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Resumo: Leveduras da espécie Saccharomyces cerevisiae provenientes de diferentes meios de fermentagéo podem atuar
como ingredientes funcionais, devido aos possiveis beneficios na modulagdo da microbiota intestinal do hospedeiro.
Objetivou-se avaliar ainclusdo de leveduras oriundas de diferentes meios de fermentacdo e suas fraces sobre a microbiota
fecal de cdes. Foram avaliadas quatro dietas: 0% de levedura (CO); 1% de levedura de cerveja (LC); 1% de levedura de
cerveja + levedura do milho (LCM); 1% de LCM + fracBes (extrato e parede celular) (LCMF). Foram utilizados 12 cées
adultos, alimentados durante 20 dias por periodo (2 periodos) com as dietas experimentais (n=6). As dietas LCM e LCMF
resultaram em maior abundancia de Bacteroides, Faecalibacterium, Coprococcus e Phascolarctobacterium (P<0,05). Os
resultados sugerem que a suplementacdo de leveduras reflete em alteracBes importantes na composicao da populagédo
microbianaintestinal, favorecendo o crescimento de bactérias potencial mente benéficas para a salide dos caes.
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EVALUATION OF FECAL MICROBIOTA OF DOGSFED WITH YEASTSFROM
DIFFERENT FERMENTATION SUBSTRATESAND THEIR FRACTIONS

Abstract: Yeasts of Saccharomyces cerevisiae specie from different fermentation substrates may act as a functional
ingredient due to the possible benefits in modulating host's intestinal microbiota. The aim was to evaluate the inclusion of
yeasts from different fermentation substrates and their fractions on the fecal microbiota of dogs. Four diets were evaluated:
0% yeast (CO); 1% brewer's yeast (BY); 1% BY + corn yeast (BCY); 1% BCY + fractions (extract and cell wall) (BCYF).
Twelve adult dogs were used and were fed for 20 days per period (2 periods) with the experimental diets (n=6). The BCY and
BCYF diets resulted in a greater abundance of Bacteroides, Faecalibacterium, Coprococcus, and Phascolarctobacterium
(P<0.05). The results suggest that yeast supplementation reflects in important changes in the composition of gut microbial
population, favoring the growth of bacteria potentially beneficia to the health of dogs.
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Introducao: A levedura Saccharomyces cerevisiae € amplamente utilizada na fermentacéo de diferentes substratos para a
producédo de cerveja e etanol. As leveduras de cerveja apresentam espessamento intermedidrio da parede, estimulado pelo
nivel médio de etanol no meio de fermentagdo, enquanto as de fermentagdo do milho apresentam parede celular mais fina,
com isso, possuem proporgao de citoplasma e parede celular maior e expressam um perfil de metabdlitos diversificado.
Assim, as leveduras podem apresentar diferentes concentragdes e disponibilidade de suas fragbes do citoplasma e parede,
como beta-glucanos e MOS. Essas fragdes tém demonstrado efeitos benéficos, como a modulagdo da microbiota intestinal em
caes (LIN et al., 2019). Tendo em vista o potencial efeito das leveduras sobre a modulagéo das bactérias intestinais,
objetivou-se avaliar amicrobiotaintestinal de cées suplementados com S. cerevisiae de diferentes meios de fermentag@o, com
ou sem adi¢do de suas fragoes.

Material e M étodos: Foram avaliadas quatro dietas: 0% de levedura (CO); 1% de levedura S. cerevisiae inativa de cerveja
(LC); 1% deLC + levedura S. cerevisiae inativa do milho (LCM); 1% de LCM + fragdes (extrato e parede celular) (LCMF).
Foram utilizados 12 caes daraga Beagle, com peso médio de 12,3 + 1,07 kg e cinco anos de idade, distribuidos em blocos ao
acaso (periodos), os quais foram alimentados durante 20 dias com as dietas experimentais por periodo (n=6). A microbiota
fecal foi avaliada pela técnica de sequenciamento do gene 16S rRNA, no qual as fezes frescas foram col etadas de forma
asséptica e armazenadas em tubos estéreis a -80 ? até 0 momento da andlise. Foi feita andlise do indice de diversidade de
Chao 1. Os dados com distribuic&o normal foram submetidos a andlise de variancia (P<0,05) e as médias comparadas por
contrastes ortogonais (P<0,05), sendo: A) Dieta CO vs. Dietas LC, LCM, LCMF; B) DietaLC vs. DietasLCM e LCMF e C)
DietaLCM vs. Dieta LCMF.

