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Resumo

Na atualidade, as disbioses, a ruptura da barreira intestinal e a inflamacdo tornaram-se
preocupacGes da avicultura industrial, uma vez que culminam no comprometimento
fisiologico e produtivo das aves. Objetivou-se discutir o papel da microbiota intestinal das
aves no desenvolvimento animal, bem como evidenciar os beneficios e/ou prejuizos causados
por esses microrganismos. A metodologia adotada foi estudo descritivo, sendo realizada a
revisao bibliografica de trabalhos cientificos publicados em diferentes bases indexadas, com
recorte temporal das Ultimas décadas. Verificou-se que o uso do sequenciamento do gene
ribossomico do RNA (rRNA) 16S constitui importante ferramenta para identificar e enumerar
as bactérias intestinais presentes em aves de producdo. No que concerne a composi¢do da
microbiota, no intestino delgado encontram-se principalmente os géneros Lactobacillus,
Estreptococcus, Enterococcus, Bifidobacterium, Bacterioides, Clostridium, Fusobacterium e
coliformes. No intestino grosso, Lactobacillus, Bacterioides, Proteobacteria, Bacillus,
Clostridium e Bifidobacterium. No intestino delgado, as bactérias participam do metabolismo
melhorando a absor¢do de nutrientes, hidrolisam polissacarideos produzindo &cidos graxos de
cadeia curta, que serdo absorvidos e participardo de rotas metabolicas importantes no
fornecimento de fontes de carbono e energia para as aves. Apesar dos beneficios da
microbiota em promover um ambiente intestinal estavel, em situacdes desfavoraveis, tais
como no manejo criatério inadequado, pode atuar como agentes patogénicos, produzir
metabolitos toxicos e prejudicar o desempenho produtivo das aves.

Palavras-chave: Disbiose; Enterites; Integridade intestinal; Microbioma; Patogenias.

Abstract
Currently, dysbiosis, rupture of the intestinal barrier and inflammation have become concerns

of industrial poultry, since they culminate in the physiological and productive impairment of
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birds. The objective was to discuss the role of the intestinal microbiota of birds in animal
development, as well as to highlight the benefits and/or losses caused by these
microorganisms. The methodology adopted was a descriptive study, with a bibliographic
review of scientific papers published in different indexed bases, with a time frame of the last
decades. It was found that the use of sequencing the RNA ribosomal gene (rRNA) 16S is an
important tool to identify and enumerate the intestinal bacteria present in production birds.
Regarding the composition of the microbiota, in the small intestine there are mainly
Lactobacillus, Streptococcus, Enterococcus, Bifidobacterium, Bacterioides, Clostridium,
Fusobacterium and coliforms. In the large intestine, Lactobacillus, Bacterioides,
Proteobacteria, Bacillus, Clostridium and Bifidobacterium. In the small intestine, bacteria
participate in metabolism by improving nutrient absorption, hydrolyze polysaccharides to
produce short-chain fatty acids, which will be absorbed and participate in important metabolic
pathways in the supply of carbon and energy sources to birds. Despite the benefits of the
microbiota in promoting a stable intestinal environment, in unfavorable situations, such as
inadequate breeding, it can act as pathogens, produce toxic metabolites and impair the
productive performance of birds.

Keywords: Dyshiosis; Enteritis; Intestinal integrity; Microbioma; Pathogens.

Resumen

Actualmente, la disbiosis, la ruptura de la barrera intestinal y la inflamacion se han convertido
en preocupaciones de las aves de corral industriales, ya que culminan en el deterioro
fisiologico y productivo de las aves. El objetivo fue discutir el papel de la microbiota
intestinal de las aves en el desarrollo animal, asi como destacar los beneficios y / o pérdidas
causados por estos microorganismos. La metodologia adoptada fue un estudio descriptivo,
con una revision bibliografica de articulos cientificos publicados en diferentes bases
indexadas, con un marco temporal de las ultimas décadas. Se descubrid que el uso de la
secuenciacion del gen ribosomico de ARN (ARNr) 16S es una herramienta importante para
identificar y enumerar las bacterias intestinales presentes en las aves de produccién. En
cuanto a la composicion de la microbiota, en el intestino delgado hay principalmente
Lactobacillus, Streptococcus, Enterococcus, Bifidobacterium, Bacterioides, Clostridium,
Fusobacterium y coliformes. En el intestino grueso, Lactobacillus, Bacterioides,
Proteobacteria, Bacillus, Clostridium y Bifidobacterium. En el intestino delgado, las bacterias
participar en el metabolismo mejorando la absorcién de nutrientes, hidrolizan los

polisacaridos para producir acidos grasos de cadena corta, que seran absorbidos y participaran
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en importantes vias metabodlicas en el suministro de carbono y fuentes de energia para las
aves. A pesar de los beneficios de la microbiota para promover un ambiente intestinal estable,
en situaciones desfavorables, como la reproduccion inadecuada, puede actuar como
patogenos, producir metabolitos toxicos y afectar el rendimiento productivo de las aves.

