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HERDABILIDADE E ESTUDO DE ASSOCIAGAO GENOMICA DE
CARACTERISTICAS DE EMISSAO DE METANO EM BOVINOS DA RACA
NELORE

RESUMO - A selecédo genética para reduzir a emissao de metano (CHas) por
ruminantes é uma estratégia para mitigar o CHs porque as melhorias sdo cumulativas
e permanentes ao longo das geragbes. O objetivo deste estudo foi estimar a
herdabilidade e realizar o estudo de associagdao genémica das caracteristicas de
emissao de CHs em bovinos da raca Nelore. Os dados foram coletados em dois
programas de melhoramento genético (Instituto de Zootecnia (1Z) e Qualitas). Os
animais foram avaliados em testes de eficiéncia alimentar. As dietas consistiram em
60% de volumoso e 40% de concentrado. O metano foi avaliado em 751 Nelore (48
fémeas do 1Z, 564 machos do IZ e 139 machos do Qualitas), por cinco dias
consecutivos, por meio da técnica de hexafluoreto de enxofre como gas tragador.
Foram analisadas a emissdo de metano em g/dia (CHsgd), emissao de metano por kg
de CMS (CH4CMS), emissdo de metano residual (CH4R), emissdo de metano por kg
de peso vivo médio (CH4sPVM) e emissdo de metano por ingestdo média diaria
(CH4GMD). Os dados foram analisados ajustando um modelo animal univariado com
o efeito fixo de grupo de amostragem, idade inicial na coleta de CH4 como covariavel,
bem como os efeitos aleatérios de animal e erro. Foram incluidos nesse estudo
informagdes fenotipicas das caracteristicas de emissdo de metano de 743 animais,
além de genotipos oriundos de 6.239 animais genotipados. O numero total de SNPs
utilizados nas analises de associagdao genémica ampla com os genoétipos apds a
imputacao foi de 407.213. O arquivo de pedigree com 18.352 animais foi incluido na
analise. A identificacdo dos genes foi realizada no BioMart/Ensembl (genoma bovino
ARS-UCD1.2). A estimativa de herdabilidade foi de 0,39 para CHsgd, 0,20 para
CH4CMS, 0,36 para CHsGMD, 0,06 para CH4sPVM, 0,20 para CH4R. A janela
39697429 - 40695738 do cromossomo 20 teve uma grande participagao na explicagéo
da variéncia aditiva na maioria das caracteristicas de emissdo de metano (CHagd,
CH4CMS, CH4PVM e CH4R). Varios genes associados com a emissdo de metano
foram encontrados, como C1QTNF3, ACBD5, ADAMTS12, ANGPTL2, OSMR, NOS1,
ERCC5, COL14A1. Os genes estédo associados com deposigédo de gordura, peso de
carcaga, crescimento e desenvolvimento, eficiéncia alimentar, estresse térmico,
qualidade da carne, marmoreio. O valor da estimativa de herdabilidade para a
caracteristica emissdo de metano demonstra o potencial de seu uso como critério de
selecdo em programas de melhoramento genético animal. Em conclusdo, as
caracteristicas relativas a emissdo de metano podem ser incluidas em programas de
melhoramento animal.

Palavras-chave: consumo de alimentos, ganho de peso, gases de efeito estufa,
genética animal



HERITABILITY AND STUDY OF GENOMIC ASSOCIATION OF METHANE
EMISSION TRAITS IN NELORE CATTLE

ABSTRACT - Genetic selection to reduce methane emissions (CH4) by
ruminants is a strategy to mitigate CH4 because the improvements are cumulative and
permanent over generations. The objective of this study was to estimate the heritability
and perform the genomic wide association study of CH4 emission traits in Nellore
cattle. Data were collected in two genetic improvement programs (Instituto de
Zootecnia (1Z) and Qualitas). The animals were evaluated in feed efficiency tests. Diets
consisted of 60% roughage and 40% concentrate. Methane was evaluated in 751
Nelore (48 females from the 1Z, 564 males from the 1Z and 139 males from the
Qualitas), for five consecutive days, using the flux hexafluoride technique as a tracer
gas. Methane emissions in g/day (CHsgd), methane emissions per kg of DMI
(CH4CMS), residual methane emissions (CH4R), methane emissions per kg of average
live weight (CH4sPVM) and methane emissions per average daily intake (CHsADG).
Data were analyzed by fitting a univariate animal model with the fixed effect of
accelerator group, initial age at CHas collection as a covariate, as well as the random
effects of animal and error. This study included phenotypic information on the methane
emission traits of 743 animals, in addition to genotypes originating from 6,239
genotyped animals. The total number of SNPs used in genomic-wide association
analyzes with genotypes after imputation was 407,213. The pedigree file with 18,352
animals was included in the analysis. Gene identification was performed using
BioMart/Ensembl (bovine genome ARS-UCD1.2). The estimate of heritability was 0.39
for CH4gd, 0.20 for CH4CMS, 0.36 for CH4GMD, 0.06 for CH4PVM, 0.20 for CH4R. The
window 39697429 - 40695738 of chromosome 20 had a great participation in
explaining the additive variance in most methane emission characteristics (CHgd,
CH4CMS, CH4PVM and CH4R). Several genes associated with methane emission
were found, such as C1QTNF3, ACBD5, ADAMTS12, ANGPTL2, OSMR, NOSH1,
ERCC5, COL14A1. Genes are associated with fat deposition, carcass weight, growth
and development, feed efficiency, heat stress, meat quality, marbling. The value of the
heritability estimate for the methane trait emission demonstrates its potential use as a
selection option in animal genetic improvement programs. In conclusion, traits related
to methane emissions can be included in animal breeding programs.

Keywords: food intake, body weight, greenhouse gases, animal genetics



CAPITULO 1 - Consideragdes gerais

1.  INTRODUGAO

A emissédo de metano entérico (CH4) € processo natural em ruminantes que
pode resultar em perdas de 2 a 12% da energia total consumida pelo animal (Johnson
e Johnson, 1995). Essa variagao pode ser explicada por alguns fatores como o nivel
de ingestdo, a composigao quimica da dieta e por fatores genéticos (Donogue et al.,
2016; Warner et al., 2017).

A emissao do metano entérico por ruminantes contribui com aproximadamente
6% das emissdes antropogénicas globais de gases de efeito estufa. Assim, os
produtores precisam de maneiras econémicas para reduzir as emissdes €, a0 mesmo
tempo, atender a demanda dos consumidores por alimentos de alta qualidade,
seguros e acessiveis, produzidos a partir de animais saudaveis (Beauchmin et al.,
2020).

A selegao genética € uma estratégia para mitigar o CHs, porque as melhorias
sdo cumulativas e permanentes ao longo das geragcbes. As estimativas de
herdabilidade sado necessarias para prever os valores genéticos para CH4 ao longo
das geracgoes.

Varias tecnologias promissoras, como métodos de selegao genética, tém um
grande potencial na redugdo das emissdes de metano. A deteccdo de variantes
genéticas do genoma € realizada por meio de associagdes estatisticas entre a
carateristica de interesse e SNPs conhecido como estudo de associagdo gendmica,
com isto € possivel identificar variantes genéticas associadas as diferengas
fenotipicas da caracteristica em uma populagao (Visscher et al., 2017).

Como as caracteristicas de emissdo de metano sao de dificil mensuragéo e ha
pouca informacéo cientifica sobre a variagdo genética destas caracteristicas, espera-
se que estimativas de parametros genéticos e das variantes genéticas associadas a
estas caracteristicas favoregcam a implementacdo da sele¢cdo para reducido da

emissao de metano pelos bovinos.



2. REVISAO BIBLIOGRAFICA

21 Emissao de metano

O setor pecuario desempenha papel importante na producéo de alimentos, em
consequéncia, contribui com emissdes mundiais estimadas em 7,1 gigatoneladas de
CO2.eq por ano, ou seja, 14,5% das emissbes dos gases de efeito estufa (GEE)
produzidas pelo homem (FAO, 2017), que ocasionam as mudangas climaticas. Os
bovinos sao responsaveis por aproximadamente 4,6 gigatoneladas de CO2..q, onde €
um dos principais contribuintes para as emissdes no setor agropecuario. As principais
fontes de emissdo de metano sao a producio, o processamento de alimentos e a
fermentacdo entérica dos ruminantes, os quais representam 45 e 40%,
respectivamente, das emissbes (Garnsworthy et al., 2019).

