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Emberekben régbta ismert a szervezettel szimbidzisban él6 nagyszamua mikréba
szerepe. Szarvasmarha esetében a legnagyobb figyelmet eddig a benddmikrobidta
kapta. A szerzGk szakirodalmi adatok alapjan bemutatjak a szaporitdoszervekben
él6 mikrobidota szerepét az egészséges és kdros folyamatok fenntartasaban. Az
Ujabb vizsgalati modszerek segitségével kimutathatd, hogy a méhgyulladasok
korokozoi sok esetben a normal flora részei, azonban ezek felszaporodasa beteg-
séget okoz. A méhbetegségek kezelése szempontjabdl ez kuléndsen fontos,
mivel a mikrobiota megismerésével az antibiotikumokat kivalté méhkezeld sze-
rek fejleszthetdek. A hlGshasznl szarvasmarhak esetében a bikak ivarszerveinek
mikrobiomja sem elhanyagolhaté.

SUMMARY

The symbiotic role of the microbiota in humans is relatively well understood.
The microbiota plays a very important role, primarily in the gut flora, but micro-
organisms living on other mucosal or external surfaces of the body also have a
specific and in many cases dominant effect. The microflora of some organs has a
major influence on the establishment and maintenance of health and homeostasis.
Therefore, the role of the microflora in the reproductive tract in the development
of diseases deserves special intention. In this article, we intend to present a review
of currently known information on the microflora of the bovine reproductive tract.
In our study, we have reviewed the results of previous and current publications,
with a special focus on the relationship between microbiota and the develop-
ment of metritis.

Microorganisms living in the reproductive tract not only influence physiological
functions, but may also play a role in various inflammatory or other diseases.
Advances in research methods have led to a better understanding of the normal
flora of the bovine reproductive tract, and it has become clear that pathogens
cause dysbiosis by disrupting the balance of the microbiota and the host organ-
ism. However, it is not yet clear how pathogenic organisms become dominant and
cause disease. Results suggest that dysbiosis is presumed to be the main cause
of metritis. Since the reproductive organs of the cow are in direct contact with
each other, knowledge of the microflora of the cervix and vagina is also essen-
tial. The role of the microflora in the bulls' reproductive tract is also important,
as it can play a role in maintaining the healthy status of both bulls and cows.
We have highlighted the similarities between the results of the different publi-
cations, but also the discrepancies between some experimental results. In our
opinion, although significant progress has been made in the understanding of the
microbiota in the genital tract of cattle, further in-depth analytical work is
needed to understand the microbiota changes and their role in the causes
of disease.


https://doi.org/10.56385/magyallorv.2025.08.469-481

SZARVASMARHA A MIKROBIOTA SZEREPE A SZARVASMARHAK SZAPORODASBIOLOGIAJABAN

A mikrobidta a mikrébak kozdssége (genetikai allomanyuk 6sszesége a mikrobiom),
amelyek benépesitenek egy életteret (niche) vagy teriiletet a kdrnyezetben. Az
elmult években a mikrobiéta/mikrobiom egyre inkdbb fékuszba kerult féleg a

human gybégyaszatban, de az allatgydgyaszat terén is egyértelm( a fontossaga. Az Ujgenerdciés

Az emberi/allati szervezetekkel is szorosan egyltt él8, egyluttm{ikodé mikrofldra és metagenomikai
elemei, nagyon sok terlleten fontos szerepet jatszanak (pl. bdr, bélrendszer, szekvendldsi

hively). Ezek 6sszetételét kordbban laboratériumi tenyésztési mddszerekkel tudtak moddszerek tették
meghatarozni, ennek azonban szamos korlatja van (érzékeny mikroorganizmu- lehetévé a mikrobiom
sok, amelyek specialis korilményeket igényelnek, igy laboratériumi kortlmények kiterjedt vizsgdlatat

kozott nem feltétlenll tenyészthet8ek). A modern médszerek (PCR, szekvena-
las) azonban lehetdvé teszik a fajok pontosabb elklldnitését azok laboratdriumi
tenyésztése nélkil. A metagenomikai elemzés, f6leg a 16S rRNS gén szekvenalasa
olyan baktériumok azonositasat is lehetévé teszi, amelyek szokatlan fenotipussal
rendelkeznek, ritkak, lassan szaporoddk, vagy nem lehet tenyészteni. A szekve-
nalasi eredményeket azonban néha még a klinikai mikrobiolégusoknak is nehéz
értelmezni [1].

Az elmUlt években a mikrobioldgiai kutatasok az egyedi, in vitro vizsgéalatokrél egy-
fajta holisztikus szemléletre valtottak, ami a mikrobidtat alkoté él6lények egymas-
sal és méasokkal vald kapcsolddas vizsgalatat jelenti meghatarozott életterekben.
A mikrobidta kifejezés a mikroorganizmusok sokasagat jelenti, amelyek békésen
élnek egyltt adott é161ényekben, de ezeknek a természetes populaciéknak a meg-
zavarasa karos hatassal lehet az egészségre és a normal élettani kérilményekre
[2]. Mostanra mar vildagos, hogy sokkal tobb faj él egyltt szimbiontaként az allati
szervezettel, mint azt kordbban gondoltak, és nagyon sok ezek kozil még nem
vagy nem teljesen beazonositott.

A mikroorganizmusok pontos szerepe is még felfedezésre varé terllet. Egyes,
bélfloraban él§ baktériumok nélkulézhetetlenek a megfeleld emésztéshez, igy
hatassal lehetnek a szervezet teljes mikddésére. A mikroorganizmusok részt
mint taplalkozasi szempontbdl fontos komponensek el8allitasdban (pl. vitaminok
és aminosavak bioszintézisében). A mikrobidta jelentds szerepet jatszik a test
energiahaztartasanak egyensuilyaban, a pH szabalyozdsaban. A béimikrobidta
fontos szerepet tolt be a szervezet védekezésirendszerében is. A kérokozd mikro-
organizmusok elleni védekezés egyrészt a tapanyagokért folytatott versengésben,
masrészt antimikrobialis anyagok kivalasztasaban, tovabba a bélfalon vald meg-
tapadas révén fizikai kizaras formajaban valésul meg. A hatékony immunrendszer
kifejlédésében nélkllbzhetetlen szerepe van, egyrészt az immunrendszer kiala-
kuldsaban, masrészt az immunrendszer folytonos stimulaldsaval ndveli annak
hatékonysagat [3-5].