Palabras clave: Disbiosis; Enteritis; Integridad intestinal; Microbioma; Pat6genos.

1. Introducéo

O intestino das aves é colonizado por uma grande diversidade de microrganismos, que
vivem em simbiose com o hospedeiro, e desempenham importante papel na manutengdo da
homeostasia intestinal, por meio da renovacao epitelial, da defesa contra os patdgenos
oportunistas, além de garantir melhor aproveitamento de nutrientes (Apajalahti & Vienola,
2016; Celi et al., 2019; Kogut, 2019).

Esse conjunto de microrganismos, em estado de equilibrio, compreendem a microbiota
benéfica do organismo, composta principalmente por bactérias dos géneros Lactobacillus
spp., Bifidobacterium spp., Streptococcus spp., Bacterioides spp., Fusobacterium spp. e
Eubacterium spp. (Loddi, 2001; Li et al., 2012). No entanto, um desequilibrio da microbiota
intestinal pode ocorrer, sobretudo, em mas condigdes criatorias, 0 que pode resultar em lesdes
intestinais, encurtamento das vilosidades, afetar a absorcdo de nutrientes, além de favorecer a
colonizacdo de microrganismos patogénicos (maléficos), que podem afetar diretamente a
salde do hospedeiro, bem como a salde humana (Maiorka, 2006; Biswas & Kobayashi,
2013). Dentre os microrganismos patogénicos destacam-se 0s géneros Salmonella spp.,
Clostridium spp., Escherichia spp., Campylobacter spp., Staphylococcus spp., Listeria spp.,
entre outras (Oliveira et al., 2011a; Oakley et al., 2014a; Brizio et al., 2015; CDC, 2018;
Menezes et al., 2018).

Na atualidade, a microbiota intestinal tornou-se uma das grandes preocupacdes da
avicultura industrial, uma vez que a microbiota benéfica pode favorecer o desenvolvimento
das aves, pois sdo capazes de regular absorgéo e o aproveitamento de nutrientes, favorecer a
maturagdo e integridade intestinal e modular a imunidade (Oviedo-Rondon, 2009;
Alexandrinho et al., 2020). Por outro lado, a microbiota patogénica pode afetar a satde das
aves, além de contaminar as carcacas nos abatedouros e propiciar doengas ao ser humano
(Figueira et al., 2014; Oliveira et al., 2017b).

Inimeras pesquisas tém sido realizadas no intuito de verificar os fatores que afetam o

desenvolvimento e a composi¢cdo da microbiota intestinal das aves, bem como a relagédo desta
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com o hospedeiro (Lunedo & Pedroso, 2017). Diante deste contexto, objetivou-se discutir o
papel da microbiota intestinal das aves no desenvolvimento animal, bem como evidenciar 0s

beneficios ou prejuizos causados por esses microrganismos.

2. Metodologia

O presente estudo apresentou-se como descritivo (Prodanov & Freitas, 2013), sendo
realizada pesquisa bibliografica do tipo narrativa (Zambello et al., 2018) acerca da microbiota
intestinal de aves de producdo, com foco nos beneficios e/ou prejuizos causados por esses
microrganismos.

Os trabalhos cientificos utilizados nesta revisao foram retirados de diferentes bases de
dados: Capes, Elsevier, Google Scholar, Pubmed, Scielo, Science Direct e Scopus, com
recorte temporal de 2000 a 2020.

3. Identificacdo da Microbiota Intestinal em Aves

A microbiota intestinal compde-se por uma diversidade de microrganismos (bactérias,
fungos, arqueias, protozoarios e virus) com grande representatividade de bactérias (Wei et al.,
2013). Estima-se que existam em torno de 10 microrganismos colonizando o intestino das
aves, sendo composta, principalmente, por bactérias aerdbias facultativas (cerca de 90%), que
seriam basicamente dos géneros Bacillus, Bifidobacterium e Lactobacillus (Burt, 2005).

Anteriormente, a identificacdo e a caracterizagdo da diversidade bacteriana no
intestino das aves se davam pelo uso de meios de cultura. No entanto, esses métodos nédo
forneciam um resultado muito preciso, sendo altamente seletivos as bactérias cultivaveis em
condicBes especificas, fornecendo dados referentes a um pequeno grupo de bactérias. E por
esse motivo, por um longo periodo de tempo, a diversidade da microbiota intestinal
permaneceu inexplorada, tornando-se uma fonte inestimavel de pesquisa (Stanley et al.,
2014).

No entanto, recentemente, o avango da tecnologia de sequenciamento do gene
ribossdémico do RNA (rRNA) 16S bacteriano, trouxe maior precisdo para identificacdo e
enumeracdao de bactérias intestinais das aves, bem como avancos na compreensdo do seu
papel na saude e na produtividade animal (Shang et al., 2018).

