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Resumo: A microbiota intestinal de felinos desempenha papel fundamental na digestdo e absor¢édo de nutrientes,
influenciando sua salde e bem-estar. O objetivo deste estudo foi avaliar o impacto da inclusdo de prebidticos na dieta de
gatos. Foram analisadas 34 amostras fecais, oriundas de seis grupos experimentai s suplementados com diferentes prebidticos:
controle (sem prebidtico), Fruto-oligossacarideos (FOS) de cadeia-longa, Galacto-oligossacarideos (GOS), inulina, FOS
cadeia-curta e inulina + FOS cadeia-longa. A diversidade microbiana foi analisada através da plataforma QIIME2. Os
resultados indicaram que, embora a diversidade afa dos grupos néo tenha sido alterada significativamente pel os tratamentos,
houve alteracdes na diversidade beta proporcionadas pelo tratamento com GOS. Em relacéo a diferencas na abundancia
relativa de géneros, o tratamento com GOS apresentou diferencas significativas em géneros como Blautia, Collinsella,
M egasphaera, Helicobacter e Bifidobacterium em relacdo aos demais prebidticos. Estudos futuros séo necessérios para
compreender os impactos alongo prazo dessas modificagdes na funcionalidade intestinal e na salide geral dos animais e como
prebi6ticos podem influenciar seletivamente popul agdes bacterianas especificas.
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EVALUATION OF FELINE FECAL MICROBIOTA IN RESPONSE TO PREBIOTIC
INCLUSION IN DIET

Abstract: The intestinal microbiota of felines plays afundamental rolein digestion and nutrient absorption, influencing their
health and well-being. The aim of this study was to evaluate the impact of including prebioticsin the diet of cats. A total of
34 fecal samples were analyzed, originating from six experimental groups supplemented with different prebiotics: control (no
prebiotic), long-chain Fructooligosaccharides (FOS), Galactooligosaccharides (GOS), inulin, short-chain FOS, and inulin +
long-chain FOS. Microbial diversity was analyzed using the QIIME2 platform. The results indicated that although alpha
diversity among groups was not significantly altered by the treatments, beta diversity changes were observed with GOS
supplementation. Regarding differences in the relative abundance of genera, the GOS treatment showed significant
differences in genera such as Blautia, Collinsella, Megasphaera, Helicobacter, and Bifidobacterium compared to the other
prebiotics. Future studies are needed to understand the long-term impacts of these modifications on intestinal functionality
and overall animal health. However, the findings of this study reinforce the relevance of microbiotain feline intestinal health
and how prebiotics can selectively influence specific bacterial populations.
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Introducdo: A microbiota intestinal desempenha papel essencial na digestéo, metabolismo e saldde dos felinos, sendo
influenciada por fatores como dieta, idade e condicéo fisiolégica (Duda-Chodak et al., 2015). A inclusdo de prebidticos na
alimentacdo € uma estratégia amplamente estudada para promover a modulagdo positiva dessa comunidade microbiana,
favorecendo o equilibrio intestinal e a salide geral dos animais (Ishaq et al., 2024). Prebidticos podem afetar seletivamente a
abundancia de determinados grupos bacterianos, alterando sua funcionalidade no trato digestorio (Kumar & Sharma,
2024).Este estudo teve como objetivo avaliar a composi¢do da microbiota fecal de gatos submetidos a dietas suplementadas
com prebidticos, verificando possiveis alterac6es na diversidade microbiana e na composi¢éo taxondmica da microbiota fecal,
contribuindo para um melhor entendimento dos efeitos da suplementacao prebidtica na salde intestinal felina.

