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RESUMO

Diante dos desafios globais relacionados as mudangas climaticas e a escassez de
recursos energéticos nao renovaveis, a exploragdo de fontes de energia
sustentaveis é de fundamental importancia na busca por fontes renovaveis como o
biometano. Este gas renovavel é obtido a partir da conversdo de residuos
organicos, oferecendo uma solugdo inovadora para atender as crescentes
demandas energéticas e, ao mesmo tempo, reduzir o impacto ambiental.. O
digestato, um subproduto da biodigestao de residuos organicos, € transformado em
um biofertilizante inodoro e isento de microrganismo prejudiciais. Isso ndo apenas
enriquece o solo, mas também promove a proliferacido de bactérias fixadoras de
nitrogénio, beneficiando a agricultura sustentavel. Este trabalho teve como objetivo
avaliar o potencial biofertilizante de amostras provenientes de dois biorreatores
anaerobios: o BLC (carcaga suina + efluente suino) e o CSTR (efluente suino). As
analises fisico-quimicas e microbiolégicas, bem como a avaliacédo da diversidade
microbiana, mostraram diferencas entre os digestatos. O BLC apresentou maior
diversidade microbiana, com indices de Shannon (7,6) e Simpson (0,9955),
sugerindo que a presenca de carcaca suina favoreceu o desenvolvimento de uma
comunidade mais equilibrada e diversa, essencial para a produgcdo de um
biofertilizante. Espécies benéficas, como Bacillus sp. (2,2%), Paenibacillus sp.
(1,5%) e Pseudomonas sp. (1,9%), foi encontradas em maiores quantidades no
BLC, desempenhando fungbes importantes na promogao do crescimento vegetal,
fixacdo de nitrogénio e solubilizacdo de fésforo. No CSTR, embora as mesmas
espécies estivessem presentes, suas proporgdes foi menores. A abundéancia de
Methanoculleus no BLC (25,38%) foi maior que no CSTR (1-3%), devido a maior
producao de hidrogénio e CO: no primeiro, destacando o papel fundamental dessas
arqueias na produgao de biogas. Além disso, o controle do pH mostrou-se crucial
para maximizar a eficiéncia microbiana e garantir a qualidade do biofertilizante. Os
resultados indicam que o digestato do BLC possui maior potencial como
biofertilizante, com alta diversidade microbiana e géneros promotores de
crescimento. Entretanto, mais estudos sdo necessarios para compreender a
microbiota associada a biodigestatos em processos de digestdo anaerdbios
utilizando residuos suinos

Palavras-chave: Biofertilizante; biometano; carcacga suina, arqueias, microbiota de
digestato
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RESUMEN

Frente a los desafios globales relacionados con el cambio climatico y la escasez de
recursos energeticos no renovables, la exploracion de fuentes de energia
sostenibles es de fundamental importancia en la busqueda de fuentes renovables
como el biometano. Este gas renovable se obtiene a partir de la conversion de
residuos organicos, ofreciendo una solucion innovadora para satisfacer las
crecientes demandas energéticas y, al mismo tiempo, reducir el impacto ambiental.

El digestato, un subproducto de la digestion anaerdbica de residuos organicos, se
transforma en un biofertilizante inodoro y libre de microrganismos perjudiciales.
Esto no solo enriquece el suelo sino que también promueve la proliferacion de
bacterias fijadoras de nitrogeno, beneficiando la agricultura sostenible. Este estudio
tuvo como objetivo evaluar el potencial biofertilizante de muestras provenientes de
dos biorreactores anaerobicos: el BLC (carcasa de cerdo + efluente porcino) y el
CSTR (efluente porcino). Los analisis fisico-quimicos y microbiolégicos, asi como la
evaluacion de la diversidad microbiana, mostraron diferencias entre los digestatos.

El BLC presenté una mayor diversidad microbiana, con indices de Shannon (7.6) y
Simpson (0.9955), sugiriendo que la presencia de carcasa de cerdo favorecié el
desarrollo de una comunidad mas equilibrada y diversa, esencial para la
produccion de un biofertilizante. Especies beneficiosas, como Bacillus sp. (2.2%),
Paenibacillus sp. (1.5%) y Pseudomonas sp. (1.9%), se encontraron en mayores
cantidades en el BLC, desempefiando funciones importantes en la promocion del
crecimiento vegetal, fijacion de nitrégeno y solubilizaciéon de fésforo. En el CSTR,
aunque las mismas especies estaban presentes, sus proporciones fueron menores.
La abundancia de Methanoculleus en el BLC (25.38%) fue mayor que en el CSTR
(1-3%), debido a la mayor produccién de hidrégeno y CO. en el primero,
destacando el papel fundamental de estas arqueas en la produccion de biogas.
Ademas, el control del pH demostr6 ser crucial para maximizar la eficiencia
microbiana y garantizar la calidad del biofertilizante. Los resultados indican que el
digestato del BLC tiene mayor potencial como biofertilizante, con alta diversidad
microbiana y géneros promotores del crecimiento. Sin embargo, se necesitan mas
estudios para comprender la microbiota asociada a los digestatos en procesos de
digestién anaerdbios utilizando residuos porcinos.

Palabras clave: Biofertilizante; biometano; carcasa de cerdo, arqueas, microbiota de

digestato
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ABSTRACT

Facing global challenges related to climate change and the scarcity of
non-renewable energy resources, the exploration of sustainable energy sources is
of fundamental importance in the search for renewable sources such as
biomethane. This renewable gas is obtained from the conversion of organic waste,
offering an innovative solution to meet the growing energy demands while reducing
environmental impact. Digestate, a byproduct of anaerobic digestion of organic
waste, is transformed into an odorless biofertilizer free of harmful microrganisms.
This not only enriches the soil but also promotes the proliferation of nitrogen-fixing
bacteria, benefiting sustainable agriculture. This study aimed to evaluate the
biofertilizer potential of samples from two anaerobic bioreactors: the BLC (pig
carcass + swine effluent) and the CSTR (swine effluent). Physicochemical and
microbiological analyses, as well as the evaluation of microbial diversity, showed
differences between the digestates. The BLC presented a higher microbial diversity,
with Shannon (7.6) and Simpson (0.9955) indices, suggesting that the presence of
pig carcass favored the development of a more balanced and diverse community,
essential for the production of a biofertilizer. Beneficial species, such as Bacillus sp.
(2.2%), Paenibacillus sp. (1.5%) and Pseudomonas sp. (1.9%), were found in
higher quantities in the BLC, performing important functions in promoting plant
growth, nitrogen fixation and phosphorus solubilization. In the CSTR, although the
same species were present, their proportions were lower. The abundance of
Methanoculleus in the BLC (25.38%) was higher than in the CSTR (1-3%), due to
the higher production of hydrogen and CO:. in the former, highlighting the
fundamental role of these archaea in biogas production. Additionally, pH control was
shown to be crucial to maximize microbial efficiency and ensure the quality of the
biofertilizer. The results indicate that the digestate from the BLC has greater
potential as a biofertilizer, with high microbial diversity and growth-promoting
genera. However, further studies are needed to understand the microbiota
associated with digestates in anaerobic digestion processes using swine waste.