Segundo Yarza et al. (2014), um dos principais alvos moleculares para analise

microbiana é a subunidade menor do RNA ribossomal (rRNA 16S), que possui regies de
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sequéncias de bases de nucleotideos especificas (V1 a V9), intercaladas por regifes variaveis,
altamente conservadas no dominio bacteriano, possibilitando o estudo de caracterizacéo
filogenética entre os microrganismos. Além disso, a comparacdo da amplificacdo padrdo de
regides especificas do rRNA 16S (V1-V3; V3-V4; V4-V5; V1; V3; V4) tem otimizado a
identificacdo de microrganismos em amostras com pequena quantidade de DNA (Wang et al.,
2007). Borda-Molina et al. (2018) evidenciaram que dentre as tecnologias de sequenciamento
utilizadas tém-se os sistemas Illumina MiSeq, HiSeq, e o processamento de bioinformatica
das sequéncias geradas pode ser conseguido empregando plataformas de codigo aberto de
SILVA, um banco de dados disponibilizado através da web que possui 0 maior sistema de
andlise e controle de qualidade das sequencias de rRNA de Bacteria, Archaea e Eukarya.

Diante disso, varios estudos tém utilizado as modernas técnicas de sequenciamento
para andlise da microbiota intestinal das aves, no intuito de identificar os principais membros
desse microbioma, estabelecer sua funcionalidade e monitorar a dindmica da microbiota
intestinal das aves.

Wei et al. (2013) realizou um censo da diversidade intestinal microbiana em frangos e
perus utilizando o sequenciamento de rRNA 16S. Oakley et al. (2014) compararam as
mudancgas temporais que ocorre na microbiota cecal de frangos de corte avaliados em cada
fase de desenvolvimento das aves (sete, 14, 21 e 42 dias de idade) com os efeitos do acido
formico, acido propibnico e acidos graxos de cadeia média adicionados a alimentacdo e/ou
agua potavel, verificando uma variacdo na diversidade de géneros ao longo das fases de
desenvolvimento, sem efeito dos tratamentos.

Zhou et al. (2016) diferenciaram a microbiota cecal de galinhas tibetanas de cinco
regibes geograficas por sequenciamento 16S rRNA. Ocejo et al. (2017) utilizaram o
sequenciamento de amplicons de rRNA 16S para caracterizar a microbiota intestinal de
frangos de vida curta e longa no periodo de todas suas etapas de desenvolvimento verificando
que cada grupo etario apresentou um perfil comunitario associado a idade, sendo a microbiota
mais rica e mais complexa em galinhas caipiras do que em frangos de corte. O
sequenciamento de amplicons rRNA 16S também foi utilizado para caracterizar a microbiota
intestinal de frangos comerciais e indianos, conforme reportado por Pandit et al. (2018).
Dayou et al. (2019) utilizaram a mesma técnica para verificar o impacto na diversidade da
microbiota intestinal devido ao estresse térmico em frangos de corte, observando um aumento
na composicao de Firmicutes, Tenericutes e Proteobacteria e reducdo dos filos Bacteroidetes e
Cianobacteria no grupo de aves submetidas ao estresse térmico, quando comparados ao grupo

controle.
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3.1. Composicédo da microbiota no trato gastrointestinal em aves

O trato gastrointestinal (TGI) das aves € formado pelo intestino delgado (duodeno,
jejuno e ileo) com cerca de 150 cm, sendo responsavel pela digestdo do alimento e absor¢édo
dos nutrientes; e o intestino grosso (com 8 a 10 cm), composto pelos cecos, célon e cloaca
(Sousa et al., 2015). Todo o TGI das aves, como também o es6fago, papo, o proventriculo e a
moela, abrigam comunidades microbianas (Figura 1) que desempenham papéis importantes

no crescimento e desenvolvimento do animal (Yeoman et al., 2012).

Figura 1: Principais microrganismos ao longo do TGl.
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Fonte: Yeoman et al. (2012), com adaptacdes

Stanley et al. (2014) realizaram o levantamento da microbiota presente no TGI de
frangos de corte (Tabela 1). O papo é habitado principalmente por bactérias dos géneros
Lactobacillus, enquanto no proventriculo e na moela existem poucos microrganismos devido
ao baixo pH, mas incluem entre eles os Lactobacillus, Enterococcus, Enterobactérias e
coliformes (Rehman et al., 2007; Pickler et al., 2011). O intestino delgado é habitado
principalmente por Lactobacillus, Estreptococcus, Enterococcus, Bifidobacterium,

Bacterioides, Clostridium, Fusobacterium, e coliformes, enquanto o intestino grosso €
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ocupado por Lactobacillus, Bacterioides, Proteobacteria, Bacillus, Clostridium e
Bifidobacterium (Pickler et al., 2011; Stanley et al., 2014).

Xiao et al. (2017) avaliaram a microbiota ao longo do TGI de frangos de corte e
identificaram que o filo Proteobacteria foi predominante no duodeno; Firmicutes, o mais
abundante no jejuno e colon; Bacteroidetes foi 0 dominante no ceco e o filo Actinobacteria no
ileo. Quanto aos géneros presentes nas secles intestinais, os autores destacaram Lactobacillus
como o género predominante no duodeno, jejuno e ileo, Enterococcus no célon e Bacteroides,

Nno ceco.