O grande desafio da pecuaria € aumentar a produc¢ao de alimentos (projetado
para +70% entre 2005 e 2050), que é impulsionada pelo crescimento da populagao
mundial (9,6 mil milhées até 2050) e pelo aumento da riqueza e urbanizagao (FAO,
2017), sem aumentar as emissbes de GEE, ou mesmo, diminui-las. Por meio de
tecnologias e praticas que melhoram a eficiéncia da produgdo animal & possivel
reduzir as emissdes de GEE. Varias tecnologias promissoras, tais como aditivos
alimentares, vacinas e métodos de selegdo genética, tém grande potencial para
conseguir alcangar este objetivo (Lasse, Difford, 2020).

A produgéo de metano € impulsionada principalmente pelo consumo de matéria
seca e pela fermentagao do alimento, de modo que as emissdes flutuam a longo prazo
e variam de acordo com o estado do animal, da dieta e do momento da alimentagao.
Obter estimativas precisas e de baixo custo da produgao de metano para determinado
grupo de animais em condi¢gbes comerciais € um desafio, principalmente por ser um
método caro de avaliacdo, trabalhoso, requer mao de obra e equipamentos
especializados, e por isso seria necessario realizar varias coletas ao longo dos anos
(Beauchemin et al., 2020).

Caracteristicas relativas a emissdo de metano entérico podem ser definidas de
varias formas e serem incluidas em programas de melhoramento genético de bovinos

de corte. As caracteristicas sdo: emissao de metano (CHs I/dia ou g/dia), rendimento



de metano (CHs/consumo de matéria seca), intensidade de emissao de metano (g
CHs/kg de ganho em peso), emissdao de metano por consumo de matéria seca
(g/kg/dia), emissao de metano por ganho médio diario (g/kg/dia), emissdo de metano
por peso vivo médio (g/kg) e aquelas definidas como residuo com base na regressao
genética ou fenotipica de metano sobre o consumo de matéria seca (g/dia). Essas
caracteristicas relativas tém sido avaliadas quanto a estimativas de herdabilidade e
correlagdes fenotipicas e genéticas com caracteristicas de desempenho, como
consumo de matéria seca, caracteristicas de crescimento e de carcaca (Herd et al.,
2014; Donoghue et al., 2016; Manzanilla-Pech et al., 2016).

Os resultados preliminares obtidos para bovinos de corte, coletados em apenas
dois bancos de dados, descrevem estimativa de herdabilidade maior para CHs e
menor para as caracteristicas definidas como residuo, o que tem sido sugerido ao fato
do CHg4 (g/dia) ter alta correlagado genética com o consumo de matéria seca (0,71) e
com caracteristicas de crescimento (0,79 a 0,86) (Herd et al., 2014; Donoghue et al.,
2016; Manzanilla-Pech et al., 2016).

Existem alguns métodos de mensurar a emissdo de metano em bovinos. As
cameras respirométricas sao consideradas eficazes, mas possuem um alto custo e,
como sO € possivel ter um animal por vez na camera respirométrica, esse método faz
com que n&o consiga mensurar o metano de muitos animais. Assim, outros métodos
ganharam popularidade, por exemplo, cangas (Difford et al., 2019), gas tragador
hexafluoreto de enxofre (Hammond et al., 2015, Garnsworthy et al., 2019) e um
sistema automatizado (GreenFeed, C-lock Inc., Garnsworthy et al., 2019), os quais
permitiram assim a mensuragcdo da emissdao de metano em um numero maior de
animais por dia e em diferentes condigdes.

A técnica do gas tragador hexafluoreto de enxofre (SFe) € utilizada
extensivamente na Nova Zelandia, Canada, Australia e Estados Unidos, e em paises
do norte europeu como Suécia e Noruega, foi desenvolvida por Zimmerman (1993) e
implantada por Johnson et al. (1994). A ideia deste método é utilizar um gas tragador,
para mensurar a emissao de metano, que nao seja toxico, que seja fisiologicamente
inerte e estavel, e que se mistura com gases no rumen da mesma maneira que o

metano faz.



Esta técnica possibilita estimar a emissdao de metano de mais individuos em
seu ambiente natural, sem a necessidade de confina-los em piquetes individuais. No
estudo de Deighton et al. (2014) foram identificados e corrigidos erros substanciais
onde validaram a técnica por meio da comparacao das emissdes estimadas por esta
técnica modificada do gas tracador SFe e por cadmera respirométrica. Ndo houve
diferenca entre as estimativas de emissdo de metano obtidas por SFe € por cameras
respiromeétricas, e o coeficiente de variagdo (cerca de 7%) foi similar para as duas
técnicas, sugerindo que a técnica modificada do gas tragador SFe € um método com

acuracia proxima as obtidas nas cameras respirométricas.

2.2 Relagao da eficiéncia alimentar e emissao de metano

A reducado das emissdes de metano de forma mais eficiente pode ser obtida
pela escolha de caracteristicas fortemente correlacionadas com os niveis de emissao
de metano, e consumo alimentar residual (CAR), ao invés de caracteristicas de
producdo, dado que as emissdes de metano sdo relacionadas ao consumo de
alimentos (Hayes et al., 2013).

A incorporacédo de medidas de eficiéncia alimentar em programas de selegéo
multicaracteristicas tem o potencial de reduzir a quantidade de racéo utilizada para a
producédo de carne e leite (menor consumo de matéria seca com alteragdo minima na
digestibilidade). Consequentemente, é esperada diminuigdo nas emissdes absolutas
de metano entérico com maior eficiéncia alimentar (Beauchemin et al., 2020,
Sakamoto et al., 2021). No entanto, ainda existem inconsisténcias entre os resultados
da relacdo entre eficiéncia alimentar e emissdo de metano entérico pelos bovinos.
Alguns estudos sugerem que a emissdo de metano entérico individual pode aumentar
em animais mais eficientes (Jones et al., 2011; Freetly e Brown-Brandl, 2013;
Mercadante et al., 2015; Velazco et al., 2016). Até o momento ndo ha estimativas de
correlagdo genética entre emissdo de metano entérico e caracteristicas de eficiéncia
alimentar publicadas em bovinos, com exce¢do de correlagdes envolvendo
estimativas de emissdo de metano entérico (onde a emissdo de metano € estimada
através de uma equagao, entdo depende diretamente de outras caracteristicas de

desempenho) e ndo a medida da emissao propriamente dita.



2.3 Herdabilidade

A herdabilidade constitui importante parametro genético que expressa a
proporgao da variancia fenotipica que é atribuida aos efeitos aditivos dos genes de
uma caracteristica, numa determinada populacdo (Falconer e Mackay, 1996). A
selecdo genética para uma caracteristica tem o potencial de promover mudancgas,
porque o efeito é cumulativo e duradouro (Lassen e Difford, 2020).

As estimativas de herdabilidade de medidas de emissdo de metano entérico
sdo de magnitude moderada, de 0,21 a 0,50 (Difford et al., 2019, Uemoto et al., 2020,
Richardson et al., 2021, Ghavi Hossein-Zadeh et al., 2022) o que possibilita o ganho

genético por meio da selec&o. Entretanto, a sua mensuragéao é dificil e de alto custo.

2.4 Estudos de associagao gendmica ampla

O desenvolvimento de tecnologias de genotipagem e sequenciamento
possibilitaram disponibilizar ao mercado painéis de alta densidade de marcadores do
tipo SNP espalhados por todo o genoma. As informagdes obtidas em nivel molecular
por meio destes painéis podem ser utilizadas na estimagao de parametros genéticos
e avaliagdo genética por meio da inclusdo da matriz de parentesco genémica (single-
step genomic BLUP). Com essa estimagdo das relagbes genéticas, é possivel
observar melhora entre os animais e a estimacéo dos parametros genéticos (Lemos
et al., 2016), bem como os valores genéticos gendmicos estimados que podem ser
utilizados em estudos de associacéo de caracteristicas de importancia econémica.

Informagdes dos marcadores SNP também podem ser utilizadas em estudos
de associagcdo gendmica ampla (GWAS — Genome-Wide Association Study), onde é
possivel a deteccédo de associagdes estatisticas entre a caracteristica de interesse e
os marcadores SNP, de forma a identificar possiveis variagbes genéticas associadas
as diferengas fenotipicas da caracteristica em uma populagdo (Liu et al., 2013;
Visscher et al., 2017).

Na pecuaria, o GWAS ganhou popularidade no mapeamento de QTL para
caracteristicas de interesse econémico. Devido a diferenga da arquitetura genética
entre as ragas e devido a natureza poligénica das caracteristicas complexas s&o

identificadas diferentes regides e genes associados a uma mesma caracteristica, em



diferentes populagdes da mesma racga apresentam resultados diferentes (Sharma et
al., 2015).

Ha poucos estudos de associagdo gendmica ampla com caracteristicas
relativas a emissdo de metano em bovinos. Manzanilla-Pech et al. (2016) realizaram
estudo com animais da raga Angus, e concluiram, por meio de analise de GWAS e
estimativas de parametros genéticos, que a emissdo de metano é caracteristica
dependente do consumo de matéria seca e do peso do animal no teste de
desempenho, e que a emissdo de metano pode ser caracteristica a ser incluida em
programas de melhoramento genético se o consumo de matéria seca e o peso do
animal no teste também estiverem incluidos no processo de selecgao.