Keywords: Biofertilizer; biomethane; swine carcass, archaea, digestate microbiota.
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1 INTRODUCAO

A busca por fontes de energia sustentaveis tornou-se uma prioridade
global diante dos desafios das mudangas climaticas e da escassez de
recursos nao renovaveis (Angelidaki et al.,, 2018). Nesse contexto, o
biometano surge como uma alternativa promissora, pois combina a producgao
de energia com a gestao de residuos organicos, oferecendo uma abordagem
inovadora para atender as crescentes demandas energéticas enquanto reduz
o impacto ambiental (Nemmour et al., 2023).

Com essa perspectiva sustentavel, em 2022, houve o registo de 114
novas instalagdes de biogas no Brasil, representando um crescimento de 15%
em comparagdo com o0 ano anterior. Atualmente, o Brasil possui 936
instalagdes de biogas, com 885 delas em funcionamento, gerando cerca de
2,8 bilhdes de metros cubicos normais por ano (Nm?3/ano) (Cibiogas, 2022).

O digestato € um subproduto que € biodigerido no biorreator, apos a
produgéo de biometano, o efluente residual, rico em nutrientes, € empregado
como fertilizante organico nas areas de cultivo e sistemas de irrigagcdo. O
biofertilizante, diferente dos dejetos que alimentam o biorreator, é inodoro e
nao deve contém microrganismos prejudiciais. Além disso, no solo, promove a
proliferagao de bactérias fixadoras de nitrogénio (Cechin, 2021).

Portanto € importante entender as caracteristicas microbiolégicas do
bioinsumo produzido a partir da biodigestdo, um produto biolégico e organico,
0 que por sua vez contém uma microbiota bastante vasta, podendo conter
microrganismo patogénicos (Machado, 2022), incluindo Salmonella em
substrato de dejetos de suinos (Alburquerque 2012).

O microbioma em biorreatores anaerdébios desempenha um papel
essencial na decomposi¢cao de matéria organica e na produgdo de biogas,
especialmente em processos de digestdo anaerObica. Esses sistemas
microbianos sdo compostos por consorcios complexos de bactérias e
arqueias que trabalham de maneira sintréfica para converter compostos
organicos em metano e diéxido de carbono (De Vrieze et al., 2018). A
diversidade microbiana é um fator critico para a estabilidade e a eficiéncia do
processo, uma vez que diferentes microrganismos atuam em etapas

especificas da degradagdo de compostos complexos, como carboidratos,
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proteinas e lipidios, transformando-os em intermediarios como acidos graxos
volateis, hidrogénio e acetato (Li et al, 2020). Estudos indicam que a
composicao e a dindmica do microbioma em biorreatores variam conforme as
condi¢cbes operacionais e o tipo de substrato utilizado, o que reforca a
importancia de entender a comunidade microbiana para otimizar a produgao
de biogas e a estabilidade do sistema (Campanaro et al., 2016).

Desta maneira, a avaliagdo gendmica do digestato de biorreatores que
utilizando carcaga desidratada e dejetos suinos, tem como objetivo nos
revelar se ha presenca de microrganismo patogénicos que podem estar
presentes nesse subproduto, ja que ele € de grande importancia para o uso
em terras agricolas, fazendo com que exista um ciclo de sustentabilidade,

pois podera ser reutilizado como biofertilizante, apds a biodigestao.
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2 REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 PRODUCAO DE BIOMETANO

O Processo de producao de biometano acontece em um biorreator, isto
€ um equipamento que simula um ecossistema no qual microrganismo
transformam matéria organica em metano, gas carbdnico, agua, acido sulfarico
e amoénia (Dufrayer; Soares, 2017). Com parametros mantendo a temperatura,
pH e niveis de oxigénio controlados, € um ambiente homogéneo pela agitagéo
constante (Mcbride, 2011). Cada biorreator, ou biorreator, € acompanhado por
um gasdémetro, que é um reservatorio que estoca o biogas gerado pela camara
ou reservatorio de biodigestao (Souza et al., 2014).

O produto gerado com potencial energético € o metano, a producéo de
metano pode variar de acordo com a biomassa disponivel como substrato
podendo ser de 40% a 70% do volume total de biogas (Salomon, 2007).

A operagéo da produgao de biogas podendo ocorrer em trés tipos de
fermentagao: A fermentagao descontinua é uma forma simples de fermentagéo,
inicia com o carregamento do reator com meio de cultura e microrganismo,
apo0s a esterilizacdo, se necessaria. Durante o processo, ndao ha adigao
continua de meio de cultura, apenas de substancias auxiliares como
antiespumantes e ajustadores de pH. Ao fim de um periodo adequado, o
biorreator é esvaziado com os produtos desejados (Deganuttl, 2002).

No processo continuo, a alimentagcédo de substrato para o reator é feita
de maneira constante e a uma taxa ininterrupta. Simultaneamente, ocorre a
retirada continua de produtos e caldo fermentado, resultando na manutencao
de um volume constante no biorreator. Uma caracteristica destacada desse
tipo de reator é a possibilidade de operar em estado estacionario, onde as
variaveis do processo, como a concentracdo de células e de substrato, sédo
mantidas constantes. No entanto, atingir esse estado estavel pode ser
desafiador devido a outros fatores do processo (Schmidell et al., 2001).

O terceiro tipo de fermentagao é a semicontinua que é operada em trés
etapas principais: uma fermentacdo em batelada, a descarga de parte do
mosto fermentado e a adicdo de meio de fermentacdo com o mesmo volume

para iniciar uma segunda batelada. Dessa forma, o meio fermentado da
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primeira batelada é usado como inéculo para a segunda fermentagdo, podendo
até ser centrifugado para separar os microrganismo antes da terceira etapa
(Schmidell et al., 2001).

