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OSSZEFOGLALAS

A szerzGk irodalmi adatok alapjan ismertetik az elmalt évtizedben, leginkabb az
Ujgeneracios szekvenalasi eljarasok elterjedése miatt bekdvetkezett hatalmas fej-
I6dést a tojasbakteridta, valamint a brojlercsirkék bélcsatornajaban é16 bakteridta
megismerésében. A bakterialis kozosségek pontosabb taxondmiai leirasa mellett
lehetévé valt az is, hogy nyomon kovethessik valtozasaikat és megismerjik a
valtozasokat meghatarozdé tényezbket. A brojlercsirkék esetében a tojasra vagy
tojasba kerUl8 baktériumok terjedési Gtjainak kisérleti vizsgalata soran, az ismert
horizontalis Gtvonalak mellett a vertikalis, tojotylkbol a csibére terjedést is sikerilt
jobban jellemezni. Az Gjabb tudomanyos ismeretek lehetdvé teszik a tojasokon
vagy a naposcsibéken alkalmazott probiotikumok hatékonyabb hasznalatat is.

SUMMARY

In the last decade, due to the new generation sequencing (NGS) techniques,
there has been a huge improvement in the investigation of the external and
internal bacteriota of eggs. At the same time, serious progress was made in the
understanding of the composition of the bacterial community living in the in-
testinal tract of the chicken and its role in the life of the host animal. At higher
taxonomic levels (phylum, class), the typical bacterial communities of the egg
and the different parts of the intestinal tract is already well known. Firmicutes,
Bacteroidetes, Proteobacteria and Actinobacteria are the most dominant phyla in
both the egg and in the gut. At lower taxonomic levels (genus, species), the ob-
served differences between the bacterial communities can be better explained.
We have more detailed knowledge about the bacterial interactions between laying
hens and chicks, as well as the spreading routes of prokaryotic microorganisms.
During the experimental investigations of the spread and transmission routes
of prokaryotic microorganisms, in addition to the known horizontal routes (from
the environment, feed, drinking water), the vertical transmission (from laying hen
to egg) was also better characterized. The bacteria of the reproductive organs
of the hen gave new results about the potential vertical transmission routes of
bacteriota. The more thorough scientific knowledge about the different bacterial
communities and their interactions makes it possible to use probiotics in the
broiler husbandry more effectively.
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Az Gjgeneracios szekvenalasi eljarasok (next generation sequencing, NGS) beveze- Az Ujgenerdcids

tése és széles korl alkalmazasa miatt napjainkban szamos olyan kutatasi terilet szekvendldsi eljarasok
indult fejlédésnek, amelynek fontossaga koradbban is ismert volt, de hianyoztak a lehetévé tették a
megfeleld vizsgalati mddszerek. llyen terllet az allati bélcsatorna, valamint az allati mikrobidta széles
eredet( termékek mikrobidtajanak kutatasa. A mikrobiéta magaban foglalja a pro- kéri vizsgdlatat

karidta mikroorganizmusok, mikrogombak, algak és egysejtl allatok kdzdsségeit.

Kézleménylnkben a prokaridta mikroorganizmusok kézosségére a helyes bakteriota
kifejezést hasznaljuk. A brojlerek bélcsatornaja (elsésorban vékonybél és vakbél)
k6zzé az elmdilt években, amelyrdl Ggy gondoljuk érdemes beszamolni ebben a
folybiratban. Bemutatjuk a tojashéj és a tojas belsejének bakterialis kdz6sségeit,
valamint ezeknek a kdzésségeknek a kapcsolatat a tojasban fejl6dé embrid és
kikelt csibe bélcsatorna bakterialis kdozosségeivel. A csirke és tojas bakterialis
kbzbsségeit és a baktériumok terjedési Gtjait az Abra foglalja dssze. Az NGS al-
kalmazasa 6nmagaban is sok informacidot nydjt a prokaridta mikrobakdzésségek

ABRA. A csirke és tojds bakteridlis kéz6sségeinek 6sszetétele torzs szinten és a baktériumok terjedési Gtjai (nyilakkal jelélve)
A torzsek csokkend relativ gyakorisag szerint vannak egymas ala rendezve, a vastagitott betlivel szedettek dominansak

FIGURE. The composition of the prokaryotic microbial communities of chicken and egg at phylum level and the
spreading routes of bacteria (indicated by arrows)
The phyla are arranged according to decreasing relative abundance, the ones in bold are dominant
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taxondmiai 6sszetételérdl és azok valtozasardl, de mindig célszerl mas vizsga-
latokat is végezni, hogy értelmezzik az eredményeket, megismerjlk a valtozast
okozb tényezlket és a bakterialis kozosségek gazdaallatra gyakorolt hatasait.