No estudo de Calderén-Chagoya et al. (2019) realizado com bovinos de leite,
foram encontrados varios SNPs associados ao metano estimado através da produgao
de leite, que estdo em regides previamente descritas para QTLs associados a
caracteristicas de composi¢cdo da carne, acidos graxos do leite e caracteristicas
relacionadas ao consumo alimentar.

De acordo com Sarghale et al. (2020) que realizaram um estudo com vacas da
raca Holandesa, através de GWAS, os SNPs encontrados foram proximos aos QTLs
para producdo de leite e seus componentes, peso corporal e consumo alimentar
residual. Manzanilla-Pech et al. (2022) analisaram, em vacas da raga Holandesa, a
concentragdo de metano por meio de GWAS e verificaram associagdes com regides
de QTL previamente relatadas para a producéo de leite, mantenca e caracteristicas
de eficiéncia alimentar.

Como as caracteristicas de emissdo de metano sao de dificil mensuragéo e ha
pouca informacgao cientifica sobre a variagdo genética dessas caracteristicas, espera-
se que estimativas de parametros genéticos e das variantes genéticas associadas a
estas caracteristicas favorecam a implementacdo da sele¢cdo para reducido da

emissao de metano pelos bovinos.
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CAPITULO 2 - Estimativas de herdabilidade e estudo de associagdo genémica
para caracteristicas de emissao de metano em bovinos da raca
Nelore

1. INTRODUGAO

O metano entérico de ruminantes é responsavel por parte das emissdes globais
de gases de efeito estufa, onde contribui com aproximadamente metade de todas as
emissdes agricolas, os bovinos s&o responsaveis pela maior fonte de metano entérico
da agricultura (FAOSTAT, 2020). As caracteristicas de produgao de metano, que s&o
mensuradas como a proporgdo de energia perdida da dieta, sdo globalmente
sugeridas para mitigar o metano (CH4) dos bovinos e s&o indicadores importantes
para a eficiéncia alimentar (Portner et al., 2022).

A selecdo genética € uma estratégia para mitigar o CHs4, porque os ganhos
genéticos sdo cumulativos e permanentes ao longo das geragdes, sendo importante
nao apenas para aumento da produtividade do gado de corte, mas também para a
redugéo da quantidade total de emiss&o de metano (Uemoto et al., 2020).

As estimativas de herdabilidade sado essenciais para predizer os valores
genéticos para a emissdo de metano. As informacgdes das estimativas de parametros
genéticos e a identificagcdo de regides de QTL também podem ser uteis no
melhoramento genético para caracteristicas relacionadas ao metano em bovinos de
corte (Donoghue et al., 2016; Hayes et al., 2016; Uemoto et al., 2020).

Uma estratégia para programas de melhoramento genético seria a combinagao
de caracteristicas relacionadas ao metano, carcaga e eficiéncia alimentar, pois essas
caracteristicas sdo importantes para aumentar a produtividade e reduzir os gases de
efeito estufa em bovinos de corte (Uemoto et al., 2020). Espera-se que a obtencéo de
estimativas de parédmetros genéticos para estas caracteristicas ajude na
implementacgao da selegao genética para redugédo da emissdo de metano nos bovinos
de corte.
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2. OBJETIVOS

21  Objetivo geral

O objetivo do estudo foi avaliar as caracteristicas relativas a emissao de metano
entérico (Emissao de metano em g/dia, CH4 por kg de consumo de matéria seca, CH4
por kg de peso corporal no meio do teste, CH4 por ganho médio diario e CH4 residual)

em animais da raga Nelore.

2.2 Objetivos especificos

a) Estimar os coeficientes de herdabilidade das caracteristicas relativas a
emissdo de metano entérico.

b) Realizar estudo de associagdo gendmica ampla das caracteristicas de

emissao de metano.

3. MATERIAL E METODOS

3.1 Local e animais

O experimento foi conduzido nos anos 2011, 2012, 2018, 2019, 2020 e 2021,
no Centro Avangado de Pesquisa Tecnologica dos Agronegocios (APTA) de Bovinos
de Corte, orgéo do Instituto de Zootecnia do Estado de S&o Paulo (1Z), localizado em
Sertdozinho, Sdo Paulo, Brasil. E também, mensuracdes foram realizadas nos anos
2019 e 2021, na Universidade Estadual Paulista, Faculdade de Medicina Veterinaria
e Zootecnia - UNESP/FMVZ em parceria com o Programa Qualitas, localizado em
Botucatu, Sao Paulo, Brasil.

Este estudo foi realizado em estrita conformidade com as recomendagdes das
Diretrizes de Bem-Estar Animal e Abate Humanitario (Estado de S&o Paulo, Lei n°
11.977). O protocolo foi aprovado pelo Comité de Etica em Experimentacdo Animal
do Instituto de Zootecnia (Protocolo Numero 278-19), Nova Odessa-SP, Brasil.
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No programa de melhoramento genético do Instituto de Zootecnia o rebanho
de bovinos da raca Nelore é composto por trés linhas de selec¢ao iniciadas em 1978:
Nelore Selecao, onde a selecao é baseada no maior diferencial de sele¢ao para peso
pos desmame, Nelore Tradicional, onde a sele¢cdo é baseada no maior diferencial do
peso pos desmame e consumo alimentar residual, e Nelore Controle, onde a selegéo
€ baseada em diferencial de seleg&o nulo para peso pos desmame (Mercadante et al.,
2003).

O Programa Nelore Qualitas iniciou suas atividades em 2001 com propriedades
participantes dos Estados de Rondénia, Mato Grosso, Tocantins, Goias, Distrito
Federal, Sdo Paulo e Minas Gerais, e utiliza indice de sele¢cdo empirico com as
seguintes ponderagdes: 20% da diferenca esperada na progénie (DEP) para peso a
desmama direto, 40% da DEP para ganho de peso pos-desmama, 20% da DEP para
perimetro escrotal e 20% da DEP para musculosidade.

No estudo foram avaliados 751 animais da raca Nelore, sendo 612 animais do
|IZ (48 fémeas e 564 machos) e 139 animais machos do Programa Qualitas. Os
animais foram submetidos a testes de desempenho de duragéo de 77 + 15 dias (com
28 dias de adaptacao, de acordo com Grion et al., 2014). Alguns animais ficaram em
baias individuais (48 fémeas e 47 machos) e outros em piquetes com cochos
eletrbnicos de alimentagdo (GrowSafe® (517 machos), Airdrie-AB, Canada e
Intergado® (139 machos), Contagem-MG, Brasil) para o registro automatico de
consumo alimentar diario individual. Os animais que ficaram nos piquetes com cochos
eletrbnicos foram identificados com brincos eletrénicos RFID (Radio Frequency
Identification). Todos os animais tiveram acesso ad libitum a dieta e agua. Os animais
foram divididos em 19 grupos de coleta, ja que a emissdo de metano s6 poderia ser
coletada no maximo em 60 animais por vez (Tabela 1).

Os animais foram alimentados com dieta unica em cada teste realizado. As
dietas nos testes de eficiéncia consistiam em silagem (milho ou sorgo), feno de
Brachiaria, bagago de cana, farelo (algoddo, soja ou amendoim), milho (gr&o moido
ou umido), polpa citrica, pré-mistura mineral, sal, sulfato de aménio, e ureia. No
programa |IZ as dietas foram formuladas para ganho de 0,800 kg/dia em 2011 e 2012
e para ganho de 1,200 kg/dia em 2018, 2019 e 2020 e 2021, ja para o programa do
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Qualitas as dietas foram formuladas para ganho de 1,700 kg/dia em 2019 e 2021

(NRC,

emissao de metano entérico em bovinos Nelore

2000).

