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Chicken intestinal microbiome: Development and function

Summary

Chicken ceca contain an immense number of microorganisms collectively known as the microbiome. This
community is now recognized as an essential component of the intestinal ecosystem and referred to as a metabolic
organ exquisitely tuned to the host’s physiology. These functions include the ability to process otherwise
indigestible components of the feed, converting them into energy and body mass. The gut microbiome can also
affect intestinal morphology and modulate the development and function of the immune system. This microbiota
contains a rich collection of genes encoding enzymes necessary for decomposition of dietary polysaccharides and
oligosaccharides, nitrogen metabolism, fatty acid and lipid metabolism, and pathways involved in a hydrogen
sink. Chickens, like most animals, lack the genes for glycoside hydrolase, polysaccharide lyase, and carbohydrate
esterase enzymes that are necessary to facilitate the degradation of non-starch polysaccharides. During the
decomposition of dietary polysaccharides, bacteria produce short-chain (volatile) fatty acids (SCFAs), such as
acetic, propionic and butyric acid. These SCFASSs are absorbed transepithelially and serve as a source of energy
for the host. The accumulation of molecular hydrogen released during fermentation leads to fermentation
slowdown or to the production of less energy-efficient substances, such as ethanol, butyrate and propionate. The
presence of bacteria that act as a hydrogen sink results in a switch to the more productive fermentation into
acetate and increased production of SCFAs. Such activity could lead to a significant improvement in poultry

production and the associated economics.
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Mikrobiom, definiowany jako calo$¢ ekologicznego
srodowiska ztozonego z drobnoustrojow komensal-
nych, symbiotycznych i chorobotworczych, urasta do
rangi nadrzednego narzadu, wczesniej niedocenianego
czy tez zapomnianego. Mikrobiom jelitowy, zaliczany
do najliczniejszych u zwierzat 1 czlowieka, wydaje
si¢ decydowac o wielu aspektach zycia gospodarzy,
w tym najwazniejszych, jakimi sg wykorzystanie
1 przetwarzanie pokarmu czy tez zachowanie zdrowia.
U ptakow, w odrdznieniu od ssakow, uktad pokarmo-
wy jest krotszy 1 nastepuje w nim szybsze trawienie
1 przesuwanie si¢ tresci pokarmowej (zwykle caty cykl
od pobrania pokarmu do wydalenia nie przekracza 3,5
h), co oczywiscie przeklada si¢ na inng kompozycje
zasiedlajacych jelita mikrobiontow 1 ich funkcje (3,
35, 55, 58). W pierwszych dniach po wykluciu uktad
pokarmowy ptakow jest najmtensywmej rozwuajq-
cym si¢ narzagdem, stymulowanym réwniez do tego
przez zasiedlajace go bakterie. Ze wzgledu na szybko
przesuwajch si¢ tres¢, w jelitach dominuj 3 mikroor-
gamzmy zdolne do adherencji do $luzowki i szybkiego
namnazania si¢. W podwojnie wystepujacych u ptakow

jelitach $lepych przeptyw tresci jest spowolniony,
dzieki czemu powstaja dogodne warunki do osiedlenia
si¢ wielu drobnoustrojow i uksztalttowania wtasciwego
mikrobiomu jelitowego. Sktada si¢ on gtownie z bak-
terii, liczacych od 10'° do 10" JTK/g tresci jelitowe;.
Okresowe zmiany zarowno w liczbie, jak 1 sktadzie
drobnoustrojow zalezne sg od wieku ptakow, diety,
sposobu i §rodowiska chowu itp. (4, 6, 15, 18). W ba-
daniach nad mikrobiomem kurczat zastosowano tech-
niki sekwencjonowania nowej generacji i wykryto co
najmniej 13 réznych typoéw bakterii, sposrod ktorych
Firmicutes, Bacteroidetes i Proteobacteria stanowity
ponad 90%. Okoto 900 gatunkoéw reprezentowato
ponad 117 rodzajow. Najliczniejsze byty bakterie
z rodzaju Clostridium, Ruminococcus, Lactobacillus
1 Bacteroides (64, 74,76, 78). Niektore jelitowe mikro-
bionty sg chorobotworcze dla cztowieka i takie ptaki
sg zrodlem zakazenia dla ludzi. Stanowig rowniez
rezerwuar genow opornos$ci na antybiotyki (80).
Genom ptakow zostat zsekwencjonowany w 2004 r.
1, jak si¢ wkrotce okazato, skupia tylko niewielkg czgs¢
genow, ktore wptywaja na zycie i cechy uzytkowe kur.
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Inne sa czescig bogatej kolekceji gendéw mikrobiomu,
glownie jelitowego (31).

