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				Wybrane czynniki wpływające na mikrobiom układu pokarmowego przeżuwaczy i jego skład bazowy

			

		

		
			
				Streszczenie

				Mikrobiom układu pokarmowego przeżuwaczy należy do jednych z bardziej skompli-kowanych przykładów współdziałania mikroorganizmów i gospodarza. Mikrobiom układu pokarmowego przeżuwaczy niezbędny jest do pozyskiwania energii z pożywienia roślinnego, co nie byłoby możliwe bez jego udziału. Na mikrobiom układu pokarmowego składają się bakterie, archeony, pierwotniaki oraz grzyby. Najbardziej liczną grupą są bak-terie, gdzie główne gromady to Firmicutes i Bacteroidetes. Skład mikrobiomu pod względem ilościowym jak i jakościowym zależny jest od czynników tj. dieta, wiek, stan zdrowia, środo-wisko. Dodatkowo mogą na niego wpływać czynniki genetyczne czy biologiczne (np. płeć). Mikroorganizmy bytujące w układzie pokarmowym przeżuwaczy w znaczącym stopniu wpływają na ich stan zdrowia czy wskaźniki produkcyjne, co z kolei związane jest nie tylko z prawidłowym przyswajaniem substancji odżywczych z pokarmu, ale również z funkcją mikrobiomu jako swoistego układu immunologicznego.

				Wprowadzenie

				Szacuje się, że przy zastosowaniu zrównoważonych praktyk rolniczych utrzymuje się obecnie ok. 3,9 miliarda przeżuwaczy. Pozwala to między inny-mi na wykorzystanie przemysłowych produktów ubocznych jako źródła poży-wienia, niezagospodarowanych użytków poprzez wypas, a także pozyskiwanie energii z niskiej jakości paszy. W ten sposób można uzyskać wysoką jakość wy-robów, takich jak mleko i mięso. Dodatkowo szacuje się, że w 2050 roku liczba przeżuwaczy zwiększy się do 9,2 miliona. Związane jest to z bogaceniem się społeczeństwa oraz ze zwiększeniem liczby ludności i zapotrzebowania na pro-dukty pochodzenia zwierzęcego [1,2].

				Przeżuwacze charakteryzują się wysokim poziomem złożoności układu po-karmowego oraz składu mikrobiomu, czyli genomów tworzących mikrobiotę. Mikrobiom ich układu trawiennego jest jednym z bardziej skomplikowanych przykładów współdziałania mikroorganizmów i zwierzęcia. Podstawową funk-cją mikroorganizmów zasiedlających żołądki zwierząt przeżuwających jest roz-kład cząstek roślinnych i przetworzenie ich na energię dla zwierzęcia. Z procesu fermentacji mikrobiologicznej powstają lotne kwasy tłuszczowe (LKT), które stanowią około 70% zapotrzebowania na energię i mają bezpośredni wpływ na parametry fizjologiczne (takie jak: rozwój, stan zdrowia, wskaźniki produkcyj-ne), a także na jakość produktów pochodzenia zwierzęcego [3-5].

				Mikrobiom układu pokarmowego składa się z bakterii, archeonów, grzybów i pierwotniaków. Przeważającą grupą są bakterie, które stanowią 109–1010/ml treści żwacza. Należą do nich gromady Firmicutes oraz Bacteroidetes, będące głównie bakteriami beztlenowymi lub względnie tlenowymi [4]. Najliczniej za-siedlone są przedżołądki, następnie jelito grube, przy czym ilość mikroorgani-zmów zwiększa się w kierunku doogonowym. Bakterie występujące w żwaczu stanowią około 90% jego biomasy, po czym ich ilość znacząco spada w jelicie cienkim. W jelicie grubym natomiast występuje znaczący wzrost populacji drob-noustrojów do poziomu podobnego w żwaczu [2,6].

				Skład podstawowy mikrobiomu układu pokarmowego przeżuwaczy

				Bakterie

				Jak już wcześniej wspomniano, bakterie stanowią najbardziej liczna grupę mikroorganizmów układu pokarmowego zwierząt przeżuwających. Skład ilo-ściowy i jakościowy zależny jest od czynników takich jak dieta, środowisko, stan zdrowia, rasa, czynników osobniczych, a także biologicznych np. płeć [2,7,8]. Główną rolą bakterii w układzie pokarmowym przeżuwacza jest rozkład celulo-
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				zy i hemiceluloz, jednakże biorą one również udział w roz-kładzie innych składników pokarmowych jak tłuszcze oraz białka [9,10].

				Gromadami najliczniej zasiedlającymi układ pokarmo-wy wszystkich przeżuwaczy, są Firmicutes i Bacteroidetes. Rzadziej natomiast obserwowane są Proteobacteria oraz Fi-brobacter. Tenericutes i Actinobacteria występują w niewielkiej ilości, co związane z dietą zwierząt, czyli pokarmem ro-ślinnym. Najbardziej liczne gromady bakteryjne związane są przede wszystkim z rozkładem pokarmu o dużej ilości włókna surowego oraz polisacharydów [3,5,11,12].

