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STRESZCZENIE

ikrobiom ukladu pokarmowego przezuwaczy nalezy do jednych z bardziej skompli-

kowanych przykladéw wspoéldzialania mikroorganizméw i gospodarza. Mikrobiom
ukladu pokarmowego przezuwaczy niezbedny jest do pozyskiwania energii z pozywienia
roslinnego, co nie byloby mozliwe bez jego udzialu. Na mikrobiom ukladu pokarmowego
skladaja si¢ bakterie, archeony, pierwotniaki oraz grzyby. Najbardziej liczna grupa sa bak-
terie, gdzie gtowne gromady to Firmicutes i Bacteroidetes. Sklad mikrobiomu pod wzgledem
ilosciowym jak i jakoSciowym zalezny jest od czynnikow tj. dieta, wiek, stan zdrowia, §rodo-
wisko. Dodatkowo moga na niego wplywacé czynniki genetyczne czy biologiczne (np. pted).
Mikroorganizmy bytujace w ukladzie pokarmowym przezuwaczy w znaczacym stopniu
wplywaja na ich stan zdrowia czy wskazniki produkcyjne, co z kolei zwiazane jest nie tylko
z prawidlowym przyswajaniem substancji odzywczych z pokarmu, ale réwniez z funkcja
mikrobiomu jako swoistego ukladu immunologicznego.

WPROWADZENIE

Szacuje sie, ze przy zastosowaniu zréwnowazonych praktyk rolniczych
utrzymuje sie obecnie ok. 3,9 miliarda przezuwaczy. Pozwala to miedzy inny-
mi na wykorzystanie przemystowych produktéw ubocznych jako zrédla pozy-
wienia, niezagospodarowanych uzytkéw poprzez wypas, a takze pozyskiwanie
energii z niskiej jakosci paszy. W ten sposéb mozna uzyskaé wysoka jakosé wy-
robéw, takich jak mleko i mieso. Dodatkowo szacuje sig¢, ze w 2050 roku liczba
przezuwaczy zwiekszy sie do 9,2 miliona. Zwigzane jest to z bogaceniem sie
spoleczenistwa oraz ze zwigkszeniem liczby ludnosci i zapotrzebowania na pro-
dukty pochodzenia zwierzecego [1,2].

Przezuwacze charakteryzuja sie wysokim poziomem zlozonosci ukiadu po-
karmowego oraz skladu mikrobiomu, czyli genoméw tworzacych mikrobiote.
Mikrobiom ich uktadu trawiennego jest jednym z bardziej skomplikowanych
przykladéw wspétdziatania mikroorganizmow i zwierzecia. Podstawowa funk-
¢ja mikroorganizméw zasiedlajacych zoladki zwierzat przezuwajacych jest roz-
klad czastek roslinnych i przetworzenie ich na energie dla zwierzecia. Z procesu
fermentacji mikrobiologicznej powstaja lotne kwasy tluszczowe (LKT), ktére
stanowig okoto 70% zapotrzebowania na energie i maja bezposredni wptyw na
parametry fizjologiczne (takie jak: rozwdj, stan zdrowia, wskazniki produkceyj-
ne), a takze na jakos¢ produktow pochodzenia zwierzecego [3-5].

Mikrobiom ukladu pokarmowego sklada sie z bakterii, archeonéw, grzybéw
i pierwotniakéw. Przewazajaca grupa sa bakterie, ktére stanowia 10°-10"/ml
treSci zwacza. Nalezg do nich gromady Firmicutes oraz Bacteroidetes, bedace
glownie bakteriami beztlenowymi lub wzglednie tlenowymi [4]. Najliczniej za-
siedlone sa przedzotadki, nastepnie jelito grube, przy czym ilos¢ mikroorgani-
zmoéw zwieksza sie w kierunku doogonowym. Bakterie wystepujace w zwaczu
stanowig okoto 90% jego biomasy, po czym ich iloé¢ znaczaco spada w jelicie
cienkim. W jelicie grubym natomiast wystepuje znaczacy wzrost populacji drob-
noustrojéw do poziomu podobnego w zwaczu [2,6].

SKEAD PODSTAWOWY MIKROBIOMU UKEADU
POKARMOWEGO PRZEZUWACZY

BAKTERIE

Jak juz wcze$niej wspomniano, bakterie stanowia najbardziej liczna grupe
mikroorganizméw uktadu pokarmowego zwierzat przezuwajacych. Skiad ilo-
Sciowy ijako$ciowy zalezny jest od czynnikéw takich jak dieta, srodowisko, stan
zdrowia, rasa, czynnikéw osobniczych, a takze biologicznych np. pte¢ [2,7,8].
Gléwna rolg bakterii w uktadzie pokarmowym przezuwacza jest rozktad celulo-
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zy i hemiceluloz, jednakze biora one réwniez udzial w roz-
kiadzie innych skladnikéw pokarmowych jak ttuszcze oraz
biatka [9,10].

