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Resumo: Objetivou-se avaliar os efeitos da beta-mananase (BM) em dietas com diferentes fontes proteicas sobre os produtos
de fermentac&@o e microbiota intestinal de caes. Utilizou-se 16 cées adultos distribuidos em blocos ao acaso em esquema
fatorial 2 x 2 (n=8/tratamento). Foram avaliadas quatro dietas contendo farinha de visceras de aves (FV) ou farelo de soja
(FS), com adi¢éo de 0 (FSSE e FVSE) ou 0,1 g/kg (FSSE e FVCE) de BM por recobrimento. Os cées foram alimentados com
as dietas por 2 periodos de 15 dias cada. Ao final do 15° dia de cada periodo, fezes frescas foram coletadas para andlise de
acidos graxos de cadeia curta (AGCC) e ramificada (AGCR) e microbiota. As dietas FSSE e FSCE resultaram em maior
concentracdo fecal de acetato e propionato, em relagdo a FV SE (P<0,05). Semelhantemente, houve aumento da diversidade
bacteriana nas fezes dos cées alimentados com FSSE e FSCE, em comparagdo com a FV SE (P<0,05). A BM favoreceu o
aumento de Faecalibacterium (FSCE), Turicibacter e Blautia (FV CE), enquanto dietas sem BM aumentaram Streptococcus
(FSSE) e Clostridium (FV SE) nas fezes (P<0,05). Conclui-se que o FS pode aumentar a producéo de AGCC e que a adicdo
de BM na dieta pode contribuir com a modulagdo benéfica da microbiota fecal dos caes, independentemente da fonte
proteica.
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EFFECTS OF BETA-MANNANASE ON FERMENTATION METABOLITESAND GUT
MICROBIOTA OF DOGSFED DIETSCONTAINING DIFFERENT PROTEIN SOURCES

Abstract: The objective was to evaluate the effects of beta-mannanase (BM) in diets with different protein sources on the
fermentation products and intestinal microbiota of dogs. Sixteen adult dogs were used in a randomized block design with a2
x 2 factorial arrangement (n=8/treatment). Four diets containing poultry by-products meal (PM) or soybean meal (SB) were
evaluated, with the addition of 0 (SBNE and PMNE) and 0.1 g/kg (SBWE and PMWE) of BM. The animals were fed the
diets for two periods of 15 days each. At the end of the 15th day of each period, fresh feces were collected for analysis of
short-chain (SCFA) and branched-chain fatty acids (BCFA) and intestinal microbiota. The SBNE and SBWE diets increased
the fecal concentrations of acetate and propionate compared to the PMNE diet (P<0.05). Similarly, there was an increase in
bacterial diversity in feces from the SBNE and SBWE diets compared to the PMNE (P<0.05). BM promoted an increase in
fecal Faecalibacterium (SBWE), Turicibacter, and Blautia (PMWE), while diets without BM increased Streptococcus
(SBNE) and Clostridium (PMNE) (P<0.05). It is concluded that SB can increase the production of SCFA and that the
addition of BM is capable of beneficially modulating the microbiota, regardless of the protein source.
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Introducdo: Os polissacarideos ndo amilaceos (PNA’S), incluindo as beta-mananas, estdo presentes na fracéo de
hemicelulose de ingredientes vegetais, podendo dificultar a acdo das enzimas digestivas sobre o substrato (Choct, 2001).
Nesse sentido, a adicéo de enzimas na formulacéo da dieta, como a beta-mananase (BM), pode contribuir para a melhora da
biodisponibilidade dos nutrientes. A BM atua hidrolisando as beta-mananas da parede celular da soja, podendo gerar
oligossacarideos e aumentar a digestibilidade dos nutrientes (Adeola et al., 2011). Diante disso, ainclusdo de BM na dieta
pode influenciar o tipo de substrato que chega ao cdlon, e, portanto, afetar os metabdlitos de fermentacdo produzidos e a
microbiota intestinal dos cdes. Assim, este estudo teve como objetivo analisar os efeitos da BM sobre os produtos da
fermentacdo intestinal e a microbiotafecal de cées alimentados com dietas contendo diferentes fontes proteicas.

