre todas as características indicadoras de bem-estar, a característica 

hiperplasia interdigital chama a atenção por ser a responsável pelos maiores valores 

em ambas as estatísticas (95,17% para I^2 e 20,71 para H^2).  

Quando comparamos os intervalos de confiança dos estudos (tabela 2 e 3) 

para as estatísticas I^2 e H^2, percebe-se que houve a diminuição em todas as 

características indicadoras, entretanto, ainda são considerados intervalos de alta 

magnitude. 
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Tabela 3 –  Estimativas da quantidade total de heterogeneidade (tau^2), raiz 

quadrada da estimativa de heterogeneidade total (tau), porcentagem da variabilidade 

total devido à heterogeneidade (I^2 %), variabilidade total dividido pela variância 

dentro do estudo (H^2) com seus respectivos intervalos de confiança a 95% de 

probabilidade, desvio padrão (DP) e teste de heterogeneidade (Q) do modelo 

aleatório para as principais características indicadoras sem a utilização do grupo 

bem-estar animal. 

Características 

Estatísticas 

     TAU^2                TAU                   I^2 (%)                 H^2                  DP             Q 
                                                                                                                             p - valor 

CCS 
0,0007 

0,0002 –0,0024 
0,0269 

0,0135 – 0,0485 
72,53 

39,986 – 89,5628 
3,64 

1,6663 – 9,5811 
0,0004 0,0003 

Mastite 0,0009 
0,0005 – 0,0024 

0,0295 
0,0227 – 0,0492 

87,54 
80,6655 – 95,139        

8,03 
5,1721 - 20,5757 

0,0003 < ,0001 

Doença de 
Linha branca 

0,0007 
0,0002 – 0,0154 

0,0262 
0,0157 – 0,1240 

77,12 
54,7300 – 98,693 

4,37 
2,2090 – 76,5187 

0,0005 0,0005 

 
Úlcera de Sola 

 

0,0013 
0,0005 – 0,0042 

0,0357 
0,0220 – 0,0652 

91,01 
79,4135 – 97,117 

11,12 
4,8576 – 34,6887 

0,0015 < ,0001 

Claudicação 
 

0,0005 
0,0001 – 0,0018 

0,0215 
0,0104 – 0,0419 

79,03 
47,0386 – 93,498 

4,77 
1,8882 – 15,3803 

0,0003 <,0001 

Dermatite 
Digital 

 

0,0007 
0,0001 – 0,0051 

0,0271 
0,0085 – 0,0713 

65,13 
15,5706 – 92,807 

2,87 
1,1844 – 13,9027 

0,0007 0,0090 

Hiperplasia 
Interdigital 

 

0,0042 
0,0015 – 0,0237 

0,0648 
0,0386 – 0,1538 

95,17 
87,5078 – 99,108 

20,71 
8,0050 – 112,1756 

0,0027 <,0001 

CCS: Contagem de células somáticas.  
Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

 

Uma visão geral da precisão das estimativas de herdabilidade utilizadas e sua 

contribuição para a estimativa de meta-análise podem ser verificadas na Figura 2. 

Para a característica dermatite digital, o estudo de Onyiro, (2008) é o que 

apresentou menor precisão e, portanto, aquele com menor contribuição na 

estimativa de meta-análise, enquanto que o estudo de Van der Waaij, 2005 foi 

aquele com a maior contribuição. Percebe-se que a estimativa de herdabilidade 

produzida pela meta-análise possui um intervalo de confiança menor do que 

qualquer estudo isoladamente, sendo, portanto, uma estimativa mais confiável para 

a característica.  
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Comparando os estudos para a característica dermatite digital, utilizando o 

formato de busca, sem o grupo bem-estar animal. Na Figura 3 encontra-se novas 

contribuições dos estudos pela estratégia de busca que não considerou a palavra-

chave de bem-estar. O estudo de Onyiro, (2008) ainda continua representando o 

estudo de menor contribuição para estimativa de herdabilidade, seu intervalo de 

confiança longo implica em uma menor confiabilidade da estimativa. Os novos 

estudos que apresentaram maior contribuição são as estimativas encontradas por 

Weber et al., (2005) e Croé et al., (2016), ambos apresentaram estimativas 

diferentes (0,07 e 0,05), entretanto, obtiveram os menores intervalos de confiança, 

contribuindo com maior peso para a estimativa obtida. 

