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Resumo: Objetivou-se avaliar o perfil do microbioma fecal, metabdlitos de fermentacéo e caracteristicas fecais de caes
saudaveis alimentados com dieta coadjuvante para distdrbios gastrointestinais (G). Foram utilizados 16 cdes adultos daraca
Beagle, alimentados com a dieta controle (CO) por 20 dias. Posteriormente, o grupo CO continuou com adieta CO (n=8) e 0
grupo teste iniciou a dieta G (n=8) por 30 dias. Fezes frescas foram coletadas nos dias 0, 3, 15 e 30 do experimento para
andlises de acidos graxos de cadeia curta e ramificada, ambnia, pH, matéria seca e microbiota fecal. Os dados de alfa-
diversidade foram analisados por Kruskall-Wallis (P<0,05) e a beta-diversidade por PERMANOVA (P<0,05). Foi aplicada a
andlise discriminante linear (LDA) do tamanho do efeito (LEfSe) (P ajustado<0,05) e andlise de componentes principais
(PCA) utilizando matriz de correlagdo (P<0,05). Houve diferenciagdo do microbioma fecal dos cées dos grupos CO e G
(P<0,05), com aumento de Streptococcus nas fezes do grupo CO e aumento de Turicibacter e Faecalibacterium nas fezes do
grupo G. Ocorreu correlagdo entre a dieta G e variaveis relacionadas com a funcionalidade intestinal, como o butirato.
Conclui-se que adieta G pode modular beneficamente o microbioma fecal de cées saudaveis.
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GUT MICROBIOME, FERMENTATION METABOLITES, AND FECAL
CHARACTERISTICSOF HEALTHY DOGSFED A COADJUVANT DIET FOR
GASTROINTESTINAL DISORDERS

Abstract: The objective was to evaluate the fecal microbiome profile, fermentation metabolites and fecal characteristics of
healthy dogs fed a coadjuvant diet for gastrointestinal disorders (G). Sixteen adult Beagle dogs were fed the control diet (CO)
for 20 days. Subsequently, the CO group continued on the CO diet (n=8) and the test group started on the G diet (n=8) for 30
days. Fresh feces was collected on days 0, 3, 15 and 30 of the experiment for analysis of short and branched chain fatty acids,
ammonia, pH, dry matter and fecal microbiota. Alpha-diversity data was analyzed by Kruskall-Wallis (P<0.05) and beta-
diversity by PERMANOVA (P<0.05). Linear discriminant analysis (LDA) of effect size (LEfSe) (adjusted P<0.05) and
principal component analysis (PCA) using correlation matrix (P<0.05) were applied. There was a differentiation in the fecal
microbiome of dogsin the CO and G groups (P<0.05), with an increase in Sreptococcus in the feces of the CO group and an
increase in Turicibacter and Faecalibacterium in the feces of the G group. There was a correlation between the G diet and
variables related to intestinal functionality, such as butyrate. It is concluded that the G diet can beneficially modulate the fecal
microbiome of healthy dogs.
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Introdugdo: Doengas gastrointestinais em cées abrangem uma variedade de enfermidades, como as enteropatias cronicas.
Animais afetados por essas condi¢des demonstram alteracdes no perfil da microbiota fecal, como um aumento de
microrganismos indesejados (HONNEFFER et al., 2014). Assim, a composi¢do e a digestibilidade das dietas desempenham
papel crucial no manejo de doencgas gastrointestinais em cées (LENOX, 2021), pois certos nutrientes ou aditivos séo capazes
de modular a microbiota intestinal, servindo de substrato para o crescimento de bactérias especificas. Além disso, a
fermentac8o moderada de fibras prebidticas pode resultar na producéo de metabdlitos com agdo anti-inflamatéria, o que pode
ser especialmente benéfico para ces com enteropatias cronicas (PILLA E SUCHODOL SKI, 2021). Assim, objetivou-se
avaliar o perfil da microbiota fecal, metabodlitos de fermentacdo e caracteristicas fecais de cées saudaveis alimentados com
uma dieta coadjuvante formulada para distUrbios gastrointestinais.

