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Resumo

A produgdo animal contribui de forma significativa na emissdo de gases de efeito estufa de origem
antropogénica. A fermentacdo entérica e ruminal produz metano que representa o gas de maior relevancia
nesse efeito. Nesta revisdo objetivou-se analisar os efeitos das praticas utilizadas para mitigacdo da emissdo
do metano (CH4) na interagdo microbiologica do ramen. O CH4 entérico emitido pelos ruminantes resulta da
atividade da populagdo de archaeas metanogénicas que desenvolveram relagdo evolutiva complexa com a
comunidade de protozoérios ciliados, bactérias e fungos anaerdbicos. Esses microrganismos produzem
substratos que sdo utilizados pelas metanogénicas no metabolismo energético, gerando CH4. Em termos
produtivos, representa baixa eficiéncia na utilizacdo da energia do alimento ingerido, porém, metabolicamente
é um processo favoravel para o ecossistema ruminal. A manipulagdo do ambiente ruminal com vista a reduzir
a emissao de metano e melhorar a eficiéncia energética, tem se baseado na melhora da qualidade das pastagens,
manejo nutricional e alimentar, selecdo e melhoramento genético. Ademais, a utilizacdo dessas praticas
resultam em modifica¢es na estrutura microbiana e nos mecanismos fermentativos a curto prazo. Contudo,
estudos sdo recomendados para avaliar os efeitos das diversas técnicas a longo prazo no ambiente ruminal.

Palavras-chave: archaea; metano; microbiota autoctone; rimen.

Abstract

Animal production contributes significantly to the greenhouse gases emission of anthropogenic origin. Enteric
and ruminal fermentation produce methane that represents the more important of these gases. This review
aimed to analyze the effects of the practices to mitigate methane (CH4) emission in the rumen microbiological
interaction. The enteric CH4 emitted by ruminants results from the activity of the population of methanogenic
Archaea which developed a complex evolutionary relationship with protozoa, bacteria, and anaerobic fungi.
These microorganisms produce substrates that are used by methanogenic in energy metabolism, generating
methane (CH,). In productive terms, it represents a low energetic efficiency, however, CH,4 production is a
favorable metabolic process for the ruminal ecosystem. The manipulation of the rumen environment in order
to reduce CH4 emissions and improve the energy efficiency has been based on improved pasture quality,
nutritional and food management, animal selection and breeding. In addition, the use of these practices results
in shifts in the microbial structure and in the short-term fermentation mechanisms. However, studies in the
long-term are recommended evaluating the effects of these techniques on the ruminal environment.

Keywords: Archaea; methane; autochthone microbiota; rumen.

Introducéo

A producdo animal é considerada um dos
principais contribuintes na emissdo de gases de
efeito estufa de origem antropogénica (Malik et al.,
2016), podendo variar com tipo de sistema de
producdo (Hagemann et al., 2011). A fermentacéo
entérica e 0 manejo de dejetos dos animais

representam um total de 80% do metano (CHa)
emitido pela atividade agropecuéria e, 35% a 40%
do total de metano antropogénico emitido. Pela
prospe¢do no aumento do ndmero de animais de
producdo, resultado do aumento da demanda por
produtos de origem animal, espera-se aumento na
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producdo e emissdo desse gas (Forabosco et al.,
2017).

A fermentacdo entérica, realizada pelos
microrganismos presentes no rdmen e intestinos
dos animais, contribui de forma significativa na
emissdo de gases do efeito estufa (Denman et al.,
2015). O metano produzido no ramen é resultado
da atividade da populacio de archaeas
metanogénicas que convertem hidrogénio e gas
carbénico (Hz e CO,) produzido pela complexa
comunidade de ciliados, bactérias e fungos
anaerobicos a metano (Wallace et al., 2014). Em
termos produtivos, representa baixa utilizacdo da
energia do alimento ingerido e reducdo da
eficiéncia alimentar e produtividade do animal
(Cotaetal., 2014).

Consequentemente tém sido objeto de
estudo o aprimoramento da utilizagdo da energia
dos alimentos no rimen, melhorando a eficiéncia
do animal e redugdo na emissao entérica do metano
beneficiando o meio ambiente (Wallace et al.,
2014; Martin et al., 2016; Al-Jumail et al., 2017).