				Gromada Firmicutes należy do Gram-dodatnich bakterii, obejmujących rodzaj Clostridium oraz Bacilli. Bakterie z ro-dzaju Clostridium tj. C. sticklandii, Selenomonas ruminantum, Eubacterium ruminantum, powodują głównie degradację bia-łek. Jednakże, do tego rodzaju należą również mikroorgani-

			

		

		
			
				zmy, rozkładające celulozę i hemicelulozę tj. Butyvibriofibro solvens, Ruminococcus flavensis, a także tłuszcze – Anaerovi-brio lipolityca czy kwasy tłuszczowe np. Megasphaera elsdenii [13-16]. Bakterie z rodzaju Clostridium odpowiadają również za produkcję metanu w żwaczu. Ze względu na to, że de-gradują białka, produkują one dwutlenek węgla, wodór, kwasy organiczne oraz etanol. Są to substraty wykorzysty-wane w procesie metanogenezy, których produktem koń-cowym jest metan (CH4). Drobnoustroje te charakteryzują się również tworzeniem przetrwalników oraz są obligato-ryjnymi beztlenowcami [14-18]. Rodzaj Bacilli natomiast skupia bakterie, które do wzrostu potrzebują egzogennych peptydów i aminokwasów powstałych z proteolizy białek. Nie wytwarzają one przetrwalników, a także w tej grupie występują mikroorganizmy warunkowo tlenowe, takie jak rodzina Lactobacillaceae. Odpowiada m.in. za rozkład bia-łek takich jak albuminy, globuliny czy kazeiny. Występu-ją one licznie nie tylko w układzie pokarmowym, ale i w 

			

		

		
			
				Tabela 1. Mikrobom układu pokarmowego przeżuwaczy występujące w układzie pokarmowym przeżuwaczy (na podstawie: 15,28-32).
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				mleku i jego przetworach. Dodatkowo charakteryzują się działaniem probiotycznym, wytwarzając bakteriocyny (np. Streptococcus thermophilus, Enterococcus faecium). Substancje te działają antagonistycznie na część drobnoustrojów pato-gennych takich jak: Escherichia coli, Salmonella typhimurium, Staphylococcus aureus, Clostridium perfringens, Listeria sp., Klebsiella sp., Proteus sp. Lactobacillaceae wytwarzają również metabolity jak kwas mlekowy, octowy, nadtlenek wodoru. Substancje te działają bakteriobójczo lub bakteriostatycznie na patogenne mikroorganizmy [15,19-22].

				Kolejna najbardziej liczna gromada bakteryjna w ukła-dzie pokarmowym przeżuwaczy, czyli Bacteroidetes, należy do Gram-ujemnych bakterii (ściana komórkowa nie tworzy wielowarstwowej błony). Drobnoustroje te odpowiadają głównie za rozkład hemicelulozy i pektyn. Do tej gromady należy szczep P. Brytanii 25A, który podobnie jak bakterie kwasu mlekowego, charakteryzuje się działaniem probio-tycznym. Polega ono na wytwarzaniu metabolitów nieko-rzystnie działających na gatunki patogenne i adhezji do błon śluzowych układu pokarmowego, determinując zasiedlenie mikroorganizmów. Skuteczność działania probiotycznego opiera się na konkurencyjnym wykorzystywaniu substan-cji odżywczych przez drobnoustroje [23-25]. Dodatkowo mikroorganizmy z rodzaju Prevotella często nie wytwarzają enzymów trawiących celulozę, dlatego jest dla nich istotne współdziałanie z bakteriami celulolitycznymi [26,27].

				Inne gromady zasiedlające układ pokarmowy przeżuwa-czy to Actinobacteria, Tenericutes, Proteobacteria i Fibrobacter. Najmniej liczne, stanowiące wspólnie około 3% całej popu-lacji to Actinobacteria i Tenericutes (Tab. 1) [15,28,29].