Material e M étodos: Foram avaliadas duas dietas, controle (dieta seca extrusada para cées adultos, CO) e teste (dieta seca
extrusada para distUrbios gastrointestinais, G). A dieta CO apresentou: 24,18% de proteina bruta (PB), 9,19% de cinzas,
3,81% de fibra bruta (FB) e 10,40% de extrato etéreo acido (EEA). A dieta G apresentou 31,30% de PB, 2,09% de FB, 9,97%
de cinzas e 18,55% de EEA, com base na matéria seca (M S). Foram utilizados 16 cées adultos da raca Beagle (8 machos e 8
fémeas), com 1 ano e peso corporal de 10,3+0,86 kg, distribuidos inteiramente ao acaso (n=8/grupo). Todos os cdes foram
alimentados com a dieta CO por 20 dias. Posteriormente, 8 ces permaneceram consumindo a dieta CO e o grupo teste foi
transicionado para a dieta G. Fezes frescas foram coletadas nos dias 0, 3, 15 e 30 apos a divisao dos grupos CO e G, para
avaliagdo nas fezes de pH (pHmetro digital), escore (CARCIOFI et a., 2009); aménia (BRITO et a., 2010), MSe AGCC e
ramificada (AGCR), por cromatografia gasosa. A microbiota fecal foi analisada por sequenciamento do gene 16S rRNA. Os
dados de afa-diversidade foram analisados por Kruskall-Wallis (P<0,05) e a beta-diversidade por dissimilaridade de Bray-
curtis. Foi aplicada a andlise discriminante linear (LDA) do tamanho do efeito (L EfSe) para comparar os géneros bacterianos
entre os tratamentos em cada periodo (P ajustado <0,05). Para avaliar a relagdo entre as dietas e as caracteristicas fecais,
metabolitos de fermentacdo e microbiota fecal no dia 30, os dados foram submetidos a andlise de componentes principais
(PCA) utilizando matriz de correlacéo (P<0,05).



Resultado e Discussdo: Nao houve efeito das dietas sobre os indices de alfa-diversidade do microbioma fecal (P>0,05, ndo
apresentados). Contudo, a analise da beta-diversidade revelou diferenciagéo progressiva no perfil geral do microbioma ap6s
consumo da dieta G, em relagdo a CO (P<0,05, Figura 1). Em relagéo a composicao da microbiota fecal, foram observadas
diferencas na abundancia de géneros que compdem o indice de disbiose canino (ALSHAWAQFEH et al., 2017). Destaca-se
maior abundanciafecal de Sreptococcus nos dias 3 (LDA =5,70), 15 (LDA =5,72) e 30 (LDA = 5,85) no grupo CO e maior
de Turicibacter nos dias 15 (LDA = -4,43) e 30 (LDA = -4,68) e Faecalibacterium no dia 30 (LDA = -5,23) no grupo G
(P<0,05, ndo apresentados). Em relac8o as demais variaveis, no dia 30, observou-se que a dieta CO se correlacionou
positivamente com maior pH e abundancias relativas de Sreptococcus, Blautia e Escherichia coli (P<0,05, Figura 2). Maior
MS e escore fecal, bem como maiores concentragfes fecais de ambnia, AGCR totais, butirato, Turicibacter e
Faecalibacterium foram correlacionadas positivamente com a dieta G (P<0,05, Figura 2). Esses resultados sdo relacionados a
animais saudaveis (ALSHAWAQFEH et al., 2017). Inclusive, o Faecalibacterium é conhecido por ser um dos principais
produtores de butirato no intestino (ZHOU et al., 2018), corroborando com os resultados do aumento do butirato no grupo G,
0 que pode ser benéfico para caes com distlrbios gastrointestinais (PILLA E SUCHODOL SK1, 2021).
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Figura 1. Beta-diversidade indicando a diferenciagdo das comunidades bacterianas de cdes alimentados com as dietas
e nos dias (D) 0, 3, 15 e 30. P<0,05 entre 0s grupos hos dias 3, 15 e 30 (P<0,05). P=0,450 entre os grupos no dia 0.
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Figura 2. Andlise de componentes principais (PCA) das varidveis fecais que se correlacionaram com as dietas controle ou teste no
dia 30. Os vetores indicam as varidveis correlacionadas positivamente com cada dieta (P<0,05). P<0,05 entre os grupos por
ANOSIN.

Conclusdo: O consumo da dieta para distUrbios gastrointestinais demonstrou melhorar a consisténcia fecal dos cées. Além
disso, foi capaz de modular a microbiota fecal e seus metabdlitos, promovendo aumento de bactérias relacionadas a eubiose,
como Turicibacter e Faecalibacterium e aumentando as concentragdes de butirato fecal.
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