A tojasok és a tojashéj mikrobialis vizsgalatanak els6ként humanegészségugyi
okai voltak. Tobb kérokozd, elsésorban a Salmonella fajok, a tojasbdl készult ételek
elfogyasztasa utan sdlyos ételfert6zéseket okozhat, ezért alapvetd fontossagu az
egészségligyi szempontbdl biztonsagos tojasok termelése. A tojashéj baktériumai
belsd és kllsd forrasbdl egyarant szarmazhatnak. Belsé forrasnak tekintheté maga
a tojotyUk (reproduktiv szervek, utébél, kloaka), mig a kornyezet (takarmany, alom,
viz, levegd) kiils8 forrasa a szennyezd baktériumoknak.

A tojashéj-bakteridta vizsgalatardl szamos eredményt tettek k6zzé a 2000-es
évekig, elsGsorban tenyésztéses vizsgalatok alapjan. Ezek szerint a tojashéj jellemzd
bakterialis k6zosségét fGleg Gram-pozitiv baktériumok alkotjak. A leggyakrabban
leirt nemzetségek az Achromobacter, Aerobacter, Alcaligenes, Arthrobacter, Bacillus,
Cytophaga, Escherichia, Flavobacterium, Micrococcus, Pseudomonas és Staphylo-
coccus voltak [1]. A baktériumok mennyiségét aerob tenyésztéssel 10° - 10¢ /cm?
kozotti értékekre mérték a tojashéjon [2, 3].

A 2000-es évektdl a DNS-szekvenaldsi mdodszerek fejlddésével lehetdség nyilt
a tojashéj-bakteridta alaposabb megismerésére. Tobbféle eljaras kifejlesztése
és alkalmazéasa utana nagy attorést a 16S rRNS-t kédold 16S rDNS szekvenalasan
alapuld NGS-eljarasok jelentették. A 16S rDNS szekvenciak, pontosabban azok
200-400 nukleotid hosszUsagl részének bioinformatikai feldolgozasa utan a
prokariota mikroorganizmusok kiildnb6zd rendszertani szinteken azonosithatdk
és a kozottlk levs kapcsolatok statisztikai modszerekkel vizsgalhatok. A DNS-ala-
pU modszerek segitségével a nem tenyészthetd baktériumok is azonosithatdk
lettek, és egy adott baktérium jelenlétének kimutatasi hatara is csokkent [4].
Az NGS a tobbi mddszerhez képest a szolgaltatott informacidémennyiség és ar
aranyhoz viszonyitva jelentésen nem dragabb, és alkalmas nagyszamu minta
feldolgozasara is. Szamos elénye mellett az NGS hatranyokkal is rendelkezik.
Idealis esetben adott mintabdl az 6sszes DNS-t izolalni lehet, és az izolalt DNS
teljes egésze felhasznalhatd az eljaras soran. A gyakorlatban azonban ez nincs
igy. A minta kezelése, homogenizalasa, a DNS kivonasa és tisztitasa, a szekven-
ciaadatok feldolgozasi mddja mind erdsen befolyasolja, hogy a folyamat végén
mennyire hilen kapjuk meg a vizsgalt bakteridta eredeti Osszetételét [5, 6]. A
kis csiraszamu mintak vizsgalata szintén szamos mddszertani problémat vet fel
[7]. Ennek nagy jelent8sége lehet pl. a tojas belsejének bakterialis vizsgalatakor.