Gromadami najliczniej zasiedlajagcymi uktad pokarmo-
wy wszystkich przezuwaczy, sa Firmicutes i Bacteroidetes.
Rzadziej natomiast obserwowane sa Proteobacteria oraz Fi-
brobacter. Tenericutes i Actinobacteria wystepuja w niewielkiej
ilosci, co zwiazane z dieta zwierzat, czyli pokarmem ro-
slinnym. Najbardziej liczne gromady bakteryjne zwiazane
sq przede wszystkim z rozktadem pokarmu o duzej ilosci
wldékna surowego oraz polisacharydéw [3,5,11,12].

Gromada Firmicutes nalezy do Gram-dodatnich bakterii,
obejmujacych rodzaj Clostridium oraz Bacilli. Bakterie z ro-
dzaju Clostridium tj. C. sticklandii, Selenomonas ruminantum,
Eubacterium ruminantum, powoduja gtéwnie degradacje bia-
tek. Jednakze, do tego rodzaju naleza réwniez mikroorgani-

zmy, rozkladajace celuloze i hemiceluloze tj. Butyvibriofibro
solvens, Ruminococcus flavensis, a takze ttuszcze - Anaerovi-
brio lipolityca czy kwasy ttuszczowe np. Megasphaera elsdenii
[13-16]. Bakterie z rodzaju Clostridium odpowiadaja réwniez
za produkcje metanu w Zwaczu. Ze wzgledu na to, ze de-
graduja biatka, produkuja one dwutlenek wegla, wodér,
kwasy organiczne oraz etanol. Sg to substraty wykorzysty-
wane w procesie metanogenezy, ktérych produktem kon-
cowym jest metan (CH,). Drobnoustroje te charakteryzuja
sie réwniez tworzeniem przetrwalnikéw oraz sg obligato-
ryjnymi beztlenowcami [14-18]. Rodzaj Bacilli natomiast
skupia bakterie, ktére do wzrostu potrzebuja egzogennych
peptydéw i aminokwaséw powstatych z proteolizy biatek.
Nie wytwarzaja one przetrwalnikéw, a takze w tej grupie
wystepuja mikroorganizmy warunkowo tlenowe, takie jak
rodzina Lactobacillaceae. Odpowiada m.in. za rozklad bia-
tek takich jak albuminy, globuliny czy kazeiny. Wystepu-
ja one licznie nie tylko w ukfadzie pokarmowym, ale i w

Tabela 1. Mikrobom uktadu pokarmowego przezuwaczy wystepujace w ukladzie pokarmowym przezuwaczy (na podstawie: 15,28-32).

* Najbardziej liczna grupa bakterii.

* Bakterie Gram dodatnie - gtéwnie rodzaje Clostridia i Bacilli,

* Np. rodzina Prevotella,
* Najbardziej liczna grupa bakterii.

« Bakterie Gram ujemne, odpowiadaja gtownie za rozktad celulozy, hemicelulozy i pektyn,

Proteobacteria

* Gram—ujemne beztlenowce lub wzgledne tlenowce,

* Rodzina Enterobacteriaceae (Escherichia coli szczep O157:H7, Salmonella),
* Odpowiadajg za fermentacje¢ cukréw, biorg udzial w produkcji witaminy K, zapobiegajg kolonizacji jelit przez bakterie

chorobotworcze, dziatajac w symbiozie z gospodarzem.

Actinobacteria

¢ Gram—dodatnie,

aromatycznych.

» Odpowiadajg za rozklad resztek roslinnych, polisacharydéw, celulozy, wyzszych kwasow tluszczowych oraz zwigzkow

Tenericutes

* Gram—ujemne,

* Stracenie blon komorkowych w toku ewolucji i brak mozliwosci syntetyzowania prekursoréw peptoglikanow spowodowato, ze
sg zalezne od komorek gospodarza (warunek konieczny dla przetrwania).

Fibrobacter

* Fibrobacter succinogenes,

* Odpowiada za rozktad celulozy, a produktami tego procesu sg estry kwasow: mrowkowego, octowego 1 bursztynowego.

Archaea

* Methanobacterium ruminantum,
* Methanobrevibacter sp.,
* Methanosarcina barkeri.

* Organizmy wystepujace rzadziej, odpowiadajace za produkcje metanu,

* Grzyby nalezace do gromady Neocallimastigo-mycota tj. Anaeromyces, Caceomyces, Cyllamyces,

* Odpowiadaja za poczatkowy rozktad pokarmu roslinnego.

Protozoa

* Rodzina Isotrichia, Dasytrichia, Entodinium, Diplodinium i Endiplodinium,
* Odpowiadaja za dostarczenie gospodarzowi pelnowartosciowego biatka.