Czynniki wplywajace na rozwdj i skiad
mikrobiomu jelitowego

W warunkach naturalnych przewédd pokarmowy
nowo wyklutych pisklat zasiedlany jest przez mikro-
organizmy obecne w katomoczu matki. W przemy-
stowym chowie drobiu piskleta wykluwajg si¢ w in-
kubatorach, w warunkach niemalze sterylnych i nie
maja kontaktu z dorostymi ptakami. To powoduje, ze
zasiedlanie jelit i ksztattowanie si¢ mikrobiomu op6z-
nia si¢. Dodatkowo, rozwojowi stabilnej mikroflory,
ale tez zachowaniu zdrowia nie sprzyja przejscie z od-
zywiania si¢ zoltkiem, bogatym w thuszcze, na pokarm
staty sktadajacy si¢ glownie z cukrow i biatka (6, 8, 41,
68). Relacje pomigdzy jelitowym mikrobiomem a go-
spodarzem uksztattowane ewolucyjnie majg charakter
symbiozy, a nawet mutualizmu, zatem konkurowanie
drobnoustrojow z gospodarzem o pokarm jest znacznie
ograniczone. Wigkszos¢ tatwostrawnych cukrow jest
trawiona i absorbowana w poczatkowych odcinkach je-
lit, w ktorych liczba bakterii pozostaje niewielka. Tylko
niestrawione wielocukry i niewchtonigte pozostatosci
staja si¢ gtownymi substratami dla mikroorganizmow
zasiedlajacych w wiekszej liczbie koncowe odcinki
jelit. Wielosacharydy, oligosacharydy czy disacharydy
rozktadane sa przez drobnoustroje do cukréw prostych,
ktore nastepnie podlegaja bakteryjnej fermentacji
z wytworzeniem krétkotancuchowych (lotnych) kwa-
sow thuszczowych, gtownie octowego, propionowego
i mastowego. Te za§ ponownie stajg si¢ dla gospodarza
zrodlem energii i wegla. Sg absorbowane przez komor-
ki nabtonka jelitowego i wiaczane do wielu metabolicz-
nych cykli gospodarza (55). Krétkotancuchowe kwasy
thuszczowe nie tylko obnizaja pH w §rodowisku jelit,
regulujac w ten sposob kompozycje mikrobiontow,
ale rowniez w formie niezdysocjowanej dyfunduja do
komorek wielu bakterii, w ktérych podlegaja dyso-
cjacji 1 obnizaja pH, doprowadzajac do zahamowania
funkcji wielu enzyméw 1 w efekcie metabolizmu.
Kwas mastowy dodatkowo jest zrodtem energii dla
komorek nabtonka jelitowego, wzmaga ich wzrost
1 proliferacj¢, reguluje ukrwienie jelit i wytwarzanie
sluzu. Ma rowniez stymulujacy wptyw na miejscowa
odporno$¢ immunologiczng (20, 71, 76). Bakteryjna
fermentacja odbywa si¢ praktycznie we wszystkich
odcinkach przewodu pokarmowego, poczynajac od
wola, a na jelitach §lepych konczac, najintensywniej
jednak zachodzi w tych ostatnich. U jednodniowych
pisklat nie stwierdza si¢ wspomnianych produktéw
fermentacji, co oznacza, ze bakterie fermentacji
octowej, propionowej czy mastowej praktycznie nie
wystepuja. Najwyzsze stezenie krotkotancuchowych
kwasow ttuszczowych notuje si¢ u 15-dniowych
brojleréw. Na podobnym poziomie utrzymuje si¢ ono
rowniez w dalszym okresie zycia u ptakow starszych.
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Taki stan wskazuje na ostateczne uksztattowanie si¢
jelitowego mikrobiomu pod koniec 2. tygodnia Zycia
kurczat, cho¢ niektorzy autorzy wskazuja na 6.-10.
tydzien jako na okres ostatecznego wyksztatcenia si¢
stabilnej jelitowej homeostazy. Ma to by¢ zwigzane
m.in. ze wzrostem aktywnosci transkrypcyjnej genéw
cytokin prozapalnych u gospodarza, co warunkuje
powstanie przejsciowych odchylen w sktadzie mikro-
bioty jelitowej w czasie 14.-42. dnia zycia (21, 57, 75).
Z kolei odwrotne zjawisko zaobserwowano u pisklat
po podaniu antybiotyku w pierwszym dniu zycia —
krotkotrwata destabilizacja w mikrobiomie jelitowym
miata swoje dugofalowe nastepstwa i przetozyla si¢ na
uposledzenie rozwoju uktadu odporno$ciowego u tych
samych 14-dniowych kurczat (63).

