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Estima-se que a populacdo mundial de gatos seja de aproximadamente 625 milhdes e esta se encontra em
franca expansdo, devido aos habitos das novas geracdes e a maior independéncia da espécie felina. Neste
contexto, o mercado de pet food investe em novas tecnologias para aumentar a longevidade e qualidade
de vida desses animais. O intestino dos felinos possui uma complexa microbiota simbidtica que esta
relacionada a producéo de acidos graxos de cadeia curta, que sdo a principal fonte de energia para os
colondcitos. A modulagdo da microbiota pode favorecer o crescimento de bactérias benéficas em relacao
as patogénicas, para maximizagdo da satde intestinal. O presente estudo objetivou avaliar a influéncia da
microbiota intestinal de gatos sobre os produtos de fermentagdo. Foram incluidos no estudo 19 gatos
adultos, com idade média de 742,29 anos, peso corporal médio de 4,9+1,37kg, machos e fémeas, todos
castrados. Para a determinacdo da microbiota intestinal, 9g de fezes foram coletadas de forma asseptica.
Para extracdo do DNA foi utilizado o kit comercial QlAamp DNA STOLL Mini Kit. A microbiota fecal
foi determinada pela técnica de sequenciamento Illumina, realizado no MiSeq, com o “Kit MiSeqReagent
kit v2”. O produto final foi analisado pelo software MiSeqReporter, com a opgdo Metagenomics. Os
filtros de qualidade e analises foram realizadas com o auxilio do programa Quantitative Insights Into
Microbial Ecology 1.8.0 e USEARCH 7. Para determinacdo dos acidos graxos de cadeia curta foi
realizada coleta de fezes no méaximo 30 minutos apds a defecacdo. As amostras foram processadas e
mensuradas através de cromatografia gasosa utilizando o método descrito por Erwin, Marco e Emery
(1961), adaptado por Getachew, MArkkar e Becker (2002). As anélises estatisticas foram realizadas pelo
procedimento PROC GENMOD, do programa SAS. Para filos, 0 aumento de Actinobacteria resultou em
reducdo de acetato (p=0,0386), propionato (p=0,0321) e AGCC totais nas fezes (p=0,0466). O aumento
de Fusobacteria resultou em aumento de acetato (p=0,0418), propionato (p=0,0213) e lactato(p=0,0002).
O aumento das contagens das familias Moraxellaceae e Propionibacteriaceae promoveu reducdo de
acetato (p=0,0301; p=0,0272), propionato (p=0,0462; p =0,0117) e AGCC totais (p=0,0188 e p=0,0247).
Maiores contagens de Leuconostocaceae, Paraprevotellaceae e Succinivibrionaceae reduziram a
concentracdo de acido latico (p=0,007; p=0,0048 e p=0,0189, respectivamente). Peptostreptococcaceae
resultou em aumento da concentracdo de acido latico nas fezes (p=0,025). De acordo com o0s resultados
deste estudo, os grupos bacterianos podem provocar mudancas na producdo de &cidos graxos de cadeia

curta em gatos.
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