Dada a heterogenidade, complexidade da
producdo animal e dos métodos de quantificacdo da
producdo do metano em ruminantes, a producéao
desse gas varia em diferentes regides geogréaficas e
espécie de animais (Henderson et al., 2015; Mottet
et al., 2017) que pode ndo representar a quantidade
real emitida (Knapp et al., 2014; Pickering et al.,
2015). Em regiGes subdesenvolvidas, a producéo
animal representada por rebanhos com baixa
produtividade, baixa qualidade dos alimentos e
limitados investimentos, resulta na alta taxa de
emissdo do metano (Forabosco et al., 2017).

Distintas estratégias de manipulacdo do
ambiente ruminal, com vista a redugdo da emisséo
do metano entérico, foram testadas em diferentes
condi¢des e baseadas na integracdo da genética,
manejo nutricional e alimentar, fisiologia e saude
(Pickering et al., 2015; Nguyen, Li e Hegarty,
2016; Rira et al., 2016).

A aplicabilidade e aprimoramento dessas
técnicas depende das condigdes de cada regido,
considerando a variacdo no nivel de emissdo do
gés, os custos para a quantificacdo e aplicabilidade
(Mottet et al., 2017) e modificacBes a curto prazo
na estrutura microbiana do ramen (Tapio et al.,
2017). Pesquisas sd0 necessarias para avaliar 0s
efeitos a longo prazo das estratégias na integracao
microbiana sobre a fermentacdo ruminal (Wallace
et al., 2014; Joch et al., 2016).

Os efeitos das préticas utilizadas para
reducdo de metano decorrente da produgéo animal

promovem alteracBes estruturais no ecossistema
ruminal ainda pouco elucidadas na literatura
cientifica. Para tal, objetivou-se nesta revisao
analisar os efeitos dessas praticas de mitigacdo na
interacdo microbiana no ecossistema ruminal,
conduzindo dessa forma, na indicagdo de medidas
sustentaveis e aplicaveis para as distintas regides e
sistemas de producéo.

Integracdo do metabolismo microbiano e
metanogénese em ruminantes

Os ruminantes caracterizam-se  por
apresentar sistema digestorio especializado no
processo de fermentacdo, sendo capazes de digerir
diferentes tipos de forragens, gracgas a interacdo
evolutiva que  desenvolveram com  ©0sS
microrganismos, sendo essa interacdo benéfica
para 0 hospedeiro e para a microbiota (Li et al.,
2016).

Essas caracteristicas permitiram a adaptacéo
dos ruminantes e ocupagdo de diferentes
ecossistemas, contribuindo para a domesticacdo
desses animais capazes de converter plantas
indigestiveis pelo homem em alimentos nobres
como a carne e o leite (Henderson et al., 2015). A
popula¢do microbiana do riumen é composta por
bactérias anaerobias, archaeas, fungos anaerdbicos
e protozoarios ciliados (Tapio et al., 2017). A
colonizagdo microbiana do ramen inicia nas
primeiras semanas ap0s O nascimento e €
influenciada pelas mudancas da dieta e pelo
ambiente de criacdo. O metabolismo microbiano
no trato digestério contribui para o
desenvolvimento ruminal, resultando no inicio da
atividade fermentativa de forragens (Grandl et al.,
2016).

Os alimentos ingeridos sdo fermentados pela
atividade das enzimas microbianas na cavidade
reticulo-rimen, em acidos graxos de cadeia curta
(AGCC) que séo absorvidos pela parede do ramen.
Os AGCC representam fonte de energia e
contribuem de forma significativa na produtividade
dos ruminantes. Os outros produtos da fermentacdo
como H,, CO,, acetato, grupos metila sdo utilizados
por arqueobactérias para a producdo de ATP,
reduzindo o CO; a metano (Botero et al., 2013;
Henderson et al., 2015).

O anabolismo do metano no ecossistema
ruminal representa  perda de  energia
potencialmente utilizdvel (Cota et al., 2014).
Entretanto, metabolicamente, a baixa concentracéo
do H dissolvido é importante na fermentacéo
ruminal, pois caso ndo seja removido pelas
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metanogénicas, ocorrerd reducdo no processo
fermentativo, na taxa de crescimento de
microrganismos celuloliticos e na sintese de
proteina microbiana (Botero et al., 2013). O
metano produzido é liberado pelos ruminantes por
eructagcdo para o ambiente, sendo considerado a
principal fonte de gases do efeito estufa na
producdo pecudria. O direcionamento da producéo
de Hz no rimen para 0s mecanismos alternativos de
producdo de energia podem aprimorar a eficiéncia
na utilizacdo de alimentos em ruminantes (Denman
etal., 2015).

