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LAGOAS PARA TRATAMENTO DE DEJETOS SUINOS E A INFLUENCIA NA
DINAMICA DA MICROBIOTA AMBIENTAL DA GRANJA

Mariana Costa Torres?; Gabriela Merker Breyer?; Franciele Maboni Siqueirat

1Departamento de Patologia Clinica Veterinaria, Faculdade de Medicina Veterinaria, Universidade

Federal do Rio Grande do Sul, Porto Alegre, Brasil

Introducdo: A compreensao do perfil da comunidade bacteriana existente no ambiente
contribui para o entendimento das dinamicas envolvendo 0s microrganismos e genes de
resisténcia a antimicrobianos. Entretanto, o bacterioma de granjas de suinos ainda é pouco
conhecido no Brasil. Objetivo: Identificar o perfil bacteriano presente em uma granja
produtora de suinos considerando a trajetoria percorrida pelos dejetos (instalagfes até o
tratamento com lagoas/esterqueiras). Metodologia: As coletas foram realizadas em
Margo/2022 em uma granja do tipo independente, com ciclo completo, localizada no Rio
Grande do Sul/Brasil. As instalacdes foram amostradas atraves de swab estéril e para as
amostras liquidas provenientes das caixas de decantagdo e de quatro lagoas em série,
foram utilizados frascos tipo Falcon estéreis. Apds o processamento das amostras e
extracdo de DNA, realizou-se reacdo em cadeia da polimerase (PCR) da regido V4 do
gene 16S-rDNA seguida por sequenciamento, utilizando kit Miseq v2 500. Considerando
a divisdo das amostras em dois grupos (amostras das lagoas no grupo “tratamento” e o
restante no grupo ‘“‘pré-tratamento”), analises de bioinformatica foram executadas.
Resultados: Observou-se um aumento da diversidade bacteriana durante o tratamento de
dejetos suinos quando comparada as amostras ambientais anteriores. Além disso,
identificou-se diferenca significativa na abundancia de Bacteroidota, com maior

quantidade no pré-tratamento, e Verrucomicrobiota, Caldatribacteriota e
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Desulfobacterota, com maior abundancia no grupo tratamento. Conclusao: A partir das
analises realizadas foi possivel constatar a alteracdo do perfil bacteriano durante o
tratamento de dejetos suinos em lagoas/esterqueiras. Os filos evidenciados pelo trabalho
poderdo ser investigados para potencial biorremediador de bactérias presentes no

tratamento de dejetos suinos.
Palavras-chaves: suinocultura; metagendmica; 16S-rDNA; bacterioma.
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