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OSSZEFOGLALAS

A szerz8k kozleménylkben attekintik a hazitylk emésztérendszerének mikro-
biomjat - azon belll annak bakteridlis 6sszetételét (bakteridtat) - vizsgald 0j
kutatasi eredményeket. A metagenomikai kutatdsok eredményeibdl most kezd-
juk csak megérteni a mikrobidota gazdaszervezetre gyakorolt pozitiv és nega-
tiv hatasat. Az Ujgeneréacidos szekvenciameghatarozason alapuld vizsgéalatokkal
Osszetett mikrobialis kozosségek széles korl vizsgalatara nyilt lehetdsség, anél-
kil, hogy a k6z0sség egyes tagjait izolalni, laboratériumban tenyészteni kellene.
A human mikrobiomvizsgalatok mellett mar a legtébb gazdasagi allatfajban, igy
a hazitylk esetében is elkezdddtek hasonld kutatasok.

SUMMARY

From the results of metagenomic research studies, we are just beginning to
understand the positive and negative effects of the microbiome on the host.
Metagenomics is the study of genetic materials from environmental or host-
associated microbiota to identify the microbial diversity and its functions. These
new sequencing techniques aim at analysing not only the human microbiome,
but also that of the most commercial animal species, including poultry. High-
throughput sequencing technologies have facilitated studies of the microbiome
complex by allowing more comprehensive identification of microbes than tradi-
tional culture methods. Poultry digestive tract has significant bacterial activity,
which can be seen as a unique complex microbial ecosystem. Microbial com-
munity in gastrointestinal tract (GIT) plays an important role in overall health
and function of host, be it in human or animals. Newly developed sequencing
platforms such as next-generation sequencing (NGS) have allowed the impor-
tant researches into the diversity and functions of gut microbiota of various
livestock animals.

Beginning in the chicken crop, starch breakdown, and lactate fermentation are
mediated by various Lactobacillus spp. at cell densities up to 10°/g. Lactobacilli
also dominate the proventriculus, and the gizzard.

In the gizzard, where the majority of mechanical and chemical breakdown of feed
is performed, the low pH of gastric juices containing hydrochloric acid and pep-
sin decrease the total number of cells below 108 /g. The small intestine harbours
large (108-10° /g) bacterial populations dominated by Lactobacillus, Enterococcus,
and various Clostridiaceae. The most abundant groups in the chicken caeca were
found to be Clostridiaceae, Bacteroidaceae, Lactobacillus and Proteobacteria.

In our article, the latest research results on the gastrointestinal microbiome of
the domestic chicken are reviewed.
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Mikrobiétanak (microbiota) nevezzlik a gazdaszervezetben él8 mikroorganiz- Mikrobidtanak nevezziik
musok Osszességét. Ezek lehetnek a gazdaszervezettel él6 kommenzalista, a gazdaszervezetben
szimbionta és patogén mikroorganizmusok is (24, 44). Ezek a mikrobak kdzds él6 kommenzalista,
okoszisztémat alkotnak a gazdaszervezettel, befolyasolva annak életm{kodé- szimbionta és patogén
sét. Az ide tartozd baktériumok, gombak és archaedk részt vesznek a szervezet mikroorganizmusok
védelmében, nélkllozhetetlen anyagokat allitanak eld és megakadalyozzak az 6sszességét

idegen és patogén mikroorganizmusok tartés megtelepedését. A human mikro-
bidtakutatasok soran gyakran méasodik genomként (,Second Genome™) utalnak
a mikrobiom genetikai allomanyara.

Az (j kutatasi eredmények révén egyre tobb adat all rendelkezésiinkre a mikrobi-

A legnagyobb Ota Osszetételérdl, stabilitasardl, fejlédésérdl. A kutatasok soran a bélflora, szaj-
mikrobidlis sejtslirliség flora, bdrfldra, hivelyflora stb. mintainak elemzésére kerlilhet sor. Fontos azonban
a gyomor-bél csatorna- megjegyezni, hogy mara mar ez az inkabb novényekre utald, ,régi” kifejezés a

ban figyelheté meg tudomanyos szakirodalomban nem hasznélatos. Legtobbet vizsgalt a gyomor-bél

csatorna, amelyre az egyik legnagyobb mikrobialis sejts(irliség jellemzd.