W ocenie mikrobiomu jelit $lepych u 42-dniowych
brojlerow analizowano sekwencje genéw 16S rRNA
obecnych w nich mikrobiontow, jak réwniez sekwencje
metagenomowe. Przyjmujac za prég identycznosci
97% zgodno$¢ wykrytych sekwencji, stwierdzono, ze
w jelitach §lepych u badanej grupy brojlerow znajduja
si¢ mikrobionty zaliczane do 699 filotypow. Okoto
230 filotypéw wykazywato mniejsza niz 97% iden-
tyczno$¢ z sekwencjami zdeponowanymi w GenBank,
$wiadczacg o ich przynalezno$ci do nowych gatunkow.
Przecigtnie u jednego zwierzecia identyfikowano od
okoto 200 do 350 filotypoéw. Z nielicznymi wyjat-
kami stwierdzano powtarzalno$¢ wynikow zaré6wno
co do sktadu, jak i liczby drobnoustrojow w tym
samym odcinku jelit u poszczego6lnych ptakow.
Przewazaty bakterie zaliczane do typu Firmicutes,
a wérod nich nowo odkryte Megamonas z rodziny
Veillonellaceae w mniejszym stopniu Lachnospiraceae
czy Ruminococcaceae. Sposrod bakterii zaliczanych do
typu Bacteroidetes dominowaty Alistipes. Sekwencje
charakterystyczne dla bakterii z rodzajoéw Megamonas
1 Alistipes w analizie genow 16S rRNA stanowily, od-
powiednio, 19,9% i 16,3%, a w sktadzie metagenomu
32% w stosunku do 9% (64).

W odrdznieniu od mikrobiomu jelitowego czlowie-
ka, ktory do zachowania zrownowazonego wzrostu
wymaga wielocukrow i biatek, jelitowy mikrobiom
kury jest wynikiem przystosowania si¢ tworzacych
go mikroorganizméw do dominujacych w krétkim
przewodzie pokarmowym substratow, takich jak cukry
proste i peptydy. Produkuje réwniez w poréwnaniu do
mikrobiomu cztowieka wigkszg ilo$¢ krotkotancucho-
wych kwasow tluszczowych (47).

Cukrowe i biatkowe sktadniki diety w istotny sposob
regulujg sktad jelitowych mikrobiontow. Pasza oparta
na pszenicy, jeczmieniu czy ryzu bogatych w nie-
skrobiowe, rozpuszczalne w wodzie, ale niestrawne
wielocukry przyczynia si¢ do zwigkszenia lepkosci
tre$ci pokarmowej, spowolnienia jej przesuwania si¢
1 obnizenia strawno$ci. Takie warunki sprzyjaja namna-
zaniu si¢ bakterii, szczeg6lnie laseczek Clostridium
perfringens, a to z kolei predysponuje do rozwoju
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martwicowego zapalenia jelit (17, 38). Dieta oparta
na ziarnie kukurydzianym, w ktérym wielocukrow
nieskrobiowych jest mato, wydaje si¢ wywiera¢ ko-
rzystny efekt na jelitowy mikrobiom migdzy innymi
poprzez wzrost liczby niektdrych gatunkéw pateczek
Lactobacillus, jak np. L. agilis RS. Z drugiej strony,
czasami nawet drobne zmiany w kompozycji paszy
moga przyczynia¢ si¢ do stymulowania wzrostu niekto-
rych szczepdw tego samego gatunku bakterii, jak ma
to miejsce w przypadku L. agilis R1, kiedy w dawce
pokarmowej przewaza pszenica (29).

Zrédtem biatka w paszach dla drobiu, najczgsciej po-
zostaje soja. Okazuje sig, ze niektdre inne zrodta tego
sktadnika, jak np. sfermentowane nasiona bawelny
wplywaja korzystnie na mikrobiom jelitowy, poniewaz
zwigkszaja liczbe pateczek kwasu mlekowego oraz
obnizaja liczbe pateczek Enterobacteriaceae. Z kolei
biatko zwierzece, jak np. maczka rybna stymuluje
wzrost C. perfringens. Podobnie dzieje si¢ w przy-
padkach diety bogatej w tluszcze zwierzgce. Liczba
wspomnianych drobnoustrojéw nie wzrasta natomiast,
kiedy do paszy dodawany jest olej sojowy (44, 58, 67).

