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Resumo: O objetivo deste estudo foi avaliar a comunidade de metanogénicas ruminais em
novilhos mesticos (Holandés x Gir) alimentados com trés niveis de consumo. Foram
utilizados nove novilhos com peso vivo (PV) ao abate de 267 += 68.8 kg Os animais
foram distribuidos aleatoriamente em trés grupos de consumo, 1,3% e 1,8% do PV e ad
libitum, com trés animais cada. A dieta foi composta de silagem de milho e concentrado
(59.6 e 40.4% na base da matéria seca). A producdo de metano entérico foi mensurada
em camaras respirométricas de circuito aberto por dois periodos consecutivo de 24h. Para
avaliar a diversidade filogenética da comunidade de Archaea no rimen, 50 mL de liquido
ruminal foi coletado no abate. O DNA foi extraido e processado pelo método bead beating
e fenol cloroférmio. As amostras foram sequenciadas na plataforma MiSeq usando V3 kit
de 2 x 300 ciclos, de acordo com protocolo padrdo da Illlumina. Os dados foram
processados e analisados usando o software QIIME versdo 1.9. No presente estudo, a
analise de metanogendmica mostrou baixa diversidade na populacdao de Archaeas no
rimen. Foram encontrados um unico filo nos trés grupos (Eurychaeota), quatro classes e
seis ordens. Entretanto a comunidade de Archaea foi dominada por membros de duas
ordens Methanobacteriales e Methanomassiliicoccales. Dentro da ordem
Methanobacteriales, os membros predominantes da comunidade metanogénica ruminal
encontrados foram do género Methanobrevibacter, que respondeu por 94,2% de todos os
dados de sequenciamento. Dietas ad /ibitum conferiram maior emissdo de metano e maior
representatividade da Methanobrevibacter ruminantium e menor da Methanobrevibacter
sp. O estudo contribui para a melhor compreensao da composicdao da microbiota ruminal
em condicOes tropicais e com conhecimento que no futuro poderd ser utilizado para o
desenvolvimento de estratégias de mitigacao de metano.

Palavras-chave: 16S rRNA, gases do efeito estufa, microbiota, microbiologia, rimen