Tabela 1. Descricdo de grupos de teste para avaliagdo de caracteristicas de

Dias em Tipo de N° de \dade Peso
Grupo Ano Sexo Piquete Programa Inicial Inicial
teste coleta animais

(dias) (kg)

1 2011 Fémea 83 Individual  Canga V4 23 294 219
2 2011 Macho 71 Individual  Canga V4 23 268 254
3 2012 Macho 90 Individual  Canga V4 24 264 229
4 2012 Fémea 85 Individual Canga (VA 25 325 261
5 2018 Macho 83 Growsafe Cilindro V4 34 347 270
6 2018 Macho 83 Growsafe  Cilindro 4 36 354 275
7 2019 Macho 83 Growsafe  Cilindro (VA 60 249 224
8 2019 Macho 56 Intergado  Cilindro  Qualitas 55 647 464
9 2019 Macho 56 Intergado  Cilindro  Qualitas 56 667 573
10 2019 Macho 83 Growsafe Cilindro 4 62 329 285
11 2020 Macho 83 Growsafe  Cilindro (VA 41 237 226
12 2020 Macho 83 Growsafe  Cilindro (VA 42 239 221
13 2020 Macho 70 Growsafe  Cilindro 4 35 313 312
14 2020 Macho 70 Growsafe  Cilindro (VA 34 309 297
15 2021 Macho 56 Intergado  Cilindro  Qualitas 22 553 514
16 2021 Macho 90 Growsafe Cilindro 4 36 248 239
17 2021 Macho 90 Growsafe  Cilindro (VA 39 246 232
18 2021 Macho 78 Growsafe  Cilindro 4 48 339 307
19 2021 Macho 78 Growsafe Cilindro 4 48 336 302

3.3 Caracteristicas de desempenho

O consumo de cada animal foi registrado diariamente. O consumo de matéria

seca (CMS) foi calculado contabilizando todos os dias validos de consumo de

alimento, multiplicado pelo teor de matéria seca semanal da dieta fornecida.

O ganho de peso médio diario (GMD) foi obtido como:
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yi = o + B*DETi + &i,

em que yi € o peso do animal na iésima observagao; a € o intercepto da equacao de
regressdo e representa o peso inicial; B é o coeficiente de regressao linear e
representa o GMD; DETi € o dia em teste na iésima observacéo, e €i € o erro aleatorio
associado a cada observacao.

O peso corporal metabdlico (PV°7°) foi obtido para cada periodo como:

PV%75 = [a + (GMD x 0,5 x DET)]%75,

em que a € o intercepto da equagao de regressao e representa o peso inicial e DET é
dias em teste. O peso vivo médio (PVM) & o peso corporal no meio do teste. O
consumo alimentar residual (CAR) foi estimado como a diferenga entre o consumo

observado e o consumo estimado, como descrito em Grion et al. (2014).

3.4 Caracteristicas relativas a emissao de metano

A estimativa da emiss&o de metano entérico (CH4 em g/dia) foi obtida para os
mesmos animais descritos anteriormente, através da metodologia do gas tragador SFe
modificada, como descrita por Deighton et al. (2014). Os tubos de permeacao
(capsulas) contendo SFs, tal como descrito por Deighton et al. (2011), foram incubados
a 39°C, mantidos em temperatura de incubagado constante para evitar flutuagcéo de
temperatura que afeta a taxa de liberagdo de SFs (Deighton et al., 2014). As capsulas
foram pesadas uma vez por semana no periodo da manha e a massa dos tubos
individuais foi determinada utilizando balanga analitica calibrada com resolucgéo de 0,1
mg. A taxa de emiss&o de SFs de cada tubo foi determinada por regressao linear de
massa ao longo de 21 dias. Somente as capsulas com taxas de liberagao semelhantes
de SFe foram selecionadas, a fim de minimizar a gama de taxa de liberagdo de SFs
dentro do experimento e para assegurar que cada animal tenha recebido uma dose
diaria semelhante de SFs e, portanto, que emitira quantidade semelhante de SFs.

Apos a determinacgao da taxa de liberagao de SFe durante 21 dias, as capsulas
foram administradas aos animais, cinco dias antes do inicio do periodo de colheita do
gas, para assegurar que o declinio na taxa de liberagdo de SFe dos tubos de
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permeacdo ao longo do tempo tenha efeito negligenciavel sobre a taxa prevista de
liberacdo de SFe durante o periodo subsequente de colheita do gas (Deighton et al.,
2013). A colheita do gas foi realizada em cinco periodos consecutivos de 24h,
diariamente antes da primeira alimentagao do dia (por volta das 7h da manha), atraves
de cilindros metalicos de 2 litros evacuados para 0,03 atm. O aparato de colheita foi
alocado em cada animal através de um cabresto de couro e uma sela leve, e os
animais foram adaptados a este aparato 14 dias antes da colheita.

A coleta dos gases (Figura 1) emitidos pelos animais foi realizada a partir de
um ponto de amostragem no focinho de cada animal, posicionado para minimizar o
bloqueio do tubo de amostragem com particulas da dieta. Entre o cabresto e o selim,
o tubo de amostragem, construido como descrito por Deighton et al. (2014), estava
protegido dentro de uma mangueira flexivel (2mx8mm OD, RS Components Pty Ltd.,
Wetherill Park, NSW, Australia). O uso de selas em vez de equipamentos montados
no pescogo reduz os danos aos aparelhos de amostragem e permite que o animal
introduza a cabega nos cochos automaticos de alimentag&o. As selas leves foram
construidas com malha de selim para evitar a abrasdo da pele ou acumulo de suor.
Para corrigir a emissdo de metano por dia por animal para as concentragdes
ambientais de metano, amostras dos gases foram colhidas a partir do ar do ambiente
utilizando 2 cilindros/dia, esses cilindros foram colocados no piquete onde estavam os
animais. No final de cada periodo de amostragem, as concentragbes SFs e CH4 das

amostras foram determinadas por cromatografia gasosa por um cromatografo.
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Figura 1. Esquema da coleta do metano através do método do gas tragador SFs

A emissao de metano entérico de cada animal (ani) foi calculada utilizando as
concentragbes de metano e de SFs das amostras colhidas a cada dia, ja ajustadas
para as concentragdes ambientais (ar), e a taxa conhecida de liberagao de SFe do
tubo de permeacao de cada animal, como descrito na seguinte equagéo:

_ [CH4]ani—[CH4lar _PMCHA
RCH4 = RSF6 [SF6]ani—[SF6lar =~ PMsf6

x1000CHA4,

em que RCH4 é a taxa de emissdo de metano (g/dia), RSFe € a taxa de SFe liberada
pelo tubo de permeacédo (mg/dia), [CHslani e [SFslani sao, respectivamente, as
concentracdes de metano e de SFe de cada uma das cinco amostras de cada animal,
[CH4]ar e [SFe]ar sao, respectivamente, as concentragdes de metano e de SFs de cada
amostra colhida no ambiente. Concentragdes de metano sdo expressas em partes por
milhdo (pmol/mol) enquanto de SFe sdo expressas em partes por trilhdo (pmol/mol)
das amostras de gas colhidas. O peso molecular do metano (PMCH4) € 16 € o do SFe
(PMSFe) é 146, e o multiplicador 1000 considera as diferentes unidades de [CHa] e
[SFs] e RSFs, de modo que RCH4 é expresso como g CHa/dia. A emissao diaria de
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metano (g CHa4/dia) de cada animal foi a média aritmética das emissdes dos cinco dias
de colheita, considerando um coeficiente de variacdo de até 10% entre as amostras.

A emissdo de metano entérico também foi expressa como: CHs4 por kg de
consumo de matéria seca (CH4CMS), CH4 por kg de peso corporal no meio do teste
(CH4PVM), CH4 por ganho médio diario (CH4GMD) e CHa residual (CH4 observado -
CHj4 previsto por regresséo de CHs em CMS, CH4R).

3.5 Arquivos de gendtipos

Foram incluidos nesse estudo informacgdes fenotipicas das caracteristicas de
emissdo de metano de 743 animais, além de gendtipos oriundos de 6.239 animais.
Os gendtipos utilizados séo referentes a animais participantes dos testes de eficiéncia
alimentar e pertencentes aos programas de selegédo do 1Z e do Qualitas.

Conjuntos de dados genotipados de 1.376 touros Nelore com o painel de alta
densidade de 770k (lllumina Inc., San Diego, CA) foram usados como referéncia para
imputar os demais genaotipos dos animais em cinco painéis com diferentes numeros
de SNPs (~74k; ~70k; ~56k; ~54k e ~29k), resultando em um arquivo com 612.155
SNPs (sem os cromossomos sexuais e apos controle de qualidade) para todos os
6.239 animais.

Para a imputagéo foi utilizado o programa Flmpute v.2.2 (Sargolzaei et al.,
2014), sendo considerado o pedigree dos animais. Foram considerados apenas
cromossomos autossdmicos e marcadores com posi¢cao conhecida para as analises.

O controle de qualidade dos gendtipos foi realizado por processo iterativo.
Somente os SNPs dos cromossomos autossémicos e com “genecall score” maior que
0,70 foram analisados. SNPs com call rate maior que 0,90 foram considerados na
analise e foram removidos SNPs com frequéncia abaixo de 5% (204.939 removidos).
O numero total de SNPs utilizados nas analises com os gendtipos apds o controle de
qualidade foi de 407.213.