				Archeony i eukarionty

				Archeony różnią się od wcześniej opisanych bakterii budową. Charakteryzują się brakiem w cytoplazmie mito-chondriów, lizosomów, retikulum endoplazmatycznego, aparatu Golgiego oraz błony jądrowej. Posiadają natomist charakterystyczne dla siebie struktury takie jak archaella, pile, haczyki czy kaniule. Archeony występujące w układzie pokarmowym to obligatoryjne beztlenowce oraz są głównie metanogenne. Organizmy zasiedlają go, już w 30 godzin po porodzie [33-35]. Stanowią od 3 do 4% populacji mikroor-ganizmów w układzie pokarmowym i obejmują gatunki takie jak Methanobacterium ruminantum, Methanobrevibacter sp., Methanosarcina barkeri. Ilość i różnorodność archeonów może być związana z dietą, środowiskiem, stanem zdrowia i genotypem zwierząt [36,37]. Wykorzystują dwutlenek węgla oraz wodór jako substraty w procesie metanogenezy. Zapobiega on nadmiernej produkcji etanolu i kwasów or-ganicznych powstających podczas fermentacji żwaczowej. Dodatkowo wpływa on na obniżenie ciśnienia i ułatwia roz-kład włókna przez przekształcanie wodoru w metan. Wada-mi tego procesu jest znaczny spadek pozyskiwania energii z pożywienia, która może sięgać nawet do 12% dla gospo-darza, ze względu na wykorzystanie kwasów organicznych niezbędnych do produkcji LKT przez mikroorganizmy tj. kwas mrówkowy i octowy [36,38,39]. Archeony konkuru-ją również z bakteriami metanogennymi np. Clostridia w pozyskiwaniu wodoru cząsteczkowego niezbędnego do metanogenezy [4,33,36,40]. Natomiast współdziałają z or-

			

		

		
			
				ganizmami wytwarzającymi wodór i kwasy organiczne, takimi jak bakterie, pierwotniaki i grzyby [33,40].

				Spekuluje się, że część archeonów jest powiązana z pierwotniakami występującymi w żwaczu. W niektórych pracach jak np. Jassen i Kris [37] podejrzewano, że elimi-nacja pierwotniaków ze żwacza była jednym z czynników zmieniających skład populacji archeonów zarówno pod względem ilościowym, jak i jakościowym. Pierwotniaki w układzie pokarmowym przeżuwaczy to głównie orga-nizmy beztlenowe, głównie endosymbiotyczne. W 1 ml żwacza występuje ich około 104-106, jednakże ich ilościowa, jak i jakościowa struktura silnie związana jest z gatunkiem zwierzęcia oraz dietą. Zbyt gwałtowne, a także długotrwałe obniżenie poziomu pH może wpłynąć na spadek liczebno-ści Protozoa w płynie żwaczowym, a nawet do długotrwałej ich eliminacji. Głównymi funkcjami tych jednokomórkow-ych organizmów, są fermentacja paszy roślinnej, rozkład bakterii kolonizujących żwacz, metabolizm nadmiaru tlenu. Dodatkowo są odpowiedzialne za przyswajanie aminok-wasów wytworzonych przez mikroorganizmy, a strawione w dalszej części układu pokarmowego dostarczają gospo-darzowi pełnowartościowego białka. Pierwotniaki zasied-lające przedżołądki przede wszystkim należą do rodziny Izotrichia, Dasytrichia, Entodidium, Diplodinium i Endiplodin-ium. Mimo małej liczebności, ze względu na swój rozmiar stanowią one połowę ich biomasy [15,41,42].

				Nastepną grupą eukariontów wystepującą w układzie pokarmowym przeżuwaczy są grzyby, należące do rodziny Neocallimastigomycota takie jak Anaeromyces, Caceomyces, Cyl-lamyces. Ich główną funkcją jest degradacja zdrewniałych cząstek roślinnych, która polega na kolonizacji roślin przez grzyby, po czym dochodzi do wydalania enzymów ze-wnątrzkomórkowych (celulolitycznych, hemicelulolityc-znych, glikolitycznych i proteolitycznych). Ich wydziela-nie powoduje rozkład struktury roślinnej, dzięki czemu zwiększa się ilość miejsca dla nich. Co więcej, biokatalizato-ry wytwarzane przez grzyby umożliwiają trawienie prawie wszystkich polimerów roślinnych. Działają one również w symbiozie z innymi mikroorganizmami w żwaczu jak np. bakterie metanogenne. W trakcie degradacji dochodzi do wytwarzania CO2, H2, etanolu i kwasów organicznych niez-będnych w procesie metanogenezy [15].

				Wybrane czynniki wpływające na mikrobiom układu pokarmowego przeżuwaczy

				Podsumowanie czynników wspływających na mikro-biom przeżuwaczy przedstawia rycina 1.