A taxa de producdo de metano pode ser
influenciada pelo ambiente e pelas caracteristicas
do alimento. A fermentacdo de alimentos ricos em
amido reduz a taxa de emissdo de metano,
enquanto que a ingestdo de forragens de baixa
gualidade resulta em baixa digestibilidade e maior
emissdo desse gas (Cota et al., 2014; Rira et al.,
2016).

Pela analise baseada dos genes 16S do RNAr
e abundancia de genes de archaeas, as bactérias
envolvidas  direta ou indiretamente  na
metanogénese foram correlacionados com a alta
emissdo de metano (Wallace et al., 2015). A
microbiota importante na producdo de metano
entérico é representada por Methanobacteriales
(Methanobrevibacter gottschalkii e
Methanobrevibacter ruminantium) a
Methanosphaera sp. e dois grupos afiliados de
Methanomassilicoccaceae (Henderson et al.,
2015). Esse grupo das Methanobacteriales,
apresentam gene que expressa a coenzima metil
redutase, importante na producdo do metano
entérico (Denman et al., 2015). Pela andlise da
abundancia de genes 18S e 16S do RNAr pelo
gPCR observou-se maior abundancia de género
Methanobrevibacter em animais que produziam
mais metano (Wallace et al., 2015) e em condi¢es
de acidose subaguda (Mickdam et al., 2016).

Na avaliacdo da microbiota de 32 espécies
de ruminantes de distintas (35) regifes do mundo
foi  registrada limitada  diversidade de
arqueobdcterias  (Henderson et al.,, 2015).
Constatou-se menor ocorréncia de archaeas
capazes de formar metano a partir do acetato
(Methanosarcina spp. e Methanosaeta spp.), bem
como metanogénicas da Ordem
Thermoplasmotales que utilizam o grupo metil.
Esses achados sdo importantes para apontar a
possibilidade de definir préticas efetivas de
mitigagdo da emissdo do metano no ecossistema
ruminal (Henderson et al., 2015).

As archaeas metanogénicas desenvolveram
relacdo simbidtica com microrganismos do rdmen
mais eficientes na producdo de H;, fazendo com
que alberguem ao seu redor muitas bactérias
metanogénicas (Tapio et al., 2017; Wallace et al.,
2017). Entretanto, observa-se que em muitos
estudos apenas € avaliada a abundancia de
determinado grupo de microrganismos sob
distintas condigdes, sem precisar quantificar a sua
importancia no ambiente ruminal (Wallace et al.,
2017).

No ramen, a colonizacdo dos protozoarios
pelas arqueobactérias metanogénicas tem sido
associada ao aumento na produgdo do metano.
Entretanto, na pesquisa conduzida por Henderson
et al., (2015) ndo foi observada correlacdo entre
arqueobactérias e protozoarios ruminais para a
producdo de metano. Contudo, no estudo
promovido por Wallace et al. (2014) pela anélise
de gPCR, verificou-se que 0 aumento na emissao
do metano resultou no aumento da populacdo de
protozoarios.

Em animais refaunados com protozoarios,
foi verificada correlagéo positiva entre a producao
de metano e a populacdo de protozoarios, com
maior predominancia do grupo dos pequenos
entodinomorfos (Nguyen, Li e Hegarty, 2016). Os
mesmos autores demonstraram a importéncia dos
protozodrios na regulacdo do pH ruminal mesmo
com elevacéo da producdo de metano. Todavia, foi
constatado por Mickdam et al. (2016), em pH
abaixo de 5,9 a elevacdo da concentracdo de
Entodinum spp. e reducédo da atividade fibrolitica.
Como alternativa para reducdo desse género de
ciliado, a inclusdo de niveis crescentes de feno de
folha de bananeira na dieta de cordeiros promoveu
a reducdo significativa desses protozoarios, sem
alteragdes no pH ruminal (Freitas et al., 2017).