Tabela 1. Distribuicdo da microbiota bacteriana ao longo do TGI de frangos.

Segmento | pH Quantidade Microrganismo
Papo 55 10%a 10° Lactobacillus.

Lactobacillus, Enterococcus,

Moela 35 10%a10° _ _
Enterobacterias e coliformes.

Lactobacillus, Estreptococcus e
Duodeno 6,0a6,5 10%a 10° _
coliformes.

Jeij 70 108 2 10° Lactobacillus, Estreptococcus e
ejuno , a
J Proteobacterias.

Lactobacillus, Enterococcus,

B Bifidobacterium, Bacteroides,
lleo 7,0a8,0 108 a 10° o
Streptococcus, Clostridium,

Fusobacterium e coliformes.

Lactobacillus, Bacterioides,
Proteobacteria, Bacillus, Clostridium,
Ceco 7,0 10%a 1012 Bifidobacterium, Fecalibacterium,
Ruminococcus, Eubacterium e
Fusobacterium.

Fonte: Adaptacéo de Pickler et al. (2011) e Stanley et al. (2014).

Waite & Tailor (2015) observaram que a comunidade bacteriana duodenal de aves
consistiu principalmente de Clostridios, Estreptococcus, Enterobacterias e Lactobacillus. De
acordo com Witzig et al. (2015) houve abundancia de bactérias da familia Lactobacillaceae no
jejuno e ileo de frangos de corte alimentados com dietas contendo diferentes quantidades de

calcio, fosforo e fitase. Ainda, maior diversidade de microrganismos nos cecos, sendo
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abundantes Ruminocacaceae, Bacteroidaceae e Clostridiales (Witzig et al., 2015). O ceco
consiste no local-alvo dos estudos sobre a microbiota intestinal, pois abriga uma grande
diversidade microbiana, incluindo anaerobios ou agentes patogénicos como Salmonella sp.,
por exemplo (Park et al., 2013).

Sun et al. (2018) verificaram os filos Proteobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes e
Actinobacteria predominantes nos cecos de aves criadas em regime fechado e aberto.
Resultados similares foram descritos por Pandit et al. (2018), que ao avaliarem a microbiota
cecal de frangos comerciais e ndo comerciais, identificaram que 21 dos 35 géneros avaliados
pertenciam ao filo Firmicutes, representando 11 diferentes familias e géneros, com destaque
para sete géneros Bacteroidetes e cinco géneros Proteobacteria. As diferengas no protocolo de
extracdo de acido nucleico, iniciadores, abordagem de sequenciamento, fatores ambientais,
tratamento/composicao da dieta, raca e condi¢Ges geograficas podem ser responsaveis pelas

diferengas na composicdo bacteriana (Shang et al. (2018).

3.2. Composicao da microbiota intestinal de aves de acordo com a idade

A composigdo microbiana sofre diversas variagdes ao longo da vida do animal devido
a alteracdes na densidade celular e na fungdo metabdlica (Shang et al., 2018), e essa dindmica
vem sendo objeto de estudo de muitos pesquisadores. Segundo Oakley et al. (2014) a
diversidade e a riqueza de tdxons aumentaram significativamente com o crescimento das aves,
evidenciado pela presenca do dobro de nimero de géneros na microbiota dos cecos das aves
de um para 42 dias de idade.

Best et al. (2017) verificaram uma predominancia relativa do filo Proteobacteria nos
primeiros trés dias de idade, e do filo Firmicutes a partir do quarto dia de idade de patos
criados em aviarios. Para Oakley et al. (2014), Kogut & Oakley (2016), a riqueza e a
diversidade no ceco aumentaram a partir da sexta semana e a composi¢do taxonémica da
comunidade mudou de Proteobacteria, Bacteroides e Firmicutes para quase inteiramente
Firmicutes na terceira semana de idade.

Ding et al. (2017) analisaram a microbiota de frangos de corte na fase embrionaria e
apos a eclosdo, nas aves de quatro, 21 e 42 dias de idade. Os pesquisadores concluiram que 0s
filos mais abundantes foram Proteobacteria, Firmicutes, Bacteroidetes e Actinobacteria em
embrides. Ainda, observaram uma proporcao decrescente de Proteobacteria e uma notével
tendéncia crescente de Firmicutes, Actinobacteria e Bacteroidetes de quatro para 19 dias de

desenvolvimento embrionario. Nas aves, com quatro, 21 e 42 dias de idade, os filos mais
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abundantes foram Proteobacteria, Firmicutes e Bacteroidetes, seguidos por Actinobacteria,
Cyanobacteria e Synergistetes. A proporcdo dos géneros diferiu em cada fase do
desenvolvimento do animal, sendo o género Halomonas (79%) o mais abundante na fase
embrionaria e Lactobacillus (67% e 35%) na fase ap0s eclosao e fase adulta.

