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Balantioides coli € um protozoario intestinal zoondtico amplamente distribuido
na interface humano—animal, tendo os suinos como principais hospedeiros.
Apesar de sua ampla ocorréncia, ainda persistem lacunas quanto a sua



diversidade genética e as interagdes com as comunidades microbianas. Este
estudo investigou a diversidade genética e filogenética de B. coli e o impacto do
cultivo in vitro na estrutura dessas comunidades, combinando o
sequenciamento Sanger e de Nova Geragao (NGS) em isolados xénicos e nas
fezes de origem desses isolados. Foram analisadas 39 amostras fecais de
suinos coletadas entre 2023 e 2024 em 15 propriedades do Rio de Janeiro e
Minas Gerais (CEUA/UFF n°® 8394191222; Institutos Federais n° 03/2022 e
02/2023). As amostras foram submetidas a microscopia, cultivo xénico,
sequenciamento Sanger (ITS1-5.8S-ITS2) e NGS das regides 18S e 16S RNAr.
No exame direto, observou-se maior frequéncia de trofozoitos (64,1%) em
relacdo aos cistos (48,7%). O isolamento in vitro foi bem-sucedido, obtido a
partir de fezes de suinos de todas as propriedades, com tempo de manutengao
variando de 6 a 380 dias. A analise molecular (ITS) confirmou a presenca de B.
coli nos isolados e nas fezes, com predominancia da variante B0O. Para a
maioria dos pares fezes—cultivo, as sequéncias agruparam-se no mesmo
subclado, indicando baixa divergéncia genética entre essas matrizes. O
metabarcoding revelou que a abundéncia e a diversidade genética de outros
eucariotos ndo diferiram entre fezes e cultivos (p>0,05), embora as fezes
apresentassem maior riqueza taxondmica, com destaque para Blastocystis spp.
e Entamoeba spp., incluindo E. suis, E. polecki, E. moshkovskii e E. hartmanni.
Em contraste, os procariotos apresentaram diferencas significativas (p=0,05),
com maior diversidade nas fezes, dominadas por Prevotella, Treponema e
Succinivibrio, enquanto os cultivos exibiram comunidades mais simplificadas,
com predominancia de Bacteroides, Pseudomonas e Escherichia—Shigella. A
analise de redes de coocorréncia indicou associacdes positivas entre B. coli e
outros microrganismos, especialmente Bacteroides, Prevotella, Streptococcus e
Lactobacillus, sugerindo uma relagdo ecoldgica estreita e potencialmente
dependente para sua manutengao in vitro. Em conjunto, esses achados inéditos
demonstraram que B. coli ndo atua de forma isolada, mas como parte de um
sistema ecoldgico dindmico, no qual o cultivo in vitro reconfigura seletivamente
a microbiota associada, e esta pode estar diretamente relacionada ao sucesso
do parasitismo deste agente. Dessa forma, esses achados ressaltam que a
compreensao de B. coli exige uma abordagem ecoldgica, ampla e integrativa,



superando analises parasitologicas reducionistas que negligenciam a
complexidade das interagdes biologicas.
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