O arquivo de pedigree foi montado a partir de buscas pelos bancos de dados
dos animais em cada grupo. Para as analises esses animais foram renumerados de

forma a unir as bases, onde foi gerado o arquivo com 18.352 animais.
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3.6 Analises genéticas

3.6.1 Estimativa de herdabilidade e estudo de associagdao gendmica

Os dados foram analisados ajustando modelo animal univariado (single-step
GBLUP (BLUPF90 packages) com os efeitos fixos de classe de grupo de amostragem
e idade na coleta de CH4 como covariavel (linear e quadratica), bem como os efeitos
aleatdrios genético aditivo direto e de ambiente temporario.

O modelo pode ser representado em notagao matricial como:

y=XB+Zu+e,

em que y € o vetor das observagdes; B € o vetor dos efeitos fixos; u € o vetor do efeito
genético aditivo direto; e é o vetor de efeitos residuais; e X e Z sdo as matrizes de
incidéncia, que relacionam os registros aos efeitos fixos e genéticos, respectivamente.

Neste modelo, o efeito genético aditivo do animal foi modelado utilizando a
matriz H, a qual combina a informagdo do arquivo de pedigree (matriz A) e a
informagdo molecular (matriz G), de maneira que a inversa do numerador da matriz

de parentesco (A™") foi substituida por H' (Aguilar et al., 2009):
H'=A4"14+[0006"" - 43],

onde G ¢ a inversa da matriz de parentesco gendmica e 4, € a inversa da matriz

de parentesco dos animais genotipados. A matriz G foi calculada da seguinte forma:
G=(M-P)M-P)/2 ¥, Pj(1— Pj),

onde M é uma matriz de compartilhamento de alelos com m colunas (m= numero total
de marcadores) e n linhas (n= numero total de animais genotipados), e P € uma matriz
contendo a frequéncia do segundo alelo (pj), expresso como 2pj. Mij € 0 se o animal
genotipado i para o SNP j for homozigoto 11, é 1 se heterozigoto, ou 2 se o gendtipo
for homozigoto 22.

Os efeitos dos SNPs foram obtidos de forma iterativa com auxilio do programa

postGSf90, de acordo com o algoritmo proposto por Wang et al. (2014), os quais
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descrevem que o efeito de cada marcador (SNP) pode ser obtido em fungéo do valor

genético gendmico dos animais genotipados da seguinte maneira:
6 =DZ'[ZDZ'] 4,

onde, 8 é o vetor com o efeito dos SNPs, D é uma matriz diagonal com ponderadores
para o efeito dos marcadores; Z € a matriz de gendétipos; G € o vetor com os valores
genéticos preditos para os animais genotipados.

Trés iteragdes foram rodadas, onde foi considerada apenas a segunda iteracéo,
de maneira que na primeira iteracdo a matriz D é igual a uma matriz identidade e, nas
outras duas iteragdes, a matriz D é uma matriz diagonal contendo os ponderadores
calculados na iteracao anterior.

Para o estudo de GWAS, foi realizado o mapeamento das regides gendmicas
de maior efeito sobre a expressao de cada caracteristica foi realizado, e com os
resultados foram gerados graficos do tipo Manhattan, contendo a variancia explicada
por janelas de aproximadamente 1 Mb. A identificagcdo dos genes presentes nas
janelas de maior efeito (< 0,05% da variancia genética aditiva) foi realizada por meio
da ferramenta BioMart no banco de dados Ensembl (genes 109 -
https://www.ensembl.org), utilizando como referéncia a versdo de anotagdo do
genoma bovino ARS-UCD1.2.

4. RESULTADOS

As analises descritivas das caracteristicas de desempenho e emissdo de
metano mensuradas no estudo estdo apresentadas na Tabela 2. Os animais
apresentaram peso vivo meédio de 353 kg, consumo de matéria seca de 8,52 kg, ganho
médio diario de 1,195 kg e emissao de metano de 180,7 g/dia.
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Tabela 2. Estatistica descritiva das caracteristicas de desempenho e de metano em
animais Nelore

Caracteristicas' N Média (+ DP) Minimo  Maximo
Idade inicial (dias) 751 357 + 144 179 763
Idade coleta (dias) 751 402 + 146 198 816
Peso Inicial (kg) 751 308 + 114 134 670
Peso vivo médio (kg) 751 353 +120 159 726
Ganho médio diario (kg) 751 1,195 + 0,491 0,198 3,342
Consumo de matéria seca (kg) 751 8,52 +1,71 4,51 13,9
Consumo alimentar residual 751 0,00 + 0,7199 -3,709 3,175
Emissédo de metano (g/dia) 743 180,7 £ 60,9 70,5 444 4
Metano por CMS (g/kg/dia) 743 21,2+5,28 10,8 42,5
Metano por GMD (g/kg/dia) 743 162,8 + 60,2 62,1 1049
Metano por PVM (g/kg) 743 0,529 + 0,134 0,258 1,04
Metano residual (g/dia) 743 0,00 + 27,3 -130,48 161,8

1CMS: Consumo de matéria seca, GMD: Ganho médio diario, PVM: Peso vivo médio.

4.1 Estimativa de herdabilidade

As estimativas de herdabilidade das caracteristicas de metano estao
apresentadas na Tabela 3.

Tabela 3. Estimativas de herdabilidade das caracteristicas de metano em animais

Nelore.
Caracteristicas’ Herdabilidade Erro
CHagd 0,39474 0,08858
CH4CMS 0,20353 0,08286
CH4sGMD 0,03619 0,03844
CH4sPVM 0,06025 0,05924
CHsR 0,20317 0,08579

1CHagd: emissdo de CHs em g/d, CHsCMS: emissao
de metano por kg de consumo de matéria seca,
CH4GMD: emissdao de metano por ganho médio
diario, CH4PVM: emissdo de metano por kg de peso
vivo médio, CH4R: emissdo de metano residual.
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4.2.1 Emissao de metano
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Para a caracteristica emissdo de metano (CHsgd) foram identificadas sete

janelas distribuidas nos cromossomos 5, 11, 13, 17 e 20 que explicam cada uma mais

de 0,5% da variancia genética aditiva (Figura 2) para a caracteristica. Tais janelas

juntas explicam 5,43% da variancia genética aditiva para emissao de metano (Tabela

4). O cromossomo 20 se destacou por apresentar duas (2) janelas, que juntas
explicam 2,21% da emissdo de metano. A regido 39732673 - 40729198 bp no

cromossomo 20 foi identificada como responsavel pela maior percentagem da

variancia genética aditiva da caracteristica CHagd.

Tabela 4. Regides gendmicas que explicam mais que 5% da variancia genética aditiva

de emissao de metano em Nelore.

Cromossomo

Posigao

Genes

% variancia explicada

pela janela de SNPs

20

13

11

20

17

11

39732673 - 40729198

17780066 - 18779619

97234377 - 98232307

35391014 - 36390016

57281378 - 58279182

53932016 - 54930465

46246211 - 47245926

C1QTNF3, AMACR, SLC45A2,
RXFP3, ADAMTS12, TARS1
ACBDS, ABI1, PDSST1,
APBB1IP, CCNY, CREM,
CUL2, PARD3

MVB12B, LMX1B, ZBTB43,
ZBTB34, RALGPST,
ANGPTL2, GARNL3, SLC2AS8,
ZNF79, RPL12, SNORAGS,
LRSAM1, NIBAN2

RICTOR, OSMR, LIFR,
EGFLAM

KSR2, NOS1, FBX021, TESC,
FBXWS8, RNFT2, SPRING1
CTNNA2

CAND1, GRIP1

1,54197

0,84926

0,69540

0,66625

0,57121

0,56595

0,54884
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Emissao de metano
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Figura 2. Manhattan Plot da variancia genética aditiva explicada por janelas de 1 Mb
de SNPs adjacentes para a caracteristica emissdo de metano em gado
Nelore

4.2.2 Emissao de metano por consumo de matéria seca

Para CH4CMS foram identificadas nove janelas distribuidas nos cromossomos
5, 6, 11, 13, 14, 16, 17 e 20 que explicam cada uma mais de 0,5% da variancia
geneética aditiva (Figura 3) para a caracteristica. Tais janelas juntas explicam 7,67%
da variancia genética aditiva para emissdo de metano por consumo de matéria seca
(Tabela 5). O cromossomo 5 se destacou por apresentar duas janelas, que juntas
explicam 1,90% da emissdo de metano. A regidao 39697429 - 40695738 bp no
cromossomo 20 foi identificada como responsavel pela maior percentagem da

variancia genética aditiva da caracteristica CH4CMS.
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Tabela 5. Regides genbmicas que explicam mais que 5% da variancia genética aditiva
de emissido de metano por consumo de matéria seca em Nelore