A blSr és a tapcsatorna hasznos baktériumai olyan rovid szénldncl szerves
savakat, ecetsavat, propionsavat, vajsavat, tejsavat termelnek, amelyek hataso-
san gatoljak egyes kérokozdk szaporodasat és fontos energiaforrast jelentenek
a bélhdmsejtek szamara (12). A mikrobidta lebontéenzimgének szazaival rendel-
kezik, olyanokkal, amelyek a gazdaszervezetben nem fordulnak eld. Ezek segit-
ségével rengeteg bonyolult szerves vegyllet hasznosithatéva valik a gazdaszer-
vezet szamara, emellett ndévényi és rovar eredetl toxinokat is képesek lebontani
(12).

A hozamfokozé antibiotikumok betiltdsa, majd napjainkban az antibiotikum-re-
zisztencia novekvsé veszélyei miatt, a bélmikrobidta egyensllyanak fenntartasa
egyre nagyobb jelentdséggel bir.

A mikrobiéta alkotdinak A kdzelmultig ez a bonyolult kapcsolatrendszer nehezen vizsgalhaténak és
genetikai allomdnya a alig megismerhetdnek tlint, mivel ezeknek a mikroorganizmusoknak a tébbsége
mikrobiom hagyomanyos maddszerekkel nem, vagy csak nehezen tenyészthetd. Ezt kikl-

szobdlendd metagenomikai (metagenomics) vizsgalatokkal az adott mintaban
|évS 6sszes ismert organizmus jelenlétének egyidejl kimutatasa lehetséges
(részletesen késdbb). Ebben az esetben nem a mikrobidtat alkoté mikroorga-
nizmusokat, hanem azok DNS-ének, RNS-ének vizsgalataval azok genomjainak
6sszességét az Un. mikrobiomot (microbiome) vizsgaljuk. A mikrobiomon belil
megkilénbdztetnek bakteriomot, viromot, mycobiomot stb. (22).

A METAGENOMIKAI VIZSGALATOK FONTOSABB LEPESE]

Az ezredforduldt kovetben, az Ujgeneracids szekvenciameghatarozasi techno-
|6gidk segitségével a mikrobialis kozdsségekbdl kivont DNS-, RNS-mintak vizs-
galata gyors és nagy atereszt8képességil (high-throughput) szekvenalassal
torténik. Ezzel a mddszerrel a mintaban |év8 mikroorganizmusok (virusok, bak-
tériumok, archedk, gombéak), beleértve a nem tenyészthetd mikrobak genomjat
is vizsgalni lehet.

Az Ujgenerdciés szek- Az Gjgeneracids szekvenalas egy Uj kutatasi terlletet hozott 1étre, az Ggyne-
venciameghatdrozasi vezett metagenomikat, amellyel 6sszetett mikrobialis kozbsségek széles kord
médszerek lehetévé tet- vizsgalatara nyilt lehet8sség, anélkll, hogy a kozosség egyes tagjait izolalni,
ték a mikrobiom részle- laboratdériumban tenyészteni kellene. A mddszer informéaciét nydjt a mikrobak
tes vizsgdlatat egylUttmdkodésérdl, a kozosségi szintl anyagcsere-folyamatokrdl is. A meta-

genomikai vizsgalatok soran két modszer terjedt el, az egyik a shotgun-szek-
venalas, a masik az Gn. célzott amplikon-szekvenéalasra alapuld metagenomika.
Shotgun-szekvenaladson alapuld, hazidllatokkal kapcsolatos béltartalom-meta-
genomikai vizsgalatot els6ként Krikd és mtsai (22) mutattak be hazankban.