Poniewaz w chowie drobiu istotng czgs¢ kosztow
produkcyjnych stanowi pasza, szczegolnq uwage
przywiazuje si¢ do obnizania jej zuzycia w celu uzy-
skania optymalnych przyrostoéw wagowych. Z tego
powodu, w celu zwigkszenia strawnosci, ale rowniez
ochrony gospodarza przed enteropatogenami, do paszy
dodaje si¢ okreslone enzymy, jak np. ksylanazy czy
beta-glukanazy. Wptywaja one na obnizenie lepkoS$ci
tre$ci pokarmowej w wyniku rozktadu nieskrobiowych
wielocukréw. Na tej drodze mozliwe jest rowniez mo-
dulowanie sktadu jelitowych mikrobiontow poprzez
stymulowanie wzrostu paleczek kwasu mlekowego
oraz hamowanie namnazania si¢ pateczek okreznicy,
w tym szczepow zjadliwych (65, 66). Podobne, hamu-
jace dziatanie wobec enterobakterii wykazuja takze
zeolity (porowate glinokrzemiany) w drodze nie do
konca poznanych mechanizmoéw (60).

Oprocz sktadnikéw pokarmowych pochodzenia
paszowego, mikrobiom jelitowy ptakow zdolny jest
do wykorzystywania sktadnikow odzywczych wytwa-
rzanych przez gospodarza, jak np. glikoprotein mucyn
produkowanych przez komoérki kubkowe nablonka
jelitowego. Zdolnos¢ do czerpania z tego Zrodia przez
bakterie energii, wegla czy azotu przyczynia si¢ do
ich kolonizowania si¢ w jelitach, niezaleznie od tego,
czy s3 drobnoustrojami saprofitycznymi, czy tez
chorobotwc')rczymi Znanymi drobnoustrojami, ktore
u czlowieka i zwierzat przylegaja do warstwy sluzo-
wej jelit i wytwarzaja enzymy degradujace mucyny,
sa np. pateczki Bifidobacterium, Lactobacillus czy
Akkermansia muciniphila (23, 24,43, 54,79). Niestety,
brakuje danych na temat ich wyst¢gpowania u ptakow,
ale poniewaz stwierdza si¢ je w katomoczu drobiu,
mozna zalozy¢, ze podobnie jak u innych gatunkéw
zwierzat, dzigki zdolnos$ci rozktadania mucyn, uzysku-
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ja przewage nad innymi drobnoustrojami i dominuja
na zewnetrznej, luzno utkanej powierzchni warstwy
$luzowej. Kompozycja mikrobiontow jelitowych
w istotny sposob zalezy rowniez od wzajemnych in-
terakcji, w tym np. od wspoétzawodnictwa o sktadniki
pokarmowe 1 miejsce przylegania, produkcji czynni-
kéw bakteriostatycznych oraz bakteriobdjczych itp.
(36, 51, 77). Przyktadem bakterii zdolnych do kon-
kurencyjnego wykorzystywania cynku, pierwiastka
sladowego waznego dla zachowania funkcji wielu
enzymow czy ekspresji gendw, jest Campylobacter
Jjejuni. Dzigki wytwarzaniu przez wspomniany drob-
noustroj sytemu wysokiego powinowactwa transpor-
tujacego ZnuABC jest on w stanie przezy¢ w ubogim
w ten pierwiastek srodowisku jelit §lepych. Ttumaczy
to poniekad powszechne wystgpowanie tych bakterii
w jelitach ptakéw. Podobne systemy transportujace
cynk stwierdzono u niektdrych jelitowych patogenow,
jak Salmonella Typhimurium i E. coli, co uzasadnia
ich inwazyjne wiasciwosci (19).