Hasonléan nagyon sokrétl a szerepe az egyéb nyalkahartyakon él8 mikrobi-
otanak, igy a hlvelyi, vagy a méhben éI3 fléranak is. Emellett a prebiotikumok

A szarvasmarha (vagyis a mikrofléra kiegészité tdpanyagaul szolgaldé anyagok), egyes ndvényi kivo-
elégyomraiban natok, zsirsavak, funkcionalis fehérjék is elengedhetetienek a szervezet optimalis

az egész dllat mikodéséhez. Tehenek esetében elsdsorban az emésztérendszer mikrobidtajat,
testtémegének de a vagina és a csulkok mikrobidtajat is tanulmanyoztak modern mddszerekkel.
9-13%-at A szarvasmarha el6gyomraiban az egész allat testtomegének 9-13%-t kitevd

kitevé témegd témegl mikroorganizmus él. Amellett, hogy az el6gyomrok fermentaciés kamra-
mikroorganizmus él ként mikodnek, a mikrobidta illézsirsavakat, vitaminokat és bakterialis fehérjéket

is termel, amelyek nagyon fontosak a szarvasmarhak szamara. Kimutattak, hogy
ugyanaz a tehén mas takarmannyal etetve, méas 6sszetétell mikrobiotat Grit. Tehat
nem csak a mikrobidta van hatassal a kdrnyezetére, a kérnyezet is hatassal van
a mikrobiotara. Epp ezért lehetséges, hogy pl. a hiively és a méhbeli kdrnyezet
kulonbozd faktorai befolyasoljak a betelepild mikrobidta 6sszetételét ellés utan [6].
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AZ EGESZSEGES MEH MIKROBIOMJA

A szakirodalmi adatok alapjan, a méh mikrobiomjarél 2010-ig csak laboratéri-
umi tenyésztést kdvetSen lehetett informéaciot kapni, de ez is dontSen a beteg
tehenekre korlatozédott. Laboratériumban azonban a baktériumok kevesebb,
mint 1%-a tenyészthetd. Eppen ezért tenyésztést nem igénylé médszerek kezd-
tek elterjedni a baktériumok azonositasara. 2010 6ta, a PCR, majd Ujgenera-
cids szekvenalasi technika bevezetésével mar sokkal részletesebb kép kaphatd
az egészséges és beteg tehenek méhének mikrobiomjardl [7]. KASIMANICKAM és
KASIMANICKAM tanulmanyukban ravilagitottak, hogy az egészséges szarvasmarha
méhe feltételezetten steril két ellés kozott [6]. A méhben anaerob kérilmények
vannak, pH-ja 6,8-8,3 k6zott valtozik attdl fliggben, hogy milyen takarmanyt eszik
az allat és hogy épp ivarzik-e. A lochia (az ellést kdvetSen urild méhtartalom)
megfelel§ tenyésztbkdzeg lehet a kontaminald baktériumok szamara, amelyek
a kornyezetbdl kerlilnek be. A tehenek nagy részénél ez a kontaminacié az ellést
kovetd két hétre jellemz8. Az egészséges tehenek méhe kitisztul, regeneralddik az
endometrium. Az ellés koruli idészakban azonban a mikrobiéta kilé6nb6zE mddon
befolyasolhatjdk a gazdaszervezetet, ennek folyomanyaként az ellés utadn nem
minden tehénnél alakul ki méhgyulladas (-fert8zés). Bizonyos baktériumok a jo
szaporodasbioldgiai teljesitményl egyedek esetében jellemz&ek: Lactobacillus
spp. a Bacillota (korabbi elnevezése Firmicutes) torzsbdl, Propionibacter spp. az
Actinobacteria torzsbdl. Tobb szerzd is leirta az egészséges florara jellemzd bak-
tériumokat [2, 6-10]: Proteobacteria és Tenericutes térzsek, Bacteroides, Bacillota,
Actinobacteria, Fusobacteria, Staphylococcus nemzetségekbe tartozé baktérium-
fajok, Streptococcus spp. (féként S. uberis, S. pluranimalium és S. suis), Serratia,
Mycoplasma, Ureaplasma és Ruminococcus, nemzetségszinten tobbek kozott a
Tralbulsiella. Gyakori baktériumok ezeken felll KRONFELD és mtsai szerint (2022)
a Trueperella és Escherichia nemzetséget képviseld T. pyogenes és E. coli is [10].
Kizardlag egészséges méhben, 2%-nal nagyobb gyakorisdggal mutattak ki a
Peptoniphilus nemzetséget is (P. indolicus). GaLvao és mtsai (2019) leirtak, hogy az
egészséges tehenek méh mikrobiomja jéval komplexebb, mint a méhgyulladasos
teheneké [7]. Eppen ezért a mikrobiomrdl sz616 tanulmanyok alapjan elmondhatdé,
hogy az Osszes tehénben megtalalhaté az 6sszes méhpatogén; azok a tehenek
amelyek egészségesek maradnak, jobban képesek meggatolni az eltoldédast a
Fusobacteria és Bacteroidetes felszaporodasa irdnyaba.

A MEHBETEGSEGEK ESETEN JELLEMZO MIKROBIOM

APPIAH és mtsai (2020) szerint, ismerve a mikrobiom hatdsat a gazdaszervezet
egészségére, élettanara, fejlédésére és viselkedésére, a mikrobiomot a gaz-
daszervezet fenotipusanak vitalis (és potencidlisan genetikai) alkotéelemének
tekinthetjuk (hologenom koncepcid) [2] . Tehenek esetében az urogenitalis trak-
tus baktériumai befolydsolhatjak a fertilitast. Az aszcendald, vagyis méhbdl a
petevezetSk felé terjed§ fertézések gatoljak a fertilizaciét (Abra). A méhfertdzés
ezen felll a gonadotropin-szekrécid és a petesejt ndvekedés- és funkcidzavarat
valamint a petesejt mindségi romlasat is okozhatja [1].

Az ellés sordn a tehén kdrnyezetében eléforduld mikrobak bejuthatnak a méhbe.
Ezt kdvetBen, tipikusan az elsd 5 hétben (invollcié) a tehenek képesek helyre-
allitani a méh florajukat a méh és méhnyak tartalmanak eltavolitdsaval tovabba
a gazdaszervezet védekez8 mechanizmusainak aktivalasaval [8]. A baktériumok
bejutdsanak legaltaldnosabb mddja tehat, a kdrnyezetbdl/bélsarbdl/bSrfellletrdl
a hlUvelyen keresztili fertézés. A bélcsatorna (és a bélsar) jellemzd baktériumai
a Porphyromonas, Fusobacterium vagy a Bacteroides amelyek igy bekerilhetnek
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a hivelyen keresztll, de GaLvAo és mtsai (2019) szerint a méhpatogének legvalo-
szinlbb fert6zési Gtvonala hematogén [7].

A tranzicids Az Ugynevezett tranziciés id8szak (ami a szarazonallastdl az ellésen keresztll,
idészakban a tehenek a tejtermelés megindulasaig tarté id8szakot jeldli) egy kihivassal teli életszakasz
immunrendszerének a nagytejl tehenek szdmara. Ebben az idGszakban az immunrendszer kifejezett
kifejezett gyengiilése gyengliilése jellemz&. Ezzel egyid8ben a fizikai védelem (méhszaj) elléskor eltlinik,
figyelheté meg ami a méh baktériumokkal torténd gyors kolonizacidjat eredményezi. KRONFELD

és mtsai (2022) szerint az ellés elStti és utani kornyezeti higiénianak is fontos a
szerepe a puerperialis problémak kialakuldsdban és a beteg allatok gydgyulasa-
ban [10]. A tehenek a bejutd patogénekkel szemben tolerancia és rezisztencia
mechanizmusok Gtjan védekeznek. Az allatokra ebben az iddszakban jellemzd a
csbkkent immunfunkcid, a nagy bakterialis terhelés, igy az ellést kdvetSen nagy
aranyban alakulhat ki méhbetegség (pl. méhgyulladas, klinikai- és szubklinikai
endometritis). A méhgyulladéds és a klinikai endometritis el&fordulasa atlagosan
20% (8-40%) [7]. Metagenomszekvenalassal kimutattdk, hogy a Fusobacteria
(f6leg a F. necrophorum) és a Bacteroidetes (f6leg a Porphyromonas levii) nagyobb
aranyban fordul el6 méhgyulladasos tehenekben. GaLvao és mtsai (2019) szerint
az ellés utan 20 perccel mar kialakul a méhmikrobidéta dsszetétele tehenekben
gyorsan valtozik az elléstdl az ellés utani 6 £ 2 nap kozott, ami a Proteobacteria
(f8leg Coxiella) relativ gyakorisdganak csokkenésében és a Bacteroidetes (f8leg
Bacteroides és Porphyromonas) valamint Fusobacteria (f6leg Fusobacterium) relativ
gyakorisaganak emelkedésében mutatkozik meg [2, 7]. Ezen felll, az ellést kovetd
2 napban az egészséges és késébb méhgyulladasos tehenek mikrobiomstruktiraja
identikus, és csak ezutan valtozik, a Bacteroides és a Porphyromonas gyakorisa-
ganak novekedése iranyaba méhgyulladas esetén. Ez a diszbidzis a méhgyulla-
dasos tehenekben allanddsult a méhmikrobiomban, igy elveszti fajgazdagsagat
és valtozatossagat, mikdzben az dssz-bakterialis terhelés emelkedik.

