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Resumo: Objetivou-se avaliar ainfluéncia daidade sobre a microbiota fecal de cdes em crescimento. Foram utilizados 8 cées
daraca Beagle dos 2 aos 14 meses de idade. Os cées foram alimentados com 0 mesmo alimento seco extrusado para cdes em
crescimento ao longo do estudo. Foram coletadas fezes frescas aos 2, 3, 5, 8, 11 e 14 meses de idade para andlise da
microbiota fecal, aqual foi analisada por sequenciamento do gene 16S rRNA. A beta-diversidade foi analisada por PCoA por
dissimilaridade de Bray-Curtis e as diferencas entre as idades por PERMANOVA (P<0,05). Os géneros bacterianos foram
analisados por LEfSe (P<0,05). A beta-diversidade demonstrou diferencas gerais no perfil das comunidades bacterianas
intestinais entre 2, 3 e 5, em comparacdo com 8, 11 e 14 meses de idade (P<0,05). Observou-se maior abundancia dos géneros
Sreptococcus e Escherichia coli dos 2 aos 5 meses de idade, enquanto os géneros Turicibacter, Peptacetobacter (Clostridium
hiranonis) e Blautia apresentaram maior abundancia a partir dos 8 meses de idade (P<0,05). A partir de 8 meses de idade, a
microbiota fecal dos cées assemelha-se a encontrada em adultos saudaveis, visto que apresentam maior abundéancia de
géneros relacionados a eubiose intestinal e menor abundancia de microrganismos potencial mente patogénicos.
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THE INFLUENCE OF AGE ON THE FECAL MICROBIOTA OF GROWING DOGS

Abstract: The aim was to evaluate the influence of age on the fecal microbiota of growing dogs. Eight Beagle dogs were
used from 2 to 14 months of age. The dogs were fed the same extruded dry food for growing dogs throughout the study. Fresh
faeces were collected at 2, 3, 5, 8, 11 and 14 months of age for analysis of the faecal microbiota, which was analyzed by
sequencing of the 16S rRNA gene. Beta-diversity was analyzed by PCoA by Bray-Curtis dissimilarity and differences
between ages by PERMANOVA (P<0.05). Bacterial genera were analyzed by LEfSe (P<0.05). Beta-diversity showed
general differencesin the profile of intestinal bacterial communities between 2, 3 and 5, compared to 8, 11 and 14 months of
age (P<0.05). The genera Streptococcus and Escherichia coli were more abundant from 2 to 5 months of age, while the
genera Turicibacter, Peptacetobacter (Clostridium hiranonis) and Blautia were more abundant from 8 months of age
(P<0.05). From the age of 8 months, the fecal microbiota of dogs resembles that found in healthy adults, since they have a
higher abundance of generarelated to intestinal eubiosis and a lower abundance of potentialy pathogenic microorganisms.
Keywords:. eubiosis; intestinal functionality; puppies.

Introducgdo: A microbiota intestinal € essencial para a salde do hospedeiro, a qual contribui para a modulagdo do sistema
imunol égico, integridade da mucosa, producdo de metabdlitos e utilizagdo de nutrientes. Além disso, a microbiota fecal é
amplamente estudada como um biomarcador da funcionalidade intestinal (Félix et al., 2022). Sua composic¢éo pode ser
influenciada por diversos fatores, dentre eles a idade (Blake et al., 2020). Caes filhotes apresentam particularidades
gastrintestinais, uma vez que ainda estdo em desenvolvimento e a microbiota intestinal € imatura, caracteristica de disbiose
(Garrigues et al., 2022). Um estudo abrangendo a fase de crescimento dos cées permite identificar o ponto critico de transi¢éo
a partir do qual a composicéo e diversidade da microbiota se estabilizam e se tornam equiparaveis aos observados em caes
adultos. Portanto, o objetivo desse estudo foi avaliar a influéncia da idade sobre a microbiota fecal de cdes ao longo do
crescimento.