Ballou et al. (2016) avaliaram a microbiota cecal de frangos de corte (com um, trés,
sete, 14 e 28 dias de idade) e as alteragOes dessa microbiota, quando em contato com vacina
contra Salmonella spp. ou com prebiotico. Houve baixa diversidade na microbiota dos frangos
de um dia de idade, com uma predominancia da familia Enterobacteriaceae e género
Enterococcus. No terceiro dia, a riqueza bacteriana foi observada com a presenca de
microrganismos da familia Ruminococcaceae, no dia 14, e estendendo-se até o dia 28,
Ruminococcaceae superam as Enterobacteriaceae. Os autores destacaram que a microbiota foi
mais afetada pela idade do que pelos tratamentos, uma vez que todos 0s grupos apresentaram
um declinio acentuado de Enterobacteriaceae com a idade.

Kumar et al. (2018) verificaram maior abundéncia do filo Bacteroidetes do que de
Firmicutes nos cecos dos frangos de corte até 42 dias de idade. Contudo, as discrepancias nos
resultados sdo decorrentes dos diferentes racas, métodos de manejo, analise do perfil da

microbiota e também da alimentacdo (Shang et al., 2018).

3.3. A influéncia da alimentacdo na microbiota intestinal

A composi¢cdo da microbiota intestinal e o sistema imunoldgico das aves também
podem ser modulados pela alimentacéo, principalmente por meio do uso de suplementos e
aditivos alimentares (Jha & Berrocoso, 2015; Feitosa et al., 2020). Os antibiéticos foram
utilizados durante muito tempo para esse fim, mas apds a proibicdo de seu uso pela Unido
Europeia em 2006, vém sendo substituidos por promotores de crescimento alternativos como
probidticos, prebidticos e aditivos fitogénicos que conferem beneficios a saude geral do
hospedeiro, ao desempenho e crescimento do animal além modular a microbiota intestinal
com sucesso (Mendes et al., 2013; Wang et al., 2017).

Os probidticos sdo culturas unicas ou mistas de microrganismos vivos nao patogénicos
como Lactobacillus bulgaricus, L. acidophilus, L. casei, L. lactis, L. salivarius, L. plantarum,
Streptococcus thermophilus, Enterococcus faecium, E. faecalis, Bifidobacterium spp.,
Aspergillus oryzae, e Saccharomyces cerevisiae usados na alimentacdo das aves e trazem
beneficios como exclusdo competitiva, maturagdo e integridade intestinal, regulacdo do

sistema imunologico, prevencdo da inflamagdo, melhora do metabolismo e modulagdo da

10




Research, Society and Development, v. 9, n. 7, e43973667, 2020
(CC BY 4.0) | ISSN 2525-3409 | DOI: http://dx.doi.org/10.33448/rsd-v9i7.3667

microbiota intestinal (Yadav & Jha, 2019). Probidticos constituidos principalmente de
Bacillus spp. promovem aumento do peso corporal das aves e Pediococcus pentosaceus
promoveram aumento de AGCC (Wang et al., 2017). Os autores descobriram que a
abundéncia de Bacteroidetes na microbiota cecal estava diretamente correlacionada com o
conteddo de propionato, butirato e isobutirato, enquanto a abundancia de Firmicutes
correlaciona positivamente a producdo de acetato no ceco.

Os prebidticos sdo ingredientes alimentares ndo digeriveis que sao responsaveis por
alterar a composicdo e o metabolismo da microbiota intestinal seletivamente, que promovem
a modulacdo da microbiota, uma vez que sua digestdo é restrita a limitados td&xons que passam
a compor 30% do total da microbiota fecal (Mahmood & Guo, 2020). A fibra alimentar,
formada principalmente por oligossacarideos, incluindo inulina, frutooligossacarideos,
mananolanossacarideos, galactooligossacarideos, oligxossacarideos de soja, Xxilo-
oligossacarideos, pirodextrinas e lactulose, fornece substratos para o crescimento microbiano
de bactérias especificas na digestdo destes carboidratos de dificil digestdo, permitindo que
espécies microbianas capazes de utilizar esses substratos prosperem, suprimindo o
desenvolvimento de bactérias patogénicas, o que por sua vez oferece melhorias no
desempenho das aves e na utilizacdo de energia (Deehan et al., 2017; Yadav & Jha, 2019).