Figura 2 - Gráfico de floresta da estimativa de herdabilidade para a característica 
indicadora de bem-estar dermatite digital com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 3 - Gráfico de floresta da estimativa de herdabilidade para a característica 
indicadora de bem-estar, dermatite digital sem a inclusão do grupo de bem-estar. 

 
Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Para verificar a presença de viés de publicação, gráficos de funil foram 

construídos. Na Figura 4, pode-se observar o gráfico de funil para a característica 

úlcera de sola. A distribuição dos pontos apresenta-se fora da área do funil, 

indicando a presença de viés de publicação.  

Quando a amostra é pequena Wang e Bushman (1999) sugerem o uso do 

gráfico quantil-quantil, e afirmam que a não presença de viés de publicação 

acontece quando os pontos formam uma reta partindo da origem e que a maioria 

deles estejam alinhados (Figura 6). 

 Ao compararmos os novos gráficos para verificação de viés de publicação 

por meio do novo formato de busca (sem o grupo bem-estar), pode-se observar que 

há poucas mudanças no formato do gráfico de funil, quando comparado as mesmas 

características (Figura 5), o gráfico de funil para a característica úlcera de sola 

apresenta pontos fora da área do funil, indicando a presença de viés de publicação. 

Nos dois casos temos poucos pontos (estudos) a serem incluídos no gráfico, 

entretanto, o tamanho da amostra de cada estudo é relativamente grande, causando 

a concentração dos pontos na parte superior do funil invertido.  

Por outro lado, quando comparamos os gráficos de quantil-quantil (que será 

adotado como padrão para a análise de viés), nota-se pouca diferença na 

distribuição dos pontos, sendo possível afirmar que não há viés de publicação pois 

os pontos mantêm-se dentro da margem esperada (Figura 7). Para todas as 

características, a análises dos gráficos quantil-quantil (apêndice 4) apontam para a 
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não existência de viés de publicação. Os gráficos de funil, floresta e quantil-quantil 

para todas as características podem ser vistos nos apêndices 2 ,3 e 4. Em todos os 

casos em que os vieses de publicação estão presentes, as interpretações e 

conclusões devem ser realizadas com cuidado. 

Figura 4 - Gráfico de funil da estimativa de herdabilidade para a característica 
indicadora de bem-estar úlcera de sola com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

 

Figura 5 - Gráfico de funil da estimativa de herdabilidade para a característica 
indicadora de bem-estar úlcera de sola, sem a inclusão do grupo de bem-estar. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 6 - Gráfico de quantil-quantil da estimativa de herdabilidade para a 
característica indicadora de bem-estar úlcera de sola com a inclusão do grupo bem-

estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 7 - Gráfico de quantil-quantil da estimativa de herdabilidade para a 
característica indicadora de bem-estar úlcera de sola, sem a inclusão do grupo bem-

estar. 

 

       

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Na Tabela 4 são mostradas as estimativas de herdabilidades produzidas por 

meta-análise, com seus respectivos erros-padrões e intervalo de confiança a 95% de 

probabilidade. Verifica-se, que os valores estimados para características indicadoras 

de bem-estar animal apresentaram baixas herdabilidades e erros-padrões 

relativamente baixos. Nota-se, ao mesmo tempo, que os intervalos de confiança não 

são longos. 

 

Tabela 4. Estimativas das herdabilidades por meta-análise, erro-padrão e 

Intervalo de confiança a 95% de probabilidade (IC - 95%), para características 

indicadoras de bem-estar animal. 