% variancia

Cromossomo Posicao Genes explicada pela
janela de SNPs
20 39697429 - 40695738 C1QTNF3, U6, AMACR, SLC45A2, 1,36016
RXFP3, ADAMTS12, TARS1
5 46374885 - 47374307 CAND1, GRIP1 1,27459
11 97234377 - 98232307 MVB12B, LMX1B, ZBTB43, 0,90217

ZBTB34, RALGPS1, ANGPTL2,
GARNL3, SLC2A8, ZNF79,
RPL12, SNORAG5, LRSAM1,

NIBAN2

6 65648826 - 66628693 GABRB1, COMMDS8, ATP10D, 0,80321
CORIN, NFXL1

16 63018037 - 64015974 ZNF648, GLUL, TEDDM1, RGSL1, 0,80167

RNASEL, RGS16, RGS8, NPL,
DHX9, SHCBP1L

13 17782946 - 18781618 ACBDS5, ABI1, PDSS1, APBB1IP, 0,78675
CCNY, CREM, CUL2, PARD3
5 31159008 - 32149474 LALBA, OR8S8, OR8S27, 0,63100

OR8S25, OR8510, OR8S15,
OR8S1, OR8S24, C5H120rf54,
OR8S2, OR8S26, OR8S3,
OR5BJ2, ZNF641, H1-7,
OR10AD1, CCDC184, ASBS,

PFKM

14 81160929 - 82159089 TAF2, DSCC1, DEPTOR, 0,58074
COL14A1, U6, MRPL13, MTBP,
SNTB1

17 57284699 - 58282310 KSR2, NOS1, FBX021, TESC, 0,53957

FBXWS8, RNFT2, SPRING1
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Figura 3. Manhattan Plot da variancia genética aditiva explicada por janelas de 1 Mb
de SNPs adjacentes para a caracteristica emissao de metano por consumo
de matéria seca em gado Nelore

4.2.3 Emissao de metano por ganho médio diario

Foram identificadas sete janelas distribuidas nos cromossomos 5, 11, 14, 16 e
17 que explicam mais de 0,5% da variancia genética aditiva para CH4GMD possui oito
janelas (Figura 4). Tais janelas juntas explicam 4,52% da variancia genética aditiva para
emissdo de metano por ganho médio diario (Tabela 6). A regidao 68220665 - 69211669
bp no cromossomo 5 foi identificada como responsavel pela maior percentagem da

variancia genética aditiva da caracteristica CHsGMD.
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Tabela 6. Regides genbmicas que explicam mais que 5% da variancia genética aditiva
de emissédo de metano por ganho médio diario em Nelore

o % variancia explicada pela
Cromossomo Posigéo Genes .
janela de SNPs

5 68220665 - 69211669 CHST11, SLC41A2, 0,73860
NOPCHAP1, ALDH1L2,
WASHCA4, APPL2
17 57284699 - 58282310 KSR2, NOS1, FBXO21, 0,68607
TESC, FBXWS8, RNFT2,
SPRING1
11 97689477 - 98688524 RALGPS1, ANGPTL2, 0,68339
GARNL3, SLC2A8, ZNF79,
RPL12, LRSAM1, NIBAN2,
STXBP1, CFAP157,
PTRH1, TTC16, TOR2A,
SH2D3C, CDK9, FPGS,
ENG, AK1, ST6GALNACSG,
ST6GALNAC4, PIP5KLA1,
DPM2, FAM102A
17 55828804 - 56827694 TMEM233, CCDC60 0,66529
HSPB8, SRRM4
14 30362709 - 31362286 DNAJCS5B, TRIM55, CRH, 0,61752
RRS1, ADHFE1, VXN, U6,
MYBL1, VCPIP1, SGK3,
MCMDC2, SNORD87,
TCF24, PPP1R42, COPS5,
CSPP1, ARFGEF1
16 35526958 - 36525642 RGS7, XCL1, DPT 0,58342
14 24399063 - 25395406 FAM110B, UBXNZ2B, 0,55131
CYP7A1, SDCBP, NSMAF,
TOX
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Figura 4. Manhattan Plot da variancia genética aditiva explicada por janelas de 1 Mb
de SNPs adjacentes para a caracteristica emissao de metano por ganho
meédio diario em gado Nelore

4.2.4 Emissao de metano para peso vivo médio

Foram identificadas oito janelas nos cromossomos 5, 6, 11, 13, 17 e 20 que
explicam mais de 0,5% da variancia genética aditiva (Figura 5) para CHsPVM. Tais
janelas juntas explicam 6,69% da variancia genética aditiva para emissao de metano
por peso vivo médio (Tabela 7). O cromossomo 11 se destacou por apresentar duas
janelas, que juntas explicam 1,44% da emissao de metano. A regidao 39697429 -
40695738 bp no cromossomo 20 foi identificada como responsavel pela maior
percentagem da variancia genética aditiva da caracteristica CH4sPVM.



28

Tabela 7. Regides genbmicas que explicam mais que 5% da variancia genética aditiva

de emissdo de metano por peso vivo médio em Nelore

Cromossomo

Posicao

Genes

% variancia explicada

pela janela de SNPs

20

11

17

11

13

39697429 - 40695738

46374885 - 47374307
97689477 - 98688524

57277160 - 58275550

65634064 - 66628693

31159008 - 32149474

10894581 - 11893310

17780066 - 18779619

C1QTNF3, AMACR, SLC45A2,
RXFP3, ADAMTS12, TARS1
CAND1, GRIP1

RALGPS1, ANGPTL2, GARNLS,
SLC2A8, ZNF79, RPL12,
SNORAGS5, LRSAM1, NIBAN2,
STXBP1, CFAP157, PTRH1,
TTC16, TOR2A, SH2D3C,
CDK9, FPGS, ENG, AK1,
ST6GALNACGE, ST6GALNAC4,
PIP5KL1, DPM2, FAM102A
KSR2, NOS1, FBX021, TESC,
FBXWS8, RNFT2, SPRING1
GABRB1, COMMDS8, ATP10D,
CORIN, NFXL1

LALBA, OR8S8, OR8S27,
OR8S25, OR8S10, OR8S15,
OR8S1, OR8S24, C5H120rf54,
OR8S2, OR8S26, OR8S3,
OR5BJ2, ZNF641, H1-7,
CCDC184, ASB8, PFKM
ALMS1, EGR4, FBX0O41, CCT7,
PRADC1, SMYD5, NOTO, 7SK,
RAB11FIP5, SFXN5, EMX1,
SPR, EXOC6B

ACBDS, ABI1, PDSSH1,
APBB1IP, CCNY, CREM, CUL2,
PARD3

1,71534

1,23461
0,92327

0,71671

0,57040

0,51768

0,51281

0,50620
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Figura 5. Manhattan Plot da variancia genética aditiva explicada por janelas de 1 Mb
de SNPs adjacentes para a caracteristica emissao de metano por peso vivo
médio em gado Nelore

4.2.5 Emissao de metano residual

Para a caracteristica CH4R foram identificadas oito janelas distribuidas nos
cromossomos 5, 6, 11, 13, 16 e 20 que explicam mais de 0,5% da variancia genética
aditiva (Figura 6) para a caracteristica. Tais janelas juntas explicam 6,75% da
variancia genética aditiva para emissdo de metano (Tabela 8). O cromossomo 5 se
destacou por apresentar duas janelas, que juntas explicam 1,61% da emiss&o de
metano. A regido 39697429 - 40695738 bp no cromossomo 20 foi identificada como
responsavel pela maior percentagem da varidncia genética aditiva da caracteristica
CH4R.
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Tabela 8. Regides genbmicas que explicam mais que 5% da variancia genética aditiva

de emissao de metano residual em Nelore

Cromossomo

Posigao

Genes

% variancia explicada pela

janela de SNPs

20

11

16

20

39697429 - 40695738

46374885 - 47374307
17782946 - 18781618

97234377 - 98232307

65663899 - 66662347

63018037 - 64015974

31718185 - 32714389

35391014 - 36390016

C1QTNF3, U6, AMACR,
SLC45A2, RXFP3,
ADAMTS12, TARS1
CAND1, GRIP1

ACBDS, ABI1, PDSST1,
APBB1IP, CCNY, CREM,
CUL2, PARD3

MVB12B, LMX1B, ZBTB43,
ZBTB34, RALGPST,
ANGPTL2, GARNLS,
SLC2A8, ZNF79, RPL12,
LRSAM1, NIBAN2
GABRB1, COMMDS,
ATP10D, CORIN, NFXL1
ZNF648, GLUL, TEDDM1,
RGSL1, RNASEL, RGS16,
RGS8, NPL, DHXO9,
SHCBP1L

OR8S3, OR5BJ2, ZNF641,
H1-7, CCDC184, ASBS,
PFKM, SENP1, COL2A1,
TMEM106C, VDR, HDAC?7,
SLC48A1, RAPGEF3,
ENDOU, RPAP3

RICTOR, OSMR, LIFR,
EGFLAM

1,56873

0,96239
0,84780

0,79587

0,69403

0,67036

0,64582

0,57205
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Figura 6. Manhattan Plot da variancia genética aditiva explicada por janelas de 1 Mb
de SNPs adjacentes para a caracteristica emissao de metano residual em
gado Nelore

5. DISCUSSAO

As caracteristicas CH4GMD e CH4sPVM apresentaram as estimativas de
herdabilidade mais baixas (0,036 e 0,060, respectivamente). O CHsgd, CH4CMS e o
CH4R apresentaram estimativas de herdabilidade moderada (Tabela 2).