—
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mleku i jego przetworach. Dodatkowo charakteryzuja sie
dzialaniem probiotycznym, wytwarzajac bakteriocyny (np.
Streptococcus thermophilus, Enterococcus faecium). Substancje
te dzialaja antagonistycznie na czeé¢ drobnoustrojéw pato-
gennych takich jak: Escherichia coli, Salmonella typhimurium,
Staphylococcus aureus, Clostridium perfringens, Listeria sp.,
Klebsiella sp., Proteus sp. Lactobacillaceae wytwarzajg rowniez
metabolity jak kwas mlekowy, octowy, nadtlenek wodoru.
Substancje te dzialajg bakteriobdjczo lub bakteriostatycznie
na patogenne mikroorganizmy [15,19-22].

Kolejna najbardziej liczna gromada bakteryjna w ukla-
dzie pokarmowym przezuwaczy, czyli Bacteroidetes, nalezy
do Gram-ujemnych bakterii ($ciana komérkowa nie tworzy
wielowarstwowej btony). Drobnoustroje te odpowiadaja
glownie za rozklad hemicelulozy i pektyn. Do tej gromady
nalezy szczep P. Brytanii 25A, ktéry podobnie jak bakterie
kwasu mlekowego, charakteryzuje sie dzialaniem probio-
tycznym. Polega ono na wytwarzaniu metabolitéw nieko-
rzystnie dzialajacych na gatunki patogenne i adhezji do blon
Sluzowych uktadu pokarmowego, determinujac zasiedlenie
mikroorganizméw. Skutecznos$é dziatania probiotycznego
opiera si¢ na konkurencyjnym wykorzystywaniu substan-
¢i odzywczych przez drobnoustroje [23-25]. Dodatkowo
mikroorganizmy z rodzaju Prevotella czesto nie wytwarzaja
enzymoéw trawigcych celuloze, dlatego jest dla nich istotne
wspoldziatanie z bakteriami celulolitycznymi [26,27].

Inne gromady zasiedlajace uklad pokarmowy przezuwa-
czy to Actinobacteria, Tenericutes, Proteobacteria i Fibrobacter.
Najmniej liczne, stanowigce wspdélnie okoto 3% calej popu-
lacji to Actinobacteria i Tenericutes (Tab. 1) [15,28,29].

ARCHEONY I EUKARIONTY

Archeony réznig sie od wczesniej opisanych bakterii
budowa. Charakteryzuja sie brakiem w cytoplazmie mito-
chondriéw, lizosoméw, retikulum endoplazmatycznego,
aparatu Golgiego oraz blony jadrowej. Posiadaja natomist
charakterystyczne dla siebie struktury takie jak archaella,
pile, haczyki czy kaniule. Archeony wystepujace w ukladzie
pokarmowym to obligatoryjne beztlenowce oraz sa gléwnie
metanogenne. Organizmy zasiedlaja go, juz w 30 godzin po
porodzie [33-35]. Stanowia od 3 do 4% populacji mikroor-
ganizméw w ukladzie pokarmowym i obejmuja gatunki
takie jak Methanobacterium ruminantum, Methanobrevibacter
sp., Methanosarcina barkeri. 1lo$¢ i réznorodnos¢ archeonéw
moze by¢ zwigzana z dieta, Srodowiskiem, stanem zdrowia
i genotypem zwierzat [36,37]. Wykorzystuja dwutlenek
wegla oraz wodér jako substraty w procesie metanogenezy.
Zapobiega on nadmiernej produkcji etanolu i kwaséw or-
ganicznych powstajacych podczas fermentacji zwaczowej.
Dodatkowo wplywa on na obnizZenie ci$nienia i ulatwia roz-
kiad wtékna przez przeksztalcanie wodoru w metan. Wada-
mi tego procesu jest znaczny spadek pozyskiwania energii
z pozywienia, ktéra moze siega¢ nawet do 12% dla gospo-
darza, ze wzgledu na wykorzystanie kwaséw organicznych
niezbednych do produkcji LKT przez mikroorganizmy f{j.
kwas mrowkowy i octowy [36,38,39]. Archeony konkuru-
ja réwniez z bakteriami metanogennymi np. Clostridia w
pozyskiwaniu wodoru czasteczkowego niezbednego do
metanogenezy [4,33,36,40]. Natomiast wspéldziataja z or-
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ganizmami wytwarzajagcymi wodoér i kwasy organiczne,
takimi jak bakterie, pierwotniaki i grzyby [33,40].