     Características            Herdabilidade          Erro-padrão                IC - 95% 

       Indicadoras                  Estimada  

     CCS                                     0,11                       0,0166                 0,0805 - 0,1457                                           

     Mastite                                 0,05                       0,0177                 0,0202 - 0,0895  

     Dermatite Digital                  0,11                       0,0144                 0,0852 - 0,1417 

     Úlcera de sola                      0,06                      0,0197                 0,0293 - 0,1064 

     Doença de Linha Branca     0,04                       0,0123                 0,0185 - 0,0667 

     Hiperplasia Interdigital         0,12                       0,0127                 0,1030 - 0,1527 

     Claudicação                         0,02                       0,0032                 0,0158 - 0,0282                                                   

CCS - Contagem de células somáticas. 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

 

           As características indicadoras de bem-estar animal, contagem de 

células somáticas (CCS), dermatite digital e hiperplasia interdigital, apresentaram 

estimativas de herdabilidades (0,11, 0,11 e 0,12).  

Quando comparamos as herdabilidades com aquelas obtidas na segunda 

estratégia de busca (Tabela 5), observa-se que houveram algumas alterações de 

valores, além disso, com o aumento do número de trabalhos incluídos na 

metanálise, a precisão das novas estimativas foi maior, como pode ser observado 

pelos comprimentos dos intervalos de confiança. Em contrapartida, as 

características hiperplasia interdigital e claudicação apresentaram intervalos de 

confiança maiores quando comparados com seus valores antes da nova busca. O 

aumento do tamanho amostral não foi o suficiente para encurtar o intervalo de 
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confiança destas características, uma vez que a quantidade de estudos incluídos foi 

baixa (7 estudos para hiperplasia e 12 estudos para claudicação).  

 

Tabela 5. Estimativas das herdabilidades por meta-análise, erro-padrão e Intervalo 

de confiança a 95% de probabilidade (IC - 95%), para características indicadoras 
sem a utilização do grupo bem-estar animal. 

     Características            Herdabilidade          Erro-padrão                IC - 95% 

       Indicadoras                  Estimada  

     CCS                                     0,10                       0,0088                0,0863 - 0,1209                                           

     Mastite                                 0,06                       0,0065                0,0482 - 0,0738  

     Dermatite Digital                  0,09                       0,0127                0,0664 - 0,1160 

     Úlcera de sola                      0,06                      0,0119                 0,0370 - 0,0836 

     Doença de Linha Branca     0,04                       0,0110                 0,0272 - 0,0703 

     Hiperplasia Interdigital         0,10                       0,0258                 0,0583 - 0,1594 

     Claudicação                         0,04                       0,0075                 0,0271 - 0,0564                                                   

CCS - Contagem de células somáticas. 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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2.4 Considerações  

 
         Na área do Melhoramento Genético Animal, as estimativas obtidas pelo 

processo de revisão sistemática/meta-análise podem ser úteis em algumas 

situações. 

         Primeiramente, na área do ensino, as estimativas médias dos parâmetros 

genéticos darão aos alunos um referencial importante. Embora o entendimento de 

que os parâmetros genéticos podem variar para uma mesma característica em 

populações diferentes seja importante, para início de aprendizado, um valor 

referencial é importante para simplificar o raciocínio e permitir o foco e entendimento 

em outros conceitos sem a complicação adicional da possível variação entre 

diferentes populações. Os estudos para características indicadoras de bem-estar em 

gado de leite ainda são poucos e o conceito de bem-estar é multifatorial e complexo. 

Estudou-se aqui características indicadores que estão relacionadas à saúde dos 

animais, mas a definição de bem-estar animal deve também levar em consideração 

características comportamentais, emocionais, fisiológicas e as interações entre elas. 

A análise de todos esses aspectos e a própria definição de um estado de bem-estar 

pode ser desafiador aos alunos em início de aprendizado e, nesse sentido, as 

estimativas referenciais da meta-análise facilitam o entendimento, retirando da 

equação uma possível fonte de complexidade. 