A tojashéj-bakteriotardl tobben is kdzoltek részletes, NGS alkalmazéasaval
kapott adatokat [8-10]. Eredményeik alapjan a Firmicutes a dominans torzs, az
Actinobacteria, Bacteriodetes és Proteobacteria torzsek tagjai valtozd aranyban
taldlhatdk a tojashéjon. Az 1%-nal nagyobb relativ gyakorisagl csalddokat vizs-
gélva a Ruminococcaceae (16,6%), Dermabacteraceae (7,8%), Lachnospiraceae
(7,7%), Staphylococcaceae (7,4%), Corynebacteriaceae (7,2%), Lactobacillaceae
(6,2%), Bacteroidaceae (2,6%), Moraxellaceae (2,1%), Micrococcaceae (2,0%),
Erysipelotrichaceae (1,9%), Coriobacteriaceae (1,8%)), Clostridiaceae (1,4%), Flavo-
bacteriaceae (1,2%), Bacillacea (1,1%) és Peptostreptococcaceae (1,1%) taxonok a
leggyakoribbak [9]. Magasabb taxonémiai szinteken (tdorzs és csalad) viszonylag
kevés az eltérés a klilonb6zb szerzGk adatai kozott, nemzetség szinten mar joval
tobb [8, 9]. Ez a megallapitds nemcsak a tojashéj bakterialis kozosségére érvé-
nyes, de a csirke bélcsatorna és tojas belss részeinek bakterialis kozosségeire is.

A taxondémiai 0sszetétel mellett fontos kérdés, hogy milyen forrdsbdl szarmaznak
a tojashéj baktériumai. VoLF és mtsai meghataroztak a tojashéjon eléfordulé leg-
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gyakoribb nemzetségeket, és megadtak ezek szarmazasanak forrasat is [10]. Leg-
nagyobb ardnyban a Faecalibacterium prausnitzii és az Oscillibacter ruminantium
(7,20 és 5,98%) fordult el6 mintaikban, mindkét faj a Firmicutes torzsbe tartozik.
Ezek és a Bacteroides nemzetség kiillonbozs fajai (12,0%), valamint a Megamonas
zetes alkotdi. A Clostridium sporogenes (4,79%), az Actinomycetales rendbe tartozd
Corynebacterium, Brachybacterium és Yaniella nemzetségek fajai (6sszesen
1,40%), a Bacillus coagulans (2,13%), valamint a Staphylococcaceae csalad
Jeotgalicoccus, Salinicoccus és Staphylococcus nemzetségeinek fajai (0ssze-
sen 1,09%) alapvet8en a kdrnyezetbdl szarmaznak [10]. A kilonboz8 szerz8k
eltérd adatai mellett egy adott kisérlet killénbozd kezelései kozott is jelentls
eltérés lehet [8].

AZ URULEK- ES A TOJASHEJ-BAKTERIOTA KAPCSOLATA

A tojasrakas soran a klodkan valdé athaladaskor a tojashéj kapcsolatba kerll a
vakbélbdl és a remesevégbélbdl szarmazd prokaridta mikroorganizmusokkal.
A tojashéjbakteridta forrasait vizsgald kisérletekben a bélcsatorna kilonbozé
szakaszaibdl vett mintak helyett gyakran hasznalnak Urllékmintakat. Az Gralék
Osszetétele jOI tUkrozi a klodkan athaladd bakteridta 6sszetételét, masrészt a
mintavétel nem igényli a madar levagasat, egyszerl és idében sokszor ismé-
telhetd [11]. Az Urdlékmintak értékelésekor azonban toébb tényezdbt is figyelembe
kell venni. Az Uritést kovetden, ha nem azonnal torténik a mintagyUjtés, akkor
az aerob korilmények befolyasoljak a minta 6sszetételét, mivel az obligat
anaerob baktériumok elpusztulnak. A csirkeutobél rovid, a vékonybélbdl érkezd
béltartalom nem tarolddik hosszl ideig, és a vizelettel keveredve a kloakan
keresztll gyorsan Urll. Az Urllék az utdbéltartalom és a vizelet valtozd aranyl
keveréke. A vakbéltartalom naponta tobb alkalommal a vastagbélbe Uril. Emi-
att az UrUlék bakteridta Osszetétele annak figgvényében valtozik, hogy abban
mennyi a vakbéltartalom [11]. A sokféleség mellett azonban allandd jellemzdi
is vannak az UrUlék bakteriétanak. Négy kézép-eurdpai orszagban (Csehorszag,
Horvatorszag, Magyarorszag és Szlovénia) végzett vizsgalatai alapjan VIDENSKA és
Firmicutes (76,2%), Proteobacteria (14,0%), Bacteroidetes (6,5%) és Actinobacteria
(3,2%) torzsekbe, ill. azokon beliil a Lactobacillaceae, Peptostreptococcaceae,
Enterobacteriaceae, Clostridiaceae, Streptococcaceae, Ruminococcaceae, Lach-
nospiraceae, Veillonellaceae, Bacteroidaceae, Rickenellaceae és Prevotellaceae
csalddokba tartoznak [12].

