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Componentes do microbioma fecal e ruminal associados a suscetibilidade a infeccao
por Haemonchus contortus em ovinos Morada Nova
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Morada Nova é uma raca de ovelhas deslanadas adaptadas ao clima tropical do pais e que
possuem aptidao relacionada a producao de carne e couro. As infeccoes por nematoides
gastrintestinais representam um dos problemas mais criticos na producao de ovinos,
agravados pelo aumento da resisténcia devido ao uso indiscriminado de drogas anti-
helminticas. O presente estudo teve como objetivo identificar marcadores microbiolégicos
nas fezes e no conteudo ruminal de ovinos resistentes e suscetiveis a infeccao pelo
nematoide Haemonchus contortus por meio de abordagens de associacao e correlacao de
rede. Foram selecionados cordeiros extremos em termos de resisténcia (N=10) e
suscetibilidade (N=11) por meio de fenotipagem (contagem de ovos por grama de fezes
(OPG), volume globular (VG) e ganho médio diario de peso (GMD)) apés dois desafios
parasitarios por infeccao artificial com larvas infectantes de H. contortus. As fezes e
amostras de contelddo ruminal foram coletadas dos 21 cordeiros e sequenciadas para os
genes codificadores do rRNA 16s bacteriano. A analise de associacdao usando o software
Maaslin2 indicou que guatro e cinco variantes de sequéncia amplicon (ASV), no rimen e
nas fezes, respectivamente, podem estar ligados a variacao do fenétipo do hospedeiro. A
andlise da rede de correlacao, realizada pelo software WGCNA, identificou um médulo de
ASVs nas fezes e dois médulos de ASVs no contelddo ruminal, que estédo significativamente
associados a suscetibilidade animal. Os médulos apresentam um enriquecimento de ASVs
relacionados a ordem Bacteroidales, em literatura associados a deplecao do sistema
imunolégico, associados a infeccao parasitaria. O género patogénico Treponema foi
relacionado a suscetibilidade parasitaria em ambas as abordagens. O género Prevotella é o
mais prevalente nos mdédulos de liquido ruminal e se correlaciona com a suscetibilidade.
Nossos resultados corroboram com estudos prévios em que animais nao parasitados
apresentam menor abundancia desse género. Nossos resultados permitem uma melhor
compreensao de microrganismos que podem estar envolvidos na determinacao do fenétipo
em ovinos Morada Nova e sugerem potenciais microrganismos como alvos de intervencodes
e como biomarcadores de infeccao por H. contortus.
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