Correlagdo positiva e significativa foi
observada entre a populacdo de protozoarios
(r=0,53; p<0,05) e bactérias Ruminoccus albus
(r=0,5; P<0,05) e a producdo de metano.
Entretanto, nenhuma correlagdo significativa foi
observada entre o total de Ruminoccus
flavefaciens, Fibrobacter succinogenes e a
producdo de metano (Rira et al., 2016).

A diminuicdo de grupos de bactérias
celuloliticas pode resultar de quadros de acidose
nos animais, pois, observou-se em animais com pH
ruminal abaixo de 6,0 reducdo na producdo de
metano, pela reducdo de H. disponivel para as
metanobactérias. Entretanto, concomitantemente,
constatou-se diminuicdo das importantes bactérias
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celuloliticas F. succinogenes e R. albus (Mickdam
etal., 2016).

Baixa producdo de metano é acompanhada
da elevacao da populacdo de Succinovibrionacea e
mudancas nos mecanismos de producédo de acetato
e hidrogénio (Wallace et al., 2015). Por outro lado,
a reducdo de Proteobactérias, alteragdes em grupos
de Bacteroides e fungos anaerdbios tendem a
associar com alta emissdo de metano. Alteractes
observadas na microbiota ruminal para reducédo da
producdo de metano demonstram alteracdes nos
mecanismos de fermentacdo e, como consequéncia
causam modificacdes na producdo de AGCC e na
composi¢do dos microrganismos ruminais (Tapio
etal., 2017).

A taxa de utilizacdo de H, para sintese de
AGCC varia de acordo com a microbiota existente
no ambiente ruminal (Nguyen, Li e Hegarty, 2016)
para tal, se justifica a realizagdo de estudos para
avaliar a integragcdo microbioldgica na fermentacao
ruminal e produgdo de metano em longo prazo
(Wallace et al., 2014; Malmuthug e Guan, 2017).
Entretanto, a complexidade e a dindmica dos
mecanismos de producdo e liberagdo de AGCC,

metabolismo de nitrogénio e taxa de crescimento
microbiano contribuem na dificuldade para estimar
a emissdo do metano e desenvolvimento de
estratégias para mitigacao (Knapp et al., 2014).

Relacdo microbiana e redugdo do metano em
ruminantes

Intervengdes tém sido conduzidas para
aprimorar a eficiéncia de aproveitamento da
energia perdida na forma de metano no rumen,
concomitantemente com a melhora do desempenho
produtivo dos animais. Praticas sustentaveis e
aplicaveis em distintos sistemas de producédo
animal baseiam-se na melhora da qualidade dos
alimentos ofertados, do manejo nutricional e na
selecdo e melhoramento genético dos animais
(Crosson et al., 2010; Mottet et al., 2017; Mizrahi
e Jami, 2018). Todavia, observa-se que em muitos
estudos, as avaliagOes das praticas de mitigagdo de
metano sob diferentes condi¢bes sdo avaliadas
isoladamente e para um Ou poucos grupos
microbianos e ndo consideram 0 ecossistema
ruminal como um sistema complexo e dindmico
(Tabela 1).

Tabela 1. Estratégias de mitigacdo de metano e alteragdes metabdlicas no organismo dos ruminantes

Estratégia

Alteracdes metabolicas Autor

Aumento da produtividade dos  Baixa producdo de CH4/kg de leite ou carne

animais produzido
Melhora na qualidade e
utilizacdo dos alimentos
Aumento de concentrados na

producéo de H,

Aumento de fibra na dieta
metanogénese
Defaunagéo

Extratos de plantas

Aumento na producdo de propionato e utilizacdo
dieta de Hzem outas rotas metabolicas
Baixa a expresséo de genes envolvidos na

Pickering et al. (2016)
Roehe et al. (2016)

Aumento na producdo de propionato e redugdo na  Rira et al. (2016)

Homem-Junior et al. (2017)
Cota et al. (2014)

Wallace et al. (2014)
Nathani et al. (2015)

Reduc&o da populagdo de protozoarios no rimene  Martin et al. (2016)
reducéo da concentracéo de H,

Reduc&o da populagdo de protozodrios no rimen,
reducédo da concentracdo de H, e aumento na
producéo de propionato

Nguyen; Li e Hegarty (2016)
Li et al. (2016)
Pifieiro VVazquez et al. (2015)

Fonte: Adaptado pelos autores

Fisiologicamente as  arqueobactérias
metanogénicas apresentam diferengas nas vias
metabdlicas. @) maior grupo desses
microrganismos é hidrogenotropicos, enquanto que
0s outros sdo capazes de crescer com hidrogénio
retirado do grupo metil derivado do metanol ou
metilaminas (Henderson et al., 2015).