Erdekes médon a Fusobacteria relativ gyakorisdga vizsgalataikban hasonlé volt
az egészséges és a méhgyulladasos tehenekben is. Elemzések soran szinergista
hatast taldltak a Bacteroides, Porphyromonas és Fusobacterium k6zott a méhgyul-
ladas kialakulasanal, valamint méhgyulladas sikertelen gybégyitasa esetén ezek
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relativ gyakorisdga nd és csokken a diverzitas. Az egészséges tehenek sokkal
inkabb heterogén és fajgazdag méhmikrobiomot tartanak fenn, 6sszehasonlitva
a méhgyulladasos tehenekkel. Erdekes, hogy a méhpatogén kérokozék (Fuso-
bacterium, Bacteroides, Porphyromonas) réviddel az ellés utdn megjelennek a
véraramban, ami a hematogén fertdzés (tjat tdmasztja ald tehenek esetében.
Fluoreszcens in situ hibridizacids technikakkal kimutattak, hogy a F. necrophorum,
Porphyromonas levii és T. pyogenes az endometriumban, az endometrialis fellle-
ten és a vemhes tehenek karunkuralis stromajaban is jelen van, ami azt mutatja,
hogy a bakterialis patogének mar ellés elbtt is jelen lehetnek a méhben. Erdekes
modon a méhben jelen levd baktériumok ellés eldtt nem jartak egyltt gyulla-
dassal, ami arra utal, hogy vemhesség alatt emelkedett a bakterialis rezisztencia
és tolerancia [7].

APPIAH és mtsai (2020) leirtak, hogy a méh flérajanak és a helyi immunvalasznak
keresztszabalyozd hatdsa lehet [2]. Genom-szekvenalds mddszerrel kimutattak,
hogy elszértan még a vemhesség alatt is van mikrobiéta a méhben. Ebben a
tanulmanyban is azonositottak méhpatogén kérokozdkat (T. pyogenes, Fusobac-
teria fajok, Prevotella spp.). A méhbetegségek fé szabalyozdi vizsgalataik alapjan
a T. pyogenes és az E. coli.

KRONFELD és mtsai (2022) kisérletikben minden hively- és méhmintat tenyész-
tési mddszerrel elemeztek majd azonositottak [10]. A patolégias puerperiumban
szenvedd allatoknal a bakteridlis diverzitas csokkent, és a Fusobacteria spp., a
Bacteroides spp. és a Helococcus spp. szignifikdnsan gyakrabban fordultak eld.
Ugyanakkor, egyéb ismert méhpatogének, mint az Escherichia spp. és a Truepe-
rella pyogenes el6forduldsa nem volt kilonb6z8 a beteg és egészséges allatok
kozott. Magas patogenitasl kdérokozoként azonositottak a Trueperella pyogenes, a
Prevotella spp., az Escherichia coli és a Fusobacterium spp. baktériumokat. Ezeken
fellil megemlitik még a Prevotella melaninogenicust és a Fusobacterium necro-
phorumotis, ami endometrialis elvaltozasokhoz kéthetd, mig a koagulaz negativ
Staphylococcus-ok és az alfa hemolitikus Streptococcus-ok jelenléte véddhatast
gyakorol a postpartum megbetegedések ellen. Tanulméanyukban a Streptococcus
nemzetség mind az egészséges ill. a beteg tehenek méhében is megtaldlhatd volt.
7 fajt azonositottak: S. uberis, S. lutetiensis és S. dysgalactiae. Az E. fergusonii-t a
beteg tehenek méhébdl és hivelyi mintaibdl is ki lehetett mutatni. Ezzel szemben
csak a beteg tehenek méhébdl lehetett a Clostridium nemzetséget (leginkabb a
C. perfringens-t) és a Proteus nemzetséget (P. mirabilis) izolalni. Erdekes, hogy
az egészséges allatokkal ellentétben, a Streptococcus nemzetség gyakorisaganak
allandd csokkenése volt kimutathatd a beteg allatokban a mintavételi id8szak-
ban (2-6. nap és 2-14. nap k6zdtt). A puerperium elején az E. coli gyakrabban
fordul el6 a beteg tehenekben, mint az egészségesekben. Ezzel parhuzamosan a
T. pyogenes emelkedett a beteg és egészséges tehenekben is az ellést kdvetd
elsd 2 hétben. A Clostridium spp. szignifikdnsan gyakoribb volt féleg az ellés utani
2. napon a beteg allatokban, mig a 14. napon a Fusobacteria nemzetség gyakoribb
volt a beteg allatok mintaiban, mint az egészségesekben [10].

WANG és mtsai (2013) szerint az ismert méhbeli patogén kdérokozd, amely a
koradbbiakon felll 6sszefliggésbe hozhatd a sllyos endometritisszel és klinikai
endometritisszel, az Arcanobacterium pyogenes. A Bacillus-ok, Staphylococcus-ok
és tejsavbaktériumok kozé tartozé nemzetségek, az Enterococcus, Lactobacillus
és Pediococcus mind el6fordultak egészséges és fertdzott tehenekben is [11].