Material e M étodos: O estudo foi aprovado pela Comissio de Eticano Uso de Animais. Foram utilizados 16 caes adultos da
raca Beagle com idade de 2 anos e peso de 10,14 + 0,86 kg. Os cées foram distribuidos em delineamento em blocos
casualizados, seguindo esquemafatorial 2 x 2, sendo duas fontes proteicas. farinha de visceras de aves (FV, 27%) e farelo de
soja (FS, 20%) x dois niveis de suplementacdo de BM: 0 (FSSE e FVSE) e 0,1 g/kg (FSCE e FVCE), totalizando 4
tratamentos com 8 repeticdes cada. As dietas foram formuladas para apresentar composi¢do quimica semelhante. Os animais
foram alimentados com as dietas por 2 periodos de 15 dias cada. Ao final do 15° dia experimental de cada periodo, foi feitaa
coleta de fezes frescas para analise de acidos graxos de cadeia curta (AGCC) e ramificada (AGCR), além da microbiota
intestinal por sequenciamento do gene 16S rRNA. Os dados foram analisados quanto a normalidade pelo teste Shapiro-Wilk
(P<0,05). Apés, foram submetidos a8 ANOV A, considerando efeitos de fontes proteicas, enzima e blocos (periodos). Quando
houve interacdo enzima x fontes proteicas (P<0,05), as médias foram comparadas pelo teste de Tukey. A afa-diversidade
(Shannon, Chaol, ASVs) foi avaliada por Kruskal-Wallis (P<0,05) e a beta-diversidade por Bray-Curtis (PERMANOVA,
P<0,05). Ainda, foi aplicada a andlise discriminante linear (LDA) do tamanho do efeito (LEfSe) para verificar os géneros
bacterianos com maior poder discriminatério entre os tratamentos (P gjustado <0,05)

Resultado e Discussdo: As concentragBes fecais de acetato e propionato foram maiores nas fezes dos grupos FSCE (acetato
= 172,47 ymol e propionato = 67,47 pmol) e FSSE (acetato = 162,88 umol e propionato= 59,34 pmol), em comparagéo ao
grupo FV SE (acetato = 112,86 umol e propionato = 38,03 umol) (P<0,05), sugerindo que o FS promove maior producdo de



AGCC, metabdlitos associados a eubiose intestinal (Félix et al., 2022). A concentragdo fecal de butirato e de AGCR néo
diferiu entre os tratamentos (P>0,05, dados n&o apresentados). Os cées alimentados com as dietas com FS, com e sem BM,
apresentaram maior indice de Chaol (FSCE = 198 e FSSE = 209) e maior nimero de ASV's (FSCE = 190 e FSSE = 202), em
comparagdo ao grupo FVSE (Chaol = 160 e ASV's = 157) (P<0,05). O grupo FV CE apresentou valores intermediérios de
AGCC e dos indices de alfa-diversidade (ndo apresentado). Por outro lado, na analise de beta-diversidade, os tratamentos
FSCE e FVCE apresentaram as maiores diferencas entre grupos (P<0,05; Figura 1). Em relac@o aos géneros bacterianos
(Figura 2), observou-se aumento de Faecalibacterium nos cées alimentados com FSCE (P<0,05) e de Blautia e Turicibacter
nos alimentados com FV CE (P<0,05), géneros associados a eubiose (Alshawagfeh et al., 2017). Ja a dieta FSSE favoreceu o
aumento de Streptococcus e a FV SE, de Clostridium, ambos associados a disbiose intestinal em cées (Alshawagfeh et al.,
2017). Esses resultados sugerem que, independentemente da fonte proteica, a adicdo de BM pode modular a microbiota
intestinal dos cées, provavel mente por também atuar nas beta-mananas presentes no milho das dietas.
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Figura 1. Beta-diversidade por dissimilaridade de Bray-Curtis dos Figura 2. Andlise LEfSe das bactérias das fezes de cdes
géneros da microbiota fecal de caes alimentados com as dietas FSSE, alimentados com as dietas FSSE, FSCE, FVSE e FVCE. P<0,05
FSCE, FVSE e FVCE. P<0,05 por PERMANOVA entre os grupos FSCE e corrigido para false discovery rate.

FVCE (P<0,05).

Conclusdo: Dietas a base de FS resultam em maior concentracdo fecal de acetato e propionato, independentemente da adicdo
de BM. Em contrapartida, ainclusdo de BM, independentemente da fonte proteica, pode favorecer o crescimento de géneros
bacterianos associados a eubiose, como Faecalibacterium, Turicibacter e Blautia em c&es.
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