Por tanto, muitos estudos in vivo ou in vitro
para avaliar diferentes formas para a reducdo da
emissdo do metano sdo direcionados as
metanogénicas hidrogenotrépicas. Em uma meta-
andlise, Ungerfeld (2015) aponta que a
manipulacdo da rota metabolica de producdo de
hidrogénio no rimen para a sintese de metano pode

aprimorar a eficiéncia na producao de ruminantes e
minimizar os efeitos ambientais.

A utilizacdo de extratos vegetais como
alternativa na manipulagdo ruminal, favorecendo
da utilizacdo de energia em ruminantes, tem sido
reportado na literatura cientifica. A adicdo desses
extratos pode ter efeitos deletérios na microbiota
ruminal produtora de H, alterando o processo de
fermentacdo ruminal e favorecendo a producédo de
propionato, que ird aprimorar a eficiéncia no uso da
energia dos alimentos (Pifieiro Vazquez et al.,
2015; Li et al., 2016).

O é&cido ténico, presente em muito desses
extratos, promoveu reducdo no metano produzido
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24 horas ap0s a incubacdo a medida que a
concentracao do tanino aumentava (p=0,0003) sem
nenhuma influéncia na producdo de AGCC (Al-
Jumaili et al., 2017).

A adicdo de quantidades crescentes de
sementes de linhaga na dieta reduziu a producéo de
metano em até 38% em animais suplementados
com 15% da semente extrusada e alimentados com
feno. Esse tratamento reduziu a populagcdo de
archeas metanogénicas e a concentracdo de
protozoarios, 0 que resultou em menor
disponibilidade de H, no rdmen (Martin et al.,
2016). A utilizacdo de sementes de linhaca
extrusada pode alterar a fermentacdo ruminal
favorecendo a produgdo de propionato (Martin et
al., 2016), esse fendmeno estaria relacionado com
aumento da populagdo de bactérias amiloliticas que
fermentam o amido da dieta produzindo propionato
e reduzindo a concentracdo de H, para as
arqueobactérias metanogénicas (Wallace et al.,
2014; Metzler-Zebeli et al., 2015).

Os beneficios do uso de inibidores da
metanogénese dependem da composicdo e
concentracbes desses aditivos, pois podem ser
toxicos para a microbiota do rumen (Al-Jumail et
al., 2017). Adicionalmente, o uso desses produtos
deve ser avaliado em maiores periodos, de modo a
quantificar sua acdo na complexa populacéo
microbiana do rudmen (Joch et al., 2016) ou
direcionar os produtos para um alvo especifico
como a coenzima metil redutase sintetizada por
Methanobrevibacter ruminantium (Hristov et al.,
2015).

O manejo alimentar pode ser estratégia
importante para a mitigacdo do metano produzido
pelos ruminantes e apontar sistemas mais
produtivos e economicamente sustentaveis. Essa
alternativa podera ser vantajosa quando 0s animais
recebem dietas de boa qualidade, melhorando o
consumo dos alimentos e digestibilidade dos
nutrientes (Rira et al., 2016; Homem-Junior et al.,
2017).

Modificacbes na dieta causam alterages na
microbiota ruminal e como consequéncia
alteracbes nos mecanismos e produtos da
fermentacdo. Em animais alimentados com dietas
ricas em fibras, verificou-se maior producdo de
metano em g/kg de matéria seca ingerida em
relacdo ao grupo alimentado com dieta com menor
teor de fibra (Wallace et al., 2014). Todavia, pela
andlise do DNA da microbiota ruminal de bafalos
da raca Jaffrabadi, o aumento crescente dos teores
de fibra na dieta (50%, 75%, 100%) reduziu a

atividade de genes de bactérias envolvidas na
producdo de metano no ramen (Nathani et al.,
2015).