Znaczenie mikrobiomu jelitowego

Mikrobiom jelitowy spetnia wiele réznorodnych
funkcji. Jedng z nich jest wplywanie na rozwoj sa-
mych jelit. Dane na ten temat pochodza z poréwnania
przewodu pokarmowego zwierzat konwencjonalnych
1 germ-free (GF) (1 7) U tych ostatnich Jehta sa 1zej-
sze, a ich $ciana ciensza. Jak juz wspomniano, krot-
kotancuchowe (lotne) kwasy ttuszczowe bedace bak-
teryjnym produktem fermentacji wplywajq na wzrost
i proliferacj¢ enterocytéw, co powoduje, ze podawanie
paszy bogatej w latwo fermentujace weglowodany
przyczynia si¢ do zwigkszenia wagi jelit. U ptakéw
GF kosmki sg krotkie, a krypty sptycone. Dodanie do
paszy bakterii probiotycznych, prebiotykow lub poda-
nie paszy sfermentowanej prawdopodobnie oddziatuje
regulujaco na mikrobiom i w konsekwencji przyczynia
si¢ do powigkszenia kosmkow i poglebienia krypt
jelitowych (13, 26). Podobnie, aktywno$¢ enzymow
jelitowych, jak np. alkalicznej fosfatazy, jest wigksza
u ptakéw konwencjonalnych w poréwnaniu do GF.
Same sktadniki pokarmowe, w tym fruktooligosacha-
rydy poprzez wzmaganie wzrostu niektorych bakterii,
jak np. Bifidobacterium 1 Lactobacillus, przyczyniaja
si¢ do wigkszego wydzielania i aktywnos$ci takich
enzymoéw, jak amylazy, protezy czy lipazy. Bakterie
jelitowe uczestnicza rowniez w dostarczaniu gospo-
darzowi azotu (73). Mocznik z drog moczowych po
przedostaniu si¢ do kloaki drogg wstecznga moze cofaé
si¢ do jelit $lepych, gdzie przy udziale bakterii podlega
hydrolizie do amoniaku, a ten po absorbowaniu do
krwi stuzy syntezie okreslonych aminokwasow, jak
np. glutaminy. Z kolei azot sktadnikow pokarmowych
wbudowywany jest do biatek bakteryjnych, ktore takze
moga by¢ zrédlem aminokwaséw dla gospodarza. Ma
to jednak ograniczone znaczenie, poniewaz w jelicie
$lepym praktycznie bialtka nie sg trawione i absorbo-
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wane. Wydalane bakterie wraz z kalomoczem u pta-
kéw chowanych w systemie podtogowym w wyniku
koprofagii mogg sta¢ si¢ zrodlem biatka, ktére po
strawieniu absorbowane jest w poczatkowym odcin-
ku jelit. W podobny sposéb moga by¢ odzyskiwane
witaminy, gtéwnie z grupy B syntetyzowane przez
jelitowy mikrobiom i wydalane w wiekszo$ci wraz
z katomoczem (40, 46).

Wazng funkcjg mikrobiomu jelitowego jest modu-
lowanie odpowiedzi immunologicznej nieswoistej
1 swoistej. Przyktadem tej pierwszej moze by¢ wpty-
wanie na wytwarzanie i sklad $luzu pokrywajacego
nablonek jelitowy. W $luzie jelitowym ptakéw kon-
wencjonalnych przewazaja mucyny zawierajace kwas
sialowy, natomiast u zwierzat z niska liczbg bakterii
w jelitach dominujag mucyny, ktérych fragmenty cu-
krowe glikoprotein wystepuja w formie siarczandw.
Zmiang¢ kompozycji $luzu w kierunku dominacji
mucyn z przewaga kwasu sialowego powiazanego
z glikoproteinami obserwuje si¢ zwykle po 4 dniach od
wyklucia pisklat, a wiec w miare rozwoju jelitowego
mikrobiomu (4, 58). Niektore pierwotniaki, jak np.
Eimeria zwigkszaja mukogenezg, skutkujaca jednakze
wzrostem mukolitycznych C. perfringens, ktore z kolei
doprowadzajg do rozwoju martwicowego zapalenia
jelit, co jest zjawiskiem niepozadanym. Sluz jelitowy
petni funkcje ochronna, szczegdlnie w bardziej zbite;j
warstwie wewnetrznej 1 nie dopuszcza do penetracji
bakterii do komorek nabtonka jelitowego. Moze row-
niez wplywac atenuujaco na zjadliwos$¢ niektorych
bakterii, Jak np. C. jejuni, poprzez zapobieganie ad-
herenCJl i ich inwazji do enterocytow. Tym, miedzy
innymi, nalezy ttumaczy¢ obnizong chorobotworczosé
wspomnianych bakterii dla ptakow (2).