          As estimativas únicas também podem ser utilizadas por profissionais atuando 

em empreendimentos agropecuários que não tem como finalidade principal o 

melhoramento genético animal, mas realizam o ciclo completo. Decisões de 

descarte podem ser tomadas com base em parâmetros genéticos como 

herdabilidade e repetibilidade. Um valor referencial para a população tornaria a 

explicação do processo mais simples para outros técnicos e proporcionaria um 

processo de decisão rápido e suficientemente acurado para os fins do 

empreendimento, sem a necessidade de trabalho com grande volume de dados e 

softwares especializados (que podem exigir a contratação de terceiros). 

          Nos programas de Melhoramento Genético Animal em fase de implantação ou 

de início de trabalho com características como o bem-estar por exemplo, os dados 

para estimativas de parâmetros genéticos e predição de DEPs e valores genéticos 

aditivos estimados são escassos e insuficientes para a obtenção de acurácias altas 

para os processos de seleção e tomadas de decisão. Assim, os resultados da 
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metanálise podem ser uma opção viável para os primeiros passos no processo de 

incremento genético da característica. Se o programa de melhoramento pretende 

trabalhar com bem-estar, muitas características novas deverão ser medidas para 

que se possa, por exemplo, definir um índice de bem-estar para o processo de 

seleção ou para definição de acasalamentos direcionados. Dessa forma, o início dos 

trabalhos, nos primeiros anos, o programa poderia fazer uso de estimativas de 

parâmetros gerados por meta-análise, antes de começar a predizer os parâmetros 

de sua própria população com acurácias mais altas do que aquelas fornecidas por 

meta-análise. 

Na área da pesquisa, os parâmetros obtidos pela meta-análise podem ser 

muito úteis para desenvolvimento e aplicação de simulações para testes de 

metodologias e estratégias dentro de programas de melhoramento. Também podem 

servir para outros trabalhos em que o objetivo não é a estimação de parâmetros 

genéticos, mas esses são necessários durante o processo. 

A meta-análise também favorece o desenvolvimento e manutenção de um 

banco de dados de parâmetros genéticos para diversas características e 

populações. Esse banco poderia ser atualizado “em tempo real” à medida que novos 

estudos surgirem na literatura, em processo semelhante ao utilizado pelos serviços 

1(QTLDB) e Animal CorrDB. 

Assume-se aqui, uma vez que a literatura demonstra a utilização dessas 

características como indicadoras de bem-estar, que existe alguma correlação entre 

essas e o estado geral de bem-estar dos indivíduos das populações estudadas. 

Assim, a seleção para as características indicadoras resultaria em incrementos 

genéticos para a característica multifatorial “bem-estar”. Também vale a pena citar 

que os trabalhos de seleção e acasalamentos com as características indicadoras 

têm sido, atualmente, no sentido de se encontrar indivíduos resilientes. A ideia 

básica fundamentando essa estratégia é a de que indivíduos que continuam 

produzindo sobre condições desafiadoras não devem estar em sofrimento e por isso 

seriam mais adequados aos sistemas de produção que valorizam o bem-estar e a 

minimização do sofrimento animal nas suas práticas.  

                                            
1 Animal QTLdb - https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/index 
   Animal CorrDB - https://www.animalgenome.org/cgi-bin/CorrDB/index 
 

https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/index
https://www.animalgenome.org/cgi-bin/CorrDB/index
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As baixas herdabilidades encontradas neste trabalho para as características 

indicadoras de bem-estar sugerem que os ganhos genéticos devem ocorrer de 

forma mais lenta do que para características de alta herdabilidade. A busca por 

características genéticas apresentando herdabilidades mais altas é sempre 

importante, uma vez que por meio dessas informações, índices de seleção poderão 

ser construídos para que ganhos genéticos em todas as características de 

importância possam ser obtidos de acordo com as exigências e demandas do 

mercado.  

A presença de trabalhos com essas características indicadoras de bem-estar 

animal em gado de leite na literatura ainda é baixa. Nesses casos, a revisão 

sistemática com meta-análise pode ser uma ferramenta muito útil, pois usa os 

trabalhos existentes para “aumentar o tamanho da amostra” e estimar parâmetros 

com maior precisão do que aquela encontrada nos trabalhos originais. Além disso, 

uma vez que a forma de análise é de baixa demanda computacional, a atualização 

dos resultados quando novos trabalhos surgem podem ser realizadas quase que 

automaticamente.  