Spekuluje sie, ze czeé¢ archeonéw jest powigzana z
pierwotniakami wystepujacymi w zwaczu. W niektérych
pracach jak np. Jassen i Kris [37] podejrzewano, ze elimi-
nacja pierwotniakéw ze zwacza byla jednym z czynnikéw
zmieniajacych skiad populacji archeonéw zaréwno pod
wzgledem iloSciowym, jak i jakoSciowym. Pierwotniaki
w ukladzie pokarmowym przezuwaczy to gléwnie orga-
nizmy beztlenowe, giéwnie endosymbiotyczne. W 1 ml
zwacza wystepuje ich okoto 10%-10°, jednakze ich ilosciowa,
jak i jakosciowa struktura silnie zwigzana jest z gatunkiem
zwierzecia oraz dietg. Zbyt gwaltowne, a takze dlugotrwate
obnizenie poziomu pH moze wplynaé na spadek liczebno-
Sci Protozoa w plynie zwaczowym, a nawet do dlugotrwalej
ich eliminacji. GIéwnymi funkcjami tych jednokomoérkow-
ych organizméw, sg fermentacja paszy roslinnej, rozklad
bakterii kolonizujacych Zwacz, metabolizm nadmiaru tlenu.
Dodatkowo sa odpowiedzialne za przyswajanie aminok-
wasow wytworzonych przez mikroorganizmy, a strawione
w dalszej czesci ukltadu pokarmowego dostarczaja gospo-
darzowi pelnowartosciowego biatka. Pierwotniaki zasied-
lajace przedzoladki przede wszystkim naleza do rodziny
Izotrichia, Dasytrichia, Entodidium, Diplodinium i Endiplodin-
ium. Mimo matej liczebnosci, ze wzgledu na swéj rozmiar
stanowia one potowe ich biomasy [15,41,42].

Nastepna grupa eukariontéw wystepujaca w ukiadzie
pokarmowym przezuwaczy sa grzyby, nalezace do rodziny
Neocallimastigomycota takie jak Anaeromyces, Caceomyces, Cyl-
lamyces. Ich gléwna funkcjq jest degradacja zdrewniatych
czastek roslinnych, ktéra polega na kolonizacji roélin przez
grzyby, po czym dochodzi do wydalania enzyméw ze-
wnatrzkomoérkowych  (celulolitycznych, hemicelulolityc-
znych, glikolitycznych i proteolitycznych). Ich wydziela-
nie powoduje rozklad struktury roslinnej, dzieki czemu
zwigksza sie ilo§¢ miejsca dla nich. Co wiecej, biokatalizato-
ry wytwarzane przez grzyby umozliwiajg trawienie prawie
wszystkich polimeréw roslinnych. Dziataja one réwniez w
symbiozie z innymi mikroorganizmami w zwaczu jak np.
bakterie metanogenne. W trakcie degradacji dochodzi do
wytwarzania CO,, H,, etanolu i kwaséw organicznych niez-
bednych w procesie metanogenezy [15].

WYBRANE CZYNNIKI WPLYWAJACE NA MIKROBIOM
UKEADU POKARMOWEGO PRZEZUWACZY

Podsumowanie czynnikéw wsplywajacych na mikro-
biom przezuwaczy przedstawia rycina 1.

SRODOWISKO I ROZWO]

Elastycznosé¢, ktora charakteryzuja sie przezuwacze w
odniesieniu do pokarmu jaki spozywaja, pozwolila im na
zasiedlenie wielu réznych siedlisk, obejmujacych szeroki
zakres klimatyczny. RéZnice w spolecznosciach mikroorga-
nizméw w ukladzie trawiennym zwiazane sa z konwersja
paszy oraz metanogeneza. Pasze podawane przezuwaczom
w odmiennych miejscach geograficznych réznia sig, nie tyl-
ko sktadem botanicznym, ale i chemicznym, czego dowiéd?
w swoich badaniach Henderson i in. [8].
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Dieta

Jelito grube:

- absorbeja wody
- rozklad substancji
jelicie Slepym (%)
- wzrost liczby
mikroorganizmow

Jelito cienkie:
- wehlanianie
aminokwasow

i wody

- sok trzustkowy

‘Wazrost liczby
mikroorganizméw

Trawieniec:
- mala

oorgan
- soki trawienne

Czynniki genetyczne

Zwacz:
- najwicksza liczba
mikroorganizmow
-~ rozklad czastek roélinnych

Czynniki srodowiskowe

Przetyk:
- bakterie jamy

ustnej

-enzymy $liny
Czynniki biologiczne

Czepiec:
- bakterie
Zwaczowe

Rozwoj

Rycina 1. Podsumowanie czynnikéw wsptywajacych na mikrobiom przezuwaczy.

