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RESUMO

Identificacio de regides gendmicas e vias metabolicas associadas com
susceptibilidade a acidose ruminal em bovinos Nelore terminados em
confinamento
Quando bovinos de corte sdo alimentados com dictas de alto teor de concentrado em
confinamentos, ha um alto risco de estes terem distirbios metabdlicos, principalmente
se forem do gendtipo Bos taurus indicus, que em alguns estudos demonstraram ser mais
sensiveis. Além disso, hd uma grande variagdo entre os animais para lidarem com este
distarbio, principalmente pela preferéncia alimentar individual. Este estudo teve como
objetivo identificar as regides gendmicas relacionadas a acidose ruminal de bovinos
confinados da raga Nelore (n=642). Utilizou-se o painel GGP Indicus 35k, com a
metodologia ssGWAS em que os efeitos dos marcadores foram obtidos a partir dos
valores genomicos estimados pelo modelo GBLUP. Regides gendmicas que
representaram mais de 1,0% da variancia genética aditiva foram utilizadas. Os genes
candidatos identificados estao envolvidos principalmente na regulagdo negativa ou ndo
do processo apoptotico, secrecao salivar e transporte de transmembrana. A identificacao
dessas regides e seus respectivos genes candidatos pode contribuir para a formacgdo de

uma base genética para a susceptibilidade a acidose ruminal em bovinos Nelore.

Palavras chave: confinamento, distirbio metabolico, parametros genéticos, zebu.
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ABSTRACT

Identification of genomic regions and physiological pathways associated with

susceptibility to ruminal acidosis in feedlot Nellore cattle.

When beef cattle are fed high-concentrate diets, there may be a high risk of metabolic
disorders, such as acidosis, especially in cattle from Bos taurus indicus genotypes,
which have shown to be more sensitive to this disease in some studies. In addition, it is
well documented in the literature that there's great variation among animals, and each
animal responds differently in order to cope with this disorder, especially when related
to feed preferences, that is, the same diet may lead some animals to acidosis and others
may not present any clinical signs. Therefore, this study will aim to identify genomic
regions responsible for the ruminal acidosis in Nellore cattle (n=642). The GGP Indicus
35k panel was used with the ssGWAS methodology in which the effects of the markers
were obtained from the genomic values estimated by the GBLUP model. Genomic
regions that represented more than 1.0% of additive genetic variance were used. The
identified candidate genes are mainly involved in the negative or non-regulation of
apoptotic process, salivary secretion and transmembrane transport. The identification of
these regions and their respective candidate genes may contribute to the formation of a

genetic basis for susceptibility to rumen acidosis in Nellore cattle.

Key words: feedlot, metabolic disorder, genetic parameter, zebu.
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1. INTRODUCAO

O Brasil, sendo um grande produtor e exportador de carne bovina, apresentou no
periodo entre 2008 e 2017 um aumento de 38,1% no numero de bovinos confinados
(ANUALPEC, 2017). Essas transformagdes na pecuaria nacional aumentam a
necessidade de maiores informagdes nutricionais a fim de promover o aumento da
produtividade, juntamente com o desempenho ¢ a eficiéncia animal.

A utilizacdo de dietas com altas propor¢des de ingredientes concentrados
também tem aumentado a cada ano nos confinamentos para a terminagao de bovinos de
corte. Oliveira e Millen (2014) relataram que nos confinamentos brasileiros, o nivel de
inclusdo de ingredientes concentrados nas dietas ¢ em média de 79%. Esse aumento de
ingredientes concentrados nas dietas pode acarretar em maiores problemas de ordem
metabdlica nos animais, como a acidose, indicada por 27,6% dos nutricionistas como o
segundo principal problema de satide nos confinamentos nacionais, ficando atras apenas
de problemas respiratérios (Pinto e Millen, 2018).

