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Titulo: Caracteriza¢do da comunidade microbiana de queijos oriundos da ovinocultura.

A pesquisa desenvolvida constitui em analisar a comunidade microbiana presente em
queijos oriundos de leite de ovelha. A ovinocultura leiteira tornou-se importante
economicamente na América do Sul nas ultimas décadas, sendo a composicdo da
microbiota destes produtos ainda pouco estudada no Brasil. O leite € destinado a produgéo
de queijo, sendo considerada fonte de renda aos produtores por ter melhor rendimento na
produgdo em comparagao ao leite de vaca ou cabra, pois apresenta elevado teor de extrato
seco devido sua maior proporcdo de gordura e proteina. A microbiota do queijo
desempenha um papel fundamental na determinacdo se suas caracteristicas
organolépticas e outras propriedades fisico-quimicas, que sdo fortemente influenciadas
pela fabricacdo incluindo condicBes de maturacdo, desse modo, é essencial entender as
contribuic@es, positivas ou negativas, desses componentes microbianos. Além disso, as
comunidades microbianas do queijo s&o complexas e insuficientemente caracterizadas.
Os queijos abrigam microbiotas oriundas de bactérias adjuntas (que sdo adicionadas como
um suplemento) e de uma variedade heterogénea de outros microrganismos nao presentas
na matéria prima, que possuem importante papel na composicdo nutritiva, prazo de
validade e seguranca do queijo. Entretanto, inUmeras bactérias e microrganismos podem
surgir da manipulacédo e producdo desses queijos, por serem susceptiveis ao crescimento.
Consequentemente, tecnologias de sequenciamento de alto rendimento permitem uma
identificacdo ainda mais precisa dessas comunidades microbianas, assim como suas
caracteristicas favoraveis e desfavoraveis. Pretendendo uma melhor caracterizagdo dessas
comunidades, até o momento, foram selecionadas 10 amostras (das 50 previstas no
projeto) de queijo de ovelha tipo “Feta” e “Colonial”, maceradas e dissolvidas em agua
destilada. Essas amostras passaram pelo processo de extracdo de DNA, conforme o
protocolo do kit Genomic DNA Mini Kit (PureLink, invitrogen, USA), e apds, foi
utilizado o fluorimetro QuBit para a quantificacdo do DNA. O PCR foi utilizado para a
amplificacdo das amostras onde foram usados os oligonucleotideos da regido V4F e V4R
do gene 16s rRNA, que fornece informacdes restritas & composicdo filogenética das
amostras. Os produtos do PCR foram visualizados por eletroforese em gel de agarose 1%
e foi constatado que todas as amostras testadas até 0 momento apresentaram amplificacdo
no tamanho esperado. Desse modo, tendo em vista o progresso da pesquisa, sera realizado
0 sequenciamento de alto rendimento das amostras, através do equipamento Illumina. O
resultado gerado sera analisado utilizando ferramentas de Bioinformatica como QIME II.