Mikrobiom ukiadu pokarmowego przezuwaczy rozwi-
ja sie w okresie postprenatalnym. W tym czasie dochodzi
do jego zasiedlenia (wody plodowe, kat matki, srodowis-
ko zewnetrzne). W pierwszych tygodniach zZycia kosmki
jelitowe nie sa wyksztalcone oraz nie funkcjonuje zwacz,
jednak mikroorganizmy zwigzane z pdzniejsza fermen-
tacja zwaczowaq sa obecne, cho¢ w zmniejszonej iloéci. U
miodych przezuwaczy intensywna fermentacja i znaczacy
wzrost poziomu mikroflory ukladu pokarmowego zaczy-
na sie wraz z przyjmowaniem stalego pozywienia. Praw-
idlowy rozwdj uktadu trawiennego, w tym okresie jest fiz-
jologicznym wyzwaniem dla zwierzecia. Jego dojrzewanie
obejmuje trzy etapy, gdzie odpowiednio kazdy warunku-
je m.in. homeostaze organizmu [19,44-46]. Badania prze-
prowadzone przez Tamate i in. [47] wykazaly, ze w czasie
rozwoju zwacza wysoce istotne jest zywienie przezuwaczy.
Przedtuzony brak dostepu do paszy statej spowalnia rozwoj
zwacza do 12 tygodnia zycia. Spozycie paszy stalej/sypkiej
umozliwia rozw6j mikroflory, poniewaz wplywa ona na
produkcje LKT inicjujacych rozwdéj kosmkoéw jelitowych
[44].

Na wczesnym etapie Zycia przezuwacza mozliwe jest
odpowiednie manipulowanie mikroflora w taki sposéb,
aby w przyszioéci byla ona stabilniejsza i odpowiednio
zréznicowana. Badania wykonane na koZletach, majace na
celu wprowadzenie zmian mikrobiomu, za pomoca inter-
wengji zywieniowej, wykazalo, Ze zastosowane modyfik-
acje spowodowaly zmniejszenie emisji metanu o 59%, w
poréwnaniu do grupy kontrolnej. Zastosowanie odpow-
iednio dopasowanych dawek pokarmowych oraz profilak-
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tyczne podawanie probiotykéw i prebiotykéw moze w
pozniejszym czasie u mlodych osobnikéw odpowiednio
wzmocni¢ bariere immunologiczng. Dodatkowo réwniez
ustabilizowa¢ stan fizjologiczny zwierzecia, a co za tym id-
zie poprawié jego wskazniki produkcyjne i wplyw na éro-
dowisko. Natomiast badania przeprowadzone w ostatnim
czasie wykazaly, ze mikroflora dorostych osobnikéw jest
juz na tyle stabilna, ze mozliwosci manipulacji s3 znikome
i krétkotrwate w poréwnaniu do mlodych osobnikéw. Jed-
nakze précz czynnika zywieniowego, istotny jest system
utrzymania zwierzat [45,46,48]. W badaniach Fonty i in.
[49] wykazano wplyw systemu odchowu na sklad mikro-
flory i rozwdj u jagniat. U miodych osobnikéw utrzymy-
wanych w kojcach indywidualnych dochodzito do wolnie-
jszego rozwoju i wzrostu liczby bakterii celulolitycznych,
w poréwnaniu do grupy utrzymywanej w kojcach gru-
powych, co skutkowalo takze mniejszymi przyrostami.

Dodatkowo w badaniach Deng i in. [50] na przykiadzie
bydia miesnego, wykazano, ze zmiany w Srodowisku
zwigzane z transportem mlodych osobnikéw maja znacza-
cy wplyw na stosunki miedzy poziomami réznych grup
mikroorganizméw. W czasie 6h po transporcie doszlo do
wzrostu ilosci bakterii Fibrobacter succinogenes, Ruminoc-
cocus flavefaciens, Ruminococcus amylophylus oraz Prevotella
albensis, natomiast nastapil spadek ilosci Prevotella brytanii,
P. ruminicola, Anaerovibrio lipolyitica, Succinivibrio dextrinosol-
vens do 3 dnia po transporcie. W tym okresie doszlo takze
do spadku pH Zzwacza oraz zmniejszenia produkcji kwasu
propionowego i mastowego, oraz wzrostu produkcji kwasu
octowego. Dopiero po 15 dniach nastapila stabilizacja pro-
ces6w oraz poziomu bakterii w przedzotadku. Tak dlugotr-
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wale obnizenie pH ma szczegélnie niekorzystny wplyw
na poziom pierwotniakéw w zwaczu (redukcja) co moze
prowadzi¢ do mniejszego wykorzystania bialka paszowe-
go. Pierwotniaki sg gléwnym Zrédlem pelnowartosciowe-
go biatka dla przezuwaczy, przez co ich zmniejszona ilos¢
moze wplynaé negatywnie na przyrosty w okresie adaptacji
mikroflory, po zmianie érodowiska [41,51].