Material e Métodos: O estudo foi aprovado pela Comisséo de ética no uso de animais. Foram utilizados 8 cées da raca
Beagle (4 machos e 4 fémeas), entre 2 (56 + 17,9 dias) a 14 meses (424 + 15,28 dias) de idade. Os cées foram alimentados
com o mesmo alimento completo seco extrusado para ces em crescimento ao longo do estudo, de acordo com as suas
necessidades de energia metabolizavel (NEM) para crescimento ou manutengéo (dependendo da idade), recomendadas pela
FEDIAF (2024) e gjustadas segundo a curva de crescimento proposta para cées filhotes saudaveis (Salt et al., 2017). Quando
0s cdes completaram 2, 3, 5, 8, 11 e 14 meses de idade, aproximadamente 2 gramas de amostra foram retiradas do interior das
fezes recém-coletadas, no maximo 15 minutos apds a defecacdo. As amostras foram transferidas para microtubos Eppendorf
estéreis e armazenadas a -80°C até a andlise da microbiota fecal. A microbiota foi analisada por meio de sequenciamento do
gene 16S rRNA. A beta-diversidade foi aferida pela andlise das coordenadas principais (PCoA), utilizando o método de
dissimilaridade de Bray-curtis. As diferencas entre o perfil geral da microbiota entre os tratamentos foram analisadas pelo
teste de PERMANOVA, considerando P<0,05. Os géneros bacterianos foram analisados por LEfSe (P<0,05).

Resultado e Discussdo: O periodo de desenvolvimento dos cées é critico para o estabelecimento da microbiota intestinal, a
qual é importante para a funcionalidade do sistema gastrintestinal. No presente estudo, a analise da beta-diversidade
demonstrou diferencas gerais no perfil das comunidades bacterianas intestinais entre 0s meses 2, 3 e 5, em comparagdo com
8, 11 e 14 meses de idade (P<0,05, Figura 1). As comunidades bacterianas dos cées nos meses 8, 11 e 14 ndo diferiram entre
si, com estabilizag&o a partir dos 8 meses de idade (P>0,05, Figura 1). O mesmo foi observado em outro estudo com cées em
crescimento (Blake et al., 2020). Nos primeiros meses de vida, os filhotes apresentam microbiota intestinal imatura,
caracteristica de dishiose. 1sso é evidenciado pelo aumento na abundancia de microrganismos potencia mente patogénicos,
como Streptococcus e Escherichia coli (AlShawagfeh et al., 2017),conforme observado em cées com até 5 meses de idade



(P< 0,05, Figura 2). Inclusive, a diminui¢do na abundancia relativa de Escherichia coli ao longo do crescimento pode ser
indicativa da transi¢cdo de um ambiente aerébico para um ambiente suficientemente anaerébico (Guard et al., 2017, P< 0,05,
Figura 2). A mudanca para um ambiente intestinal anaerdbio contribuiu para o crescimento de bactérias associadas a eubiose,
como Turicibacter, Peptacetobacter (Clostridium hiranonis) e Blautia (AlShawagfeh et al., 2017), as quais aumentaram nas
fezes de cées a partir dos 8 meses de idade (P<0,05, Figura 2).
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Figura 1: Beta-diversidade por dissimilaridade de Bray-curtis ilustrando a diferenciagiio das  Figura 2: Abundancia (log DNA) dos géneros Blautia, Turicibacter, Fusobacterium, Peptacetobacter, Streptococcus
comunidades bacterianas dos cdes com 2, 3, 5, 8, 11 e 14 meses de idade (P<0,05 por e Escherichia coli nas fezesdoscdescom 2, 3,5, 8, 11 e14 mesesdeidade.
PERMANOVA).

Conclusdo: A partir de aproximadamente 8 meses de idade, a microbiota dos cdes assemelha-se a encontrada em adultos
saudaveis, mantendo-se estavel naidade adulta, visto que apresentam maior abundancia de géneros relacionados a eubiose
intestinal, como Turicibacter, Peptacetobacter, e Blautia e menor abundéancia de microrganismos potencialmente
patogénicos, como Sreptococcus e Escherichia coli.
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