2.2 BIODIGESTAO

A produgao de biometano ocorre por meio da digestao anaerdbia, € um
processo biolégico que acontece na auséncia de oxigénio. Um conjunto de
microrganismos se une para converter o substrato que contém carbono
organico em metano e dioxido de carbono. Esse processo acontece em quatro
etapas sinérgicas: hidrolise, acidogénese, acetogénese e metanogénese, como
podemos ver na figura 1 (De Carvalho, 2023). As etapas estao interligadas de
maneira intrincada, assim, o processo de produgdo de biogas ocorre com
eficacia em duas etapas, € importante que o nivel de degradagao ocorra de

maneira uniforme entre as etapas (Deublein, Steinhauser, 2011).

Figura 1 - Diagrama do Processo de degradacao de material organico em digestao anaerdbica
Fonte: (Li; Park; Zhu, 2011)
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A hidrdlise é a etapa que decompdem substancias com peso molecular
mais elevado, como polissacarideos, lipidios e proteinas, em compostos
organicos mais simples chamadas de monémeros, que sdo mais soluveis, o
processo acontece pela acdo de enzimas extracelulares que sao excretadas
por bactérias hidroliticas. Esse € um processo de degradagédo que depende das
caracteristicas do substrato, assim como a velocidade do processo varia de
acordo com a complexidade do material organico, materiais compostos de
lignina, por exemplo, sdo hidrolisados por mais tempo e por muitas vezes de
maneira incompleta (C Bley Junior, 2009).

O material resultante da hidrolise, os monémeros, séo utilizados como
fonte de energia por bactérias anaerdbicas e facultativas. Na fase acidogénica
os mondmeros sao convertidos em acidos organicos de cadeia curta com
moléculas de 1 a 5 carbonos como, por exemplo: acidos acético, butirico e
propiodnico, além de alcoois, Oxidos de nitrogénio, sulfeto de hidrogénio,
hidrogénio e dioxido de carbono. Carboidratos como a glicose sdo degradados
em piruvato na acidogénese, o piruvato por agdo de Lactobacillales é
convertido em &acido lactico e em etanol por leveduras (Amaral; Steinmetz;
Kunz, 2019).

A fase acetogénica os produtos gerados na fase acidogénica sao
consumidos como substratos para o0s microrganismos e sao realizadas
oxidagdes anaerobicas (Aslanzadeh, 2014).

Produtos que ainda nao foi convertidos em metano diretamente pelas
bactérias metanogénicas sao alterados em substratos metanogénicos, os
acidos graxos volateis e alcoois sao oxidados em compostos metanogénicos
como acetato, hidrogénio e dioxido de carbono (Teodorita Al Seadl et al., 2008).

Ja a etapa de denominada metanogénese, o carbono utilizado como
substrato transformado em diéxido de carbono e metano, ocorre por meio de
arqueias metanogénicas (Lyu et al., 2018).

As arqueias metanogénicas se subdividem em duas categorias
principais de acordo com suas vias metabdlicas: acetoclasticas e
hidrogenotroficas. As arqueias metanogénicas acetoclasticas, exemplificadas
por organismos como O Methanosarcina, convertem acetato em metano,
enquanto as arqueias metanogénicas hidrogenotroficas, representadas por

Methanobacterium e Methanospirillum, convertem hidrogénio e dioxido de
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carbono em metano (Amaral; Steinmetz; Kunz, 2019).

2.3 DIGESTATO

O digestato é o produto residual do processo de producéo de biogas,
apo6s a matéria organica ser degradada no biorreator pela biodigestdo de
microrganismo. Em seu estado liquido a biomassa fermentada sera composta
de nutrientes e, uma vez utilizada no solo, podera desempenhar o papel de
biofertilizante trazendo beneficios de caracteristicas fisicas, quimicas e
bioldgicas do solo (Dotto; Wolff, 2012).

O biofertilizante foi gerado através da produgdao de biogas em um
biorreator. Desta forma, este residuo pode ser considerado um adubo organico
de baixo custo, que tem propriedades que melhoram o desempenho do solo no
plantio, além de ndo possuir agentes causadores de doengas e pragas, O
biofertilizante tem valores substanciais de nutrientes que sao ricos para o solo
como nitrogénio, fosforo e potassio (Oliveira, 2014).

Dentre os elementos presentes no biofertilizante, o nitrogénio é um
componente fundamental para as plantas, sendo o mineral que necessitam em
maiores quantidades, pois desempenha um papel essencial na formagcao de
diversos elementos celulares vegetais, como a clorofila, aminoacidos e acidos
nucleicos (Taiz et al., 2017). O fosforo € um elemento essencial em compostos
vitais nas células vegetais, sendo também um constituinte dos nucleotideos
envolvidos no metabolismo energético das plantas, assim como no DNA e no
RNA (Casbis, 2016). O potassio € presente em abundancia em rochas e solos,
ocorrendo na estrutura de minerais (Raij, 1991), sendo encontrado no solo
como cation trocavel e na solucdo, sob a forma de ion K*. Esse nutriente tem
um papel significativo na regulagao do potencial osmético das células vegetais,
além de ativar numerosas enzimas relacionadas a respiragao e a fotossintese
(Taiz et al., 2017).

2.3.1 QUALIDADE DO DIGESTATO

O digestato podera apresentar variagbes pois € influenciada pelo

substrato, por sua fonte de indculo, pelo sistema de digestdo anaerdbia, pelas
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condigdes operacionais empregadas, e pela configuragdo dos reatores (Simon,
2020).

Outro fator que impacta a composicdo dos nutrientes do digestato,
além das diferencas na composi¢ado quimica e diversidade em relagdo aos
substratos, sdo as diferentes propor¢gdes das misturas que serao utilizadas na
alimentagao do digestor. As plantas de produgao de biogas, por esse contexto,
precisam necessariamente utilizar analises especificas para poder determinar
as condi¢gdes e quantidades de nutrientes disponiveis para o uso como
fertilizante agricola. (Amaral; Steinmetz; Kunz, 2019).

Deve-se atentar as regulamentagbes que s&o estabelecidas pelo
Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento (MAPA) que informam as
especificidades de concentragcbes maximas permitidas para caracterizar
elementos nos fertilizantes e junto ao Instituto Brasileiro de Meio Ambiente e
Recursos Naturais Renovaveis (IBAMA) quanto ao uso desse bioinsumo como
biofertilizante (FEAM, 2015). O Anexo V da Instrugdo Normativa (IN) n°
27/2006 da Secretaria de Defesa Agropecuaria (SDA) do MAPA estabelece os
limites maximos de contaminantes, como sementes, metais pesados e agentes
patogénicos, permitidos em condicionadores do solo e fertilizantes organicos.
Estes critérios devem ser levados em consideragdo ao utilizar o material
digerido na agricultura (Feam, 2015).