Compreender a ecologia do rimen como um
sistema Unico poderd auxiliar ultrapassar o0s
desafios de otimizacdo dos sistemas de producéo
animal, mediante a integracdo do aumento da
produtividade e a mitigacio de metano no
ambiente. Essas relagbes sdo frequentemente
influenciadas pelos sistemas de produgdo dos
ruminantes (Mizrahi e Jami, 2018).

Em sistemas de producdo de leite diferentes
modelos produtivos sdo avaliados a fim de definir
melhores estratégias para mitigacdo de metano
(Hagemann et al., 2011). Sistemas produtivos com
melhores rentabilidade tem promovido a criacéo
em pastos rotacionados promovendo melhoria da
eficiéncia do rebanho e do animal e melhor manejo
de utilizacdo das pastagens (Beukes et al., 2010).
Contudo, nesses sistemas ainda sdo registrados
altos niveis de emissdo em relagéo aos sistemas de
producdo de leite em confinamento (Du Toit et al.,
2013; Knapp et al., 2014).

Em sistemas de producdo de bovinos de
corte, altos niveis de emissdo de metano séo
apontados em paises em desenvolvimento (Du Toit
etal., 2013; Caro et al., 2014; Patra, 2014). Nessas
regiGes, o total de emissdo de metano por esses
animais quase duplicou nas Gltimas quatro décadas,
porém, houve reducdo na emissdo quando avaliada
por tonelada de carne produzida, que poderia ser
atribuida ao melhoramento genético e utilizacdo
eficiente das pastagens (Caro et al., 2014).

Adicionalmente, constata-se que ha pecuaria
de corte, a baixa eficiéncia reprodutiva aliada a
baixa qualidade dos nutrientes podem aumentar a
emissdo do metano por unidade do produto. Esses
dados indicam que o manejo reprodutivo eficiente
e melhor manejo nutricional, mesmo em sistemas
de pastagens, pode contribuir com a mitigacdo
desse gas na pecudria (Meissner et al., 2013).

Em fazendas brasileiras de bovinos de corte,
0 metano proveniente da fermentacéo entérica foi
0 mais abundante (75%), quando avaliado o ciclo
completo de producéo da carne (Cerri et al., 2016).
Todavia, foi observada reducdo na producdo de
metano/kg de matéria seca ingerida em animais
mantidos em confinamento e alimentados com
silagem de milho em comparacdo com aqueles
mantidos em pastagem de Urochloa brizantha cv.
Marandu (Cota et al., 2014).

Estudos promovidos por Pickering et al.
(2015) apontam a herdabilidade substancial em
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vacas leiterias na predisposicdo para producdo de
metano, encorajando desse modo estudos de
selecdo genbmica. Dessa forma, o melhoramento
genético animal e 0 avango das técnicas de biologia
molecular representam a chave para reducdo da
producdo de metano, Hayes, Lewin e Goddard
(2013). Essas tecnologias aprimorariam a
eficiéncia de utilizacdo de alimentos, a taxa de
crescimento, a fertilidade dos animais e a melhor
avaliacdo da abundéncia relativa de genes
microbianos no rimen (Roehe et al., 2016).
Adicionalmente, analises de metaproteoma e a
metatransciptoma  podem  prover melhores
informacdes sobre o genoma dos animais e do
metagenona ruminal e suas respectivas atividades,
permitindo melhor avaliacdo da interacdo entre a
microbiota do ramen e o animal (Wallace et al.,
2017).

Consideragdes finais

A producdo de metano pelos ruminantes é
resultado de uma interacdo evolutiva complexa
favoravel para manutencdo das condicBes
fisioldgicas do ecossistema ruminal, em especial
para a estabilidade do pH. O envolvimento das
populagdes de protozoarios na taxa de produgdo de
metano ruminal deve ser melhor elucidado,
considerando a diversidade genética desses
ciliados, bem como os sistemas de criacdo e de
alimentagdo  fornecidos  aos  ruminantes
hospedeiros. Os métodos direcionados a
manipulacdo do ambiente ruminal para reducéo de
emissdo do metano podem alterar em curto prazo a
estrutura microbiana em diferentes niveis. Dessa
forma, estudos associativos Sd0 necessarios para
avaliar as consequéncias das alteragbes do
ambiente ruminal e adaptacdo da microbiota
ruminal a longo prazo, considerando o animal,
rebanho, sistema e nivel de produgdo em diferentes
regibes produtoras de ruminantes, contribuindo
para producdo sustentavel.
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