Niektore bakterie reguluja wytwarzanie przez ko-
morki gospodarza przeciwbakteryjnych peptydow, jak
np. B-defensyn bedacych matymi kationowymi pepty-
dami. Wspomniane substancje produkowane sa przez
makrofagi, komorki heterofilne czy komoérki nablonka.
Zaburzaja przepuszczalno$¢ btony cytoplazmatycznej
komorki bakteryjnej i doprowadzaja do jej lizy (42,
48). Najwiecej danych na temat wplywu bakterii na
wytwarzanie wspomnianych substancji pochodzi
z prac nad patogenami jelitowymi, jak np. paleczkami
Salmonella czy laseczkami Clostridium. Okazuje sig,
ze zabite komorki tych bakterii zwigkszaja ekspresje
gendéw defensyn w komorkach nablonka jelitowego,
natomiast zywe blokuja ekspresje na drodze nie do
konca wyjasnionych mechanizméw chronigcych pa-
togen przed odpowiedzig immunologiczng gospodarza
(22, 32, 45). Jelitowy uktad immunologiczny reprezen-
towany jest przez torbg Fabrycjusza, grudki chtonne
zlokalizowane w kepkach Peyera, ztozone gtownie
z limfocytow B, makrofagdéw i komorek heterofilnych,
limfocytow T oraz szerokie spektrum limfocytow
btony podstawnej. Do tego nalezy rowniez zaliczy¢
leukocyty wystepujace pomi¢dzy komdrkami nabton-
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ka jelitowego oraz w warstwie $luzowej. Przykladem
pozytywnej stymulacji odpowiedzi immunologicznej
jest utrzymywanie przez organizmy komensalne
stabego zaplenia jelit skutkujacego statg obecnoscia
makrofagéw i komorek heterofilnych w btonie pod-
stawnej, wzmacniajacych w ten sposob bariere jelitowa
1 utrzymujacych uktad odporno$ciowy w pogotowiu.
Potencjalnie chorobotwoércze drobnoustroje ZWlf;kszaJa,
infiltracj¢ tych komoérek do btony podstawnej i war-
stwy nabtonka, czasami ze skutkiem pozytywnym,
tzn. wygaszeniem zakazenia poprzez fagocytowanie
patogendéw i ich wewnatrzkomorkowe zabijanie (10,
42, 58). Niektore bakterie, jak np. Salmonella, wy-
ksztatcity mechanizmy obronne i fagocytowane przez
makrofagi nie tylko w nich przezywaja, ale rowniez si¢
namnaZajq Te, ktore traﬁajq do uktadu limfatycznego
ikrwionosnego, przyczyniajg si¢ do rozprzestrzeniania
zakazenia i rozwoju systemowej formy choroby (5,
53, 70). W doswiadczeniach nad bakteriami probio-
tycznymi, takimi jak: L. acidophilus, Bifidobacterium
bifidum 1 Enterococcus faecalis udowodniono, ze
ptaki, ktore je otrzymywaty, wykazywaty silniejsza
odpowiedZ humoralng i stwierdzano u nich wyzszy
poziom przeciwcial przeciwko erytrocytom owcy,
toksoidowi toksyny tezcowej czy toksynie o C. per-
fringens. Odporno$¢ humoralna stymulowana przez
probiotyki prawdopodobnie byta wynikiem aktywacji
okreslonych populacji limfocytow T i produkcji przez
nie IL-4 i IL-10 stymulujacych z kolei wytwarzanie
przeciwcial. Wspomniane bakterie probiotyczne wpty-
wajg takze na ekspresj¢ genow IL-12 1 [FN-y, cytokin
waznych w indukcji odpowiedzi komdrkowej skiero-
wanej przeciwko patogenom wewnatrzkomorkowym
(10-12, 14, 27).

Udzial mikrobiontow jelitowych w pozyskiwaniu
energii dla gospodarza

Z produkcyjnego i hodowlanego punktu widzenia
najistotniejszg rola mikrobiomu jelitowego brojleréw
kurzych jest pozyskiwanie energii dla gospodarza,
szacowanej nawet na 10%. Zjawiska takie sg mozliwe
dzigki zaangazowaniu bakteryjnych enzyméw miedzy
innymi w rozktad niestrawnych dla gospodarza wielo-
cukrow, fermentacji cukréw prostych z wytworzeniem
krotkotancuchowych (lotnych) kwasow ttuszczowych
oraz utylizowaniu wodoru powstatego w procesach
fermentacji (30, 39, 64).