				Środowisko i rozwój

				Elastyczność, którą charakteryzują się przeżuwacze w odniesieniu do pokarmu jaki spożywają, pozwoliła im na zasiedlenie wielu różnych siedlisk, obejmujących szeroki zakres klimatyczny. Różnice w społecznościach mikroorga-nizmów w układzie trawiennym związane są z konwersją paszy oraz metanogenezą. Pasze podawane przeżuwaczom w odmiennych miejscach geograficznych różnią się, nie tyl-ko składem botanicznym, ale i chemicznym, czego dowiódł w swoich badaniach Henderson i in. [8].
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				Mikrobiom układu pokarmowego przeżuwaczy rozwi-ja się w okresie postprenatalnym. W tym czasie dochodzi do jego zasiedlenia (wody płodowe, kał matki, środowis-ko zewnętrzne). W pierwszych tygodniach życia kosmki jelitowe nie są wykształcone oraz nie funkcjonuje żwacz, jednak mikroorganizmy związane z późniejszą fermen-tacją żwaczową są obecne, choć w zmniejszonej ilości. U młodych przeżuwaczy intensywna fermentacja i znaczący wzrost poziomu mikroflory układu pokarmowego zaczy-na się wraz z przyjmowaniem stałego pożywienia. Praw-idłowy rozwój układu trawiennego, w tym okresie jest fiz-jologicznym wyzwaniem dla zwierzęcia. Jego dojrzewanie obejmuje trzy etapy, gdzie odpowiednio każdy warunku-je m.in. homeostazę organizmu [19,44-46]. Badania prze-prowadzone przez Tamate i in. [47] wykazały, że w czasie rozwoju żwacza wysoce istotne jest żywienie przeżuwaczy. Przedłużony brak dostępu do paszy stałej spowalnia rozwój żwacza do 12 tygodnia życia. Spożycie paszy stałej/sypkiej umożliwia rozwój mikroflory, ponieważ wpływa ona na produkcję LKT inicjujących rozwój kosmków jelitowych [44].

				Na wczesnym etapie życia przeżuwacza możliwe jest odpowiednie manipulowanie mikroflorą w taki sposób, aby w przyszłości była ona stabilniejsza i odpowiednio zróżnicowana. Badania wykonane na koźlętach, mające na celu wprowadzenie zmian mikrobiomu, za pomocą inter-wencji żywieniowej, wykazało, że zastosowane modyfik-acje spowodowały zmniejszenie emisji metanu o 59%, w porównaniu do grupy kontrolnej. Zastosowanie odpow-iednio dopasowanych dawek pokarmowych oraz profilak-

			

		

		
			
				tyczne podawanie probiotyków i prebiotyków może w późniejszym czasie u młodych osobników odpowiednio wzmocnić barierę immunologiczną. Dodatkowo również ustabilizować stan fizjologiczny zwierzęcia, a co za tym id-zie poprawić jego wskaźniki produkcyjne i wpływ na śro-dowisko. Natomiast badania przeprowadzone w ostatnim czasie wykazały, że mikroflora dorosłych osobników jest już na tyle stabilna, że możliwości manipulacji są znikome i krótkotrwałe w porównaniu do młodych osobników. Jed-nakże prócz czynnika żywieniowego, istotny jest system utrzymania zwierząt [45,46,48]. W badaniach Fonty i in. [49] wykazano wpływ systemu odchowu na skład mikro-flory i rozwój u jagniąt. U młodych osobników utrzymy-wanych w kojcach indywidualnych dochodziło do wolnie-jszego rozwoju i wzrostu liczby bakterii celulolitycznych, w porównaniu do grupy utrzymywanej w kojcach gru-powych, co skutkowało także mniejszymi przyrostami.

				Dodatkowo w badaniach Deng i in. [50] na przykładzie bydła mięsnego, wykazano, że zmiany w środowisku związane z transportem młodych osobników mają znaczą-cy wpływ na stosunki między poziomami różnych grup mikroorganizmów. W czasie 6h po transporcie doszło do wzrostu ilości bakterii Fibrobacter succinogenes, Ruminoc-cocus flavefaciens, Ruminococcus amylophylus oraz Prevotella albensis, natomiast nastąpił spadek ilości Prevotella brytanii, P. ruminicola, Anaerovibrio lipolyitica, Succinivibrio dextrinosol-vens do 3 dnia po transporcie. W tym okresie doszło także do spadku pH żwacza oraz zmniejszenia produkcji kwasu propionowego i masłowego, oraz wzrostu produkcji kwasu octowego. Dopiero po 15 dniach nastąpiła stabilizacja pro-cesów oraz poziomu bakterii w przedżołądku. Tak długotr-
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				Rycina 1. Podsumowanie czynników wspływających na mikrobiom przeżuwaczy.
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				wałe obniżenie pH ma szczególnie niekorzystny wpływ na poziom pierwotniaków w żwaczu (redukcja) co może prowadzić do mniejszego wykorzystania białka paszowe-go. Pierwotniaki są głównym źródłem pełnowartościowe-go białka dla przeżuwaczy, przez co ich zmniejszona ilość może wpłynąć negatywnie na przyrosty w okresie adaptacji mikroflory, po zmianie środowiska [41,51].