Nyilvanvald volta ellenére a tenyészallatok Urllék- és a tojashéj-bakteridta
kapcsolatat kevesen vizsgaltak NGS-maddszerekkel. Tudomasunk szerint csak
TRUDEAU és mtsai (2020) végeztek ilyen vizsgalatokat, akik nagyszamu mintat (940
UrUlék, 16 400 tojashéj) felhasznalva megallapitottadk, hogy bar mind az trilék-,
mind a tojashéj-bakteridta tdbb mint 90%-ban a Firmicutes (76,6% és 54,3%),
Actinobacteria (12,9% és 23,2%), Proteobacteria (4,3% és 8,0%) és Bacteroidetes
(4,3% és 7,9%) torzsek tagjaibdl all, de a két bakterialis kozosség faji 6sszetétele
és struktlraja jelentésen eltér [9]. A 4 dominans térzson kivil 19 egyéb torzset
mutattak ki az GrUlékben és 37-t a tojashéjon. 257 nemzetség tagjait mutattak ki
a tojashéjon, amelyek kozll tébb nemzetség felllreprezentalt volt az Urllékhez
képest. Voltak olyan nemzetségek is, amelyek bar el6fordultak az UrlUlékben, a
tojashéjon nem voltak kimutathaték. Ezt Ggy értelmezték, hogy ugyan a bél-
csatorna baktériumai fontos forrasai a tojashéj-bakteridotanak, de a baktériumok
atvitelekor torténik egyfajta szelekcid [9]. A valtozas f6 oka valdszinlileg az aerob
kornyezet, amit a tUléléshez legalabb toleralni kell a bélcsatornaban él6 és onnan
kijuté anaerob baktériumoknak [13].
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kialakitasaban. Mivel a csibe Uzemi korilmények kozott a keltetében jon vilagra,
eltérden pl. az eml8soktdl, nincs vagy kismérték( a kozvetlen anyai bakteridta
dtadas. Tobb szerz8 szerint elsGsorban a kornyezeti forrasok hatarozzak meg a
kifejl6dd csibe bélflérajat, kevésbé a tojashéj vagy a tydk baktériumai [10, 14].
Masok szerint jelentds a tojobdl szarmazd baktériumok aranya is [15, 16]. VOLF és
mtsai szerint a tojashéj és a takarmany baktériumai nem befolyasoljak a csirke
kllonbozé helyérdl szarmazé tojasokat keltettek azonos korilmények kozott. A kikelt
egyhetes csibék vakbelének bakterialis kozosségei k6zott nem talaltak klilonbséget
a szarmazasi hely szerint, ezért arra kdvetkeztettek, hogy a tojashéj-bakteridta
nincs hatassal a vakbélben megtelepedd bakteridlis kézdsségre. Kisérletlkben
azonban nem vizsgaltak, hogy a harom kildnbo6z6 helyrdl szarmazé tojasoknak
valdban kilonb6zott-e szarmazasi hely szerint a bakterialis k6zésségik. VoLF és
mtsainak vizsgalatai szerint az egyhetes csibe vakbél-bakteridtaja ugyan nem
mutat hasonldsagot a tojashéj- és a takarmanybakteridotaval [10], de ez alapjan
nem indokolt kétségbe vonni ennek a két forrdsnak a jelentéségét.
szerepe van a tojasrakas soran a tojashéjra kerUlt anyai eredetd baktériumoknak
is, mivel a kelés soran a csibe részben elfogyasztja a tojashéjat és az azon levd
baktériumok szelektiven feldlUsulnak, elszaporodnak a csibe bélcsatornajaban [8].
Az is lehetséges, hogy a baktériumok a tojashéjrol a tojas belsejébe penetralnak
[17]. MakI és mtsai kisérletikben egymastdl elkllonitve vizsgaltak a tojashéj és
a kornyezet hatasait [8]. Megallapitottak, hogy a vakbél és vékonybél bakterialis
kozdsségeinek faji 6sszetétele fliggott az alkalmazott baktérium forrastdl (tojashéj
vagy kornyezet). A csirkebél-bakteridtak végsd kozosségi dsszetétele valdszinlleg
a két baktériumforras kozotti komplex kdlcsdnhatasok eredményeképp alakul ki. Az
egyik vagy masik forras hianya szignifikans (p < 0,05, a tovabbiakban is, ha masként
nincs jeldlve) mértékid valtozasokat okoz a bakteridlis kdzosség fejlédésében [8].
A tojotylUk szerepét kutatva KuBasova és mtsai megallapitottak, hogy mely
baktériumcsoportok jutnak at jellemzden a kifejlett madarrdl a csibére, és sza-
porodnak el annak vakbelében [18]. Azt talaltak, hogy a Gram-negativak altalaban
konnyen atjutnak a tojashéjra és elszaporodnak. Ezek jellemz8en a Bacteroidetes
torzs tagjai, de a Deferribacteres és Proteobacteria torzshoz tartozé baktériumok
is. Az anyai eredetl Gram-pozitivak tojashéjra kerllése bonyolultabb. Az Acti-
nobacteria torzs tagjai konnyen atjutnak a csirkébe, de aranyuk soha nem lesz
tdl nagy a vakbélben. Megfigyeléseik szerint a Faecalibacterium, Megamonas és
Phascolarctobacterium nemzetségek kivételével a Gram-pozitiv Firmicutes térzsbe
tartozé baktériumok rosszul jutnak at a tojobdl a csibébe vagy nem szaporodnak
el. Ez igaz a Lactobacillusokra is, ami érdekes kérdéseket vet fel probiotikumként
torténd felhasznaladsukkal kapcsolatban [18].