Enzymy degradujgce wielocukry

W ziarnach zb6z stanowigcych w wiekszosci pod-
stawe zywienia drobiu znajduje si¢ bogactwo nieskro-
biowych wielocukrow, jak np. B-glukanéw, w tym
celulozy, dominujacych w jeczmieniu czy owsie oraz
arabinoksylanow powszechnych w pszenicy, kuku-
rydzy czy ryzu. W odroznieniu od innych znanych
metagenomow jelitowych, np. cztowieka i innych
ssakow, metagenom jelitowy brojlerow zawiera dos¢
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znaczng ilo$¢, bo okoto 1,5%, sekwencji koduja-
cych domeny glikozylohydrolaz. Udato si¢ rowniez
stwierdzi¢ sekwencje, w sumie ponad 200, r6znych
enzymow degradujacych nieskrobiowe wielocukry
(64). Proporcjonalnie jednak wsérdd genow glikozylo-
hydrolaz przewazaja te kodujace hydrolize oligosacha-
rydow, ktore stanowig 38% w stosunku do sekwencji
kodujacych celulazy i endohemicelulazy stanowigcych
zaledwie 4%. Glukonazy E.C.3.2.1.4. 1 E.C.3.2.1.1.
oddziatujace na oligosacharydy wystepuja w wiekszej
ilosci w stosunku do endoglukonaz oddziatujacych
na caty tancuch celulozy czy ksylanu. W genomach
bakterii jelit Slepych stwierdza si¢ rowniez wigcej
sekwencji kodujacych degradowanie ksylanow niz
B-glukanéw i odwrotnie niz w genomach bakterii
obecnych w jelitach cienkich, u ktorych stwierdza si¢
wyzsza aktywno$¢ B-glukonazy niz ksylanazy (34).
Sekwencje genéw kodujacych enzymy rozktadajace
ksylan i celobiozg wystepowaty w podobnej ilosci
u bakterii 3 gldownych klas, tj. Clostridia, Bacteroidia
1 Actinobacteria. Endoglukonazy z kolei wytwarza-
ne sa glownie przez Actinobacteria, Negativicutes
1 Lentisphaeria (64). Niektére mikrobionty, jak np.
Bacteroides wykorzystuja nieskrobiowe wielocukry na
drodze specjalnych mechanizmow, np. tzw. systemu
wykorzystywania wielocukréw (polysaccharide utili-
zation system — PUL), w wyniku ktérego aktywnosci
dochodzi do ich trawienia i importu produktow rozkta-
du. U Bacteroidetes wystepujacych w jelitach slepych
u kurczat stwierdzono ponad 500 takich systemow,
w tym ich nowg klasg¢ skupiajgca migdzy innymi 3-1,4
endoglukanazy i -1,4 endoksylanazy (59). Dodatkowo
stwierdza si¢ sekwencje, ktorym przypisuje si¢ kodo-
wanie koordynowania rozktadu wielocukrow oraz ich
transportu i ostatecznego wykorzystywania. Dla przy-
ktadu: u Megamonas wykryto grupe genow kodujacych
wytwarzanie sekrecyjnych endoglukonaz, systemu
fosfotransferazy celobiozy i 6-fosfo-beta-glukozydazy,
ktére tworza razem zewnatrzkomoérkowy kompleks
zdolny do degradacji nieskrobiowych wielocukréw
do celobiozy, importowanej nastepnie do komorek
i rozktadanej do D-glukozy (64).

Aktywnos¢ niektorych endoglukonaz nie jest zwig-
zana z genami regulatorowymi czy genami odpowie-
dzialnymi za transport cukrow i te nie sg zaangazowane
w wykorzystywanie nieskrobiowych polisacharyddw.
Niektére geny celulaz, sktadowe operonu odpowie-
dzialnego za syntez¢ celulozy, sa zaangazowane
w biosynteze tego cukru, jakkolwiek wsrod mikro-
biontow jelitowych u kurczat nie stwierdza si¢ ich
zaangazowania w synteze celulozy (56). Niektorzy
przedstawiciele Clostridiales maja geny endonukleaz
odpowiedzialnych za sporulacje. Wspomniane produk-
ty genow prawdopodobnie odpowiedzialne sg rowniez
za procesy doprowadzajace do lizy §ciany komodrkowej
oraz syntezy korteksu spory (64).

Med. Weter. 2017, 73 (10), 618-625

Wytwarzanie lotnych kwasow tluszczowych

Krotkotancuchowe lotne kwasy thuszczowe (LKT),
gléwnie takie, jak: octowy, propionowy czy mastowy,
obecne w jelitach $lepych u ptakow sg produktami
bakteryjnej fermentacji cukrow otrzymanych w wyni-
ku rozktadu nieskrobiowych polisacharydow. Sg one
absorbowane przez komorki nabtonka jelitowego i sta-
nowig dodatkowe zrodto energii dla gospodarza. LKT
oddziatujg réwniez antagonistycznie na drobnoustroje
chorobotworcze oraz zwigkszajg absorpcj¢ sktadnikow
mineralnych (3, 37, 55, 57, 61). W metagenomie jeli-
towych mikrobiontdéw najliczniej reprezentowane sg
sekwencje odpowiedzialne za fermentacj¢ octanowa,
obejmujgce miedzy innymi ponad 30 kinaz octano-
wych/fosfotransferaz. Kwas propionowy wytwarzany
jest w wielu szlakach, ale wydaje sie¢, ze dominuje cykl,
w ktorym uczestnicza dekarboksylaza metylomalo-
nylo-CoA i epimeraza metylomalonylo-CoA, czego
potwierdzeniem sg liczne geny kodujace wspomniane
enzymy u mikrobiontéw tego srodowiska. Za fermen-
tacje propionowa odpowiedzialne sg migdzy innymi
bakterie z typu Bacteroidetes, u ktérych stwierdzono
zgrupowanie genéw odpowiedzialnych za kodowanie
nie tylko podjednostki alfa dekarboksylazy metyloma-
lonylo-CoA, ale rowniez podjednostek beta, gamma
1 delta oraz epimerazy metylomalonylo-CoA (9, 64).
Bakterie z rodzajow Meganonas i Dialister zaliczanych
do rodziny Veillonellaceae, rzgdu Selenomonadales,
majg podobne zgrupowanie genow, ale nie ma wsrod
nich gené6w odpowiedzialnych za powstawanie pod-
jednostki beta metylomalonylo-CoA, ktora taczy
funkcje dekarboksylazy z eksportem przez btong cy-
toplazmatyczng Na* i podjednostki delta utrzymujacej
ten kompleks razem. W to miejsce we wspomnianym
zgrupowaniu wystepuja geny kodujace ferredoksyny
odpowiedzialne za Iaczenie proceséw dekarboksylacji
z transportem elektronéw w nowym cyklu fermenta-
cji propionianowej. Cykl Wood-Werkmana stuzacy
do wytwarzania kwasu propionowego jest stabo re-
prezentowany, poniewaz stwierdza si¢ tylko 2 geny
kodujace karboksytransferazy methylmalonylo-CoA,
ktoére w nim uczestniczg (20).