				Inne czynniki środowiskowe wywołujące stres, takie jak odstawienie od matki, transport, ubój itp. mają znaczący wpływ na mikrobiom układu pokarmowego. Jest on jego naturalną barierą ochronną oraz odgrywa istotną rolę w rozwoju wrodzonych i adaptacyjnych odpowiedzi immu-nologicznych, dzięki pośrednictwu szeregu metabolitów pochodzących od mikroorganizmów [52]. Przeprowadzone badania w ostatnim czasie dowodzą, że istnieje dwukierun-kowa komunikacja pomiędzy mikroflorą układu pokarmo-wego a ośrodkowym układem nerwowym. Zaburzenia pod wpływem stresorów psychologicznych wywołują odpow-iedź neuroendokrynną, co może oddziaływać bezpośrednio lub pośrednio na mikrobiom. W takim przypadku prow-adzi to, do zwiększenia wzrostu markerów zapalnych przy braku jawnej infekcji. Dochodzi w tym czasie często do spadku poziomu bakterii z rodziny Lactobacillaceae i innych warunkowych tlenowców. Powoduje to zwiększenie ryzy-ka wystąpienia chorób wywoływanych przez drobnoustro-je patogenne [53]. Przedłużający się stres psychologiczny może skutkować spadkiem poziomu produkcji mucyny, co z kolei związane jest ze wzrostem ilości kwaśnych mukopo-lisacharydów na powierzchni śluzówki – ułatwia to koloni-zację jelit przez organizmy patogenne [7,54,55].

				Dieta

				W dzisiejszych czasach dieta bydła oparta jest głównie o pasze wysokoenergetyczne i wysokobiałkowe z niską za-wartością włókna. Dodatkowo częstym błędem, w trakcie utrzymywania zwierząt jest nieodpowiednie dopasowanie diety, w związku ze zmianami stanu fizjologicznego. Wy-stępuje on w okresie między końcem laktacji a zasuszeniem. Podczas szybkich modyfikacji w dawkach pokarmowych mikroorganizmy mają ograniczone możliwości adaptacji, co przekłada się na zmiany w składzie mikrobiomu (często na korzyść patogenów) [2,10,56]. Badania płynu żwacza z różnych środowisk wykazały, że liczebność bakterii z gro-mady Bacteroidetes zwiększa się u bydła utrzymywanego na pastwisku. Natomiast, w przypadku diety bazującej na pa-szy treściwej dochodzi do wzrostu liczebności rodzaju Pre-votellaceae i należącej do typu Proteobacteria rodziny Succini-vibrionaceae, niezależnie od gatunku przeżuwaczy. Zmiany w rodzaju pokarmu u przeżuwaczy wpływają również na dostępność substancji odżywczych. W badaniach wykaza-no, że poszczególne bakterie i ich metabolizm w układzie pokarmowym mogą powodować różnice w wydajności pobieranych przez zwierzę pasz w diecie o niskiej zawar-tości energii oraz zmianie, jakiej ulega po wprowadzeniu diety wysokoenergetycznej [2,10,57,58]. Dodatkowo częste stosowanie pasz treściwych zbyt sypkich skutkuje zmniej-szeniem trawienia celulozy. Powoduje to zbyt szybki jej roz-kład, a także innego polisacharydu, jakim jest skrobia. Tego typu proces wpływa, na znaczne i długotrwałe obniżenie pH żwacza do 5.5, skutkując spowolnieniem syntezy LKT 

			

		

		
			
				przez mikroflorę. Dochodzi do osłabienia procesu trawienia i przyspieszenia przepływu treści pokarmowej przez układ. W efekcie końcowym powoduje to obniżenie poziomu tłuszczu w mleku [23,59].

				Przeżuwacze będące na diecie opartej o wysoką zawar-tość ziaren (HG), szczególnie kukurydzy, charakteryzowały się mikroflorą o dużym udziale bakterii Firmicutes wraz z niską liczebnością Bacteroidetes. Zwiększyła się również licz-ba pierwotniaków oraz archeonów. Skutkowało to zwięk-szeniem poziomu kilku toksycznych i zapalnych związków, w tym endotoksyn, tryptamin, tyramin, histamin i fenylooc-tanu. Przeprowadzone w ostatnich czasach badania sugeru-ją, że istnieją pewne potencjalne zależności między metabo-litami w żwaczu i niektórymi gatunkami drobnoustrojów. Odnieść je można, do stosowanych interwencji żywienio-wych w celu zmniejszenia ryzyka występowania kwasicy żwacza, spowodowanych mikrobiologicznymi zmianami składu [60]. Modyfikacje w populacji drobnoustrojów, a co za tym idzie, związane z nimi odpowiedzi immunologiczne organizmu, które są prawdopodobnie związane z etiologią kwasicy, wraz z wystąpieniem kwasicy dochodzi do pod-niesienia poziomu liposacharydów (LPS) w żwaczu. Ba-dania Khafipour i in. [11] wykazały, że przy wzroście LPS w żwaczu następował wzrost bakterii Gram-ujemnych tj. Bacteroidetes, Prevotella ruminicola. Jednakże w zależności od stosowanej paszy zaobserwowano dodatkowe skutki. Przy spożywaniu ziaren zbóż, LPS pojawiał się we krwi oraz zwiększało się ryzyko stanów zapalnych. Natomiast przy podawaniu granulatu z lucerny, nie dochodziło do prze-niknięcia LPS do układu krwionośnego. Wykazano, iż typ zastosowanej paszy wysokobiałkowej ma znaczący wpływ na wystąpienie SARA.