Inne czynniki srodowiskowe wywolujace stres, takie jak
odstawienie od matki, transport, ubdj itp. maja znaczacy
wplyw na mikrobiom ukladu pokarmowego. Jest on jego
naturalng bariera ochronna oraz odgrywa istotng role w
rozwoju wrodzonych i adaptacyjnych odpowiedzi immu-
nologicznych, dzieki posrednictwu szeregu metabolitéw
pochodzacych od mikroorganizméw [52]. Przeprowadzone
badania w ostatnim czasie dowodzg, ze istnieje dwukierun-
kowa komunikacja pomiedzy mikroflorag ukladu pokarmo-
wego a osrodkowym ukladem nerwowym. Zaburzenia pod
wplywem stresoréw psychologicznych wywotuja odpow-
iedZ neuroendokrynna, co moze oddziatywacé bezposrednio
lub posrednio na mikrobiom. W takim przypadku prow-
adzi to, do zwiekszenia wzrostu markeréw zapalnych przy
braku jawnej infekcji. Dochodzi w tym czasie czesto do
spadku poziomu bakterii z rodziny Lactobacillaceae i innych
warunkowych tlenowcéw. Powoduje to zwiekszenie ryzy-
ka wystapienia choréb wywotywanych przez drobnoustro-
je patogenne [53]. Przedluzajacy sie stres psychologiczny
moze skutkowaé spadkiem poziomu produkcji mucyny, co
z kolei zwiazane jest ze wzrostem ilosci kwasnych mukopo-
lisacharydéw na powierzchni §luzéwki - ulatwia to koloni-
zacje jelit przez organizmy patogenne [7,54,55].

DIETA

W dzisiejszych czasach dieta bydla oparta jest gléwnie
o pasze wysokoenergetyczne i wysokobiatkowe z niska za-
wartoécig wiékna. Dodatkowo czestym bledem, w trakcie
utrzymywania zwierzat jest nieodpowiednie dopasowanie
diety, w zwigzku ze zmianami stanu fizjologicznego. Wy-
stepuje on w okresie miedzy koricem laktacji a zasuszeniem.
Podczas szybkich modyfikacji w dawkach pokarmowych
mikroorganizmy maja ograniczone mozliwosci adaptacji,
co przeklada si¢ na zmiany w skladzie mikrobiomu (czesto
na korzysé patogenéw) [2,10,56]. Badania ptynu zwacza z
réznych srodowisk wykazaty, Ze liczebnoé¢ bakterii z gro-
mady Bacteroidetes zwieksza sie u bydla utrzymywanego na
pastwisku. Natomiast, w przypadku diety bazujacej na pa-
szy tresciwej dochodzi do wzrostu liczebnoéci rodzaju Pre-
votellaceae i nalezacej do typu Proteobacteria rodziny Succini-
vibrionaceae, niezaleznie od gatunku przezuwaczy. Zmiany
w rodzaju pokarmu u przezuwaczy wplywaja rowniez na
dostepnos¢ substancji odzywczych. W badaniach wykaza-
no, ze poszczegodlne bakterie i ich metabolizm w ukladzie
pokarmowym moga powodowaé réznice w wydajnosci
pobieranych przez zwierze pasz w diecie o niskiej zawar-
tosci energii oraz zmianie, jakiej ulega po wprowadzeniu
diety wysokoenergetycznej [2,10,57,58]. Dodatkowo czeste
stosowanie pasz tresciwych zbyt sypkich skutkuje zmniej-
szeniem trawienia celulozy. Powoduje to zbyt szybki jej roz-
klad, a takze innego polisacharydu, jakim jest skrobia. Tego
typu proces wplywa, na znaczne i diugotrwalte obnizenie
pH zwacza do 5.5, skutkujac spowolnieniem syntezy LKT
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przez mikroflore. Dochodzi do ostabienia procesu trawienia
i przyspieszenia przeplywu tresci pokarmowej przez uklad.
W efekcie koricowym powoduje to obniZenie poziomu
ttuszczu w mleku [23,59].

Przezuwacze bedace na diecie opartej o wysoka zawar-
toé¢ ziaren (HG), szczegodlnie kukurydzy, charakteryzowaty
sie¢ mikroflorg o duzym udziale bakterii Firmicutes wraz z
niska liczebnoscia Bacteroidetes. Zwiekszyla sie réowniez licz-
ba pierwotniakéw oraz archeonéw. Skutkowalo to zwiek-
szeniem poziomu kilku toksycznych i zapalnych zwigzkow,
w tym endotoksyn, tryptamin, tyramin, histamin i fenylooc-
tanu. Przeprowadzone w ostatnich czasach badania sugeru-
ja, ze istnieja pewne potencjalne zaleznosci miedzy metabo-
litami w Zwaczu i niektérymi gatunkami drobnoustrojow.
Odniesé¢ je mozna, do stosowanych interwencji zywienio-
wych w celu zmniejszenia ryzyka wystepowania kwasicy
zwacza, spowodowanych mikrobiologicznymi zmianami
sktadu [60]. Modyfikacje w populacji drobnoustrojéw, a co
za tym idzie, zwigzane z nimi odpowiedzi immunologiczne
organizmu, ktére sa prawdopodobnie zwigzane z etiologia
kwasicy, wraz z wystgpieniem kwasicy dochodzi do pod-
niesienia poziomu liposacharydéw (LPS) w zwaczu. Ba-
dania Khafipour i in. [11] wykazaly, ze przy wzroscie LPS
w zwaczu nastepowal wzrost bakterii Gram-ujemnych tj.
Bacteroidetes, Prevotella ruminicola. Jednakze w zaleznosci od
stosowanej paszy zaobserwowano dodatkowe skutki. Przy
spozywaniu ziaren zbdz, LPS pojawial sie we krwi oraz
zwigkszalo sie ryzyko stanéw zapalnych. Natomiast przy
podawaniu granulatu z lucerny, nie dochodzito do prze-
nikniecia LPS do ukiadu krwionosnego. Wykazano, iz typ
zastosowanej paszy wysokobiatkowej ma znaczacy wptyw
na wystgpienie SARA.