Outro suplemento alimentar bastante utilizado na modulagdo microbiana sdo 0s
aditivos fitogénicos. Eles sdo constituidos de substancias derivadas de plantas, como ervas,
especiarias, extratos, 6leos essenciais, sdo comumente incluidos a racfes para melhoria da
qualidade e seguranca dos alimentos, bem como para promocdo da salde e bem-estar dos
animais, atuando como imunomoduladores, antioxidantes, antimicrobianos, estimulantes
digestivos e substancias que podem aumentar o desempenho e qualidade dos produtos animais
(Stevanovic et al., 2018; Yang et al., 2018). Ha relatos que aditivos fitogénicos como os 6leos
essenciais melhoram o desempenho dos animais através do aumento da palatabilidade da
racdo, do estimulo da secrecdo de enzimas enddgenas e da fungdo digestiva, da reducdo de
infeccOes subclinicas, da sua agdo ansiolitica e imunoreguladora e principalmente do controle
da microflora intestinal devido a sua acdo antimicrobiana (Catalan et al., 2012).

Segundo Zeng et al. (2015) o aumento da secre¢cdo de muco no intestino desencadeada
por compostos de origem vegetal impede a possibilidade de adeséo bacteriana e fungica ao
epitélio no intestino de aves. Alali et al., (2013) verificaram uma melhora consideravel no
desempenho de frangos com a adi¢do de uma mistura de 6leos essenciais (eucalipto, tomilho e
lim&o) a &gua como resultado da reducéo da colonizacdo de Salmonella entérica. Hosseini &

Meimandipour, (2018) verificaram uma redugdo do ndmero de bactérias aerdbicas e
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coliformes totais, melhorando o desempenho dos frangos alimentados com 6leo essencial de
tomilho por meio da melhora do estado fisioldgico e modulacdo da microbiota intestinal.
Além disso, esses aditivos refletem o conceito “limpo”, pela reducao do uso de compostos
sintéticos; “verde”, uma vez que reduzem os impactos ambientais; e “ético”, pois promovem
0 bem estar animal (Stevanovic et al., 2018).

Esses, e outros aditivos promovem a modulagdo da microbiota intestinal das aves das
mais diferentes formas, permitindo que microrganismos benéficos prosperem sobre outros
(Yadav & Jha, 2019; Costa et al., 2020; Mahmood & Guo, 2020). Portanto, para entender
melhor o papel da microbiota intestinal para o hospedeiro, € necessario compreender a
capacidade funcional da microbiota intestinal nos diferentes estagios de desenvolvimento das

aves, bem como os beneficios ou ndo de algumas espécies microbianas para o hospedeiro.

3.4. Papel da microbiota intestinal na avicultura

Os trés componentes para uma saude intestinal benéfica ao animal referem-se a dieta,
a mucosa intestinal e a microbiota bacteriana, que interagem para garantir uma funcionalidade
adequada e como consequéncia na manutencdo da saude animal, bem estar e desempenho
(Biasato et al., 2019).

O intestino é comumente colonizado por microrganismos comensais, simbioticos e
patogénicos em uma proporcdo duas vezes maior que as células somaticas e germinais do
hospedeiro (Sender et al., 2016) e fornece um ambiente propicio para crescimento de uma
microbiota diversificada, com diversas fungdes como o auxilio na digestdo ou fermentagéo de
alimentos para o hospedeiro, além de atuar na sinergia com o sistema imunolégico a fim de
reprimir bactérias patogénicas.

Entretanto, um desequilibrio intestinal dessa microbiota, devido a condigdes de jejum
alimentar ou hidrico prolongado, estresse ou infec¢des virais pode favorecer a proliferacao de
microrganismos patogénicos que podem ocasionar efeitos nocivos as aves (Alexandrino, et
al., 2020), como uma interacdo prejudicial a digestdo de certos alimentos, reduzem a absorcéao
de nutrientes, aumentam a espessura da mucosa e a velocidade de passagem da digesta,
interferem nas necessidades nutricionais do hospedeiro com aumento da velocidade de
renovacdo dos enterdcitos, diminuicdo da altura dos vilos e aumento da profundidade das
criptas, proporcionando uma competicdo com o hospedeiro por nutrientes e metabolitos do

processo digestivo como hexoses, aminoacidos, acidos graxos, vitaminas e outros, além do

12




Research, Society and Development, v. 9, n. 7, e43973667, 2020
(CC BY 4.0) | ISSN 2525-3409 | DOI: http://dx.doi.org/10.33448/rsd-v9i7.3667

aumento de ocorréncias inflamatorias, prejudicando o proprio desempenho da ave (Silva &
Pinheiro, 2008; Yadav & Jha, 2019).

Carrasco et al. (2019) destacaram que apesar de muitos dados disponiveis sobre a
microbiota intestinal e a salde entérica estejam relacionados as alteracGes associadas a um
estado doente, h4 exemplos claros da importancia da microbiota na manutencdo da salde

intestinal e da fungéo intestinal normal.

3.4.1. Beneficios da microbiota intestinal

Diversas interagcbes entre microbiota e hospedeiro influenciam nas variacdes da
diversidade microbiana, bem como na saude das aves, uma vez que esses microrganismos tém
papeis importantes e benéficos para o desenvolvimento animal (Borda-Molina et al., 2018). A
integracdo cruzada entre microbiota e hospedeiro regula o grau de imunidade, relagdo
simbidtica e producdo de proteinas endgenas em resposta a antigenos patogénicos (Oviedo-
Rond6n & Hume, 2013).