				Zmniejszenie różnorodności mikroorganizmów wią-że się z zaburzeniami metabolicznymi, tj. podostrą i ostrą kwasicą, ale również zwiększeniem się ryzyka infekcji po-zajelitowych i obniżeniem odporności organizmu [56,61, 62]. Biorąc pod uwagę, że mikroflora pełni także funkcje swoistego układu immunologicznego, nieprawidłowości w jego składzie mogą negatywnie wpłynąć na stan zdrowia, nie tylko w związku z chorobami układu pokarmowego, ale i ogólnoustrojowe. Jako aktywny immunologicznie organ jest on nieustannie stymulowany przez bodźce pochodze-nia zarówno zewnętrznego (mikroorganizmy dostające się wraz z pokarmem), jak i wewnętrznego (warunkowo cho-robotwórcze mikroorganizmy) [2].

				Odpowiedni skład oraz ilość mikrobiomu wpływa na prawidłowy rozwój naczyń włosowatych w jelitach, które warunkują wchłanianie substancji odżywczych. Zmniej-szenie się ilości lub zmiana w składzie mikroorganizmów może powodować obniżenie odporności gospodarza. Zwiększa to ryzyko wystąpienia stanów zapalnych, infekcji jelitowych oraz pozajelitowych np. mastitis. W takich przy-padkach możliwe jest namnażanie się warunkowo choro-botwórczych mikroorganizmów, tj. E. coli, prowadzących do zatrucia pokarmowego. Zbyt duża ilość drobnoustrojów patogennych (np. Salmonella, Clostridium) wiąże się z po-wstawaniem endotoksyn, powodujących ogólne zatrucie organizmu, a nasilona i przewlekła endotoksemia skutkuje 
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				stanem zapalnym i uszkodzeniem tkanki gruczołowej na-rządów wewnętrznych, w tym trzustki [10,63].

				Czynniki biologiczne i genetyczne.

				Przeżuwacze różnią się między sobą, podobnie, jak i ludzie, pod względem biologicznym (np. płeć) jak i gene-tycznym, co z kolei może być uznawane za czynniki deter-minujące skład mikrobiologiczny w układzie pokarmowym [2,62]. Każdy osobnik również charakteryzuje się własnym, osobniczym mikrobiomem, co coraz częściej jest uważane za fenotypową cechę zwierzęcia [8,64].

				Badania przeprowadzone przez Turnbaugh i in. [65] na mikrobiomie ludzkim wykazały, że jest on wspólny częścio-wo dla członków rodzin, jednakże istnieją różnice osobnicze. Otrzymane wyniki sugerują, że taka mikroflora występuje tylko w przypadku małej populacji. Co więcej, badania Qin i in. [66], umożliwiły wytypowanie na poziomie gatunku wspólnych mikroorganizmów w populacji kontynentu (Eu-ropy). Badanie to przeprowadzone na 124 Europejczykach wykazało, że 18 gatunków bakterii wystąpiło we wszyst-kich badanych próbach, a 57 u 90% osób z tej samej pop-ulacji, obejmującej region Europy. Podobne zależności zos-tały również wykazane w przypadku przeżuwaczy [5,67]. W realizowanych przez wymienionych autorów badaniach wykazane zostało, że głównymi gromadami zasiedlającymi układ pokarmowy są gromady Firmicutes i Bacteroidetes. Ich populacja stanowi średnio 50% ogólnej liczby bakterii. Jednakże w doświadczeniu Lopes i in. [67] wykazano także różnice osobnicze. Badane owce różniły się poziomem gro-mady Firmicutes względem Bacteroidetes. Wnioski podobne do pracy Li i in. [68] sugeruje także Mamun i in. [69], którzy udokumentowali występowanie bazowego mikrobiomu, czyli gromad Firmicutes i Bacteroidetes, jak i obecność różnic osobniczych między badanymi owcami. W tym doświad-czeniu bazowa populacja mikrobiologiczna została z kolei wykazana na wyższym poziomie – ponad 70%.

				W ostatnim czasie brana jest również pod uwagę dz-iedziczność mikrobiomu. Przeprowadzone w ostatnim czasie badania na myszach, wykazały wpływ genetyki gospodarza na wykształcenie się indywidualnej kom-pozycji drobnoustrojów jelitowych u tych zwierząt. Nato-miast w przypadku przeżuwaczy stwierdzono, że geny ojcowskie (reproduktorów) mogą wpłynąć zarówno na wskaźniki produkcyjne, jak i na mikrobiom potomstwa, w szczególności na poziom archeonów w układzie pokar-mowym [40,48,62,70]. Doświadczenia nad odziedziczal-nością mikrobiomu sugerują jego potencjalną dziedziczność przez pośredni związek z rasą. Badania przeprowadzone na trzech rasach owiec, utrzymywanych w takich samych warunkach oraz żywione tą samą paszą, wykazały zmnien-ość w składzie podstawowego mikrobiomu między rasami [71]. Podobne rezultaty uzyskał także w swoich badaniach na bydle i jakach Xin i in. [72]. Autorzy sugerują, że zarów-no podłoże geograficzne, jak i genetyczne miały znaczący wpływ na różnice w składzie mikrobiologicznym zwierząt. Podobne wnioski zostały opisane również w badaniach przeprowadzonych na dwóch rasach owiec przez Douglas i in. [73].