As leis e instru¢cdes brasileiras, definem valores limites que um
fertilizante pode apresentar de cada nutriente, com o intuito de evitar ou
diminuir os impactos negativos ao solo (Coelho, 2007). O biofertilizante &
estipulado como:

O produto que contém principio ativo ou agente orgénico, livre de
agrotéxicos, com capacidade de influenciar, de forma direta ou indireta, no

crescimento de plantas cultivadas, aumentando sua produtividade,
independentemente de seu valor hormonal ou estimulante (Simon, 2020).

de acordo com o decreto n® 4.954, datado de 14 de janeiro de 2004

O digestato para poder ser considerado apropriado para 0 uso como
biofertilizante deve ser obtido de matéria-prima de qualidade controlada, pois
assim estara limpo de impurezas fisicas, quimicas e de poluentes, além de

estar livre de patdgenos (Al Seadi et al., 2013).
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2.4 MICROBIOMA DOS BIORREATORES

O microbioma dos biorreatores desempenha um papel crucial na
degradacéao de residuos orgénicos e na produgéo de biogas, especialmente em
processos anaerobicos. Compostos por consorcios complexos de bactérias e
arqueias, esses sistemas microbianos atuam de forma sinérgica para converter
matéria organica em metano e diéxido de carbono. Essa diversidade
microbiana é essencial para a eficiéncia e estabilidade do processo, pois
diferentes microrganismos sdo responsaveis pela degradacdo de compostos
especificos, como carboidratos, proteinas e lipidios, produzindo intermediarios
importantes como acidos graxos volateis e hidrogénio (Jéglot et al., 2021)

A estrutura e fungdo do microbioma variam conforme as condi¢des do
biorreator, como o tempo de retencédo e o tipo de substrato. Essas variaveis
determinam a composicdo das comunidades microbianas e influenciam
diretamente a produtividade do sistema. Em biorreatores de remocgao de
nutrientes, por exemplo, microrganismos como Proteobacteria, Firmicutes e
Bacteroidetes sdo comuns e possuem enzimas capazes de degradar materiais
lignoceluldésicos (Ransom-Jones et al., 2017), adaptando-se as exigéncias do
processo de digestdo anaerdbicao e de tecnologias avangadas, como o
sequenciamento de alta resolugao, € possivel monitorar essas comunidades de
maneira mais detalhada, o que auxilia no ajuste e otimizagdo dos processos.
Esse monitoramento permite a bioestimulacdo e potencializa o uso de
digestatos de biorreatores como biofertilizantes eficientes, beneficiando
praticas agricolas sustentaveis e ampliando o uso dos biorreatores na gestao

de residuos

2.5 MAPEAMENTO GENETICO DO DIGESTATO

O sequenciamento metagendmico lllumina é uma ferramenta poderosa
para identificar e caracterizar a diversidade microbiana presente em amostras
de biorreatores. Essa técnica permite mapear as comunidades microbianas de
forma detalhada, incluindo a identificacdo dos genes e das funcgbes
desempenhadas por diferentes microrganismos. Essa informacao é essencial

para avaliar o potencial biofertilizante do digestato, pois possibilita a
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identificacdo de espécies promotoras de crescimento, fixadoras de nitrogénio e
solubilizadoras de nutrientes, caracteristicas benéficas para a saude do solo e
o desenvolvimento sustentavel de culturas (Loman; Pallen, 2015).

A metodologia envolve a extragdo, preparagdo e sequenciamento do
DNA presente nas amostras, seguido de uma analise detalhada que permite
atribuir ~ fungbes  especificas aos microrganismos detectados. O
sequenciamento de alta precisdo da lllumina oferece uma visao abrangente
das interagcbes microbianas e da estrutura funcional das comunidades,
possibilitando o uso eficaz de residuos como biofertilizantes em praticas

agricolas sustentaveis (lllumina, 2019) .

3 OBJETIVO

3.1 OBJETIVO GERAL

Avaliar a comunidade microbiana associada a biodigestatos

associados a processos de digestao.

3.1 OBJETIVO ESPECIFICOS

Coletar amostras de digestatos apos processo de biodigestdo com carcaca
suina e efluente suino.

Realizar analises fisico-quimica nas amostras coletadas

Realizar analise da comunidade microbiana por ferramentas genémicas, em

uma empresa terceirizada.
4 METODOLOGIA
4.1 COLETA DAS AMOSTRAS
O Dbiorreator de lagoa coberta (BLC) é um tanque de grande
capacidade, coberto para evitar a liberacado de gases no ambiente e capturar o

biogas gerado. O biorreator anaerdbio de lagoa coberta é usado principalmente

em residuos liquidos com alta carga organica, como efluentes suinos. A
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cobertura mantém o ambiente anaerobico e permite a captura do biogas, sendo
uma opgao de baixo custo e adequada para instalagbes em areas amplas
(Pereira et al., 2023).

A amostra coletada desse reator foi digestato produzido com adi¢ao de
carcaga desidratada (efluente suino e carcagca) operado de forma semi
continua em escala laboratorial com capacidade de 10 L (figura 2), na data de
30 de agosto de 2023, sendo o tempo 0 (o primeiro momento da saida do
digestato), a amostra quando coletada estava em estabilizagao, onde ficou um
tempo sem alimentacao, processo final da operacdo. Sua operagao ocorreu na
temperatura de 37 °C, com agitagdo com bomba peristaltica por 10 minutos a
cada 1h.

Figura 2 - Biorreator de Lagoa Coberta (BLC). Fonte: Cibiogas, Itaipu Parquetec 2024 - Foz do
Iguacu, PR

Um CSTR (Continuous Stirred-Tank Reactor) € um tipo de biorreator no
qual o substrato e os microrganismos sa&o continuamente misturados,
mantendo a homogeneidade da amostra e otimizando o contato entre os
microrganismos e os nutrientes. Em sistemas anaerdbicos, o CSTR é eficiente
para processos de digestdo onde a matéria organica € convertida em biogas,

com taxas de remocgao de sdlidos relativamente constantes, especialmente
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adequado para materiais homogéneos (Yang et al., 2019).

A segunda amostra foi coletada na data de 30 de agosto de 2023.
Digestato produzido na Central de Bioenergia de Toledo - PR com alimentagao
de dejetos de suinos fase terminacao (efluente suino), biorreator em escala
plena com capacidade de 3000m? (figura 3) modelo CSTR também em tempo O
(é o primeiro momento da saida do digestato). Sua operacéo estava iniciando

sem aquecimento com uma agitagao.

