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INTRODUCAO / OBJETIVO RESULTADOS

A digestao anaerobia (DA) de residuos agroindustriais para geracao de biogas € uma _ 3 o _ N
opcdo promissora para mitigar os impactos da atual crise climatica. Para melhor Foram identificados genes cruciais para as diferentes etapas da produgao de metano

aproveitamento destes residuos, é crucial compreender a complexa interacdo entre em abundancia em ambas as amostras.
microrganismos nas diferentes etapas desse processo de bioconversao. Na industria

cervejeira, ha um consumo significativo de agua e energia, assim como geracao de HIDROLISE ACIDOGENESE ~ ACETOGENESE METANOGENESE
residuos solidos que podem ser aproveitados para geracao de energia. O presente Carboidratos Acucares de Acido lactico Acetato
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Figura 3: Etapas da digestédo anaerdbia

MATERIAL E METODOS ¥ ()-—ﬂz838 9 0-—0'00*2838 Em Inoculum, foi observado em

abundancia genes como Acetil-CoA
sintetase (K01895), acetato quinase
s, (KO0925) e fosfato acetiltransferase

kotses - (KO0625) relacionados com a via

koos2o —acetoclastica. Genes que codificam
K00441 . . A
koozoo ~€Nnzimas envolvidas na metanogénese

ooy hidrogenotrofica, como

<00203  formilmetanofuran desidrogenase

Sl (KO0201), coenzima F420 hidrogenase
kotess  (KO0441) e 5,10-
K03388 . . .

kossss  Metilenotetranidrometanopterina

osm  redutase (K00320) foram encontrados

K022 em maior abundancia na amostra

«orr BMP-5. A presenca destes genes

il indica maior producdo de biometano
koo12s  POr essas vias metabolicas especificas.
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A primeira etapa consistiu na extracdo e amplificacdo do DNA presente em
amostras dos reatores para posterior sequenciamento das regides V3 e V4 do gene
16S rRNA, dos dominios Archaea e Bacteria. ApOs processamento das analises a
partir de ferramentas de bioinformatica, a identificacado taxonémica foi realizada com
banco de dados SILVA. A predicao funcional metabdlica foi efetuada com PICRUSt2
e BURRITO, com posterior inferéncia génica a partir do banco KEGG Orthology.
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Figura 4: Principais genes identificados
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CONSIDERAGOES FINAIS

Compreender a dinamica dos organismos presentes nos ecossistemas de digestao
anaerobia pode permitir o desenvolvimento de estratégias visando potencializar a
conversao de residuos de graos de cervejaria em biogas e biometano. As informacoes

RESULTADOS optidag sao fqndamentais, po_ssibilitanplo__promover sustentabilidade a ino!l]stria,
diminuindo os impactos ecoloégicos e viabilizando a elaboracao de tecnologias de
forma a mitigar o avanco da atual crise climatica.

No total, foram identificados 9 filos e mais de 170 géneros. No inoculo de lodo UASB
(inoculum), o taxon dominante foi Syntrophobacter (48%), que compde espécies que
favorecem a via acetoclastica de metanogénese ao converter propionato em
acetato. Na amostra de reator de co-digestdo de residuos de cervejaria (BMP-5),
houve predominancia de Methanosaeta (28,7%) e Methanobacterium (13,02%),
argueias fundamentais no processo de producéo de metano.
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