Zmniejszenie réznorodnosci mikroorganizméw wig-
ze sie z zaburzeniami metabolicznymi, tj. podostra i ostra
kwasicg, ale réwniez zwigkszeniem sie ryzyka infekcji po-
zajelitowych i obnizeniem odpornosci organizmu [56,61,
62]. Biorac pod uwage, ze mikroflora pelni takze funkcje
swoistego ukladu immunologicznego, nieprawidlowosci w
jego skladzie moga negatywnie wplynac na stan zdrowia,
nie tylko w zwiazku z chorobami ukladu pokarmowego, ale
i ogoélnoustrojowe. Jako aktywny immunologicznie organ
jest on nieustannie stymulowany przez bodzce pochodze-
nia zaréwno zewnetrznego (mikroorganizmy dostajace sie
wraz z pokarmem), jak i wewnetrznego (warunkowo cho-
robotwoércze mikroorganizmy) [2].

Odpowiedni sklad oraz ilos¢ mikrobiomu wplywa na
prawidiowy rozwéj naczyn wtosowatych w jelitach, ktére
warunkuja wchlanianie substancji odzywczych. Zmniej-
szenie sie iloci lub zmiana w sktadzie mikroorganizméw
moze powodowac obnizenie odpornosci gospodarza.
Zwieksza to ryzyko wystapienia stanéw zapalnych, infekcji
jelitowych oraz pozajelitowych np. mastitis. W takich przy-
padkach mozliwe jest namnazanie si¢ warunkowo choro-
botwoérczych mikroorganizméw, tj. E. coli, prowadzacych
do zatrucia pokarmowego. Zbyt duza iloé¢ drobnoustrojow
patogennych (np. Salmonella, Clostridium) wiaze sie z po-
wstawaniem endotoksyn, powodujacych ogdlne zatrucie
organizmu, a nasilona i przewlekla endotoksemia skutkuje
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stanem zapalnym i uszkodzeniem tkanki gruczotowej na-
rzadéw wewnetrznych, w tym trzustki [10,63].

CZYNNIKI BIOLOGICZNE I GENETYCZNE.

Przezuwacze réznia si¢ miedzy soba, podobnie, jak i
ludzie, pod wzgledem biologicznym (np. plec) jak i gene-
tycznym, co z kolei moze by¢ uznawane za czynniki deter-
minujace sklad mikrobiologiczny w ukladzie pokarmowym
[2,62]. Kazdy osobnik réwniez charakteryzuje sie wiasnym,
osobniczym mikrobiomem, co coraz czesciej jest uwazane
za fenotypowa ceche zwierzecia [8,64].

Badania przeprowadzone przez Turnbaugh i in. [65] na
mikrobiomie ludzkim wykazaly, Ze jest on wspolny czescio-
wo dla cztonkéw rodzin, jednakze istniejg réznice osobnicze.
Otrzymane wyniki sugeruja, ze taka mikroflora wystepuje
tylko w przypadku matej populacji. Co wiecej, badania Qin
i in. [66], umozliwily wytypowanie na poziomie gatunku
wspoélnych mikroorganizméw w populacji kontynentu (Eu-
ropy). Badanie to przeprowadzone na 124 Europejczykach
wykazalo, ze 18 gatunkéw bakterii wystapilo we wszyst-
kich badanych prébach, a 57 u 90% osob z tej samej pop-
ulacji, obejmujacej region Europy. Podobne zaleznosci zos-
taly réwniez wykazane w przypadku przezuwaczy [5,67].
W realizowanych przez wymienionych autoréw badaniach
wykazane zostalo, Ze gléwnymi gromadami zasiedlajacymi
uktad pokarmowy sa gromady Firmicutes i Bacteroidetes.
Ich populacja stanowi srednio 50% ogodlnej liczby bakterii.
Jednakze w doswiadczeniu Lopes i in. [67] wykazano takze
réznice osobnicze. Badane owce réznity si¢ poziomem gro-
mady Firmicutes wzgledem Bacteroidetes. Wnioski podobne
do pracy Liiin. [68] sugeruje takze Mamun i in. [69], ktérzy
udokumentowali wystepowanie bazowego mikrobiomu,
czyli gromad Firmicutes i Bacteroidetes, jak i obecno$¢ réznic
osobniczych miedzy badanymi owcami. W tym doswiad-
czeniu bazowa populacja mikrobiologiczna zostata z kolei
wykazana na wyzszym poziomie - ponad 70%.