O desenvolvimento da acidose tanto subaguda como aguda em bovinos
confinados envolve uma complexa interagdo entre o consumo, composi¢cdo da dieta,
microrganismos ruminais € o proprio animal. O estabelecimento de uma microbiota
estavel durante a transicao de dieta a base de forragem para uma dieta com concentrado
nao ¢ imediata (Schwartzkopf-Genswein et al., 2003) e a introducao de amido altamente
fermentdvel na dieta aumenta a disponibilidade de glicose livre, estimulando o
crescimento de bactérias ruminais, aumentando a produgdo de acidos graxos de cadeia
curta (AGCC) e consequentemente, a diminui¢ao do pH ruminal (Owens et al., 1998).

Essa variacao de susceptibilidade entre os animais em relacao a acidose ruminal
vem sendo observada pelos pesquisadores e nutricionistas hé alguns anos e tornou-se

um desafio, pois o aumento de ingredientes concentrados nas dietas promove um
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aumento na fermentacdo ruminal, tornando o risco de acidose ruminal iminente. No
entanto, essa susceptibilidade também apresenta uma oportunidade para que haja uma
selecdo em relacdo a resisténcia a acidose ruminal em bovinos de corte.

O objetivo deste estudo foi identificar os genes responsaveis pela acidose
ruminal em bovinos da raga Nelore confinados e alimentados com dietas de alto teor de
concentrado a fim de possibilitar a selecdo destes quanto ao melhor sistema de

terminac¢do de acordo com a susceptibilidade ou ndo a este disturbio.

2. MATERIAL E METODOS

2.1  Animais e Locais dos Experimentos

Foram coletados dados de sete experimentos realizados simultaneamente entre
os anos de 2016 e 2018; sendo dois no Confinamento Experimental de Bovinos
Superprecoce da Unesp, Campus de Botucatu; trés no Confinamento de Bovinos de
Corte da Unesp, Campus de Dracena; um na Escola Superior de Agricultura Luiz de
Queiroz da USP, em Piracicaba e outro no Centro de Inovagdo e Ciéncia Aplicada de
Ruminantes da DSM, Fazenda Cacadinha em Rio Brilhante/MS. Foram utilizados no
total, 642 animais machos nao castrados da raca Nelore, com peso vivo médio inicial de
385 kg.

No programa de recebimento, os animais foram vacinados, receberam
tratamento antiparasitario e passaram por um periodo de pré-adaptacdo com o objetivo
de adaptar os mesmos as instalagdes € manejos, bem como uniformizar a populagao dos
micro-organismos ruminais.

Os animais foram alimentados de duas a trés vezes ao dia, com ajustes de

quantidade de racdo oferecida diariamente, de acordo com a sobra no cocho antes da



46

da familia de transportadores de monocarboxilatos desempenham um papel direto no
efluxo de AGCCA através das células das camadas espinhosa e basal do rumen,
acelerando esse processo. Neste estudo, o gene SLC16A9, que pertence a uma familia
de transportadores de monocarboxilatos, foi identificado.

Neste estudo, encontrou-se um grande nimero de regides genOmicas, porém
com dificil identificacdo de genes relevantes ou grande efeito, que podem estar
associadas a acidose ruminal de bovinos Nelore confinados, o que auxiliaria a
compreender os mecanismos genéticos e metabolicos deste disturbio. Estratégias como
a selecdo gendmica utilizando a variabilidade entre todos os marcadores ao mesmo
tempo talvez seriam mais apropriadas para melhorar as caracteristicas da acidose

ruminal.

4.  CONCLUSAO

Foram identificadas regioes gendmicas associadas as caracteristicas relacionadas
a acidose ruminal em bovinos Nelore confinados. Os genes candidatos identificados
estdo envolvidos principalmente na regulacdo negativa ou ndo do processo apoptotico,
secrecdo salivar e transporte de transmembrana. A identificagdo dessas regides e seus
respectivos genes candidatos pode contribuir para a formacao de uma base genética para

a susceptibilidade a acidose ruminal em bovinos Nelore.
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