ONG és mtsai (2021) szerint, a tehén szaporitdészerveinek fertézései megzavarjak
a szaporodasért felel8s hormonok szabalyozasat [8]. Két kulén tanulméanyban is
bizonyitottadk, hogy az endometritiszes, ill. bakterialis lipopoliszachariddal (LPS)
kezelt tehenek esetében az 6sztradiol koncentracidk csdkkentek és késdi ovulaciot
okoztak. Ezen felll az LPS negativ hatdssal van az LH és a PGF2a szabéalyozasara,
csOkkentve a progeszteron koncentracidt, ami negativan hat az embridk életké-
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pességére, mivel megvaltoztatja a méhbeli kdrnyezetet. A csdkkent PGF2a masik
kovetkezménye a sargatest inkomplett regresszidja a dioestrus végén, ami csdkkent
fertilitdshoz vezet. A marha ivarsejtek patogénekkel vald fertézése megzavarja a
petesejt fejlddését, és csokkenti a spermiumok fontos funkcidit, mint az életképes-
ség, motilitds és DNS-integritas. Az opportunista patogén kérokozok tllszaporodasa
a korai embrionalis fejlédés idején sem eldnyds, mivel emeli a korai embrionalis
elhalas, a vetélés, ill. az abnormalis vagy perzisztensen fertézott borjak szlleté-
sének esélyét. Megfigyelték, hogy a kis Bacillota-Bacteroidetes arany a kialakuld
postpartum endometritis korai jele lehet tehenekben. A Bacillota tejsavbaktériu-
mok jelenlétének jelent8sége (f6ként a Lactobacillus spp.) a hlvelyi homeosztazis
fenntartdsaban mar bizonyitott. A Lactobacillus fajok azonban tehenekben nem
tartoznak a dominans Bacillota fajok k6zé, viszont egyéb tejsavbaktériumokat mint
az Enterococcus spp., €s a Streptococcus spp.-t kimutattak szarvasmarha nemi
utakbdl. Szamos tanulmany erds szinergista kapcsolatot igazolt a Bacteroidetes és
Fusobacteria k6zott, amelyek endometritis és metritist okoznak. A Fusobacterium
fajok stimulaljak a Bacteroidetes szaporodasat, mivel névekedési faktorokat és olyan
toxikus fehérjéket termelnek, amelyek a gazdaszervezet fehérvérsejtjeit karositjak,
ezzel gyengitve annak védekezését. Ennélfogva a Prevotella melaninogenica, amely
kollagén oldd aktivitassal rendelkezik, at tudja torni az epithelium integritdsat, még
akkor is ha csak kis szdmban van jelen. Mivel a progeszteron a dominans hormon
vemhesség alatt, ennek koncentracidja és a mikrobialis 6sszetétel valdszinlleg
kdlcsondsen fligg egymastdl. Masrészr8l a méhben a bakterialis valtozatossagban
torténd valtozas az ivarzasszinkronizalas soran szintén megfigyelt jelenség, ami
megerdsiti a hormonalis valtozasok hatasat a bakterialis 6sszetételre. Ez egybe-
vag az ivari ciklus soran megfigyelhetd hlvelyi bakterialis valtozasokkal, ami az
aerobok és a fakultativ anaerobok gyakorisdganak csdkkenését mutatta, amikor
a progeszteron koncentraciok emelkedettek voltak. Az dsztrogénkoncentracidk
emelkedése serkenti a glikogén termelését és felhnalmozasat, mig a progeszteron
csOkkenti a glikogénszintézist. A glikogén depolimerizacidja, akar a gazdaszerve-
zet akar az amilaztermeld mikrébak végzik, tdpanyagokat szabadit fel a szaporitd
szervek mikrobialis k6zosségei szamara. Ennélfogva, a mikrobak csdkkent szama
és az ennek kovetkeztében kis biodiverzitas a csokkent 6sztrogén és emelkedett
progeszteronkoncentracidnak tulajdonithatd, ahogy az pl. a vemhesség alatti sar-
gatest dominancia esetén is lathato [8].

Osszefoglalva a tehenek szaporitészerveiben eléfordulé baktériumok nem mindig
okoznak fert6zést és betegséget, ugyanakkor eldsegithetik a méh egészségének
megtartasat. Ellés utan egy élettani, erGteljes, kontrollalt gyulladasos valasz szik-
séges, hogy a méhbeli baktériumkontaminacidt idében eltavolitsa és az involl-
ciét segitse. Szintén egyértelm, hogy az egészséges tehenek méh mikrobiomja
joval komplexebb, mint a méhgyulladasos teheneké. Eppen ezért a mikrobiomrdl
sz0616 tanulmanyok kimutattak, hogy az 6sszes tehénben megtaldlhatd az dsszes
méhpatogén; azok a tehenek amelyek egészségesek maradnak, jobban képesek
meggatolni az eltoldédéast a Fusobacteria és Bacteroidetes felszaporodasa iranyaba.

A MEHNYAK ES A HUVELYI MIKROBIOM SZEREPE

A hlUvelymikrobidta feltérképezése segithet jobban megérteni a szarvasmarhak
szaporodasbioldgiai problémait, amelyek hatassal vannak a fertilitasra, mivel a
hively mikroflérajanak szignifikdns szerepe lehet a szaporodasbioldgiai siker vagy
sikertelenség biomarkereként [2]. A méhnyak, ami tobb réteg nyalkahartyaval fedett
kollagéngy(rlbdl all, az egyik legjelentGsebb anatdmiai gat, ami védi a méhet a
kornyezetbdl, ill. a hUvelybdl szarmazd patogénekkel szemben. Ennek megfelelGen
viszont, az anatdmiai elhelyezkedése miatt a méhnyak is ki van téve gyulladasos
elvaltozasoknak, mivel a méhbdl Grll6 szovet tormelék és baktériumok ezen keresz-
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tal tdvoznak. A méh egészsége szempontjabdol a méhnyaknak kulcsszerepe van.
KUlénbozd élettani stadiumban vizsgalva, a bakterialis k6zosségek a méhnyakban
a kilénboz6 idészakokban féleg Proteobacteria, Bacteroides és Bacillota baktéri-
umokbdl alinak, ahogy azt a hlvelyfloranal is leirtak. Ugyanakkor a metritisszel
érintett teheneknél féleg a Bacteroides és Fusobacteria volt dontden jelen. Ez arra
utal, hogy a méhnyak mikroflorajat befolyasolta a méhgyulladas [12].

A méhnyakvaladék kémiai 6sszetevdi kozott a kis molekulasllyd ossze-
tevBk, elektrolitok, szervetlen ionok, szénhidratok, cukrok, aminosavak,
zsirok, immunoglobulinok, enzimek, mint pl. a glikozidazok, matrix metallo-
proteinazok, ALP (alkalikus foszfataz), LDH (laktat-dehidrogenaz) és amilaz is
megtalalhatd. A valadék elsddleges funkcidja a nemi utakban mechanikai aka-
daly képzése a méhbe esetlegesen bejutd patogénekkel szemben. A méhnyak
nagyon gazdag gyulladasos citokinekben, kemokinekben és akut fazisd protei-
nekben, amelyek megvédik a méhet az ellés utani kritikus idészakban. A koloni-
zalé mikroflora védelmet nydjt a kilsd patogénekkel szemben a mucin aktivitasa
révén, ami csapdaba ejti a mikrobakat és segiti a kapcsolddasukat a specifikus
ellenanyagokhoz. A nemi mikrofléra sokszinlisége a kilonb6z3 anatémiai struktd-
rak eltérd florajabdl ered, féként a hlivelybdl, a benddbdl, a bérbdl a kornyezetbdl
és a bélsarbdl jutnak be mikroorganizmusok [13].

A hivelyi mikrobidéta bizonyitottan nagyban flgg a kdrnyezeti feltételektdl
és a gazdaszervezettdl. Az egyedek kdzotti varianciak, beleértve az anatémiai
és élettani klilonbségeket, szintén befolyasolhatjak a szaporitd szervrendszer mik-
robiotajat. Az egészséges tehenek hlvelyi mikrobialis 6sszetétele és a fertilitasi
mutatok kozotti Osszefliggések leirdsa hasznos lehet a szaporasagra vonatkozd
biomarkerek meghatarozasaban [12].