Feltételezhetd, hogy minél korabban torténik a probiotikumok, prebiotikumok vagy
szinbiotikumok adasa, az annal eredményesebben tudja befolydsolni az alakuld
bélflérat [19]. A tojashéjra juttatott baktériumok alkalmazéasa igéretes lehetdség a
csirkebél-bakteridta korai befolydsolasara, de eredményességérdl megoszlanak a
szakirodalomban olvashatd vélemények. VoLF és mtsai a keltetés 1. és 20. napjan
a tojashéjra juttatott hét kilonbozd spdraképzd anaerob baktérium elszaporo-
daséat vizsgaltak a kikelt, egyhetes csibék vakbelében [10]. Kisérletlkben az NGS
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mellett PCR-t is alkalmaztak a tojashéjra juttatott baktériumok vakbélbdl torténd
specifikus kimutatasara, de az egy esetben sem sikerllt. Egy masik kisérletikben
Megamonas hypermegale és Bacteroides caecicola fajokat permeteztek a tojasokra,
amikor a kelési arany 10% koruli volt, és kés8bb, amikor ez az arany 90% volt, a
kikelt csibékre is kijuttattak. Az egyhetes csibék vakbelében csak akkor sikerilt
a probiotikumként alkalmazott baktériumokat kimutatni, amikor azokat a kikelt
csibékre permetezték [10]. Ezek alapjan arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy nem
érdemes a kelés elStt a tojashéjra é16floras készitményt juttatni. Ez a vélemény
latszdlag ellentmond a probiotikumokat a korai idépontokban alkalmazo sikeres
kisérleteknek [20, 21], de ezek esetében nem tortént meg a bejuttatott baktéri-
umfajok elszaporodasanak kimutatasa. Azokban a kisérletekben, annak ellenére,
hogy nem tudtak kimutatni az alkalmazott probiotikus fajokat, a bélbakteridta
vagy a csirke novekedési paramétereinek megvaltozasa alapjan mindsitették
hatasosnak a probiotikum alkalmazasat.

