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O Brasil é o segundo maior produtor de etanol do mundo e para cada litro de etanol produzido sdo
gerados cerca de 10 a 15 litros de vinhaca de cana-de-aclcar. A vinhaca é utilizada como fertilizante no
cultivo da cana; no entanto, a longo prazo, seu uso pode causar desertificagao e salinizacao dos solos,
ocasionando a reducao da produtividade. Por outro lado, a vinhaga apresenta potencial de
aproveitamento na producdo de energia na forma de hidrogénio. O objetivo deste trabalho foi identificar
por DGGE (Denaturing Gradient Gel Electrophoresis) e sequenciamento de alto desempenho
microrganismos de consércios capazes de produzir hidrogénio a partir da vinhaca. Os consércios foram
inoculados em meios contendo vinhaca pura nas concentracdes de 7, 10 e 15 g/L DQO, em anaerobiose,
a 37°C, sob agitacao orbital de 140 rpm. As amostras de consdércios microbianos em que se observaram
as maiores producdes de hidrogénio foram analisadas por DGGE (Biorad) e por sequenciamento de alto
desempenho (lon PGM - Thermo Fisher). As andlises de DGGE revelaram um perfil microbiolégico das
bandas similar entre as diferentes concentracées de vinhaca analisadas. A analise genética das bandas
do gel de DGGE mostrou a predominancia de bactérias do género Clostridium em todas as
concentragdes de vinhaga. As amostras de vinhoto puro, com pH inicial 6,0 no tempo inicial e no auge da
producdo de hidrogénio, foram analisadas por sequenciamento de alto desempenho. Os resultados do
sequenciamento revelaram a diferenca microbiana entre a amostra inicial e a amostra avaliada no alto da
producdo de hidrogénio. Na amostra inicial, hd uma maior diversidade microbiana, com a presenca de
diferentes filos (Bacterioides, Proteobacteria, Euryarchaeota, Firmicutes, Cyanobacteria, Planctomycetes,
Chloroflexi), enquanto que na amostra da producdo de hidrogénio houve uma redugao do nimero de filos,
ocorrendo a predominancia do filo Firmicutes (88% do total de sequéncias analisadas). Neste filo,
encontra-se o género Clostridium, que é um dos principais microrganismos produtores de hidrogénio e
que foi predominante também na anélise de DGGE. Estes resultados demonstram que a metodologia
utilizada permite selecionar e identificar, eficientemente, microrganismos capazes de sobreviver em
anaerobiose, metabolizar vinhaca e produzir hidrogénio como produto da fermentacao.
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