Pan & Yu (2014) mostraram que aves livres de microrganismos em seu TGl,
apresentaram o peso do intestino mais leve, vilosidades curtas e criptas rasas em contraste
com as aves convencionais colonizadas, cujas vilosidades foram mais longas e criptas
profundas. Segundo os autores, as bactérias, ndo so influenciaram na fisiologia intestinal,
como também no metabolismo de acidos graxos de cadeia curta (AGCC), de polissacarideos,
de aminoécidos e vitaminas.

No intestino das aves, as bactérias hidrolisam polissacarideos produzindo AGCC
como acetato, propionato e butirato, que sdo absorvidos e participardo de rotas metabdlicas
importantes no fornecimento de fontes de carbono e energia para as aves, além de melhorar a
fisiologia intestinal aumentando a produgdo de mucina e melhorando os vilos e criptas (Tellez
et al., 2006; Borda-Molina et al., 2018; Elnesr et al., 2020).

Nos cecos a microbiota produz AGCC, mas em propor¢des diferentes da produzida no
intestino delgado, além de algumas vitaminas do complexo de vitaminas K e B, e fermentam
a fragdo indigestivel da dieta do hospedeiro (Dibner & Richards, 2005). As bactérias cecais
também contribuem para o metabolismo de nitrogénio catalisando &cido Urico em aménia,
que é absorvida e direcionada para sintese de aminoacidos (Denbow, 2014).

A comunidade microbiana também pode regular a producdo de peptideos. Alguns
peptideos antimicrobianos presentes na superficie do epitélio intestinal sdo expressos
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constitucionalmente, enquanto outros sdo induzidos nas células hospedeiras por bactérias (Pan
& Yu, 2014).

De maneira reciproca, o hospedeiro também beneficia as bactérias intestinais, ndo so
pelo fornecimento de nutrientes, mas também por meio da producdo de mucina pelas células
caliciformes no intestino, que fornece uma importante fonte de carbono, nitrogénio e energia
para bactérias (Tellez et al., 2006). As bactérias degradadoras de mucina exercem pressao de
selecdo sobre bactérias que ndo podem aderir a superficie da mucosa e, portanto, estdo
associadas a saude intestinal (Pan e Yu, 2014).

De acordo com Mahmood & Guo (2020), a microbiota intestinal também modula o
tamanho e a composi¢do do pool de &cido biliar (AB), modificando suas propriedades de
sinalizacdo e acao subsequente nos receptores de AB. Além de seu papel na absorcao lipidica,
os AB também regulam a microbiota intestinal através da producdo de peptideos
antimicrobianos induzida por receptores farnesdides-X (RFX). A ativacdo da RFX tem sido
translocacdo bacteriana, fenbmeno esse que mantém um controle sobre o crescimento
bacteriano e preserva a integridade das células epiteliais (Mahmood & Guo, 2020).

E importante mencionar que o figado ndo apenas é influenciado pela comunidade
microbiana, mas influencia inversamente nos microrganismos intestinais via producéo de AB
e imunoglobulina A (IgA) e a sua secrec¢do no intestino através do ducto biliar, desempenha
um importante papel regulador no controle de popula¢fes microbianas (Brandl et al., 2017).
Ainda, muitas das estruturas organizadas do intestino sdo locais de inducdo imunolégica
fornecendo condigcbes necessarias para induzir respostas imunes apropriadas, por exemplo,
producdo de IgA pelas células plasmaticas (Brandl et al., 2017). Além disso, foi demonstrado
gue a microbiota regula a producdo de células T e a expressao de citocinas (Oakley et al.,
2014a).

Ha também um trafego celular consideravel entre diferentes estruturas imunoldgicas
do intestino e os locais sistémicos, incluindo a medula 6ssea e o bago. Assim, a microbiota
intestinal direciona a maturacéo do sistema imunoldgico do hospedeiro, provocando respostas
especificas ao antigeno que sdo absorvidas pelas células dendriticas residentes (Adedokun &
Olojede, 2019).

No entanto, como esses microrganismos ndo sao invasivos, os fagocitos residentes néo
sdo totalmente ativados, mas estimulam uma resposta finamente equilibrada, induzindo a
producéo de IgA que controla a interagdo comensal do hospedeiro, afetando a expressdo do

gene comensal no lumen e impedindo a adesdo de bactérias comensais nas superficies
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epiteliais, em caso de uma infec¢do ou exposi¢éo a qualquer variante do estresse (Adedokun
& Olojede, 2019).

Adicionalmente, a microbiota intestinal também compete com bactérias patogénicas
por espacgo, nutrientes ou mesmo por confronto fisico ou quimico, reduzindo a adesao de
patdgenos ao intestino (Chaucheyras-Durand e Durand, 2010; Oakley et al., 2014a; Pan &
Yu, 2014) o que representa um importante beneficio ao animal. Contudo, embora parte da
microbiota mostre papeéis benéficos na promocdo de um ambiente intestinal estavel, elas
podem atuar como agentes patogénicos, produzindo metabdlitos toxicos quando a situagéo é
desfavoravel (Oviedo-Rondon & Hume, 2013).