No estudo de Donogue et al. (2016) bovinos de corte da raga Angus, a coleta
de metano foi realizada pelo método de camaras respirométricas, a estimativa de
herdabilidade obtida para a producdo de metano foi de 0,27 + 0,07, considerada de
baixa a média magnitude e menor quando comparada ao presente estudo.

Uemoto et al. (2020), realizaram estudo com bovinos de corte Aberdeen Angus,
a emissao de metano foi predita por meio da percentagem de energia da ragéo

convertida em metano e consumo de energia bruta. Foram descritas estimativas de
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herdabilidade de alta magnitude, para CH4 e CH4CMS, valores de 0,57 + 0,05 e 0,59
+ 0,05, respectivamente.

No estudo de Richardson et al. (2021), que realizaram avaliagdo de vacas de
leite e coleta de metano pelo método do gas tragador SFe, as estimativas de
herdabilidade apresentadas foram de baixa a média magnitude (CH4 corrigido para
CMS e CHg4 corrigido para energia do leite, sendo respectivamente, 0,18 + 0,11 e 0,21
+0,11).

As caracteristicas relativas ao metano, como CH4sCMS e CH4R, possuem uma
quantidade de CHg4 relacionada ao consumo, entdo sao caracteristicas importantes,
porque se diminuir o CH4CMS e CH4R, ira aumentara a produtividade do rebanho
(Knapp et al., 2014).

As caracteristicas CH4GMD e CH4PVM sé&o estimadas dependendo de outras
caracteristicas (ganho médio diario e peso vivo no meio do teste, respectivamente),
isso pode ser o motivo das estimativas de herdabilidade terem sido baixas.

De acordo com os resultados desse estudo, foram obtidas estimativas de
herdabilidade de baixa a média magnitude de caracteristicas relacionadas ao metano,
demonstrando o potencial de utilizacdo das caracteristicas como critérios de selegao
em bovinos de corte, usando conjunto de dados como coletas consecutivas em cinco
dias e por meio do método do gas tragcador SFe.

Os resultados das estimativas de herdabilidade das caracteristicas, embora
apresentem diferengas dos resultados da literatura, sugere quando aplicado como
critério de selecdo de reprodutores, ganho genético, dado que a maior parte da
variagédo genética da emissao de metano se deve a variagdo genética do consumo de
matéria seca e peso corporal. De acordo com Knapp et al. (2014), a variagdo do
consumo de matéria seca € responsavel por 52% a 64% da variacdo da emissao de
metano. As caracteristicas relacionadas ao metano também dependem das
caracteristicas de peso de mantencga (de Haas et al., 2017).

O cromossomo 20 se destacou por apresentar uma janela que explicam 1,54%
da caracteristica CHsgd, 1,36% da caracteristica CH4CMS, 1,56% da caracteristica
CH4R. O cromossomo 5 e o cromossomo 17 se destacaram por apresentar duas

janelas, que juntas explicam 1,39% da caracteristica CH4GMD. Para a caracteristica
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CH4PVM os cromossomos 20 e se destacaram por apresentar duas janelas que
explicam 2,94% da caracteristica.

A janela 39697429 - 40695738 do cromossomo 20 teve uma grande
participagdo na explicagdo da variancia aditiva na maioria das caracteristicas de
emissao de metano (CHsgd, CH4CMS, CH4PVM e CH4R), mas foi possivel perceber
uma boa participagdo das janelas nos cromossomos 5 na janela 46246211 - 47245926
e 17 na janela 57281378 - 58279182.

Varios genes foram identificados, como o gene C1QTNF3 esta envolvido na
deposicdo de gordura subcutdnea e intramuscular, onde desempenha papel
importante na fisiologia dos adipdcitos, como lipdlise e secregéo de adipocinas (Sheng
et al., 2014).

O gene ACBD5 atua no transporte e distribuicdo de acil-coenzima A de cadeia
longa nas células, atuando no metabolismo de lipideo (Cheng et al., 2015). O gene
ADAMTS12 foi relatado em varios estudos de associagdo do genoma de
caracteristicas como peso da carcaga, onde esta envolvido na regeneragcdo do
musculo esquelético (Edea et al., 2018). O gene ANGPTL2 esta envolvido na
angiogénese e no metabolismo de glicose e lipideos, o que sugere papel importante
no desenvolvimento e crescimento de individuos (Cabia et al., 2016 e Duan et al.,
2021).

A importancia do peso corporal para explicar as emissdes de metano da
fermentacdo entérica pode ser atribuida a relagdo entre o peso corporal e a
capacidade do intestino, porque o volume do intestino € proporcional ao peso corporal
(Demment e Van Soest, 1985). Segundo Di Marco et al. (2007), o historico alimentar
e o aumento do ganho de peso vivo sao caracteristicas que determinam a quantidade
de gordura subcutanea depositada, podendo influenciar nas emissées de metano.

Animais com diferentes pesos corporais, ao consumirem quantidades
semelhantes de uma mesma dieta, apresentariam diferentes taxas de passagem
ruminal e quantidades de alimentos fermentados. Essa diferenca alteraria a producgéao
de acidos graxos volateis e, consequentemente, as emissdes de metano, dado que a
quantidade de metano produzida por um animal ruminante esta relacionada com a

quantidade de matéria organica digerida no rumen, principalmente a fragao fibrosa e,
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portanto, a quantidade de acetato e hidrogénio metabdlico produzida (Moraes et al.,
2014 e Garnsworthy et al., 2019).

De acordo com Abo-Ismail et al. (2018), o gene OSMR esta relacionado
diretamente com a eficiéncia alimentar. A caracteristica de emissdo de metano esta
relacionada diretamente com o consumo de alimentos, ou seja, pode ocorrer mudanga
no padrdo de fermentacdo ruminal devido ao tipo da dieta ou pelo acréscimo de
alguma suplementacéo, que pode afetar o crescimento dos animais e sua eficiéncia
alimentar (Preston e Leng, 1987, Hayes et al., 2013). Dado que os principais
determinantes da producio diaria de metano, sdo o consumo de matéria seca e a
composic¢ao da dieta, quanto mais ragao consumida ou maior o teor de fibra da dieta,
mais metano € produzido por dia (Knapp et al., 2014). De forma que os animais
tenham o mesmo peso corporal, mesmo ganho de peso e o mesmo teor de gordura
corporal, animais mais eficientes tendem a emitir menos metano por dia, por
apresentar menor consumo de matéria seca (Dini et al., 2019).

O gene NOS1 esta associado a manutengcdo da homeostase redox celular,
devido a sua capacidade de neutralizar ROS nocivos produzidos durante o estresse
térmico, as atividades de enzimas antioxidantes, niveis de osmdlitos e a expressao de
genes responsivos ao estresse (Sigdel et al., 2020). O gene ERCC5 mostrou efeitos
significativos para caracteristicas de carcaga e qualidade da carne, aumentando o
rendimento de carne magra e diminuindo a gordura (Abo-Ismail et al., 2014).

Bovinos menos reativos geralmente ingerem maiores quantidades de ragao e
esta associado a maior crescimento e deposi¢gdo de gordura quando comparados a
animais mais reativos, essa ingestdo tem efeito nas emissdes de metano dos animais
(Llonch et al., 2016 e 2018). O temperamento e a resposta ao estresse devem ser
considerados ao projetar estratégias para melhorar a eficiéncia e mitigar as emissdes
de CH4 em bovinos de corte (Llonch et al., 2016).

O gene COL14A1 foi altamente expresso no grupo de baixo marmoreio (Chen
et al., 2019) e foi encontrado apenas na caracteristica CH4sGMD. Os genes estao
associados com deposicdo de gordura, peso de carcaga, crescimento e
desenvolvimento, eficiéncia alimentar, estresse térmico, qualidade da carne,

marmoreio.
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Quando se compara os genes presentes em todas as caracteristicas, percebe-
se que varios genes sdo observados na maioria das caracteristicas de emissao de
metano analisadas, dado que as caracteristicas analisadas sao variagdes da
caracteristica principal emissdo de metano. Com os resultados obtidos, as
caracteristicas CHsgd, CH4CMS e CH4R poderao ser utilizadas por um programa de
melhoramento, por terem apresentado herdabilidades moderadas e alguns genes

associados a emissao de metano.