A bakteriomot legin-
kabb a 16S rRNS célzott
szekvendadlasaval
vizsgaljak
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Az aldbbiakban az utdébbi moddszer fontosabb |épéseit részletezzik, mely
a minta célzott pl. 16S rRNS gén szakaszanak szekvenaldsan alapul (1. dbra).
A DNS-kivonast kovetden a szekvenalas célja a 16S rRNS-t kddolé gén valamely
hipervariabilis régidja (pl. V1-V3, V3-V4, V4). A bakterialis 16S rRNS-gén egy korul-
belll 1500 bazispar hosszlsagl génszakasz, amely kilenc hipervariabilis régiéval
rendelkezik, és amelyeket er8sen konzervalt régidk hatarolnak. A nagy mennyi-
ségl szekvenciaadatot ezutan bioinformatikai adatfeldolgozas soran elemezzik
tovabb. A 16S rRNS génszekvenciak alapjan torténd bakterialis sokféleség és taxo-
némiai 6sszetételelemzéséhez mara mar szamtalan nyilt forraskdédl szoftver és
webes felllet érhetd el (pl. QIIME [4], mothur [36], MG-RAST [28], MEGAN [30] stb.).
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1. ABRA. Célzott 16S metagenom-elemzés fébb lépesei

FIGURE 1. Main steps in targeted 16S metagenome analysis

A szekvenciaadatokat
bioinformatikai méd-
szerekkel elemzik

Az adatok eldfeldolgozasa soran a nyers szekvenciak mindségellendrzése,
szlirése és a PCR-amplifikacié kovetkeztében keletkezett hibas szekvenciak
(kimérak) eltavolitasa, a redundancia kiszlrése torténik. Ezutadn a ,tisztitott”
readeket nyilvdnos adatbazisokra illesztik (pl. GreenGenes, Ribosomal Data-
base Project, SILVA) az osztalyozas soran pedig (n. operativ taxonémiai egy-
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ségekként (OTU: Operational Taxonomic Unit) csoportositjak, dsszegzik azokat
(7). A taxondémiai informaciok mellett az OTU-szamok elemzésével a bakterialis
életk6zdsség sokféleségét (diverzitasat) is jellemezhetjik. Az alfa-diverzitas az
adott életkozdsségen bellli sokszinlséget jeldli (pl. egy homogén életkdzossé-
gen bellli fajok szdmaval és egyenletességével kifejezve), amelyhez kilonbozd
diverzitasi indexeket (pl. Simpson- vagy a Shannon-index) szadmolhatunk ki (9).
A béta-diverzitds az életkdzosség gazdagsagat veti dssze kilonbozd éléhelyek
k6zott, ahol a kUlonbozd kozosségek vagy mintatipusok kozotti eltérések elem-
zése f8koordinata elemzéssel (Principal Coordinate Analysis, PCoA) torténik.

Statisztikai moddszerekkel tovabb vizsgalhatjuk a relativ gyakorisagi értékki-
lonbségeket az eltérd taxondmiai szinteken (torzs, osztaly, rend, csalad, nem-
zetség). Sajat kutatasi eredményeink alapjan (13), a 2. dbrdn brojlercsirke éhbél-
(jejunum) és vakbél- (caecum) tartalom mintaibél azonositott baktériumtorzsek
részaranyat lathatjuk QIIME-program (4) segitségével tortént taxonémiai besoro-
last kovetben. Lathatd, hogy a kilonboz6 bélszakaszokbdl vett béltartalommin-
tak bakteridlis dsszetétele jelentdsen eltér egymastdl. A vékonybéltartalomban
a Firmicutes- (79,9%), Proteobacteria- (8,3%), Cyanobacteria- (4,3%), Actinobac-
teria- (3,8%) torzsek nagyobb ardnyban vannak jelen, a Bacteriodetes-torzs gya-
korisdga csupan 1,2%. A vakbélben ehhez képest a Bacteriodetes- (52,4%), Firmi-
cutes- (45,0%) és a Proteobacteria- (1,5%) tdrzsek dominalnak.