3.4.2. Maleficios da microbiota intestinal

Mesmo se houver um equilibrio geral positivo estabelecido entre a microbiota e o
hospedeiro, a microbiota pode ser classificada em organismos comensais e patogénicos, sendo
gue esses ultimos estdo presentes em baixa concentracdo e podem permanecer no intestino
por periodos mais prolongados sem nenhum efeito prejudicial (disbiose) ao hospedeiro
(Oviedo-Rondon & Hume, 2013). A disbiose refere-se a interrupcdo da composicdo da
microbiota intestinal que acompanha a inflamacdo intestinal e tem sido associada a
desestabilizacdo de funcdes fisioldgicas (DiAngelo et al., 2009; Gao et al., 2017).

Na avicultura, a disbiose, a ruptura da barreira intestinal e a inflamacgédo tornaram-se
questdes importantes, especialmente desde a proibicdo de promotores de crescimento
antimicrobiano. Pensava-se que os problemas de salde intestinal eram amplamente mantidos
sob controle pelo uso generalizado desses antimicrobianos, no entanto, a proibicdo de seu uso
na alimentacdo de aves pode levar a um aumento de doencas entéricas e enterite necrotica
(Gao et al., 2017; Ducatelle et al., 2018).

A enterite necrdtica e a coccidiose podem alterar a estrutura da microbiota intestinal,
principalmente em membros da ordem Clostridiales e Lactobacillales além da reducédo
bactéria produtoras de AGCC (Bortoluzzi et al., 2019). Além disso, bactérias patogénicas
como Eimeria spp. e Clostridium perfringens e Salmonella spp. também podem causar
alteracdes morfologicas reduzindo o comprimento das vilosidades intestinais (Golder et al.,
2011).

Outras bactérias como Campylobacter (principalmente Campylobacter jejuni e
Campylobacter coli), Salmonella enterica, Escherichia coli e Clostridium perfringens podem

causar disturbios significativo no desenvolvimento animal (Oakley et al., 2014a). Os ovos sao
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fontes de contaminacdo por Salmonella seja na casca ou contetdo interno (Arnold et al.,
2014). A presenca significativa de Salmonella typhimurium e S. infantis foi detectada na
fracdo interna do ovo no inicio da postura (Crabb et al., 2019) e Salmonella enterica pode
causar doencas em galinhas, dependendo da idade, status imunol6gico e tipo de sorovar
(Clavijo & Florez, 2018). Algumas cepas de E. coli estdo associadas a infecgdes intestinais, e
infeccbes secundarias no trato respiratorio causadas por agentes virais ou por Mycoplasma
gallisepticum, aléem de ser um reservatorio para disseminacao de outras bactérias patogénicas
como Salmonella sp. (Castellanos et al., 2017).

Adicionalmente, esses patdgenos representam uma fonte de contaminagdo preocupante
em alimentos de origem aviaria, causando gastroenterite humana devido ao consumo de carne
de aves e ovos (Brizio et al., 2015). Salmonella spp. sdo bactérias Gram-negativas pertencente
a familia Enterobacteriaceae que estdo entre as mais importantes bactérias patogénicas
humanas que frequentemente causam doengas transmitidas por alimento em todo o mundo

segundo o Centro de Controle e Prevengéo de Doengas (CDC, 2018).

4. Considerac0es Finais

Os principais resultados do desequilibrio da microbiota intestinal em aves referem-se
as lesBes intestinais, as alteracbes na altura de vilosidades e na profundidade de criptas, a
absorcdo reduzida de nutrientes e o favorecimento da colonizacdo de micro-organismos
patogénicos. A microbiota patogénica afeta a fisiologia e a satde dos animais, bem como a
sua produtividade. Quanto aos beneficios da microbiota na avicultura, no intestino, as
bactérias favorecem na digestdo e absorcdo de nutrientes, com grande contribuicdo no
metabolismo de carboidratos, lipideos e proteinas, auxiliam na morfologia e salde intestinal
(tamanho dos vilos e criptas), hidrolisam polissacarideos produzindo acidos graxos de cadeia
curta, que serdo absorvidos e participardo de rotas metabdlicas importantes no fornecimento
de fontes de carbono e energia para as aves. Na atualidade, as disbioses, a ruptura da barreira
intestinal e a inflamag&o tornaram-se preocupacfes da avicultura industrial, uma vez que
culminam no comprometimento fisioldgico e produtivo das aves. Dessa forma, a manutencéo
da microbiota intestinal nos sistemas de criagdes atuais ¢ de importancia fundamental para
melhoria do desempenho e qualidade sanitaria das aves e, portanto, mais estudos na area
poderdo contribuir com conhecimentos relacionados ao comportamento e bem estar do

animal.
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