Finalmente, com o aumento da automatização na coleta de fenótipos, grande 

quantidade de dados e trabalhos devem começar a surgir nos próximos anos e a 

revisão sistemática com meta-análise pode se constituir em uma ferramenta muito 

útil para a construção de parâmetros genéticos de referência que poderão ser 

utilizados por profissionais de diversas áreas dentro do melhoramento genético 

animal. 
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2.5 Conclusão 

 
Pouco tem se trabalhado com características indicadoras de bem-estar em 

gado de leite em programas de melhoramento no Brasil e no restante do mundo. 

Um aumento nos trabalhos relacionados a bem-estar deve ser incentivado, 

uma vez que a percepção do público com relação às condições de criação dos 

indivíduos está muito mais sensível do que costuma ser há alguns anos. 

As herdabilidades para as características indicadoras foram baixas e devem 

contribuir para ganhos genéticos de baixa magnitude. Portanto, mais estudos com 

essas e outras características associadas ao bem-estar são necessários para 

subsidiar estratégias de seleção e acasalamentos em programas de melhoramento 

genético animal.  
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Apêndice 1 

 

Análises de outliers para as características indicadoras de bem-estar animal, 
incluindo ou não incluindo o grupo bem-estar na estratégia de busca. 

Figura 8 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar, 
contagem de células somáticas com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 9 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar, 
contagem de células somáticas sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 10 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar, 
dermatite digital com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 11 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar, 
dermatite digital sem a inclusão do grupo bem-estar animal 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 12 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar, 
hiperplasia interdigital com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 13 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar, 
hiperplasia interdigital sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 14 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar, 
mastite com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 15 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar, 
mastite sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 16 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar, 
doença de linha branca com a inclusão do grupo de bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 17 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar, 
doença de linha branca sem a inclusão do grupo de bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 18 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar, 
claudicação com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 19 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar, 
claudicação sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 20 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar 
úlcera de sola com a inclusão do grupo bem-estar animal.  

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 21 - Gráfico indicador de outliers para característica indicadora de bem-estar 
úlcera de sola sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Apêndice 2 

Análises gráficas de Funil para as características indicadoras de bem-estar animal, 
incluindo ou não incluindo o grupo bem-estar da estratégia de busca. 

Figura 22 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar, contagem 
de células somáticas com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 23 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar, contagem 
de células somáticas sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 24 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar, mastite 
com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 25 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar, mastite 
sem a inclusão do grupo de bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 26 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar, doença de 
linha branca com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 27 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar, doença de 
linha branca sem a inclusão do grupo bem-estar animal 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 28 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar, dermatite 
digital com a inclusão do grupo de bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 29 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar, dermatite 
digital sem a inclusão do grupo de bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 30 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar, úlcera de 
sola com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 31 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar, úlcera de 
sola sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 32 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar, hiperplasia 
interdigital com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 33 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar, hiperplasia 
interdigital sem a inclusão do grupo bem-estar animal.  

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 34 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar 
claudicação com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 35 - Gráfico de funil para a característica indicadora de bem-estar 
claudicação sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Apêndice 3 

Análises gráficas de Floresta para as características indicadoras de bem-estar 
animal, incluindo ou não incluindo o grupo bem-estar da estratégia de busca. 

Figura 36 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, 
contagem de células somáticas com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 37 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, 
contagem de células somáticas sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 38 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, 
claudicação com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 39 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, 
claudicação sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 40 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, 
dermatite digital com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 41 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, 
dermatite digital sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 42 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, doença 
de linha branca com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 43 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, doença 
de linha branca sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 44 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, 
hiperplasia interdigital com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 45 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, 
hiperplasia interdigital sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 46 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, mastite 
com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 47 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, mastite 
sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 



84  

  

Figura 48 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, úlcera 
de sola com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 49 - Gráfico de floresta para a característica indicadora de bem-estar, úlcera 
de sola sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Apêndice 4 

Análises gráficas quantil-quantil para as características indicadoras de bem-estar 
animal, incluindo ou não incluindo o grupo bem-estar da estratégia de busca. 

