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Resumo: Objetivou-se avaliar as alteracfes na microbiota fecal e nos seus genes funcionais em cées alimentados com dietas
contendo diferentes concentragdes de proteinas e fibras. Foram utilizados 16 cées adultos da raga Beagle (n=8), alimentados
inicialmente durante 21 dias com uma dieta contendo menor concentrag@o de proteinas (20,42% de proteina bruta— PB) e
fibras (6,10% fibra dietética total — FDT) — BPF e posteriormente, por mais 21 dias com uma dieta contendo maior
concentragdo de proteinas (27,52% PB) e fibras (27,20% FDT) - APF. Ao fina do periodo de alimentacdo de cada dieta (dias
21 e 42) foram coletadas fezes frescas para avaliagdo da microbiota fecal e dos seus genes funcionais por sequenciamento
Shotgun. Os dados foram analisados por meio de andlise discriminante linear (LDA) do tamanho do efeito (LEfSe). Foi
observado que apés o consumo da dieta APF houve aumento da abundancia relativa das bactérias Prevotella e
Bifidobacterium (P<0,05). O consumo da dieta BPF resultou em aumento da abundancia de Streptococcus e maior atividade
em vias metabdlicas de carboidratos e proteinas (P<0,05), sugerindo menor aproveitamento da dieta.
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CHANGESIN FECAL MICROBIOTA AND FUNCTIONAL PROFILE IN DOGSFED DIETS
WITH HIGHER OR LOWER PROTEIN AND FIBER CONCENTRATIONS

Abstract: The aim of this study was to evaluate changes in fecal microbiota and its functional genesin dogs fed diets with
varying protein and fiber concentrations. Sixteen adult Beagle dogs (n=8) were fed a lower-protein (20.42% crude protein —
CP) and lower-fiber diet (6.10% total dietary fiber — TDF) diet (LPF) for 21 days, followed by a higher-protein (27.52% CP)
and higher-fiber (27.20% TDF) diet (HPF) for another 21 days. Fresh feces were collected at the end of each diet feeding
period (days 21 and 42) for evaluation of fecal microbiota and its functional genes using shotgun sequencing. Data were
analyzed using linear discriminant analysis (LDA) effect size (LEfSe). It was observed that consumption of the HPF diet
increased the relative abundance of Prevotella and Bifidobacterium bacteria (P<0.05). Consumption of the LPF diet resulted
in increased abundance of Streptococcus and greater activity in carbohydrate and protein metabolic pathways (P<0.05),
suggesting reduced efficiency of nutrient utilization.
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Introducdo: A microbiotaintestinal tem sido relacionada a diversos processos fisiol 6gicos essenciais a salide dos caes. 1sso
ocorre pela presenca de um nimero expressivo de genes que conferem as bactérias uma grande variedade de funcdes
digestivas, associadas a producdo de metabdlitos alimentares (KHO e LAL, 2018). Por ser dindmico, o microbioma é
altamente influenciado pela dieta. Dentre os nutrientes, as proteinas e fibras presentes na alimentacdo podem af etar
diretamente a composicdo e o perfil funcional da microbiota, por servirem de substrato para as bactérias no intestino grosso
(PILLA e SUCHODOLSKI1, 2021). Tal modulagdo, pode ser benéfica ou ndo ao hospedeiro, dependendo das concentracdes
dietéticas e digestibilidade/fermentabilidade desses nutrientes (BERMUDEZ SANCHEZ et al., 2021). Dessa forma,
objetivou-se avaliar as alteracbes na microbiota fecal e nos seus genes funcionais em cées alimentados com dietas que
apresentavam maior ou menor concentracdo de proteinas e fibras.