A hlvelyvaladék, ami finom bevonatot képez a hively nyalkahartyajan, feromo-
nokat, illékony anyagokat és fehérjéket tartalmaz, amelyek vonzdéak a him egyedek
szamara. A szagalapl jelek alapvets jelentdségliek a legtdbb allat kommunikaci-
bjaban. A mikrobiéta nem csak a kémiai szignalokat képes direkt befolyasolni, igy
hatassal lenni a gazda szocidlis viselkedésére beleértve a szexualis viselkedést is,
de a méh fertézésekkel szembeni elsd védelmi vonala is. Mindezek alapjan tehat
egyértelm, hogy a mikrobiom befolyasolja az allatok szocialis és élettani viselke-
dését is, féleg a szaporodasi viselkedést. A vizelet, a bélséar és a specialis mirigyek
valadékai szagokat generalnak, amelyek az egyediséget, a csoportbeli helyzetet és
az allatok szexualis statuszat is jelzik. A fermentacids hipotézist alapul véve szintén
bizonyitott a baktériummedialta kémiai kommunikacié szerepe, vagyis a baktériu-
mok szagtalan anyagokat fermentalnak illattal rendelkezd molekuldkka, igy meg-
alapozva a feromonalapl kommunikaciot. Kilonbozd baktériumpopulaciék mas és
mas fermentaciét végeznek, igy a mikrobialis termékek és a szagok is klilonbdznek.

A hlvelyfléra Ggy tlinik, hogy kitapad a hively nyalkahartyajara biofilmet alkotva,
és immunoldgiai gatat képezve a mikrobioldgiai kdrnyezet stabilizalasaval a cik-
lus és a vemhesség soran. A hivelyi mikrobiom nagyon dinamikus az élet soréan,
befolyasolja a kor, a ciklus és a hivelyi pH. Nagy 6sztrogén-, vagy kis progeszte-
ronkoncentracidok hatassal vannak a bakteridlis kb6zdsségre, igy valtozva az ivari
ciklus alatt. A Bacillota emelkedése a hlvelyben féként a progeszteronkoncentracid
csbkkenésétdl figg. A Proteobacteria viszont a progeszteron-szint ndvekedésével
emelkedésével lesz gyakoribb. Ezek tehat arra utalnak, hogy a hivelyi baktéri-
umpopulacié fligg a szteroid hormonoktdl. A hivelyben és a méhnyakban él&
baktériumok reaktiv oxigén gyokdket és szerves savakat termelnek, amelyekkel
a tuszGfazis alatt esetleg bejutd fébb patogén kdrokozdkat képesek megallitani.
Leirtak, hogy a Lactobacillus fajok a tlsz6fazis alatt, 0sztrogén hatasara elszapo-
rodnak, és megakadalyozva a méhfertGzéseket, segitik a fogamzast és csokkentik
a koraellést. A tejsavbaktériumok védGszerepe a stabil pH fenntartasaval valdsul
meg a nemi traktusban és a nyalkdban, ami segit megvédeni a hlvelyt a ferts-
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zésektdl. Ugy tlinik, hogy a szimbiotikus baktériumok jelenléte a nemi utakban a
vemhesség alatt kedvez8 hatasl. A S. aureus jelenléte ndveli az abortusz esélyét,
mivel gyakran izolalhatd vetélt tehenek méhnyak mintaibdl, de csak nagyon ritkan
mutathaté ki egészséges vemhes/ellett tehenek esetében [13].

Egészséges tehenekben a hively fellletét egy kiegyensulyozott és dinami-
kus mikrobiéta népesiti be, amely aerob, fakultativ anaerob és obligat anaerob
baktériumokbdl all. A szarvasmarha hlvelyében é16 jellemz8 mikroorganizmusok
SRINIVASAN és mtsai (2021) szerint a Streptococcus fajok, Staphylococcus fajok,
Enterococci és Enterobacteriaceae, a Bacillota, a Bacteroidetes és a Proteobacteria,
mig a leggyakoribb dominans gomba a Mycosphaerella [13]. Dominansok tovabba
az Aggregatibacter, Streptobacillus, Phocoenobacter, Sediminicola és Sporobacter
fajok. Vemhesség alatt aerob baktérium fléra jellemz8 az egészséges tehenek
huvelyére (E. coli, Bacillus spp., koagulaz negativ Staphylococcus sp, S. aureus,
Streptococcus sp és Proteus sp.). S8t, az elsé trimeszterben a termékenyités eldtti
id6ho6z képest még Histophilus, Clostridiaceae és Campylobacter is detektalhaté
a huvelyben.

KRONFELD és mtsai (2022) szerint viszont ezeken felll megjelennek a Proteobac-
teria, Actinobacteria, Fusobacteria taxonok is [10]. Hasonld eredményeket kapott
AppPIAH és mtsai (2020) [2], kiegészitve a kovetkezd nemzetségekkel: a T. pyoge-
nes, Escherichia spp. és Fusobacterium spp., Bacillus spp. és Actinobacillus spp.,
Trueperella spp.. A Staphylococcus spp. és Streptococcus spp. mutatta a legnagyobb
fajdiverzitast, mindketténél 12 kllonboz8 fajt azonositottak. A Corynebacterium
spp., Bacillus spp., Lactobacillus spp. és Enterococcus spp. esetén szintén tekin-
télyes szamban mutattak ki kilénbdzd fajokat.

SRINIVASAN és mtsai (2021) leirtak, hogy hdsmarhaban a nemi traktus dominans
baktériumai az E. coli, Aerococcus vaginalis, Aerococcus viridans, Haemophilus
somnus, Streptococcus pluranimalium, Sphingomonas roseiflava, Psychrobacter
marincola és a Lactobacillus-ok voltak [13].

QUEREDA és mtsai (2020) kiegészitette azzal, miszerint a leggyakoribb baktéri-
umtdrzsek a Tenericutes, Bacillota és Bacteroidetes, ami tobb mint 75%-4at teszi ki
a hlUvelyi mikrobidta 6sszetételnek [12]. A kdvetkezd leggyakoribb torzsek csdkkend
gyakorisdgban a Proteobacteria, Actinobacteria, Fusobacteria, Epsilonbacteraeota
és Patescibacteria. Ezek 6sszességében a baktérium-osszetétel 95%-at adjak.
A leggyakoribb nemzetségek az Ureaplasma, Histophilus, Corynebacteriaceae,
Porphyromonas, Mycoplasma, Ruminococcaceae UCG-005 és az Leptotrichiaceae
voltak. Erdekes, hogy az Ureaplasma gyakori el6fordulasa a méhben olyan tehe-
neknél gyakoribb, amelyek még 200 nappal az ellés utan sem vemhesllinek.
QUADROS és mtsai szerint (2020) ez a baktérium gyakori alkotéja a hivelyfléranak,
ugyanakkor tobb, sllyos szaporodasbiolégiai betegség esetén is kimutattak, igy
valdszinl gyakori el8forduldsa rizikofaktornak tekinthetd [14].

QUADROS és mtsai (2020) kildénboz8 szarvasmarhafajtak kozott (Holstein-friz és
Fleckvieh) is talaltak mikrobidlis diverzitasban és el&forduldsban kildnbségeket.
A Bacillota térzsén belll 31 kildonb6z8 csaladot azonositottak: Ruminococcaceae,
Lachnospiraceae és Rikenellaceae. A Proteobacteria torzsbdl 47 csalddot azono-
sitottak a mintakban. A Bacteroidetes torzsbdl 15 csaladot szekvenaltak, az Acti-
nobacteria torzsbdl pedig 19 csalad kerilt szekvenalasra.