Resultado e Discussdo: Dos 141 géneros identificados, foram encontradas nove bactérias com abundancia diferente (P<0,05,
Tabela 1) entre os tratamentos. Os resultados demonstram um interessante efeito modulador das leveduras sobre a
composic¢do da microbiotaintestina dos caes, principalmente das LCM e LCMF, provavelmente devido a presenca de MOS
mais disponivel e dos metabdlitos do milho. Os cées alimentados com as leveduras apresentaram aumento na concentragéo de
Prevotella, Fusobacterium, Bacteroides, Faecalibacterium, Coprococcus e Phascolarctobacterium, em relacéo ao CO
(P<0,05). Os géneros Bacteroides e Phascolarctobacterium sdo produtores de &cidos graxos de cadeia curta (AGCC) e estdo
associados a potenciais efeitos benéficos na redugéo de processos inflamatérios (NEEF & SANZ, 2013; GEBRESELASSIE
et al., 2018). Faecalibacterium e Coprococcus também sdo produtores de AGCC, em destaque, butirato, o qual € importante
fonte de energia aos colondcitos (BJERRUM et al., 2006). A reducdo na abundancia relativa de Lactobacillus e
Bifidobacterium nas fezes dos caes alimentados com LCM e LCMF esta de acordo com estudos recentes, que observaram
reducdo desses géneros com o aumento de outros microrganismos considerados benéficos em animais saudaveis
(MINAMOTO et al., 2014). Em contrapartida, os autores relataram maior concentracdo relativa de Lactobacillus e



Bifidobacterium nas fezes de cées com distarbios gastrintestinais e disbiose, em relagdo aos animais saudaveis. Nao houve
efeito dos tratamentos sobre a diversidade bacteriana (P>0,05, ndo apresentado).

Tabela 1 — Frequéncia media dos géneros bacteriancs que diferiram estatisbicaments
encontrados nas fezes de cizsalimentados com dista controle & contendo leveduras®.

. CO LC LCM LCMF EPM
anero (Ya)

Prevoiella™* 438 5,48 6.92 10,78 0,50
Fuso bacteriunt=° 1.07 1.07 269 139 0.17
Bacteroides™=" 0.89 1,30 3.3 228 0,22
Faecalibacteriun™® 1,73 1.94 3.81 2,08 023
Phascolarciobacter

junt* 0.15 025 0.32 0.31 0.02
Coprococcus™ 0.07 019 0,11 014 0,01
Bifidobacterium® 26,97 26,92 16,92 1426 1,88
Allobaculum® 0.84 044 0,78 0.66 0,03
Lartobacilfus® 2760 2015 18,64 20,74 136

*CO (0% de levedura); LC (1% de levedura de cerveja); LCM (1% LC + levedura do
milho); LCME (1% LCM + fragdes ex frato e pareds celular).

EPM= erro padrio da média.

*Dieta CO vs. Distas LC, LCM LCMF (P<0,03).

fDieta LC w=. Distas LCMh e LCAE (P<10,03).

“Digta LCM vs. Dieta LCAE (P<0,05).

Conclusio: Leveduras de diferentes substratos resultam em alteracfes importantes na modulagéo da microbiota intestinal de
caes, com aumento de Bacteroides, Faecalibacterium, Coprococcus e Phascolarctobacterium, em relagdo a dieta CO. As
LCM e LCMF parecem apresentar maior capacidade de modulac&o da microbiota, que apenas aLC em cées.
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