A B
Legend Taxonomy % %
I unclassified;Other 0.0% |[0.0% |
I k_ Archaea;p Euryarchaeota 0.0%| 0.0%
[ k__Bacteria;Other 0.1%|[ 0.7%
I «_Bacteria;p _Acidobacteria 0.0% 0.0%
I «_ Bacteria;p_ Actinobacteria

k__Bacteria;p Armatimonadetes 0.0% 0.0%

Kk__Bacteria;p__Bacteroidetes 1.2% 52.4%
K__Bacteria;p__Cyanobacteria 4.3% | 0.0%
[ k_ Bacteria;p__Deferribacteres [ 0.0% |[ 0.0%
I «_ Bacteria;p _Firmicutes [79.9%][45.0%)
I k_ Bacteria;p__Fusobacteria 0.0% |0.0%
[ k_Bacteria;p_GN02 0.0% 0.0%
k__Bacteria;p Gemmatimonadetes | 0.0% | 0.0%
[ k_Bacteria;p NKB19 0.0% 0.0% |
Kk__Bacteria;p__OD1 0.0% 0.0%

K__Bacteria;p _Planctomycetes [0.0% ||

[ k__Bacteria;p__ Proteobacteria [8:3%|[15% |

k__Bacteria;p _Spirochaetes 0.0% 0.0%
k__Bacteria;p _TM6 0.0%  0.0%
B _ssceriip w7 (22 ][oo%]

[ k_Bacteria;p _Tenericutes [0.0%|[0.2% |

[ k_Bacteria;pVerrucomicrobia  0.0% 0.0% |

N k_Bacteria;p  WWE1 [0.0%][0.0%
I «_ Bacteria;p _[Thermi] 0.0% |

caecum chymus

1. ABRA. Brojlercsirke éhbél- (jejunum) és vakbél- (caecum) tartalmdnak mintdibél azonositott baktériumtérzsek részardanya

QIIME program segitségével

A: éhbél-; B: vakbél béltartalom mintak

FIGURE 1. Percentage of bacterial phyla identified from broiler chicken jejunum and caecum chymus samples by QIIME

A: jejunum; B: caecum chymus samples
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Az elmult évtizedekben elért genetikai elérehaladas, a modern takarméanyozasi
és a tartastechnoldgiai rendszerek fejlédése, a hazitylk kilonbozé hasznositasi
tipusaiban (tojas, his), mind a termelési eredményekben, mind pedig a takar-
manyértékesitésben hatalmas javulast eredményezett, ami a hazitylk bélfizio-
l6giajat és a mikrobiéta dsszetételét is megvaltoztatta (17, 27).

A tojas-, és hlstipusl egyedek bélszovetei kdz6tt morfoldgiai kilonbségeket
figyeltek meg (pl. bélbolyhok magassaga, szélessége és a kriptak mélysége),
amelyek befolyasoljak a bél felszivodasi fellletét és 6sszefliggésben allnak a
brojlercsirkék nagyobb testtomegével (46).

Az utdbbi években szamos kdzlemény jelent meg a hazitylk termelését és
egészségi allapotat befolyasold bakteridta dsszetételérdl és dsszefliggéseirdl (2,
21, 42, 54). A gazdaszervezethez kapcsolodé tényez8k, mint pl. az életkor, az ivar
és a fajta, nagy hatassal vannak a bélmikrobidtara. A hazitylk eltéré hasznositasi
tipusait (brojlercsirkék és a tojotylkok) dsszehasonlitd kutatas kevés (16, 21, 50).
Ezekben a szerz6k megallapitottak, hogy a bélbakteridta diverzitasa az élet elsé
heteiben ndévekszik a legintenzivebben és eltérd kolonizacidos mintak figyelhetdk
meg a tojas-, és hlstipusl egyedek kozott. A kornyezeti tényezdk, mint pl. a
takarmanyozas, a tartasi kérilmények, az alom és az éghajlat is befolyasoljak
bélmikrobidta dsszetételét (26, 41, 42, 45).

A gyomor-bélrendszeri mikrobidta is jelentés hatassal van a gazdaszervezetre,
pl. a hazitydk emésztérendszerének fejlédésére, az élettani, biokémiai, immu-
noldgiai folyamatokra, a génexpresszidos mitazatra, ill. a nem-specifikus védeke-
z8rendszeri folyamatokra (14, 20, 32, 39, 55).