Figura 3 -Central de Bioenergia de Toledo (CSTR). Fonte: Cibiogas, 2024 - Toledo, PR

A primeira amostra foi coletada em um recipiente de 2 L devidamente

higienizado, sendo lavado com agua e Extran neutro e enxaguando com agua
deionizada, ap6s a coleta foi reservado em uma geladeira em uma temperatura
de 2 °C.

A segunda amostra foi coletada em um recipiente de 2 L devidamente
higienizado, sendo lavado com agua e Extran neutro e enxaguando com agua
deionizada, foi reservado em uma caixa térmica com gelo em gel até a
chegada ao laboratoério da Cibiogas em Foz do Iguagu, a amostra chegou em
uma temperatura de 2 °C.

foi reservadas 100 mL de cada em 2 tubos Falcon esterilizados como

mostra a figura 4, e foi congeladas em um freezer a -15 °C, até o dia de serem
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enviadas para o laboratério de sequenciamento da empresa LAGBIO - Analise

Gendmicas e Biotecnologia.

Figura 4 - Amostras dos digestatos para sequenciamento. Fonte: O autor, 2023

4.2 PREPARO DAS AMOSTRAS PARA ENSAIO DE SOLIDOS

No laboratério do Centro Internacional de Energias Renovaveis (CIBIOGAS),
foi realizado o experimento de teor de sdlidos para avaliar o comportamento dos
substratos organicos quando submetidos a biodigestdo anaerdbia, bem como a
capacidade de produzir biogas em relagao a sélidos totais (ST), volateis (SV) e
fixos (SF). As amostras passaram por um processo de calcinagdo. Apos medir
os solidos totais (ST), a amostra é submetida a calcinagdo a uma temperatura de
550 °C, resultando na oxidagao do material, que é transformado em CO, e
evapora. Os sélidos fixos sdo a parte do material que nao sofre volatilizagdo. A
diferenca entre os solidos fixos e os sdlidos totais € usada para determinar o

valor dos solidos volateis (Botelho, 1974).

4.3 ACESSO A COMUNIDADE MICROBIANA DOS DIGESTATO

As amostras foram descongeladas e, em seguida, realizou-se a
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extragdo de DNA seguindo o protocolo rapido do Kit DNeasy® PowerSoil® Pro,
que foi fornecido pela empresa LAGBIO. Em seguida, o kit Nextera XT (V2) foi
aplicado para montar as bibliotecas metagendémicas, com sequenciamento no
equipamento lllumina MiSeq. A reagdo de PCR foi conduzida sob as seguintes
condigbes: 95 °C por 3 minutos, seguidos por 25 ciclos de 95 °C por 30
segundos, 55 °C por 30 segundos e 72 °C por 30 segundos, com uma extensao
final a 72 °C por 5 minutos, conforme recomendado na nota técnica 15044223
Rev. B de (lllumina, 2017).0 pipeline utilizado foi baseado em Breitwieser e
Salzberg (2019), com filtragem das sequéncias de baixa qualidade realizada
pelo software Sickle (Joshi e Fass, 2011), removendo-se leituras menores que
50 pb e com phred score inferior a 20. A analise taxonémica foi executada com o
algoritmo Kraken (Wood e Salzberg, 2014). As bibliotecas foram submetidas a
sequenciamento usando o sistema MiSeq Sequencing System da juntamente
com o kit V2, que permite 300 ciclos (lllumina, 2012). O sequenciamento foi
realizado em single end. Cada fragmento de DNA é lido de apenas uma
extremidade até o final, resultando em uma uUnica sequéncia por fragmento.

As sequéncias passaram por uma analise realizada pela LAGBIO e foi
submetida a um pipeline exclusivo. Apds a etapa de processamento,
procedemos a filtragem de clusters para agrupar sequéncias semelhantes e
identificar os representantes principais de cada grupo. Isso nos permitiu
simplificar a complexidade dos dados, tornando a analise mais eficiente
(Breitwieser; Lu; Salzberg, 2017). Em seguida, investigamos a composigao
taxonbmica da microbiota, determinando a abundancia dos géneros e espécies
presentes na amostra. Utilizamos ferramentas de analise de bioinformatica
avangadas para atribuir sequéncias a categorias taxonémicas especificas, o que
nos permitiu obter informacdes detalhadas sobre os microrganismos presentes e
sua distribuicdo na amostra (Parks et al., 2014).

Para as analises de bioinformatica, foram utilizadas duas ferramentas
principais: RStudio e OmicsBox (“Bioinformatics software”, 2022) (“Posit”, 2022).
No RStudio, foi gerados graficos de abundancia relativa, que permitiram
visualizar a distribuicado dos microrganismos presentes nas amostras de maneira
clara e comparativa. Ja no OmicsBox, foi realizadas analises mais detalhadas,
incluindo graficos de taxonomia, curvas de rarefagéo, além da criagdo de tabelas

com os OTUs lidos e classificados e a porcentagem das classificagdes
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encontradas nas amostras (Wood; Lu; Langmead, 2019).

5 RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1 ANALISES FiSICO-QUIMICAS

Na amostra coletada no BLC composta de uma co-digestao (efluente
suino e carcaga desidratada) observa-se que 66,76% da do seu material &
organico, como podemos ver na tabela 1, isto significa que a maior parte da
amostra € entao biodegradavel e que apds o processo de biodigestao no reator,
ainda existe material que pode ser decomposto. Na amostra do CSTR vemos o
caso onde em sua maior parte, 57,37% € solidos fixos, isso indica que ha uma
quantidade maior de material inorgénico presente na amostra, como minerais,
metais e outros compostos nao volateis. Os sodlidos fixos ndo sao

biodegradaveis (Amaral; Steinmetz; Kunz, 2019).