Figura 50 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar, 
contagem de células somáticas com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 51 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar, 
contagem de células somáticas sem a inclusão do grupo bem-estar animal.  

 

Fonte: Elaborado pelo próprio do autor. 
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Figura 52 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar 
claudicação com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 53 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar 
claudicação sem a inclusão do grupo bem-estar animal.  

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 



87  

  

Figura 54 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar 
dermatite digital com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 55 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar 
dermatite digital sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 56 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar 
doença de linha branca com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 57 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar 
doença de linha branca sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 58 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar, 
hiperplasia interdigital com a inclusão do grupo bem-estar animal.  

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 59 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar, 
hiperplasia interdigital sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 60 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar 
mastite com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 61 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar 
mastite sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Figura 62 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar 
úlcera de sola com a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 

Figura 63 - Gráfico quantil-quantil para a característica indicadora de bem-estar 
úlcera de sola sem a inclusão do grupo bem-estar animal. 

 

Fonte: Elaborado pelo próprio autor. 
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Apêndice 5  

 
Script R 
 
# Autores: Danilo Pereira da Silva e Ricardo da Fonseca # 

# Data: 31/05/2022 #  

 

## Metanálise ## 

 

## Modelo Aleatório ## 

 

library(metafor) 

 

## Contagem de Células Somáticas ## 

 

rma(h, sei=ep, data=ccs1) 

c<-rma(h, sei=ep, data=ccs1) 

forest(c,header=c("Autores e Ano","Herdabilidade [IC-95%]"),xlab 

="Herdabilidade",slab = paste(ccs1$Autor,ccs1$Ano,sep = ", "),mlab = c("Modelo 

Aleatório"))  

funnel((c),xlab = "Resultados Observados", ylab= " Erro Padrão") 

qqnorm((c),xlab="Quantis Teóricos",ylab="Quantis Amostrais") 

shapiro.test(ccs1$h) 

qqplot(ccs1$h,ccs1$ep) 

influence(c) 

plot(influence(c)) 

confint(rma(h, sei=ep, data=ccs1)) 

 

## Claudicação ## 

 

rma(h, sei=ep, data=Claudica1) 

forest(rma(h, sei=ep, data=Claudica1),header=c("Autores e Ano","Herdabilidade [IC-

95%]"),xlab ="Herdabilidade", slab = paste(Claudica1$Autor,Claudica1$Ano,sep = ", 

"),mlab = c("Modelo Aleatório")) 
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funnel(rma(h, sei=ep, data=Claudica1),xlab = "Resultados Observados",ylab = "Erro 

Padrão") 

qqnorm(rma(h, ,sei=ep, data=Claudica1),xlab="Quantis Teóricos",ylab="Quantis 

Amostrais") 

shapiro.test(claudica$h) 

qqplot(claudica$h,claudica$ep) 

influence(rma(h, sei=ep, data=Claudica1)) 

plot(influence(rma(h, sei=ep, data=Claudica1))) 

confint(rma(h, sei=ep, data=Claudica1)) 

 

## Dermatite Digital ## 

 

rma(h, sei=ep, data=dermatite1) 

forest(rma(h, sei=ep, data=dermatite1),header=c("Autores e Ano","Herdabilidade [IC-

95%]"),xlab ="Herdabilidade",slab = paste(dermatite1$Autor,dermatite1$Ano,sep = ", 

"),mlab = c("Modelo Aleatório")) 

funnel(rma(h,sei=ep,data=dermatite1),xlab = "Resultados Observados", ylab= " Erro 

Padrão") 

qqnorm(rma(h, sei=ep, data=dermatite1),xlab="Quantis Teóricos",ylab="Quantis 

Amostrais") 

shapiro.test(dermatite$h) 

qqplot(dermatite$h,dermatite$ep) 

influence(rma(h, sei=ep, data=dermatite1)) 

plot(influence(rma(h, sei=ep, data=dermatite1))) 

confint(rma(h, sei=ep, data=dermatite1)) 