Material e Métodos: Foram analisadas 34 amostras de fezes de gatos submetidos a 6 diferentes tratamentos: T1 -controle
(sem prebidtico), T2- Fruto-oligossacarideos (FOS) de cadeia-longa (GF1, GF2, GF3, GF4, GF5, GF6), T3- Galacto-
oligossacarideos (GOS), T4- inulina, T5- FOS cadeia-curta (GF1, GF2, GF3 e GF4) e T6- inulina + FOS cadeia-longa. As
dietas foram formuladas com inclusdo de 0,8% dos diferentes prebidticos, passando pelo processo de extrusao antes da fase
experimental e seguindo as recomendacfes do FEDIAF (2018).0 periodo experimental foi de cinco dias de adaptacdo as
dietas, seguido de seis dias de coleta. Os gatos foram alimentados duas vezes ao dia, com a quantidade de alimento ajustada
individualmente para atender as exigéncias energéticas. As fezes foram coletadas duas vezes ao dia, armazenadas em freezer.
Ao final do experimento, as amostras foram descongeladas e analisadas. A determinacdo do acido graxo vol&til (AGV) nas
fezes foi determinada por cromatografia gasosa.O DNA bacteriano foi extraido utilizando o kit ZR Fecal DNA MiniPrep® e
guantificado por espectrofotometria a 260 nm. A regido hipervariavel V3V4 do gene 16S rRNA foi amplificada e
seguenciada na plataforma MiSeq da Illumina® (Degnan e Ochman, 2012). As sequéncias foram processadas na plataforma
QIIME2 (Caporaso et al., 2010), com filtros de qualidade para remocéo de sequéncias de baixa fidelidade e identificac&o
taxondmica com base no banco de dados SILVA 138. Para as analises estatisticas foram utilizados os testes de Wilcoxon para
diversidade alfa e perMANOV A para diversidade beta (Wilcoxon, 1992).

Resultado e Discussdo: Os resultados mostraram que a diversidade alfa ndo sofreu alteragdes significativas entre os
tratamentos (Fig. 1). No entanto, mesmo em curto periodo, 0 GOS modulou a microbiota, promovendo mudancgas na beta



diversidade em relagdo ao controle (Fig. 2), reforgando seu potencial prebidtico em animais saudaveis. Os demais compostos,
derivados de oligossacarideos de frutose, ndo apresentaram diferencas significativas. Tal classe de prebiéticos tem como
principal papel a manutenc&o da eubiose, contribuindo para o equilibrio da microbiota.A modulag&o pelo GOS ocorreu, em
parte, pela maior producdo de acidos graxos de cadeia curta (Tabela 1). O GOS alterou a razéo Firmicutes/Bacteroidetes em
relacdo ao controle (P=0,052), evidenciando sua influéncia na microbiota além dos beneficios dos produtos da fermentagéo.
Entre os géneros modulados, Bifidobacterium, Blautia e Collinsella aumentaram significativamente com GOS, enquanto
Megasphaera e Helicobacter reduziram (Fig. 3).Blautia e Bifidobacterium sdo amplamente reconhecidos como benéficos,
contribuindo para a producéo de &cidos graxos de cadeia curta, como o butirato, essencial para a manutencdo da integridade
da barreira intestinal (Liu et al., 2021; El-Sharkawy et al., 2020). Collinsella esta associada a producéo de metabdlitos
fermentativos e pode indicar a regulagdo metabdlica da microbiota por prebioticos (Lyu et al., 2020).Essas alteragoes
sugerem que a inclusdo de prebidticos na dieta pode modular seletivamente a microbiota intestinal, promovendo ajustes na
estrutura bacteriana sem comprometer sua diversidade global.
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Figura 1, Diversidade alfa, estimada pelos parimetros Entropia de Shannen (A}, T1; Controle, T2 FOS cadeia-longa, T3: PEoAT 0TS
GOS, T4: Inulina, T5: FOS cadeia-curta. T6: Inuling + FOS eadeia-longa. Os testes estatisticos foram realizados pelo teste de Figura 2, Diversidacde heta, estimada pelos parimetros Bray-Curtis, CN: C onlmle HI\ FOS cadeia-longa, GOS:
Galacto-oli igossacarideo, INU: Inulina. FOS-CP: FOS cadeia-curta, FOS+IN: | +FOS cadeia-longa.

Wileoxon. As diferencas que apresentatam valor de p inferior a 0.05 foram consideradas estatisticamente significativas.
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Figura 3: Grafico de barras da abunddncia relativa dos géneros presentes em cada um dos grupos testados. T1:

Controle. T2: FOS cadeia-lenga, T3: GOS. T4: Inulina. T5: FOS cadeia-curta, T6: Inulina + FOS cadeia-
longa.

Conclusao: Os prebidticos testados ndo ateraram significativamente a diversidade global da microbiotafecal. O tratamento
com GOS se destacou pelas ateragdes na composi¢ao bacteriana, indicando possiveis efeitos seletivos dos prebidticos. Esses
achados ressaltam a importancia de estudos adicionais para compreender melhor a interagdo entre prebioticos e microbiota
intestinal em felinos,
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