DONALDSON és mtsai egynapos tojasokra juttattak higitott vakbéltartalmat, hogy
vizsgaljak annak a kikel§ csibékre gyakorolt hatasat [20]. A kezelések okoztak ki-
mutathatd valtozast a kikeld csibevakbél bakteridlis k6zosségének dsszetételében,
de a csirke ndvekedési paramétereit (takarmanyhasznositas, takarmanyfelvétel,
energiahasznositas), amelyek a termelésben fontosak, nem valtoztattak meg.
RICHARD-RIOS és mtsai tojotylkok higitott vakbéltartalmat permetezték tojasokra
a keltetés 2., 7, 14. és 18. napjan [21]. Vizsgalataik szerint ez a kezelés elegendd
volt a spéraképzd Lachnospiraceae és Ruminococcaceade csaldadokba tartozd bak-
tériumok atviteléhez. Azonban mas, a vakbélbakteriétaban fontos csaladok pl.
Bacteroidaceae, Bifidobacteriaceae, Burkholderiaceae és Lactobacillaceae tagjainak
atvitele nem volt kimutathatd. A kezelés megvaltoztatta a csirke bél bakterialis
kozbsség dsszetételét. Ez a valtozas a kelés utani 3. napon volt a legjelent8sebb. A
csirkék késdbbi novekedési paramétereit nem vizsgaltak, és provokacids fertézési
teszteket sem végezek ennél a kisérleteknél.

A TOJAS BELSO BAKTERIOTAJA

A tojashéjon megtelepedd baktériumkozosség dsszetétele régdta ismert, a tojas
belsejét azonban sokaig csiramentesnek gondoltak. Egy 1983-ban megjelent
szemlecikk szerint a tojasok tobb mint 90%-a nem tartalmaz baktériumokat [1].
Tobb jelenlegi tanulmanyban is megjelenik az a vélemény, hogy a tojasrakaskor
a tojas belseje, késbébb az embrid és a tojasbdl kikeld madar is steril [10, 21].
Ezt a véleményt mar kordabban szamos gyakorlati tapasztalat és megfigyelés
kérdGjelezte meg [22]. A leirt eseteket azonban kivételként kezelték és altala-
ban Ggy gondoltak, hogy tojas védekezd mechanizmusai hatékonyan képesek
megeldzni a baktériumok bejutasat és elszaporodasat a tojas belsejében. A
tojotylk szaporitdszerveit sterilnek tartottdk, tehdt onnan sem feltételezték
a baktériumok tojasba jutdsat. A tojas védekezd mechanizmusai eltéré mér-
tékben akadalyozzak a kilonboz8 prokaridta mikroorganizmusok bejutdsat és
elszaporodasat. A jol penetraldédd fajok kozé tartoznak a Campylobacter jejuni,
Escherichia coli, Serratia marcescens és az Alcaligenes, Proteus, Pseudomonas
és Salmonella nemzetségek tagjai, amelyek a tojas romlasanak gyakori okozdi,
ill. a kUlénb6z6 human fertdzések kérokozdi [1, 23]. A Gram-negativ baktériumok
altaldban jobban alkalmazkodtak a tojas antimikrobialis hatadsd 6sszetevdihez,
mint a Gram-pozitivak. Ezt tdmasztjak ala JIN és mtsainak eredményeiis, amelyek
szerint a tojasfehérje dominans torzse a tojasrakas idépontjaban a Proteobac-
teria (60,3%), amit a Firmicutes (21,9%), Bacteroidetes (7,2%) és Actinobacteria
(6,5%) kovet. A keltetés alatt a tojasfehérje bakteridlis kozosségének diverzitasa
csokken, a Proteobacterium térzs ardnya né (a 12. napra 75,8%), a Firmicutes és
Bacteroidetes aranya csokken (9,3% és 3,1%) [24].
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A tojédssargajaban jellemz8en a Proteobacteria torzs tagjai dominalnak (60-
80%), a Firmicutes (15-30%), Bacteroidetes és Actinobacteria torzs tagjai joval
kisebb relativ gyakorisaggal fordulnak el8 [15]. Ez egyezik a korabbi, Gram-negativ
baktériumok dominanciajat mutatd tenyésztésen alapuld vizsgalatok eredmé-
nyeivel. DING és mtsai eredményei azt mutatjak, hogy a tojassargaja bakteriota
alig valtozik a keltetés alatt [15]. Vizsgalataik szerint az embrionalis fejlédés 19.
napjan torzsszinten nagy a hasonldésag a tojassargaja és az embridé-bélcsatorna
bakteridtaja kdzott, nemzetségszinten viszont szamos kilénbség mutathatd ki.
Ez azt jelentheti, hogy a tojassargaja baktériumainak tobbsége bejuthatott az
embrié tapcsatornajaba, és az Uj él6hely eltérd fizikai, kémiai, bioldgiai tulajdon-
sagai miatt kulonb6z8en képes adaptalédni a megvaltozott korilményekhez.
Az elvégzett forraskdvetés vizsgalat szerint az embrié bélcsatorna bakteriéta
89%-a a tojassargajabdl szarmazott [15]. A probiotikumok és szimbiotikumok in
ovo alkalmazasanak eredményessége is részben a tojassargaja baktériumainak
embridba jutasan alapul. Kézvetetten ezt igazoljak LEAO és mtsai eredményei,
akik 25 kozleményt feldolgozd metaanalizisikben megallapitottak, hogy az in ovo
probiotikumkezeléseknél a tojassargaja bizonyult a legjobb inokulalasi helynek,
valészinlleg azért, mert az in ovo inokuldlasok a keltetés 18. napja utan torténtek,
amikor sargéja mar be tud jutni az embridé bélcsatornajaba [25].