Tabela 1 - Analise dos fisico-quimicos dos BLC e CSTR. Fonte: O autor, 2023

Média Média SF Média SV ST SV*base  SF* base

Reator Alimentagdo or o) () (%) (g/kg) seca(glkg) seca(glkg) P
Efluente
suino +

BLC 204 3324 6676 204 667,6 332,4 8,2
carcaca

desidratada

CSTR E::jﬁ::e 076 5737 4263 7.6 4263 573.7 7.6

5.2 DIVERSIDADE TAXONOMICA NOS BIORREATORES

Os resultados obtidos a partir do sequenciamento metagenédmico das
amostras BLC e CSTR revelam diferengas na quantidade de OTUs (Operational
Taxomic Unit) gerados e classificados, o que reflete diretamente a complexidade
e a composicao dos materiais amostrados. O total de OTUs lidos foi maior na
amostra CSTR (275.792) em comparagdo a amostra BLC (163.944) que

podemos ver na tabela 2, o que pode ser atribuido a fatores como a composigcao
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quimica das amostras e a eficiéncia da extracdo de DNA (Weber; Deforce;
Apprill, 2017). Além disso, as diferencas no numero de OTUs lidos e
classificados entre as amostras podem ser relacionadas a eficiéncia dos
processos de digestdo anaerdbia nos respectivos biorreatores, bem como ao
estagio de estabilizacdo das amostras. O BLC esteve em estagio de
estabilizagcdo por um periodo antes da retirada da amostra. O entendimento da
composi¢cao microbiana ao longo desse processo € fundamental para otimizar a
producao de biogas e, posteriormente, a qualidade do biofertilizante resultante
(Kumar et al., 2024).

Tabela 2 - Taxonomia do BLC e CSRT. Fonte: O autor, 2023

Reator Alimentagio OTUs Compr|n_1ento O.T_Us OTUs classificados
médio classificados (%)
Efluente suino
BLC + carcaga 163944 100.0 32207 19.65%
desidratada
CSTR  Efluente suino 275792 100.0 57305 20.78%

Durante a filtragem, sequéncias de baixa qualidade ou muito curtas
podem ser descartadas, resultando em um conjunto final com menor conteudo
informativo. Esse processo pode eliminar trechos relevantes que ajudaram na
classificagdo, especialmente se o DNA for fragmentado ou degradado,
dificultando o mapeamento para referéncias e reduzindo a quantidade de OTUs
que atendem aos critérios para identificagdo taxondmica ou funcional(Nurk et al.,
2017)

Uma outra interpretacdo que pode ter contribuido pela grande diferenca de
OTUs nas amostras é a diferenca no tamanho dos reatores, ja que um o BLC
tem capacidade de 10 L e o CSTR tem uma capacidade maior que 1000 L, entao
a quantidade de biomassa que cada biorreator recebe de substrato e bem
diferente o que pode ter levado essa diferenga de OTUs gerados (SUNG;
DAGUE, 1995).

A porcentagem dos OTUs classificados foi 19,65% e 20,78%,

respectivamente para a amostra BLC e CSTR, no Grafico 1 nos mostra que
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ambas as amostras ndo atingiram uma saturagdo, indicando que ainda faltam
grupos taxondmicos a serem recuperados nas duas amostras estudadas.
Embora relativamente baixa, essa porcentagem é observada em estudos de
metagenomas de ambientes complexos, como os residuos de biorreatores
(Brown et al., 2017). A presenca de material orgénico complexo, especialmente
na amostra BLC (que inclui carcaga desidratada), pode ter contribuido para uma
menor eficiéncia de classificagdo, ja que esse tipo de substrato pode abrigar

microrganismos menos estudados.

Grafico 1 - Curva de rarefagao do BLC e CSTR. Fonte: O autor, 2024
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Os indices de diversidade de Shannon e Simpson também fornecem
informagdes importantes sobre a riqueza e diversidade microbiana das amostras
avaliadas. O indice de Shannon, que mede a diversidade, apresentou um valor
maior para o BLC (7.6) em comparagao ao CSTR (5.373). Esse resultado sugere
que a mistura de carcaga de porco e efluente suino no BLC apresenta maior
diversidade microbiana (Kim et al., 2017).

Por outro lado, o indice de Simpson, que mede a dominancia de
espécies, reflete maior uniformidade na distribuicido das espécies no BLC
(0.9955) quando comparado ao CSTR (0.8326). Isso indica que, além de possuir
maior diversidade, as espécies no BLC estdo mais igualmente distribuidas, com

menor dominancia de grupos especificos (Kim et al., 2017). Portanto, em
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comparacgao, no reator CSTR algumas espécies tendem a dominar, resultando
em uma menor uniformidade da comunidade microbiana. Esse padrdo pode
estar relacionado a composicdo menos complexa do substrato no CSTR, que
consiste apenas em efluente suino, o que favorece o crescimento de grupos
microbianos especificos, mas limita a diversidade geral.

Nas figuras 5 e 6 podemos observar a grande diversidade do dominio
das bactérias nas amostras do BLC e CSTR respectivamente. Visualmente
podemos ver que elas sdo semelhantes e com alguns mais predominantes.

No BLC (figura 5) os filos mais abundantes em sequéncia de taxa de
sdo os Firmicutes (44,62%), Bacteroidetes (16,4%), Proteobacteria (16,04%), e
Actinobacteria (5,35%).

Figura 5 - Pie chart da taxonomia de bactérias no BLC. Fonte: O autor, 2024
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No CSTR (figura 6) tivemos o mesmos filos predominantes porém com
uma taxa menor entre eles, os Firmicutes (35,28%), Bacteroidetes (11,8%),
Proteobacteria (11,74%), e Actinobacteria (5,78%).

Figura 6- Pie chart da taxonomia de bactérias no CSRT. Fonte: O autor, 2024
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Dentre os filos revelados (figura 7), na andlise no BLC os mais
abundantes sdo os Firmicutes (73,46%), Proteobacteria (14,25%), bacteroides
(10,87%), ja na amostra do CSTR os mais abundantes identificados sao Firmicutes
(47,91%), bacteroides (29,95%) Proteobacteria (18,91%), dentre outros acima de 1%
temos também Actinobacteria (1,20%) e Cyanobacteria (1,01%). Firmicutes e
Bacteroidetes sao frequentemente envolvidos na degradagdo de material organico

em ambientes anaerodbicos, e sdo constantemente revelados em metagenomas de
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efluentes suinos (Duda et al., 2015). Estudos sobre a decomposigdo de carcaga

Su

ina revelaram que os Firmicutes sdo predominantes, indicando sua adaptacao a

ambientes ricos em nutrientes fornecidos pela carcaga. Essa predominancia sugere

que esses microrganismo desempenham um papel crucial na decomposicdo de

compostos organicos complexos nesses ambientes (Miguel et al., 2023).