W ostatnim czasie brana jest réwniez pod uwage dz-
iedziczno$¢ mikrobiomu. Przeprowadzone w ostatnim
czasie badania na myszach, wykazaly wplyw genetyki
gospodarza na wyksztalcenie sie indywidualnej kom-
pozycji drobnoustrojow jelitowych u tych zwierzat. Nato-
miast w przypadku przezuwaczy stwierdzono, ze geny
ojcowskie (reproduktoréw) moga wplynaé zaréwno na
wskazniki produkcyjne, jak i na mikrobiom potomstwa,
w szczeg6lnosci na poziom archeonéw w ukladzie pokar-
mowym [40,48,62,70]. Doswiadczenia nad odziedziczal-
noécia mikrobiomu sugeruja jego potencjalna dziedzicznosé
przez posredni zwiazek z rasg. Badania przeprowadzone
na trzech rasach owiec, utrzymywanych w takich samych
warunkach oraz zywione ta sama pasza, wykazaly zmnien-
08¢ w skladzie podstawowego mikrobiomu miedzy rasami
[71]. Podobne rezultaty uzyskat takze w swoich badaniach
na bydle i jakach Xin i in. [72]. Autorzy sugeruja, ze zaréw-
no podloze geograficzne, jak i genetyczne mialy znaczacy
wplyw na réznice w skladzie mikrobiologicznym zwierzat.
Podobne wnioski zostaly opisane réwniez w badaniach
przeprowadzonych na dwoéch rasach owiec przez Douglas
iin. [73].
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Ponadto zwierzeta r6znia si¢ mikrobiomem zwacza w
zaleznosci od plci oraz temperamentu, co moze sugerowac,
ze genetyka i fizjologia gospodarza jest skorelowana ze
struktura mikrobiologiczna ukladu pokarmowego [70,74].
Na mikrobiom maja wplyw czynniki zwigzane z rozrodem
tj. ciaza czy ruja, a takze réznice w poziomie niektérych
hormonéw. Czynniki te czesto zréznicowane sg ze wzgle-
du na ple¢ [70,74-76]. W badaniach przeprowadzonych na
myszach w okresie ciazy wykazano, ze w przypadku samic
dochodzi do zmniejszenia wrazliwosci na insuline, a takze
zmienia sie ich mikrobiom, przygotowujac je na gromadze-
nie zapasoéw energetycznych na okres odchowu potomstwa.
W doswiadczeniu wykazano, ze doszto do spadku poziomu
gromad Firmicutes i Actinobacteria miedzy pierwszym a
trzecim trymestrem cigzy, przy réwnoczesnym wzroscie
liczebnos$ci Bacteroidetes. Jednakze przeprowadzone zaszc-
zepienie mikrobiomu myszy ciezarnych, u myszy niebeda-
cych w ciazy, skutkowalo wystapieniem u nich otylosci.
Dodatkowo, badania wykonane przez Meon i in. [77] wska-
zuja, ze poziom hormonéw plciowych moze mie¢ znaczenie
w zmiennos$ci mikrobiologicznej ukladu pokarmowego. W
badaniu Markle i in. [78] przeprowadzonym na myszach
dowodza bezposrednia interakcje miedzy hormonami plcio-
wymi a mikroflorag ukfadu pokarmowego. Samce charak-
teryzowaly sie ogélnie wyzszym poziomem gromady Bacte-
roidetes i Firmicutes w poréwnaniu do samic, z kolei samice
charakteryzowaly sie wyzszym w poréwnaniu do samcéw
poziomem gromady Proteobacteria. Wykazano réwniez, ze
manipulacja mikrobiomem samic poprzez zwiekszenie
poziomu testosteronu spowodowata zmiane w mikroflorze
ukladu pokarmowego, co skutkowalo wzrostem poziomu
bakterii z obu gromad w poréwnaniu do grup kontrolnych.
Najwiekszy wzrost nastapit w przypadku gromady Firmic-
utes (gléwnie zwiekszyt sie poziom rodzaju Clostridia).
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ABSTRACT

The microbiome of the ruminant digestive system is one of the most complex examples of the interaction between microorganisms and the
host. The microbiome of the digestive system of ruminants is necessary to obtain energy from plant food, which would not be possible witho-
ut its participation. The microbiome of the digestive system consists of bacteria, archaea, protozoa and fungi. Bacteria are the most numerous
group, with Firmicutes and Bacteroidetes being the main clusters. The composition of the microbiome, both quantitatively and qualitatively,
depends on factors such as diet, age, health, and the environment. Additionally, it may be influenced by genetic or biological factors (e.g. gen-
der). Microorganisms living in the digestive system of ruminants significantly affect their health or production indicators, which in turn is as-
sociated not only with the proper absorption of nutrients from food, but also with the function of the microbiome as a specific immune system.
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