A bélmikrobidta-vizsgalatokat leiré kutatasok elemzését, dsszehasonlithat6-
sagat nagyban megnehezitik a sok esetben ismeretlen vagy rejtett, s gazda-
szervezetet érinté (pl. kor, fajta, ivar) és a kdrnyezeti tényez8k (pl. takarmanyo-
zas, tartas, alom, stressz faktorok) kozotti kilénbségek (3, 24). Az eredmények
0sszehasonlithatdosaga miatt ezért rendkivil fontos a gazdaszervezethez és
kornyezeti tényezdkhoz kapcsolédd mikrobidta-osszetételt befolyasold valtozok
széles korének részletes leirasa.

Az emésztdcsd bakterialis kolonizacidja alapvetéen mar a kelés utan kezdddik,
amit a keltetési kdrnyezet jelentésen befolyasol (43). A teljes bélmikrobidta kiala-
kuldsa tobb hetet is igénybe vehet (35). A Tdbldzatban a hazitylk emésztStrak-
tusanak egyes szakaszaiban elSforduld baktériumcsoportok megoszlasa lathato.

A begyben dontéen a Lactobacillus-fajok vannak jelen. Az itteni baktériumok sejt-
slirlisége elérheti a 10%/g-ot (34, 43, 47). A begyben, kisebb szamban, jelen vannak
még Clostridium-, Bifidobacterium-, Enterobacterium- és Enterococcus-fajok is (37).

A mirigyes és a zUzdégyomorban is a lactobacillusok jelentik az uralkodd bak-
tériumfajt. Az itt termelddott sésav és pepszin tartalmd gyomornedvek hata-
sara kialakult savas pH a sejtek teljes szamat 108 /g alatti értékre korlatozza
(54). Ebben a szakaszban ugyancsak megfigyelhet8k a Clostridium- és Enterococ-
cus-fajok, valamint egyes coliform baktériumok is (34).

A vékonybél-bakteridta rendkivll valtozatos képet mutat és a jelenlevd bak-
tériumok sejtslrlisége 108-10%/g kozott valtozhat. A csipdbelében, hasonléan
az epésbélhez a Lactobacillus-fajok dominalnak. Itt a baktériumok tébb mint
68%-a tartozhat a tejsavtermel8k kozé (26). Az emésztStraktus e szakaszaiban
Streptococcus-, Enterococcus-, és kiilldnboz8 Clostridium-fajok is jelen vannak (21,
33, 34, 43, 47, 57).
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TABLAZAT. A hdzitylk emésztStraktusdnak egyes szakaszaiban eléfordulé baktérium csoportok
TABLE. Summary of the most abundant bacterial residents of different chicken GIT sections

Emésztékésziilék | Sejtslirliség Dominans és eléfordulé baktérium nemzetségek Forrasok

szakasza (CFU/g) (f. family — csalad, o. order - rend)

Lactobacillus (dominans),
Clostridiaceae (f.),
Begy 108-10° Bifidobacterium, (15, 34, 37, 43, 47)
Enterobacteriaceae (f.),
Enterococcus

Lactobacillus (dominans)
107-108 Clostridiaceae (f.) (15, 34, 54)
Enterococcus,

Mirigyes gyomor
ZGzbégyomor

Lactobacillus (dominans),
Streptococcus,
Bacteroidaceae (f.), (23, 26, 33, 34,
Enterococcus, 40, 43, 47, 51, 52)
Enterobacteriaceae (f.),
Clostridiaceae (f.)

Vékonybél 108-10°

Bacterioidetes,
Ruminococcaceae (f.),
Clostridiales (0.),
Vakbél 10"°-10" Bifidobacterium, (1, 26, 38, 40, 52)
Lactobacillus,

Escherichia,

Egyéb ismeretlen és nem tenyészthetd baktériumcsoportok

(A mikroorganizmusok szaméanak meghatarozasa soran a sejtszam helyett gyakran hasznéaljak az él8sejtszam, telepképzd egységek szama

[CFU - Colony Forming Units] kifejezéseket a mikrobiol6giaban.)

Madarakban a vakbélre EmIGsokben az emésztés szempontjabdl a vakbél elhanyagolhatd, madaraknal
jellemzé a legnagyobb azonban lényeges szerepet tolt be, igy a hazitylk vakbelének mikrobiélis profiljat
bakteridlis sejtslrliség széles kérben vizsgaljak. Madarakban a vakbélre jellemzd a legnagyobb bakte-

és vdltozatossag ridlis sejtslrliség, ami elérheti a 10"/g-ot. Ebben a bélszakaszban a hosszabb

tartézkodasi idd révén intenziv mikrobialis tevékenység zajlik.