Proporgao (%)

Figura 7 - Abundancia relativa taxonémica dos filos do BLC e CSTR Fonte: O autor, 2024
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Foi identificados 520 géneros entre as duas amostras, Methanoculleus
(25,38%) foi o mais abundante na amostra do BLC, seguido do Clostridium
(7,08%) e Pseudomonas (5,65%), os outros géneros identificados ficaram entre
1% a 4% (Figura 8). Para a amostra do CSTR sua maior abundéancia foi o
género Clostridium (20,90%), seguido por Turicibacter (14,13%) e
Methanosarcina (3,78%), os outros géneros identificados ficaram entre 1% a 3%
(Figura 8), os géneros abaixo de 1% foi unidos a “Others”
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Figura 8 - Abundancia relativa taxon6mica dos géneros das amostras do BLC e CSTR Fonte: O
autor, 2024
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O género de maior importancia para a analise dessas amostras é o
Clostridium, que aparece nas duas amostras. O género Clostridium pertence ao
filo Firmicutes e compreende um grupo diverso de bactérias gram-positivas,
formadoras de esporos, com morfologia bacilar. Sua origem evolutiva esta
relacionada a ambientes anaerdbicos e ricos em matéria organica, onde
desempenham fungdes importantes na decomposicdo e fermentacdo de
compostos organicos complexos (Chen et al., 2016). As espécies de Clostridium
sdo encontradas principalmente em ambientes anaerdbicos, como solo e
sedimentos, onde a matéria organica é abundante (Parija, 2023). Suas
adaptagdes evolutivas permitem que eles decomponham com eficiéncia

materiais organicos complexos, facilitando a ciclagem de nutrientes nos
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ecossistemas (Jensen et al., 2024).

Por mais que no BLC, o filo Firmicutes esteja em maior abundancia
(BLC - 73,46%, CSTR - 47,91%), quando analisamos por género vemos que o
Clostridium tem uma taxa bem menor comparado ao CSTR (Figura 8). Podemos
associar ao um pH mais alcalino do BLC que pode afetar negativamente a
abundancia de Clostridium em biorreatores anaerdbios, pois a maioria das
espécies desse género prefere condicoes levemente acidas a neutras, com um
pH ideal geralmente entre 7,0 a 7,4 (Avares, 1973.). Quando o pH se torna mais
elevado, como podemos ver na tabela 2 o BLC estava com um pH de 8,2 assim
a atividade metabdlica e a reproducao dessas bactérias tendem a ser inibidas
(Paulo et al., 2020). O pH do BLC se tornou mais alcalino pois o digestato ficou
em estabilizacdo dentro do BLC, esse tempo é para recuperagao de nutrientes
do digestato que tem como objetivo extrair e concentrar os nutrientes presentes
no efluente resultante da biodigestdo anaerdbica. Esse digestato é rico em
elementos essenciais para o crescimento das plantas, como nitrogénio, fosforo e
potassio (NPK) (Amaral; Steinmetz; Kunz, 2019).

Além de seu papel ecolégico, € importante destacar que algumas
espeécies de Clostridium tém relevancia industrial e médica (Pantaléon et al.,
2014). Enquanto algumas sao utilizadas na producédo de solventes, como o
butanol, outras, como Clostridium botulinum e Clostridium difficile, sao
conhecidas por sua patogenicidade (Carmo et al., 2015). No contexto das
amostras analisadas, no entanto, a presenga dessas espécies patogénicas nao
foi observada, sugerindo que o papel predominante do género Clostridium esta
relacionado principalmente a sua capacidade de decomposigcao e fermentacgao,
com potencial benéfico para o processo de produgcdo de biogas e,
posteriormente, para a qualidade do biofertilizante.

O género Methanoculleus também se mostrou com uma grande
diferengca entre as amostras, na amostra do BLC foi identificada 25,83% e no
CSTR 1,77%, o qual pertence ao dominio Archaea e a ordem
Methanomicrobiales, sendo composto por metanogénicos obrigatorios. Estes
grupos, desempenham um papel crucial na ultima etapa do processo de
digestdo anaerobica. Esses microrganismo sao responsaveis pela produgao de
metano (CH.) a partir de dioxido de carbono (CO:) e hidrogénio (H:), ou de

formiato, acetato e outros compostos, contribuindo significativamente para a
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converséo final da matéria organica em biogas (Kern et al., 2016).

A maior quantidade de material organico complexo presente na
carcacga suina no reator BLC pode gerar uma diversidade maior de produtos de
fermentacdo, como acidos graxos volateis e hidrogénio, que sao utilizados por
Methanoculleus como fonte de energia (Braga Nan et al., 2020). Essa mistura de
carcaga suina e efluente suino pode oferecer uma maior disponibilidade de
substratos fermentaveis e hidrogénio, essenciais para o crescimento dessa
arqueia hidrogenotrofica, que utiliza H. e CO. para produzir metano (Zhu et al.,
2020). Em contraste, o reator CSTR, com um substrato mais homogéneo,
contendo apenas efluente suino, apresenta uma menor produg¢ao de hidrogénio,

limitando o crescimento e a abundancia de Methanoculleus.

5.2.1 GENEROS BACTERIANOS BENEFICOS PARA BIOFERTILIZANTES

Os resultados indicam que as amostras dos reatores BLC e CSTR
apresentam quantidades equivalentes de géneros bacterianos com fungdes
benéficas como podemos ver no grafico 2 para o uso do digestato como
biofertilizante, o que difere é a quantidade de DNA encontrado de cada um dos
géneros. A presenca de 5 géneros promotores de crescimento sugere um
potencial melhor para estimular o desenvolvimento das plantas. No entanto, o
alto numero de fitopatogénicas (12 géneros) deve ser considerado, embora a
coexisténcia com géneros benéficos possa ajudar a mitigar seus efeitos
adversos.

Além disso, a identificacdo de 11 géneros fixadores de nitrogénio
destaca a capacidade de melhorar a fertilidade do solo, enquanto a presenca de
2 géneros em controle biologico e solubilizadoras de fésforo indica um suporte
para 0 manejo de pragas e a disponibilizagdo de nutrientes. Assim, a
similaridade nas quantidades de géneros benéficos sugere que ambos os
digestatos tém potencial para uso como biofertilizantes, promovendo o
crescimento das plantas e contribuindo para a saude do solo, essencial para a

agricultura sustentavel.
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Grafico 2 - Quantidade de fungdes positivas encontradas nos biorreatores. Fonte: Autor, 2024

Quantidade de fungbes positivas encontradas
12

10

Promotoras de  Fitopatogénicas  Fixadoras (N) Controle Solubilizadoras
crescimento Biologico

Na avaliacéo do digestato dos biorreatores realizada pelo servigo terceirizado,
foi possivel verificar a presengca de espécies que potencializam esse residuo
como biofetilizante, os graficos 3 e 4 apresentam as espécies benéficas
encontradas nas amostras dos reatores BLC e CSTR, fornecendo importantes
insights sobre o potencial biofertilizante desses residuos, tanto para o
crescimento das plantas quanto para a melhoria da fertilidade do solo. Os
aspectos benéficos avaliados foi promotor de crescimento, fixagao de nitrogénio,
fitopatogenicidade, controle bioldgico e solubilizagao de fosfato.