WANG és mtsai (2013) tanulmanyaban a mikrobidta egy része kérnyezeti szeny-
nyez8désbdl (Bacillus spp.), a tehén bdrérdl (Staphylococcus spp.) vagy a bélsarbél
(E. coli, Lactobacillus spp.), szarmazott, inkabb mintsem a szaporitd szervrend-
szerre jellemzd stabil flérabdl [11]. A Pediococcus nemzetség kozeli rokona a
Lactobacillus-oknak, de eddig még nem irtak le szarvasmarha hivelyfléraban. A
Pediococcusok (mint a Lactobacillus-ok altaldban) antimikrobialis vegyileteket
termelnek, Ggymint szerves savak, hidrogén-peroxid és antimikrobialis peptidek
(pl. pediocin AcH/PA-1). A bakteroicin vegyuletek képz&dése egyre inkdbb el8térbe
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kerdl, mint a probiotikus kultUrak fontos jellemz8je. Human vonalon a bakteroicin
termeld Lactobacillus torzsek gatoltak a hlvely patogén kérokozdkat. Habar a
szarvasmarha hivelyi mikrobidta sokkal kisebb dsszsejtszamu és Lactobacillus-bél
is joval kevesebb van, mint a human hivelypopulaciéban, a bakteroicinek, mint
pl. a pediocin befolyasolhatja a mikrobialis 6koldgiat a szaporitd szervekben, ha
bakteriocint termeld tejsavbaktériumokat juttatnak be nagy mennyiségben a
hivelybe. Mindezek mellett el&fordulnak patogén gombafajok is, féleg élesztd
és Penicillium tipusd gombék [2].

Fontos megemliteni, hogy az alsdbb nemi utak mikrobialis dsszetétele kilon-
bozik tehenekben és féeml8sdokben/emberben, mivel ezekben a f8emI8sok-
ben a Lactobacillus spp. nemzetség a dominans a hlvelyben [8]. Lactobacillus
kis szamban tehenek hivelyébdl is kimutattak, ami egybevag a kozel semle-
ges pH-val a tehenek hlvelyében, ellentétben a kisebb pH-jd4 emberi hivellyel
[8, 11]. Kimutattak, hogy a szarvasmarha eredet{ hlvelyi és méh mintadkban vannak
azonos és kilénbozd fajok is. A kézeli hasonldsag a hlivelyi mikrobiom és a borjak
mikrobiomja kozott kiemeli a maternéalis mikrobiom vertikalis atvitel lehet8ségét
is, ami el8re meghatarozza a borjak egészségét és tulélési aranyat.

A Lactobacillus nemzetséget mindig kis relativ gyakorisdggal talaltak az ivari
ciklus alatt, de a follikularis fazisban egy kicsivel gyakoribb volt mint a lutealis
fazisban. Ezek az informaciék (kiléondsen Usz8kben) nagyon fontosak a huvelyi
diszbidzis azonositasaban. Az egészséges Lactobacillus dominans allapot sta-
bilizadlasa probiotikum bejuttatasaval az emberi gydégyaszatban megalapozott
antibiotikum mentes stratégia. Tehenek nemi Gtjaiban azonban a Lactobacillus
fajok gyakorisaga kicsi. Az emberi hlively mikrobiotdhoz viszonyitva a szarvasmar-
hak méh- és hlvelymikrobiotaja vegyesebb Osszetétell. A gyakorisagi variancia
szignifikdnsan nagyobb volt a follikularis fazisban a mikrobialis kozosségekben a
lutedlis fazishoz képest. Tehat az emberben és mas emI8sdkben megfigyelt stabil
mikrobiotahoz képest szarvasmarhaban a hivelyi valadékban az dsszbaktérium
szam kicsi volt, és az dsszetétele faji szinten igen valtozatos [11].

Szarvasmarhaban a genitalis mikrobioldgiai populéacié sokszinlisége dsszefligg a
a hively epitelidlis szovetbe, ami a hlvelyi mikrofléranak értékes tapanyagforrast
jelent. A szdvettani valtozasoknak nagy hatdsa van a mikrobiolégiai valtozasokra is.
Ivarzaskor a hivelyi citolégia emelkedett szamU szuperficialis sejtet mutat, tobb
kornifikalodott sejttel egyltt, amelyek 6sszesen a sejtek 50%-at teszik ki. A hively-
mintak bakterioldgiai vizsgalata alapjan 6sztrusz és dibsztrusz alatt kimutathatd
volt az E. coli, Bacillus spp., koaguldz negativ Staphylococcus spp. és Streptococcus
spp. A Streptococcus spp. eléfordulasa a hivelyben szignifikdnsan gyakoribb volt a
sargatest fazisban, dsszehasonlitva a tlsz&fazissal és a hlvelyi Lactobacillus spp.
szama nagyobb volt a tlsz6fazis sordn, mint a sargatest fazisban.

QUEREDA és mtsai (2020) is 6sszehasonlitottak a hivelyi flora dsszetételét a
petefészek ciklus kiilénb6z8 stadiumaiban [12]. A hivelyi mintakban a follikularis
fazis alatt 27 baktériumtorzset, mig a luteélis fazis alatt 23 baktériumtorzset
detektaltak. A fazisok k6zott taxondmiai 0sszetétel-kilonbség is volt: csdkkent
relativ gyakorisagl volt a Chloroflexi, Deinococcus-Thermus, a WPS-2, Cloacimo-
netes, Patescibacteria és Planctomycetes a lutedlis fazisban vett mintdkban a
follikularis fazisbdl szarmazd mintdkhoz képest. A lutedlis fazisban viszont a
Kiritimatiellaeota tOrzs gyakoribb volt. A Lactobacillus nemzetség a follikularis
fazisban 37%-ban, a lutealis fazisban 10%-ban fordult eld, de minden esetben
kis relativ gyakorisagl volt. Csak az Ureaplasma, Ruminococcacede, Rumino-
coccaceae UCG-005, Bacteroides és Ruminococcaceade volt megtalalhatd az
dsszes hively mintaban.

A hormonalis valtozasok, ill. a ceftiofur hatasat vizsgaltak QUADROS és mtsai
(2020) [14]. Progeszteron implantdtumokkal és ceftiofurral (két csoportban:
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kezelt, ill. kontroll) kezelték a teheneket, majd hiivelymintakat vettek a 0. és a 10.
napon, amikbd8l szekvenaldssal mutattak ki a baktérium kdzosséget. A f6 bakté-
riumtérzsek a HF tehenek hiivelyében a Bacillota (37,61%), a Tenericutes (29,45%),
a Proteobacteria (17,47%), a Bacteroidetes (13,73%), az Actinobacteria (0,82%) és
a Spirocheta (0,45%) volt. A progeszteronimplantatumok hasznélata megno-
velte a relativ gyakorisagat a Family Xl AD3011 és Family Xlll azonositatlan
nemzetségeknek. Szintén megfigyelték, hogy az ellések szama hatassal van a
hivelyi mikrobidta Osszetételre; a tobbszor ellett teheneknél nagyobb bakterialis
diverzitast talaltak, mint az elsdborjasoknal. A ceftiofur csékkentette a hivelyi
baktériumok szaporodasat. A vizsgalatban az Ureaplasma volt a leggyakrabban
taladlt nemzetség a tehenek hivelyében. Bizonyitottak, hogy az intravaginalis
eszk6zok befolyasoljak a hlvelyflérat. Ezen tilmenden a progeszteron helyi
hatdsa a hively mucosa-ra megakadalyozza a celluldris immunitast, ami a hively/
felll a progeszteroneszkdz ki- és behelyezése plusz forrdsa egy aszcendald
fert8zésnek [14].