A vakbél baktériumai képesek az oldhatd rostfrakcidkat (glikanok, xilanok) és az
egyéb rovidebb lancl szénhidratokat, pl. a fruktdéz-oligoszacharidokat vagy man-
nan-oligoszacharidokat lebontani és energiaforrasként hasznositani (5, 38, 51).

Az itt el6forduld baktériumcsaladok tagjai k6zott a Clostridia, Bacteroida, Lac-
tobacillus, Proteobacteria, és a vajsavtermeld cluster klildnbozd fajait azonosi-
tottak, valamint szamos ez idaig ismeretlen Firmicutes t6rzshoz tartozé Clostri-
dium-, Ruminococcus-, Eubacterium-, Faecalibacterium- és Lactobacillus-fajt is
talaltak (1, 26, 38, 40, 52).

A TAKARMANYERTEKESITES JAVITASAT CELZO BEL
BAKTERIOTA-VIZSGALATOK

A takarmanyértékesitd képesség fontos értékmérd tulajdonsag, ami dontden
befolyasolja a termelés gazdasdgossagat, és amelyet feltételezheten nemcsak
az allat genetikai képessége, a takarmanyozas és az allategészséglgyi helyzet,
hanem a bélmikrobidta is befolyasol. A bélmikrobidta 6sszetételére kdzismer-
ten hatassal vannak a takarmany taplalé- és antinutritiv anyagai, a tap fizikai
szerkezete, tovabba a gydgyszerek (antibiotikumok és kokcidiosztatikumok) és
a kilonféle takarmanykiegészitk (exogén enzimek, probiotikumok, prebiotiku-
mok, ndvényi hatdéanyagok, illdolajok stb.) (18, 34).



A jo és rossz fajlagos

takarmdnyértékesitési
brojlercsirkék bélbakte
riom-6sszetétele eltér
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SINGH és mtsai, a jo és rossz fajlagos takarmanyértékesitésl brojlercsirkék trilék-
mintdinak bakteriom-osszetétele kozotti kilonbséget vizsgaltak (41). Eredményeik
szerint a rosszabb takarmanyértékesitésl brojlercsirkékben az Acinetobacter-, az
Anaerosporobacter- és az Arcobacter-nemzetségek, mig a takarmany taplaldéanya-
gait jobban hasznositd allatokban az Escherichia- / Shigella-, a Faecalibacterium- és
a Helicobacter-nemzetségek dominaltak. A Lactobacillus- és a Bacteroides-nem-
zetségek gyakorisdaga mindkét csoportban hasonlé volt. MIGNON-GRASTEAU és mtsai
kvantitativ polimeréz lancreakcidé (QPCR) mddszerét alkalmaztdk a vakbéltartalom-
ban jelenlévd egyes baktériumok azonositasara. Vizsgalataikban a jobb takarmany-
értékesitésl brojlercsirkék esetében a Clostridium leptum, a Clostridium coccoides
és a Lactobacillus salivarius fajok nagyobb aranyat figyelték meg (29). Yan és mtsai,
2017-ben jobb és rosszabb takarmanyértékesitéssel rendelkezd tylUkok vakbél-tartal-
manak baktérium 6sszetételét vizsgalva megallapitottak, hogy a jobb takarmanyér-
tékesitésl csoportban szignifikansan nagyobb aranyban volt jelen a Lactobacillus- és
az Akkermansia-nemzetség (53). Bar sok ellentmondésos irodalmi adattal talalkoz-
hatunk e témaban, ezek az eredmények rdmutattak a vakbéimikrobidta kiemelkedd
szerepére a hazitylk takarmanyértékesitésében, és sok esetben a Lactobacillus-fa-
jok felhasznalasat ajanljak a gazdaszervezet takarmanyértékesitésének javitasara.
Ugyanakkor a Lactobacillus-fajok kozott is |ényeges kulonbségek vannak ebbdl a
szempontbdl. CRIzoL-MARTINEZ és mtsai kutatasi eredményeikben leirtak, hogy egyes
Lactobacillus-fajok kedvez&en (Lactobacillus salivarius, Lactobacillus agilis, Lactoba-
cillus saerimneri) mas fajok (Lactobacillus crispatus, Lactobacillus reuteri, Lactobacillus
vaginalis) kedvez&tlen hatassal voltak a brojlercsirkék termelési eredményeire (10).