A Salmonella fajok terjedésével és mas patogénekkel (pl. Campylobacter) kap-
csolatos megfigyelések [26-28] alapjan ma mar a tyldk reproduktiv szerveit nem
tartjak sterilnek, ott nem csak kérokozdk, hanem mas baktériumok is megte-
lepedhetnek és elszaporodhatnak [29, 30]. HARRY (1963) tenyésztésen alapuld
kisérleti eredményei soran a vizsgalt madarak petefészkeinek 43%-bdl tudott
Lactococcus és Micrococcus fajokat izolalni [1, 22]. A tyUk szaporitészervek bakte-

elsdsorban a Firmicutes, Proteobacteria, Bacteroidetes és Actinobacteria torzsekbe
tartozé baktériumok alkotjdk. Nemzetségszinten a Pseudomonas, Lactobacillus,
és Bacteroides a leggyakoribbak, és ezek alkotjak a k6zds, a reproduktiv szervek
minden szakaszan el6forduld nemzetségeket is. LEE és mtsai megallapitottak,
hogy a baktériumnemzetségek relativ gyakorisaga allandé a petevezeték kiilonb6zé
szakaszaiban, és hogy a baktériumfajok szama jelentésen megndé az ivarérettség
elérése utan. Vizsgalataik alapjan Ugy tlnik, hogy az anyai petevezetékben éI6
bakteridta egy része a tojasfehérjén keresztil atkerll az embridba és ott a bél-
csatorna baktériumainak jelentds részét adja [30].

A csirkeembrid bélbakteridtajanak osszetételérdl harom kutatdcsoport is kozolt
NGS alkalmazéasaval kapott részletes adatokat [15, 31, 32].

4 napos embridnal az egész embridt, a 19 naposnal csak a bélcsatornat hasznaltak
vizsgalataikhoz. Megallapitottak, hogy az embrid nem steril, a kimutatott 28 torzs
kézUl a Proteobacteria térzs a leggyakoribb (86%), amit a Firmicutes (5%), Bac-
teroidetes (4%) és Actinaobacteria (3%) torzsek kovetnek. Az embrié bakteriétaja
idében valtozik, a keltetés 4. és 19. napjan meghatarozott bakterialis kozdosségek
egymassal szoros (r = 0,80) korreldciét mutatnak, és jellemz& a Proteobacteria
csOkkenése és a Firmicutes torzs aranyanak novekedése. A tojourilék és az emb-
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riocbakteridta k6zott nemzetségszinten gyenge (r = 0,33) korrelaciét allapitottak
meg [31]. DING és mtsai kisérleteikben a baktériumatadasi Gtvonalakat kozvetlendl
nem vizsgaltak, de feltételezték, hogy tojasképz8dés soran a petevezetékben az
embriéba torténd anyai bakteridétaatadas is jelentls tényezd [31].