 

## Doença de Linha Branca ## 

 

rma(h, sei=ep, data= dlb1) 

forest(rma(h, sei=ep, data=dlb1),header=c("Autores e Ano","Herdabilidade [IC-

95%]"),xlab ="Herdabilidade",slab = paste(dlb1$Autor,dlb1$Ano,sep = ", "),mlab = 

c("Modelo Aleatório")) 

funnel(rma(h,sei=ep,data=dlb1),xlab = "Resultados Observados", ylab= " Erro 

Padrão") 
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qqnorm(rma(h, sei=ep, data=dlb1),xlab="Quantis Teóricos",ylab="Quantis 

Amostrais") 

shapiro.test(dlb$h) 

qqplot(dlb$h,dlb$total) 

influence(rma(h, sei=ep, data=dlb1)) 

plot(influence(rma(h, sei=ep, data=dlb1))) 

confint(rma(h, sei=ep, data=dlb1)) 

 

## Hiperplasia Interdigital ## 

 

rma(h, sei=ep, data=hiperplasia1) 

forest(rma(h, sei=ep, data=hiperplasia1),header=c("Autores e Ano","Herdabilidade 

[IC-95%]"),xlab ="Herdabilidade",slab = 

paste(hiperplasia1$Autor,hiperplasia1$Ano,sep = ", "),mlab = c("Modelo Aleatório")) 

funnel(rma(h,sei=ep,data=hiperplasia1),xlab = "Resultados Observados", ylab= " 

Erro Padrão") 

qqnorm(rma(h, sei=ep, data=hiperplasia1),xlab="Quantis Teóricos",ylab="Quantis 

Amostrais") 

shapiro.test(hiperplasia$h) 

qqplot(hiperplasia$h,hiperplasia$total) 

influence(rma(h, sei=ep, data=hiperplasia1)) 

plot(influence(rma(h, sei=ep, data=hiperplasia1))) 

confint(rma(h, sei=ep, data=hiperplasia1)) 

 

## Mastite ## 

 

rma(h, sei=ep, data=mastite1) 

forest(rma(h, sei=ep, data=mastite1),header=c("Autores e Ano","Herdabilidade [IC-

95%]"),xlab ="Herdabilidade",slab = paste(mastite1$Autor,mastite1$Ano,sep = ", 

"),mlab = c("Modelo Aleatório")) 

funnel(rma(h,sei=ep,data=mastite1),xlab = "Resultados Observados", ylab= " Erro 

Padrão") 

qqnorm(rma(h, sei=ep, data=mastite1),xlab="Quantis Teóricos”, ylab="Quantis 

Amostrais") 
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shapiro.test(mastite$h) 

qqplot(mastite1$h,mastite1$total) 

influence(rma(h, sei=ep, data=mastite1)) 

plot(influence(rma(h, sei=ep, data=mastite1))) 

confint(rma(h, sei=ep, data=mastite1)) 

 

## Úlcera de Sola ## 

 

rma(h, sei=ep, data=ulcera1) 

forest(rma(h, sei=ep, data=ulcera1),header=c("Autores e Ano","Herdabilidade [IC-

95%]"),xlab ="Herdabilidade",slab = paste(ulcera1$Autor,ulcera1$Ano,sep = ", 

"),mlab = c("Modelo Aleatório")) 

funnel(rma(h,sei=ep,data=ulcera1),xlab = "Resultados Observados", ylab= " Erro 

Padrão") 

qqnorm(rma(h, sei=ep, data=ulcera1),xlab="Quantis Teóricos",ylab="Quantis 

Amostrais") 

shapiro.test(ulcera$h) 

qqplot(ulcera$h,ulcera$total) 

influence(rma(h, sei=ep, data=ulcera1)) 

plot(influence(rma(h, sei=ep, data=ulcera1))) 

confint(rma(h, sei=ep, data=ulcera1)) 
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