COATES és mtsai mar 1963-as kisérleteik soran megfigyelték, hogy a csiramentes
kornyezetben nevelt brojlercsirkék gyorsabb Utemben fejlédtek, mint a hagyo-
manyos kdrnyezetben neveltek, ahol az egyedek mikrobialis kihivasoknak vol-
tak kitéve (6). Ugyanakkor a csiramentes kdornyezetben nevelt allatok szamos
élettani rendellenességét is megfigyelték, mint a csokkent bélmotilitas, alacso-
nyabb testhdmérséklet és gyengén fejlett immunrendszer (32). Ezek az élet-
tani jellemzd8k azonban javithatdk voltak miutan a csirkéket normal korilmények
kozott nevelt csirkék bélizolatumaval kezelték (32).

VARMUZOVA és mtsai egy Osszetett kisérletben vizsgaltak, hogy vajon kisérletileg
modosithaté-e a naposcsibék (ISA Brown - tojéhibrid) bélbakteridta-osszetétele
oralisan beadott, 1-, 3-, 16-, 28-, és 42-hetes donor csirkéktdl szarmazoé vakbél-tarta-
lommal (48). A kisérletbe vont naposcsibék vakbél-tartalmanak vizsgalatara a beol-
tast kovetd 8. és 12. életnapon kerlilt sor. A kisérlet soran a szerz8k azt tapasztaltak,
hogy a naposcsibék barmilyen dsszetétell vakbéltartalom-izolatummal kolonizal-
hatdk és a recipiens naposcsibékben meghatarozd szerepe van a donor csirkéktdl
szarmazo6 baktériumoknak, amelyek az elemzés soran kilon csoportokat képeztek.

az allatok és az ember egészsége szempontjabdl egyarant fontosak. A koro-
kozd baktériumok, mint pl. a Campylobacter- és a Salmonella-fajok az emberi
ételfertézések legfontosabb eldidézdbi. Ezek a kérokozdok és masok, mint pl. az
Escherichia coli és a Clostridium perfringens alapvet8en kis szamban el&fordul-
nak a bél mikrobai k6zott. VARMUZOVA és mtsai mind tenyésztéses, mind pedig
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BAKTERIOTA-OSSZETETELEROL

génexpresszids vizsgalatokkal megerdsitették, hogy a naposcsibék beoltasa 3
hetes vagy id8sebb csirkékbdl szarmazé vakbéltartalom-izolatummal védelmet
biztosithat szamukra a Salmonella enteritidis fertzés ellen (48). A fiatal, csupan
1 hetes donor csirkétdl szarmazé izolatummal tortént beoltds még nem védte
meg a naposcsibéket a fertzéssel szemben. FelmerUlhet a kérdés vajon lehet-e
megeldzés céljara is alkalmazni a donor csirkétdl szarmazé vakbéltartalom-izo-
latumot pl. a S. enteritidis esetében. Az el8bb emlitett kutatdécsoport ezt a kér-
dést két kisérletben vizsgalta meg. EIs§ kisérletikben a naposcsibéket a kelés
napjan oltottdk be 35 hetes tylUkokbdl szarmazd vakbéltartalommal, majd 24
oraval késdbb S. enteritidis-szel fertéztek. A masik kisérletik soran napos korban
tortént a Salmonella-fertézés és 24 6ra mulva a vakbéltartalommal torténd keze-
|és. Eredményeik szerint a 35 hetes tylUkbdl szarmazd vakbéltartalom-izoldatum
a beadas utan 24 6raval mar megvédte a csirkéket a fertézéssel szemben (48).
Az egyidejli vagy a fertbzést kovetd kezelés azonban nem volt hatadsos. Eredmé-
nyeik szerint az idésebb, 35 hetes tylUkoktdl szarmazd vakbéltartalom-izolatum
hasznalhatd az S. enteritidis fert6zés megelSzésére, de a donor allatokbdl szar-
mazb bélmikrobidta valtozd dsszetétele és napos kori beaddsa miatt nem jelent
garantalhatd hatékonysagot.