			

		

		
			
				Ponadto zwierzęta różnią się mikrobiomem żwacza w zależności od płci oraz temperamentu, co może sugerować, że genetyka i fizjologia gospodarza jest skorelowana ze strukturą mikrobiologiczną układu pokarmowego [70,74]. Na mikrobiom mają wpływ czynniki związane z rozrodem tj. ciąża czy ruja, a także różnice w poziomie niektórych hormonów. Czynniki te często zróżnicowane są ze wzglę-du na płeć [70,74-76]. W badaniach przeprowadzonych na myszach w okresie ciąży wykazano, że w przypadku samic dochodzi do zmniejszenia wrażliwości na insulinę, a także zmienia się ich mikrobiom, przygotowując je na gromadze-nie zapasów energetycznych na okres odchowu potomstwa. W doświadczeniu wykazano, że doszło do spadku poziomu gromad Firmicutes i Actinobacteria między pierwszym a trzecim trymestrem ciąży, przy równoczesnym wzroście liczebności Bacteroidetes. Jednakże przeprowadzone zaszc-zepienie mikrobiomu myszy ciężarnych, u myszy niebędą-cych w ciąży, skutkowało wystąpieniem u nich otyłości. Dodatkowo, badania wykonane przez Meon i in. [77] wska-zują, że poziom hormonów płciowych może mieć znaczenie w zmienności mikrobiologicznej układu pokarmowego. W badaniu Markle i in. [78] przeprowadzonym na myszach dowodzą bezpośrednią interakcję między hormonami płcio-wymi a mikroflorą układu pokarmowego. Samce charak-teryzowały się ogólnie wyższym poziomem gromady Bacte-roidetes i Firmicutes w porównaniu do samic, z kolei samice charakteryzowały się wyższym w porównaniu do samców poziomem gromady Proteobacteria. Wykazano również, że manipulacja mikrobiomem samic poprzez zwiększenie poziomu testosteronu spowodowała zmianę w mikroflorze układu pokarmowego, co skutkowało wzrostem poziomu bakterii z obu gromad w porównaniu do grup kontrolnych. Największy wzrost nastąpił w przypadku gromady Firmic-utes (głównie zwiększył się 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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STRESZCZENIE

ikrobiom ukladu pokarmowego przezuwaczy nalezy do jednych z bardziej skompli-

Kowanych przykladéw wspéldzialania mikroorganizméw i gospodarza. Mikrobiom
ukladu pokarmowego przezuwaczy niezbedny jest do pozyskiwania energii z pozywienia
rodlinnego, co nie byloby mozliwe bez jego udzialu. Na mikrobiom ukladu pokarmowego
skladaja sie bakterie, archeony, pierwotniaki oraz grzyby. Najbardziej liczna grupa sa bak-
terie, gdzie gléwne gromady to Firmiicutes i Bacteroidetes. Sklad mikrobiomu pod wzgledem
iloéciowym jak i jakosciowym zalezny jest od czynnikéw ;. dieta, wiek, stan zdrowia, érodo-
wisko. Dodatkowo moga na niego wplywac czynniki genetyczne czy biologiczne (np. plec).
Mikroorganizmy bytujace w ukladzie pokarmowym przezuwaczy w znaczacym stopniu
wplywaja na ich stan zdrowia czy wskazniki produkeyjne, co z kolei zwiazane jest nie tylko
2 prawidlowym przyswajaniem substancji odzywezych z pokarmu, ale réwniez z funkcja
mikrobiomu jako swoistego ukladu immunologicznego.

WPROWADZENIE

Szacuje sig, ze przy zastosowaniu zréwnowazonych praktyk rolniczych
utezymuje sie obecnie ok. 3,9 miliarda przezuwaczy. Pozwala to miedzy inny-
i na wykorzystanie przemyslowych produktéw ubocznych jako zrédla pozy-
wienia, niezagospodarowanych uzytkéw poprzez wypas, a takze pozyskiwanie
energii z niskiej jakosci paszy. W ten sposob mozna uzyskac wysoka jakosé wy-
robow, takich ]ak mleko i mieso. Dodatkowo szacuje sie, ze w 2050 roku liczba
przezuwaczy zwiekszy sie do 9,2 miliona. Zwiazane jest to z bogaceniem sie
spoleczenstwa oraz ze zwiekszeniem liczby ludnosci i zapotrzebowania na pro-
dukty pochodzenia zwierzecego [1,2]