KRONFELD és mtsai (2022) szerint a baktériumok elSforduldsa a hivelyben és
a méhben néhany esetben 6sszefiggést mutatott [10]. Azoknal a teheneknél,
amelyek puerperidlis betegségben szenvedtek, sokkal ritkdbban fordult elé a
koagulaz negativ Staphylococcus, még a tinetek jelentkezése elStt is. Ez a tény
Gjbél ravilagit a vaginalis mikrobiom véd&szerepére. A méhnyak ellést kdvets gyors
zarédasa miatt fontos tudni, hogy a hlvelyi és méhbeli mikrobiom mennyire kor-
relal egymassal, kilondsen egy allaton belll érdemes dsszehasonlitani a hively
és a méh mikrobiomjat. Fischer-teszttel bizonyitottak, hogy a Bacillus spp. és a
Corynebacterium spp. szignifikdnsan gyakoribb volt a hivelyben mint a méhben.
A Clostridium nemzetség szignifikansan gyakrabban fordult el6 a méhben, mint
a hivelyben. Ezeken felll szignifikans dsszefliggést mutattak ki a potencialisan
patogén baktérium hivelyi jelenléte és ugyanezen baktériumok méhbeli el&for-
duldsa kozott: Bacteroides spp., Proteus spp., Fusobacterium spp., T. pyogenes,
Helococcus spp., Prevotella spp., Escherichia spp. Puerperalis problémaéakkal terhelt
tehenektdl vett hively mintdkban 0sszesen 266 baktériumot izolaltak, 30 nem-
zetségbdl. A leggyakoribb baktériumok a Streptococcus nemzetséghez tartoz-
tak, 10 fajjal képviseltetve a nemzetséget: S. uberis volt a leggyakoribb, majd a
S. pluranimalium és S. lutetiensis kOvetkezett. Az egészséges allatokhoz képest
a Trueperella nemzetség, a T. pyogenes fajjal, a Fusobacterium nemzetség és az
Escherichia nemzetség az E. coli és E. fergusonii fajokkal kdvették ezeket.

A kbvetkezd nemzetségek esetében dsszefliggést mutatnak ki a hivelyi és méh-
beli el&fordulas k6zott. Ezek a Proteus, Prevotella, T. pyogenes és Escherichia voltak,
de annak ellenére, hogy ezeket opportunista metritis patogénnek irjak le, nem
taldltak szignifikans kilonbséget elGforduldsukban beteg és egészséges tehenek
kozott. A Staphylococcus, Actinobacillus, Acinetobacter és Histophilus nemzetségek
szignifikdnsan gyakoribbak voltak az egészséges tehenek esetében, igy ezeket
potencialis véddbaktériumoknak is lehet tekinteni. Tobb szerzd is ramutatott
mar arra, hogy a koagulaz negativ Staphylococcus-ok gyakoribbak az egészséges
tehenek esetében, s6t csdkkentik a kdros hlvelyfolyas kialakulasanak esélyét [10].

A BIKAK SZAPORODASBIOLOGIAI ALLAPOTAT
BEFOLYASOLO MIKROBIOM JELLEMZOI

A mesterséges termékenyités bevezetésének és elterjedésének egyik indoka volt,
hogy megakadalyozzak a fertézések terjedését him és ndstény allatok kozott.
Onmagaban baktériumok jelenléte az ejakuldtumban nem egyenld a fert8zésekkel,
a csokkent mikrobidlis aktivitas nem feltétlenUl befolyasolja a sperma mindségét.
Ugyanakkor a bika ejakulatum bakterioldgiai kontaminacidja negativan hathat a
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fertilitasra. A bika péniszének mikrobiomja taxonémiai dsszetételben hasonlit
a bikaban talalhaté egyéb mikrobialis kézdsségekhez. Ugy tlinik ezek forrasa a
talaj, a bélséar, és a hiively (természetes fedezés utan). Az urogenitélis szakaszon
kival, ami maga is a patogének elsddleges forrasa, az ejakulatum kezelés kritikus
pontja, amikor a sperma mintak kilonb6zd mikrobiotaval kontaminalédhatnak.
Eppen ezért az antibiotikumok alkalmazéasa a termékenyitésre szant spermanal
ma mar alapvetd. A ma hasznalt antibiotikumtipusok a fagyasztdmédiumokban
javarészt EU szabalyozas miatt kerllnek. A baktériumok azonositasa a bika eja-
kuldtumban az elsd |épés a racionalis antibiotikumhasznélat felé, és segitheti a
kovetkezd Iépéseket, vagyis a bika ondd mikrobialis kontaminacidjanak kontrolljat
[1. A n6stényekben kiterjedt kutatasokkal szemben a baktériumok jelenlétét és
hatasat a sperma mindségre és a bikak fertilitasara még nem vizsgaltak részlete-
sen. Evtizedekkel ezel8tt elkezd3dott a fébb baktériumok izolacidja és azonositasa
a bika sperméabdl, amelyek infertilitast okozhatnak (de ekkor még tenyésztéses
maédszerekkel, és morfoldgiai jellemz8k és biokémiai tulajdonsagok alapjan). Az
egyedi opportunista baktériumok azonositasa érdeklGdésre tart szamot, mivel
adtvihetSek bikak, ill. tehenek és bikak kozott igy gazdasagi veszteséget okozva a
szarvasmarha tenyésztésben.

WICKWARE és mtsai (2020) postpubertalis bikakon vizsgéaltak 16S rDNA génszek-
venaldssal a pénisz és a tasak nyalkahartyajan eldforduld mikrobiotat [15]. Meglepd
modon az allatok kora, fajtaja, takarméanyozéasa, tartasi korilményei vagy a korabbi
év tenyésztési el6zményei nem voltak hatassal a pénisz mikrobialis 6sszetételére.
A pénisz mikrobiolégiai jellegzetességeivel nem taladltak semmilyen korrelaciét
a menedzsment (takarmanyozas, tartas, tenyésztési el6zmények, antibiotikum-
hasznalat) viszonylatdban sem. A pénisz mikrobioldgiai k6z6ssége olyan nemzet-
ségeket tartalmaz, amelyek a talajban, a tehén hlvelyében, a Iégutakban és a
bélsarban gyakran eléfordulnak. A tasakban Bacillota, Fusobacteria, Bacteroidetes,
Proteobacteria és Actinobacteria taxonokat talaltak. A bikak kozott két csoportot
lehetett elklldniteni: kis és nagy bakteridlis fajgazdagsagut (akdr 400 taxonémiai
egység egy mintaban). A nagy diverzitdsli mintajl bikdk esetében tobb taxon is
dominalt (Fusobacterium, Histophilus, Porphyromonas és Streptobacillus). Ezeken
kivil Cojkic és mtsai (2021) leirtdak még a leggyakoribb baktériumok ko6zo6tt a
kovetkezdbket is: Ruminococcaceae UCG-010, Fastidiosipila, Ruminococcaceae UCG-
005, Cutibacterium, Histophilus, Oceanivirga, Corynebacterium 1, Campylobacter,
Peptostreptococcaceae W5053, Dyella, Staphylococcus, Lawsonella, Helcococcus,
Bacteroides, Capnocytophaga, Curvibacter, Kingella, Enhydrobacter, nem azonositott
Ruminococcaceae [1, 15]. WICKWARE és mtsai (2020) szerint a Bradyrhizobium a kis
diverzitasi mintak f6 ismertetd nemzetsége [15]. A leger8sebb pozitiv korrelacid
a Bacteroides és egy nem besorolt Clostridiales k6zott volt. A Bradyrhizobium
negativan korrelalt a Parvimonas és egy nem besorolt Ruminococcaceae-val.
Ezeket kivéve az Osszes korrelacié pozitiv volt. Ezzel szemben Cojkic és mtsai
(2021) negativ korrelacidt irt le a Curvibacter, Rikenellaceae RC9 és a Dyella spp.,
valamint a Cutibacterium, Ruminococceae UCG-005, Ruminococceae UCG-010 és
Staphylococcus kozott [1].