Sajat kutatasi eredményeink szerint blza alapl xilanadz enzimmel kiegészitett
tapok etetésekor szignifikdnsan (p < 0,001) lecsokkenthetd a vakbél pH-ja és kés-
leltetheté a Campylobacter jejuni bélbeli kolonizacidja a kukorica alapl kontroll
taphoz képest (31). Az eredmény azzal magyarazhatd, hogy a blzaban taldlhato
oldhatd arabinoxilant a xilanaz enzim rovidebb xilan-oligoszacharidokra hasitja,
amelyek fontos szubsztratot jelentenek a vakbélben a vajsavtermeld baktériu-
moknak.

AZ ANTIBIOTIKUMOK HATASA A BELBAKTERIOTA
OSSZETETELERE

Az emésztbkészUlékben felszaporodd kdérokozd baktériumok ellen az antibio-
tikumok hatékony eszkdzt jelentenek. Az alkalmazott antibiotikum baktériu-
mokra gyakorolt hatasa flgg az alkalmazott adagtél, a kezelés hosszatdl és az
allat életkoratdl (56). Az egyes baktérium-kozosségek eltéré maédon reagalnak a
kezelésekre. Egyes kutatasok szerint, csokkentik a Lactobacillus-fajok szamat és
el@segitik a clostridiumok szaporodasat, mikézben csodkkentik az altalanos valto-
zatossagot (25), a bélmikrobiéta homogénebbé valik (8). A mikrobialis kozdsség
egyensulya altaldban gyorsan visszaall az antibiotikum-kezelés utan, egyes taxo-
nok azonban még 6 hénap alatt sem regeneralédnak (11). VIDENSkA és mtsai tyUkok
(Lohmann Brown) balsarmintaiban vizsgaltak a tetraciklin- és a sztreptomicin-
kezelés hatasait (49). Mindkét antibiotikum terdpias alkalmazéasa utan 2 nappal
azt tapasztaltak, hogy csokkent az Urilékmikrobidta komplexitasa. Az Urllékben
[évé OTU-k szdma (rend taxondmiai szinten) a kezelés el8tt 4 592 volt, ami 709-
re csokkent a sztreptomicin és 263-re a tetraciklin kezelést kdvetden 2 nappal.
Az antibiotikum-kezelés 12 napig torténd megszakitasa lehetdvé tette a bakte-
riom gyors regeneralédasat és a diverzitast jellemzd egy masik mutatészam, a
Chaol index értéke a sztreptomicin- és a tetraciklin-kezelés abbahagyasa utan
1675-re és 1860-ra emelkedett. Az ismételt antibiotikum-adagolas azonban ismét
csOkkentette a mikrobidta 6sszetettségét. Az alacsonyabb taxondmiai szinteken
végzett elemzések azt mutattak, hogy a két antibiotikum-kezelés csokkentette
a Bifidobacteriales-, Bacteroidales-, Clostridiales-, Desulfovibrionales-, Burkholde-
riales-rendek dominanciajat. Masrészt az Enterobacteriales-, azon belll féleg az
Escherichia-nemzetség és a Lactobacillales-rendekhez, azon belll féleg az Lac-
tobacillus-, Enterococcus-, Paralactobacillus- és a Streptococcus-nemzetségekhez
tartozé baktériumok szama ndtt mindkét antibiotikum alkalmazasa esetén.
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A rohamléptekkel fejlddd mikrobiom-kutatasoknak készénhet8en egyre tobb
adat all rendelkezéslinkre a gazdaszervezetre haté mikrobialis kozosségek 0ssze-
tételérdl és nélkluldzhetetlen szerepérdl. Ennek a rendkivil dsszetett szimbioti-
kus rendszernek a részletesebb megismerése azonban még nagyon sok tovabbi
kutatast igényel.
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