AKINYEMI és mtsai kozleménylkben leirtak a csibeembrid-bakteridta iddbeli val-
tozasat az embriogenezis alatt, de a baktériumok forrasaival kapcsolatban nem
végeztek kutatasokat. Vizsgalataik alapjan az embrié mar a keltetés 3. napjan
sem steril és bélfléraja valtozik az embrionalis fejlédés soran [32]. Az embridkban
a Proteobacteria torzs volt a legnagyobb relativ gyakorisagu (65,6%), de a masik
két kozleménytdl eltérden [15, 31] az Actinobacteria volt a masodik leggyakoribb
(16,6%), amit a Firmicutes (6,1%) és Bacteroidetes (5,4%) kovetett [32].

.....

a kelés eldtti embrionalis allapotot és a kelés utan a kilsé kornyezet és takar-
many hatasat is 0ssze tudtak hasonlitani. A keltetés 19. napjan az embrié bél-
csatornajaban a dominans baktériumok relativ gyakorisdga nagyon hasonld volt
a tojassargajaban levékéhez. Mindkét helyen jellemzé volt a Proteobacteria torzs
dominanciaja, amit a Firmicutes kbvetett. A kelés utan a bél bakterialis k6zossé-
gének 6sszetétele nagyobb fluktuacidot mutatott az embrionéalisnal, de a diverzi-
tast jelz8 indexek értékei nem valtoztak szignifikdnsan. A valtozatlan diverzitas
mellett azonban a Proteobacteria torzs aranya 72,8%-r61 59,7%-ra csokkent, mig
a Firmicutes torzs aranya 11,6%-r61 25,4%-ra nStt. A nemzetségek kozul a Blautia,
Coprococcus, Dorea, Roseburia és Faecalibacterium (mind Firmicutes) ardnya nétt
meg a naposcsibékben. Ezeket a nemzetségeket altalaban az allat egészségével
pozitivan korrelalé baktériumoknak tartjak.

MEGVITATAS

Az elmUlt években az Gjgenerécids szekvenalasi médszerek (NGS) fejlédése miatt
szamos Uj kutatasi eredmény jelent meg az intenziven tartott brojlerek és tojok
bélcsatornajaban és a tojas kilsé és belsd részein é16 bakteridtaval kapcsolatban.
Magasabb rendszertani szinten (torzs) mar jol ismert a jellemz8 dsszetétele ezek-
nek a bakterialis kozosségeknek. Alacsonyabb rendszertani szinteken (nemzetség,
csalad) szamos kilonbség van a kilonbozd kutatdk eredményei kdzott. A taxo-
némiai eltérések magyarazata, a kozésségi anyagcsere-folyamatok megértése,
a gazda-baktérium koélcsonhatasok megismerése a tovabbi kutatasok feladata.
Ezekben a kutatasokban, mas maodszerek alkalmazasa mellett az NGS hasznos
eszkdz a kutatok kezében. A tojotylk és a csibe kozotti bakteriadlis kapcsolatokrél,
valamint a baktériumok terjedésérdl, atvitelérdl is egyre tébb ismerettel rendel-
kezink. Igazoltak, hogy a tojo reproduktiv szervei nem sterilek, leirtak jellemzdé
baktériumkozosségeit. Az Uj eredmények felhivtak a figyelmet a tojérdl a csibé-
be torténd baktériumatvitel lehetséges Gtjaira, és részben jellemezték azokat
a baktériumcsoportokat, amelyek nagyobb gyakorisdggal kerllnek at. A bélfléra
kedvezd iranyl modositasa jelenleg az egyik fontos eszkdz az allattenyésztésben
a termelési paraméterek javitasara. Az NGS alkalmazéasaval kapott eredmények
a gyakorlati tapasztalatokat kiegészitve az allattenyésztésben Gjonnan alkalma-
zott eljarasok (pre- és probiotikumok hasznalata) elvi megalapozottsdganak jobb
megértéséhez, hatékonyabb alkalmazasahoz vezettek.
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