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Resumo

Os combustiveis fosseis estdo gradativamente sendo substituidos por fontes de energia renovaveis e ndo poluentes, como os
biocombustiveis. Porém, ha um entrave na producéo destes, pois a fragdo mais recalcitrante da biomassa vegetal ndo é degradada
durante o processo fermentativo, resultando em residuo aquilo que poderia estar sendo convertido em etanol. Para solucionar tal
problema, tem-se procurado novas enzimas para a aplicagdo no residuo, permitindo assim a producdo de etanol de segunda
geracdo. O sistema digestivo dos ruminantes ¢ um ambiente naturalmente enriquecido para a degradacdo de biomassa. Estes
animais abrigam um complexo microbioma em seus rimens, onde os compostos lignocelulésicos sdo degradados gracas a enzimas
microbianas. Portanto, o presente estudo utilizou a plataforma Ion Torrent (PGM) para o sequenciamento do microbioma do ramen
de ovinos, como objetivo de identificar enzimas lignoceluloliticas. Foram coletadas amostras de ramen de quatro cameiros da raga
Santa Inés. O DNA total isolado de cada amostra foi agrupado em uma amostra composta, para depois ser inteiramente
sequenciado pela abordagem metagendmica. O sequenciamento gerou ~2,26 milhdes de reads , com um comprimento médio de 99
pb. Os reads foram anotados por dois bancos de dados de proteina (Swissprot e Subsystems). Foramidentificadas varias enzimas
relacionadas a degradacdo de hemicelulose, celulose e até lignina, como endoglucanases (5 hits), B-glicosidases (6 hits), p-
xilanases (2 hits), entre outras. Além dos resultados funcionais, o sequenciamento revelou a composi¢cdo taxondmica bacteriana,
dominada por Bacteroidetes (80%), Firmicutes (10%), Proteobacteria (2%) e varios outros filos menos abundantes. Em adicdo as
enzimas ja conhecidas, outras foram designadas como putativas, provaveis ou hipotéticas, o que mostra o grande potencial do
ramen de ovinos para a descoberta de novas enzimas mais eficientes para a aplicagdo no substrato lignoceluldsico.

www.sbmicrobiologia.org.br/cd27cbm/resumos/R0901-1.html 17