Vannak olyan baktériumnemzetségek, amelyeket a péniszrél vagy a tasakbdl
izolaltak és szereplk van szarvasmarha-megbetegedésekben, mint a Campy-
lobacter, Chlamydia és Histophilus (f6leg a H. somni). Ezeket a baktériumokat
klinikai megbetegedések esetén mutattak ki, de kézel sem reprezentaljak az
Osszes, szarvasmarha nemi traktusban él8 baktériumot [15]. A Porphyromo-
nas és Fusobacterium nemzetségek is izolalasra kerlltek nagy aranyban a leg-
tébb mintaban. A Histophilus-t korabban mar kimutattadk bika ejakulatumbdl,
vizeletbdl, tasakvaladékbdl, ahogy a Haemophilus somnus-t is, mig a Porphy-
romonas-t és a Fusobacterium-ot a nem tasak eredet(i, nyalkahartydhoz kot-
hetd kornyezetbdl izolaltdk, igy nem meglepd, hogy ezeket is megtaladltak a



SZARVASMARHA A MIKROBIOTA SZEREPE A SZARVASMARHAK SZAPORODASBIOLOGIAJABAN

tasakban [15]. A tasak mikrobialis kozo6sségének leginkabb jellegzetes nem-
zetsége a kis diverzitast mutatdé mintdkban a Bradyrhizobium, amelynek sza-
balyozbé szerepe lehet a bikdk nemi Gtjainak flérdjaban. A Bradyrhizobium egy
talajbdl szarmazd baktérium, ami a novények gydkereivel alakit ki szimbidzist
és csak néhany szarvasmarha tejjel foglalkozé tanulméanyban irtadk le. Tovabbi
kutatdsok igazolhatjak, hogy a Bradyrhizobium alkalmazhaté-e bikdknal mint
probiotikum, hogy csdkkentsék a tasak mikrobiotajanak diverzitasat, igy csok-
kentve az opportunista patogén fajok megtelepedését és az esetleges parazitas
betegségeket.

Cojkic és mtsai (2021) leirtak, hogy az ellés utani elsd nap a kolosztrumban az
Enhydrobacter a legdominansabb baktérium; ez a bikaknal is a 20 leggyakoribb
kozott szerepel. A Coryneform baktériumok, mint a Corynebacterium és Cutibac-
terium kdrnyezeti baktériumok, a talajban, vizben gyakoriak. Ezek a baktériumok,
csak Ugy mint a Staphylococcus-ok kolonizaljak az allatok bdrét és nyalkahartyajat
igy képesek a pénisz nyalkahartyajan is megtelepedni.

Cojkic és mtsai (2021) vizsgalataiban két nemzetség szerepelt gyakrabban a
gyengébb fertilitasl bikakban: a Peptostreptococcaceae W5053 és a Lawsonella
[1]. Sz&mos baktérium és az ejakulatum jellemz8i kozott (spermamotilitas, élet-

Egyes baktériumok képesség, membranintegritds és akroszOmareakcid, sperma DNS-fragmentéacios
gyakrabban fordulnak ardnya és a spermiumszam) mutattak ki negativ korrelaciét. Erdekes médon az &
elé gyengébb fertilitasu vizsgalataikban sem volt szignifikdns 6sszefliggés a preputium mikrobialis 6ssze-
bikédk ejakuldtumdban tétele és a bikak kora, fajtaja, takarmanyozasa vagy tartasi korilményei k6zott.

Két nemzetség, a Peptostreptococcaceae W5053 és a Lawsonella gyakoribb volt
a kis fertilitasd bikacsoportban. A jov8ben a lehetséges interakcidk a csokkent
fertilitas bikak ejakulatumaban talalt baktériumok és a gazdaszervezet baktérium
komplexei k6zott érdekes kutatasi terllet lehet. Néhany baktérium nemzetség-
nek a jelenléte indikativ a mikrobialis k6zdsség valtozasara. A mikrébakkal vald
egylttélés a gazdaszervezet élettani folyamataiba is beavatkozhat. A Curvibacter
negativ korrelaciét mutatott a tobbi baktériumnemzetséggel, igy elképzelhetd,
hogy ez a baktérium majd a tovabbi vizsgalatok fokuszaban kerilhet annak érde-
kében, hogy a fertilitast az ejakulatum mikrobiotajanak befolyasolasaval javitsuk
egészséges bikaknal. A masik ilyen negativ korreladciét mutatd baktérium a Rik-
enellaceae RC9-bél csoport volt. A tanulmany ramutatott arra, hogy egészséges
bikak k6zott kimutathatd kilonbség az ejakulatum bakteridlis mikrobiotajaban,
és koze lehet a fertilitashoz is [1].

Osszehasonlitva a méh, a hiively és a bikak onddjanak és tasakjanak baktérium-
dsszetételét nemzettségszinten (Tdbldzat) 1athatd, hogy akar a méh-hulvely, akar a

TABLAZAT. Az egészséges szarvasmarha méhben, hiivelyben, ill. tasakban/onddban jellemzd kéz6s mikrobidta
nemzetségek (az irodalomjegyzékben felsorolt forrdsok alapjdn)

TABLE. Common genera of microbiota in healthy uterus, vagina, scrotum/ejaculate of cattle (based on the
literature sources)

Escherichia

A méhben és a huvelyben k6z6s

. Lactobacillus
nemzetségek

Streptococcus

Porphyromonas

A méhben és a tasakban/onddban kdzds

J Ruminococcaceae UCG-005
nemzetségek

Staphylococcus

A hlvelyben és a tasakban/ondéban kozos

nemzetségek Streptobacillus
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méh-bika sGt a hlively-bika 6sszehasonlitasban csak relativ kevés azonos genus-t
lehetett kimutatni. Ez annak ellenére meglepd eredmény, hogy a szaporodas-
ban szerepet jatszd szervek Osszekdttetésben vannak egymassal. Az eredmény
ugyanakkor arra utal, hogy bar ezek a szervek a baktériumok szamara atjarhatok,
de fennmaradasuk, egy adott mikrobiomba valé beilleszkedésUk korlatozott lehet.
Ennek oka egyrészt az adott élettér kildnbsége, masrészt a mar jelen levd bak-
térium kozosséggel valdé kompetencia.

Osszefoglalva tehat a szarvasmarha nemi utak mikrobiomjanak tanulmanyozasa
még gyerekcipSben jar. Az méar egyértelm, hogy sok tekintetben kulcsfontos-
sagl szerepe lehet mind a megfeleld fertilitds (bikdk) mind a szaporodasbiolé-
giai problémak okainak feltardsaban, ill. antibiotikummentes megoldasaban. A
folyamatosan szaporodd informacidk, publikacidk, kisérleti és vizsgalati anyagok
lehet8séget adhatnak olyan pre- és probiotikus kezelések kifejlesztésére, amellyel
sikerrel visszaszorithatdak/megelézhetéek a méhproblémak, javithatd a fertilitas

mind a tehenek, mind pedig a bikak oldalan.
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