Przezuwacze charakteryzuja sie wysokim poziomem zlozonosci ukladu po-
Karmowego oraz skladu mikrobiomu, czyli genoméw tworzacych mikrobiote.
Mikrobiom ich ukladu trawiennego jest jednym z bardziej skomplikowanych
przykladéw wspoldzialania mikroorganizméw i zwierzecia. Podstawowa funk-
Gja mikroorganizméw zasiedlajacych zoladki zwierzat przezuwajacych jest roz-
Klad czastek roslinnych i przetworzenie ich na energie dla zwierzecia. Z procesu
fermentagji mikrobiologicznej powstaja lotne kwasy Huszczowe (LKT), ktore
stanowia okolo 70% zapotrzebowania na energie i maja bezposredni wplyw na
parametry fizjologiczne (takie jak: rozwdj, stan zdrowia, wskazniki produkcyj-
ne), a takze na jakosé produktow pochodzenia zwierzecego [3-3].

Mikrobiom ukladu pokarmowego sklada sie z bakterii, archeondw, grzybow
i pierwotniakéw. Przewazajaca grupa sa bakterie, ktére stanowia 10°-10°°/ml
tresci zwacza. Naleza do nich gromady Finmicutes oraz Bacteroidetes, bedace
glownie bakteriami beztlenowymi lub wzglednie tlenowymi [4]. Najliczniej za-
siedlone sa przedzoladki, nastepnie jelito grube, przy czym ilosé mikroorgani-
zméw zwieksza sie w kierunku doogonowym. Bakterie wystepujace w zwaczu
stanowia okolo 90% jego biomasy, po czym ich iloé¢ znaczaco spada w jelicie
cienkim. W jelicie grubym natomiast wystepuje znaczacy wzrost populacji drob-
noustrojow do poziomu podobnego w zwaczu [2,6]

SKEAD PODSTAWOWY MIKROBIOMU UKEADU
POKARMOWEGO PRZEZUWACZY

BAKTERIE

Jak juz wezeéniej wspomniano, bakterie stanowia najbardziej liczna grupe
mikroorganizmow Uidadu pokarmowego zwierzat przezuwajacych. Sklad ilo-
sciowy i jakosciowy zalezny jest od czynnikéw takich jak dieta, srodowisko, stan
zdrowia, rasa, czynnikéw osobxmzych/ a takze biologicznych np. ple¢ [2,7,8].
Gléwna rola bakterii w ukladzie pokarmowym przezuwacza jest rozklad celulo-

https:/ / postepybiochemii. ptbioch.edu.pl/





OEBPS/image/30.png
31.

32.

37.

39.

41.

47.

49.

51.

52.





OEBPS/image/Tab.png
« Bakterie Gram dodatnie - glownie rodzaje Clostridia i Bacilli,
« Najbardziej liczna grupa bakterii.

« Bakterie Gram ujemne, odpowiadajg gléwnie za rozklad celulozy, hemicelulozy i pektyn,
«Np. rodzina Prevorella,
« Najbardzicj liczna grupa bakterii.

« Gram-ujemne beztlenowee lub wgledne tlenowee,

« Rodzina Enterobacteriaceae (Escherichia coli szezep O15T:HT, Salmonella),

+ Odpowiadajg za fermentacje cukr6w, biorg udzial w produkeji witaminy K, zapobiegaj kolonizacji jelit przez bakterie
chorobotwéreze, dzialajac w symbiozie z gospodarzem.

— Actinobacteria

« Gram-dodatnie,
« Odpowiadajg za rozklad resztek roslinnych, polisacharydéw, celulozy, wyzszych kwaséw thuszezowych oraz zwigzkow
aromatycznych.

— Tenericutes

« Gram-ujemne,
 Stracenie blon komérkowych w toku ewolucii i brak mozliwosci syntetyzowania prekursoréw peptoglikanéw spowodowalo, ze
sg zalezne od komérek gospodarza (warunck konieczny dla przetrwania).

Fibrobacter

« Fibrobacter succinogenes,
« Odpowiada za rozklad celulozy, a produktami tego procesu sq estry kwasow: mrowkowego, octowego i bursztynowego.

Archaea

« Organizmy wystepujace rzadzicj, odpowiadajace za produkeje metanu,
* Methanobacterium ruminantum,

« Methanobrevibacier sp.,

« Methanosarcina barkeri.

Fungi

« Grzyby nalezace do gromady Neocallimastigo-mycota j. Anaeromyces, Caceomyces, Cyllamyces,
« Odpowiadajg za poczatkowy rozklad pokarmu roslinnego.

Protozoa

«Rodzina Isotrichia, Dasytrichia, Entodinium, Diplodinium i Endiplodinium,
+Odpowiadajg za dostarczenic gospodarzowi pelnowartosciowego bialka.
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