Na amostra coletada do BLC e CSTR foi reveladas 32 espécies, no
BLC as espécies que se encontraram mais abundantes foi Bacillus sp. (2,2%),
Lactobacillus sp. (0,7%) e Paenibacillus sp. (1,5%) sao espécies conhecidas por
estimular o crescimento das plantas através da producao de fitohormdnios e
enzimas que ajudam na absor¢do de nutrientes. Também foi encontradas no
CSTR mas em menores propor¢gdées em comparagao com o BLC, Bacillus sp.
(1,06%), Lactobacillus sp. (0,48%) e Paenibacillus sp. (0,48%). Isso sugere que,
embora o CSTR tenha potencial como biofertilizante, a eficacia na promocéao do
crescimento vegetal pode ser ligeiramente inferior a do BLC. A presenca dessas

bactérias em porcentagens maiores no BLC sugere que essa amostra tem um
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grande potencial para ser utilizada como biofertilizante promotor de crescimento
vegetal (Soni; Keharia, 2021).

Grafico 3 - Géneros encontrado no BLC com potenciais fungdes benéficas como biofertilizante
Fonte: Adaptado da Lagbio, 2023
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Os géneros fixadores de nitrogénio em maior abundancia no BLC foi
Bradyrhizobium sp. (0,7%), Burkholderia sp. (0,7%) e Paraburkholderia sp.
(0,6%) eles desempenham um papel essencial na fixagdo biolégica do
nitrogénio, convertendo o nitrogénio atmosférico em formas utilizaveis pelas
plantas (Aasfar et al., 2024). A presenca dessas bactérias € um indicativo da
capacidade do BLC em melhorar a fertilidade do solo ao aumentar a
disponibilidade de nitrogénio, um nutriente essencial para o desenvolvimento
das plantas.

No CSTR, a espécie Streptomyces sp. (0,74%) é quem desempenha o
papel de fixadora de nitrogénio. Embora em menor quantidade comparado ao
BLC, essa espécie ainda pode contribuir para a melhoria da fertilidade do solo
(Yang et al., 2019).
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Grafico 4 - Géneros encontrado no CSTR com potenciais funcdes benéficas como biofertilizante

DNA (%)

Fonte: Adaptado da Lagbio, 2023
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Pseudomonas sp. e Serratia sp. sdo capazes de solubilizar o fosfato
(Xia et al., 2023), foi encontradas no BLC 1,9% e 0,5% enquanto no CSTR 0,7%
e 0,06% respectivamente tornando-o disponivel para as plantas. Como o fosforo
€ um nutriente limitante em muitos solos, a presenga dessas espécies aumenta
o valor biofertilizante da amostra BLC (Cortés-Albayay et al., 2024).

A amostra BLC apresenta uma maior diversidade e quantidade de
microrganismos benéficos, especialmente em relacdo aos promotores de
crescimento e solubilizadores de fésforo. A presenga mais acentuada de Bacillus
sp. e Pseudomonas sp., que juntos somam mais de 4% da comunidade
microbiana, sugere que o BLC possui maior potencial biofertilizante,
principalmente para melhorar a absorgao de nutrientes pelas plantas e promover

um crescimento mais vigoroso.
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6 CONSIDERAGOES FINAIS

A partir dos resultados e discussdes apresentadas neste trabalho, foi
possivel avaliar de maneira abrangente o potencial biofertilizante das amostras
provenientes dos reatores BLC (carcaca suina + efluente suino) e CSTR
(efluente suino). As analises fisico-quimicas, microbiolégicas e a avaliacéo da
diversidade de espécies indicam que ambos os digestatos possuem
caracteristicas relevantes, mas com diferencas que impactam sua aplicabilidade
como biofertilizantes.

A partir dos resultados obtidos, foi possivel avaliar o potencial
biofertilizante das amostras provenientes dos reatores BLC (carcaga suina +
efluente suino) e CSTR (efluente suino). As anadlises fisico-quimicas e
microbiolégicas mostraram que ambos os digestatos apresentam caracteristicas
relevantes para serem utilizados como biofertilizantes, mas com diferengas
importantes que afetam sua eficacia.

O reator BLC destacou-se por sua maior diversidade microbiana,
sugerindo que a presenca da carcaga suina favoreceu o desenvolvimento de
uma comunidade mais diversa e equilibrada. Essa maior diversidade pode ser
indicativa de um biofertilizante mais eficiente e estavel para uso em solos
agricolas. Em termos de géneros benéficos, o BLC apresentou uma abundéancia
maior de microrganismo como Bacillus, Paenibacillus e Pseudomonas, todos
reconhecidos por suas fungdes cruciais na promog¢ao do crescimento das
plantas, fixacdo de nitrogénio e solubilizagdo de fosforo. Esses géneros
desempenham papéis essenciais para a melhoria da saude do solo e o
desenvolvimento sustentavel de culturas, sugerindo que o digestato do BLC tem
um grande potencial como biofertilizante.

No caso do reator CSTR, embora também tenha apresentado
microrganismo benéficos, como Bacillus e Pseudomonas, suas proporgoes foi
menores em comparagao ao BLC, o que pode indicar que o digestato do CSTR
pode ser menos eficiente na promogao do crescimento vegetal e na fertilizagao
do solo. Isso sugere que o digestato do CSTR pode requerer tratamentos
complementares ou a adigcdo de nutrientes adicionais para alcangar a mesma
eficacia do BLC.

Além disso, o BLC apresentou uma maior abundancia de
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Methanoculleus, uma arqueia envolvida na producéo de biogas, indicando maior
eficiéncia na geracéo de energia por meio da digestdo anaerdébica. O controle do
pH também se mostrou essencial, uma vez que condig¢des alcalinas podem inibir
o crescimento de certas bactérias sensiveis, como Clostridium, ao mesmo tempo
que favorecem outros microrganismos mais adaptados a pH elevados.

Futuros estudos através de uma analise mais detalhada dos genes
envolvidos nas fungdes bioldgicas citadas no estudo s&o necessarias para
garantir que as amostras de biodigestatos avaliadas, sejam realmente uteis em

aplicagdes agricolas como biofertilizante.
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