Material e Métodos. Dezesseis cdes adultos da raca Beagle (6 anos, 8 machos e 8 fémeas), ndo-castrados e com condicéo
corporal ideal foram alimentados durante 21 dias com uma dieta contendo menor concentracdo de proteinas (20,42% de
proteina bruta— PB) e fibras (6,10% fibra dietética total — FDT, 4,89% insollvel — Fl e 1,21% sollvel - FS) — BPF, seguido
por mais 21 dias com uma dieta contendo maior concentracédo de proteinas (27,52% PB) e fibras (27,20% FDT, 26,10% Fl e
1,80% FS) - APF. As dietas continham milho, como Unica fonte de amido, e farinha de visceras de aves (FVA), farinha de
carne e 0ssos bovina e farelo de soja (dieta BPF) e FVA e glaten de milho 60 (dieta APF) como fontes proteicas. A dieta APF
continha casca de soja e celulose como fontes de fibras. Ao final do periodo de alimentacdo de cada dieta (dias 21 e 42) foram
coletadas fezes frescas para avaliagdo da microbiota fecal e dos seus genes funcionais. Apds extracdo do DNA das fezes
utilizando o kit Power Soil Pro, o seu sequenciamento foi feito na plataforma Diversigen utilizando a técnica Booster Shot
Shallow Shotgun. O sequenciamento metagendmico foi feito no sistema |llumina NovaSeq 6000, resultando em média 2.3 +
0.8 milhdes de leituras/amostra. A identificac@o das principais vias metabdlicas enriquecidas foi feita com base na
Enciclopédia de Genes e Genoma de Kyoto (KEGG), utilizando a base de dados de genes do NCBI RefSeq. Os dados
(n=16/tratamento) foram analisados por meio de analise discriminante linear (LDA) do tamanho do efeito (LEfSe),
considerando valor de P gjustado < 0,05.

Resultado e Discussdo: A LEfSe € uma técnica de estatistica multivariada utilizada para identificar variaveis com maior
poder discriminatorio entre tratamentos. Nesse contexto, a LEfSe identificou o aumento na abundancia relativa de
Streptococcus (escore LDA = -2,2) nas fezes do grupo BPF e aumento na Prevotella (escore LDA = 2,1) e Bifidobacterium
(escore LDA = 2,2) no grupo APF (P<0,05). Esse resultado da dieta APF é consistente com os obtidos por Bermudez Sanchez
et al. (2020), no qual cées alimentados com dieta com alta fibra e proteina apresentaram aumento do filo Bacteroidetes, ao



qual a Prevotella pertence. Esses dois géneros s@o correlacionados a eubiose intestinal, indicando possiveis beneficios da
dieta APF aos cédes (GUARD et al., 2015; ZIESE e SUCHODOL SKI, 2021). Além das mudancas na microbiota, foi
identificado enriquecimento em 15 vias metabdlicas principais nas fezes do grupo BPF (P<0,05, Figura 1). Dentre elas, cabe
citar as vias de transporte e metabolismo de aminoécidos, carboidratos e metabdlitos secundarios, indicando maior atividade
fermentativa no intestino do grupo BPF. Considerando o teor proximo de FS entre as dietas, esse resultado pode estar
relacionado a menor digestibilidade da proteina da dieta BPF (83,2%) em relacéo a APF (87,5%), avaliada em estudo anterior
(BASTOS et d., 2023), o que também deve ter contribuido ao aumento do Streptococcus (PILLA e SUCHODOL SK, 2021)
Isso demonstra, que a digestibilidade tem papel tdo importante quanto a composi¢ao quimica da dieta para modul agéo da
microbiota e suas fungdes no intestino.
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Figura 1. LEfSe das principais vias metabolicas ennquecidas nas fezes dos caes
alimentados com as dietas com menor (BPF) e maior (APF) concentracdo de proteina
e fibras (P<0.05).

Concluséo: O consumo da dieta APF modulou positivamente a composi¢do da microbiota, por meio do aumento da
abundancia relativa de bactérias relacionadas a eubiose, como Prevotella e Bifidobacterium. O consumo da dieta BPF
resultou em aumento da abundéncia de Streptococcus e maior enriquecimento de vias metabdlicas de carboidratos, proteinas
e metabdlitos secundérios, sugerindo menor aproveitamento da dieta.
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