6. CONCLUSAO

O valor da estimativa de herdabilidade para a caracteristica emissdo de metano
demonstra o potencial de seu uso como critério de selecdo em programas de
melhoramento genético animal. Em concluséo, as caracteristicas relativas a emissao

de metano podem ser incluidas em programas de melhoramento animal.



36

REFERENCIAS

Abo-Ismail MK, Vander Voort G, Squires JJ, Swanson KC, Mandell IB, Liao X, Miller
SP (2014) Single nucleotide polymorphisms for feed efficiency and performance in
crossbred beef cattle. BMC Genetics 15:1-14.

Cabia B, Andrade S, Carreira MC, Casanueva FF, Crujeiras AB (2016) A role for novel
adipose tissue-secreted factors in obesity-related carcinogenesis. Obesity Reviews
17:361-376.

Carvalheiro R, Boison SA, Neves HH, Sargolzaei M, Schenkel FS, Utsunomiya Y T,
Garcia JF (2014) Accuracy of genotype imputation in Nellore cattle. Genetics
Selection Evolution, 46:1-11.

Chen D, LiW, Du M, Cao B (2019) Adipogenesis, fibrogenesis and myogenesis related
gene expression in longissimus muscle of high and low marbling beef cattle. Livestock
Science 229:188-193.

Cheng Z, Oguejiofor CF, Swangchan-Uthai T, Carr S, Wathes DC (2015) Relationships
between circulating urea concentrations and endometrial function in postpartum dairy
cows. Animals 5:748-773.

de Haas Y, Pszczola M, Soyeurt H, Wall E, Lassen J (2017) Invited review: Phenotypes
to genetically reduce greenhouse gas emissions in dairying. Journal of Dairy Science
100:855-870.

Deighton MH, O’loughlin BM, Buckley F, Boland TM (2011) A simple method for pre-
calibration storage of sulphur hexafluoride permeation tubes. Animal Feed Science
and Technology 166:198-200.

Deighton MH, O’loughlin BM, Williams SRO, Moate PJ, Kennedy E, Boland TM, Eckard
RJ (2013) Declining sulphur hexafluoride permeability of polytetrafluoroethylene
membranes causes overestimation of calculated ruminant methane emissions using
the tracer technique. Animal Feed Science and Technolology 183:86-95.

Deighton MH, Williams SRO, Hannah MC, Eckard RJ, Boland TM, Wales WJ, Moate
PJ (2014) A modified sulphur hexafluoride tracer technique enables accurate
determination of enteric methane emissions from ruminants. Animal Feed Science
and Technology 197:47-63.



37

Demment MW, Van Soest PJ (1985) A nutritional explanation for body-size patterns of
ruminant and nonruminant herbivores. The American Naturalist 125:641-672.

Dini Y, Cajarville C, Gere JI, Fernandez S, Fraga M, Pravia Ml (2019) Association
between residual feed intake and enteric methane emissions in Hereford steers.
Translational Animal Science 3:239-46.

Di Marco ON, Barcellos JOJ, da Costa EC (2007) Crescimento de bovinos de corte.
Porto Alegre: Ufrgs. p. 276.

Donoghue KA, Bird-Gardiner T, Arthur PF, Herd RM, Hegarty RF (2016) Genetic and
phenotypic variance and covariance components for methane emission and
postweaning traits in Angus cattle. Journal of Animal Science, 94:1438-1445.

Edea Z, Jeoung YH, Shin SS, Ku J, Seo S, Kim IH, Kim KS (2018) Genome-wide
association study of carcass weight in commercial Hanwoo cattle. Asian-Australasian
Journal of Animal Science 31:327.

FAOQ Statistics, Food and Agriculture Organization of the United Nations, Rome, 2020.

Garnsworthy PC, Difford GF, Bell MJ, Bayat AR, Huhtanen P, Kuhla B, Yan T (2019)
Comparison of methods to measure methane for use in genetic evaluation of dairy
cattle. Animals 9:837.

Grion AL, Mercadante MEZ, Cyrillo JNSG, Bonilha SFM, Magnani E, Branco RH
(2014) Selection for feed efficiency traits and correlated genetic responses in feed
intake and weight gain of Nellore cattle. Journal of Animal Science, 92:955-965.

Hammond KJ, Waghorn GC, Hegarty RS (2016) The GreenFeed system for
measurement of enteric methane emission from cattle. Animal Production Science
56:181-189.

Hayes BJ, Donoghue KA, Reich CM, Mason BA, Bird-Gardiner T, Herd RM, Arthur PF
(2016) Genomic heritabilities and genomic estimated breeding values for methane
traits in Angus cattle. Journal of Animal Science, 94:902-908.



38

Knapp JR, Laur GL, Vadas PA, Weiss WP, Tricarico JM (2014) Invited review: Enteric
methane in dairy cattle production: Quantifying the opportunities and impact of
reducing emissions. Journal of Dairy Science, 97:3231-3261.

Llonch P, Somarriba M, Duthie CA, Haskell MJ, Rooke JA, Troy S, Turner SP (2016)
Association of temperament and acute stress responsiveness with productivity, feed
efficiency, and methane emissions in beef cattle: an observational study. Frontiers in
Veterinary Science 3:43.

Llonch P, Somarriba M, Duthie CA, Troy S, Roehe R, Rooke J, Turner SP (2018)
Temperament and dominance relate to feeding behaviour and activity in beef cattle:
implications for performance and methane emissions. Animal 12:2639-2648.

Mercadante MEZ, Packer IU, Razook AG, Cyrillo JNSG, Figueiredo LA (2003) Direct
and correlated responses to selection for yearling weight onreproductive performance
of Nellore cows. Journal of Animal Science 81:376-384.

Moraes LE, Strathe AB, Fadel JG, Casper DP, Kebreab E (2014) Prediction of enteric
methane emissions from cattle. Global Change Biology 20:2140-2148.

NRC. Nutrient requirements of beef cattle. 7th rev. ed. Natl. Acad. Press, Washington,
DC. 2000.

Preston TR e Leng RA (1987) Matching ruminant production systems with available
resources in the tropics and sub-tropics. Penambul Books. Livestock Production
Science, 19:532-53.

Richardson CM, Nguyen TTT, Abdelsayed M, Moate PJ, Williams SRO, Chud TCS,
Pryce JE (2021) Genetic parameters for methane emission traits in Australian dairy
cows. Journal of Dairy Science 104:539-549.

Sakamoto LS, Souza LL, Gianvecchio SB, de Oliveira MHV, Silva JAIDV, Canesin RC,
Mercadante MEZ (2021) Phenotypic association among performance, feed efficiency
and methane emission traits in Nellore cattle. Plos one 16:€0257964.

Sargolzaei M, Chesnais JP, Schenkel FS (2014) A new approach for efficient genotype
imputation using information from relatives. BMC Genomics 15:1-12.



39

Sheng X, Ni H, Liu Y, Li J, Zhang L, Guo Y (2014) RNA-seq analysis of bovine
intramuscular, subcutaneous and perirenal adipose tissues. Molecular Biology
Reports, 41:1631-1637.

Sigdel A, Liu L, Abdollahi-Arpanahi R, Aguilar |, Pefagaricano F (2020) Genetic
dissection of reproductive performance of dairy cows under heat stress. Animal
Genetics 51:511-520.

Smith PE, Waters SM, Kenny DA, Kirwan SF, Conroy S, Kelly AK (2021) Effect of
divergence in residual methane emissions on feed intake and efficiency, growth and
carcass performance, and indices of rumen fermentation and methane emissions in
finishing beef cattle. Journal of Animal Science 99:275.

Uemoto Y, Takeda M, Ogino A, Kurogi K, Ogawa S, Satoh M, Terada F (2020) Genetic
and genomic analyses for predicted methane-related traits in Japanese Black
steers. Animal Science Journal 91:e13383.

Wang H, Misztal |, Aguilar |, Legarra A, Fernando RL, Vitezica Z, Okimoto R, Wing T,
Hawken R, Muir WM (2014) Genome-wide association mapping including phenotypes
from relatives without genotypes in a single-step (ssGWAS) for 6-week body weight in
broiler chickens. Frontiers in Genetics 5:134.



	a1f37b250e7f1a48a9f6c0722d0a65f98f92c6f5faeeef75a7f39cb92e2b05b7.pdf
	a1f37b250e7f1a48a9f6c0722d0a65f98f92c6f5faeeef75a7f39cb92e2b05b7.pdf
	a1f37b250e7f1a48a9f6c0722d0a65f98f92c6f5faeeef75a7f39cb92e2b05b7.pdf