W pierwszym etapie syntezy kwasu maslowego
istotng rolg odrywa dehydrogeza 3-hydroksybutyry-
lo-CoA uczestniczagca w konwersji krotonylo-CoA
do butyrylo-CoA. U bakterii wytwarzajacych kwas
mastowy gen dehydrogezy 3-hydroksybutyrylo-CoA
znajduje si¢ we wspdlnym operonie z genem flawopro-
tein odpowiedzialnych za transport elektronow. Cate
zgrupowanie koduje przemiany, w wyniku ktérych
dochodzi do wytworzenia i magazynowania energii
wykorzystywanej nast¢pnie np. do podtrzymywa-
nia energetycznego stanu btony cytoplazmatycznej,
znanego jako sita protonomotoryczna (16, 49, 50).
Wsrod mikrobiontow jelit Slepych u brojlerow kurzych
stwierdzono az dziewigtnascie sekwencji kodujacych
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dehydrogeze 3-hydroksybutyrylo-CoA w wiekszosci
u typow Bacteroidetes i Firmicutes, ale rowniez po-
jedyncze sekwencje tego enzymu u bakterii z rodzaju
Escherichia zaliczanych do typu Proteobacteria.
Powstaty w pierwszym etapie fermentacji mastowej
butyrylo-CoA podlega dalszym przemianom przy
udziale transferazy butyrylo-CoA:octanowo-CoA
zwytworzeniem kwasu mastowego i octowego lub przy
udziale fosfotransbutyrylazy i kinazy maslanowej pro-
wadzacej do powstania kwasu mastowego. Ten sposob
wytwarzania kwasu mastowego jest do§¢ powszechny
u mikrobiontéw jelit cztowieka, natomiast w metage-
nomie jelitowym kurczat liczba stwierdzonych genow
kodujacych transferaze butyrylo-CoA:octanowo-CoA
byta niewielka i wynosita tylko cztery. Moze to suge-
rowac, ze tylko nieznaczne ilosci kwasu mastowego
powstaja na tej drodze i prawdopodobnie istnieje
jeszcze inna, niezidentyfikowana acetylotransferaza,
ktoéra zastepuje wspomniany enzym (50, 64). Wiecej
sekwencji w metagenomie jelitowym kurczat, bo az
dziewigtnascie, z czego siedem nalezato do bakterii
z typu Bacteroidetes, kodowalo fosfotransbutyrylaze
1 kinazg maslanowa. Poniewaz u bakterii zaliczanych
do typu Bacteroidetes stwierdza si¢ kompleks gendw
kodujacych dehydrogenaze 3-hydroksybutyrylo-CoA
1 flawoprotein odpowiedzialnych za transport elek-
tronow, a takze geny kodujqce fosfotransbutyrylaze;
1 kinaz¢ maslanowg, mozna zatozy¢, ze wspomniane
bakterie w jelitowym mikrobiomie naleza do waznych
producentéw kwasu mastowego. Zjawisko to zostato
potwierdzone w doswiadczeniu in vivo na myszach
germ-free zasiedlonych wspomnianymi drobnoustro-
jami (25).

Wykorzystywanie wodoru

Dominacja okre$lonej populacji bakterii w eko-
systemie moze wynika¢ z ich wigkszych mozliwos$ci
utylizowania wodoru. W procesie fermentacji powsta-
jacy w wyniku glikolizy NADH podlega utlenieniu
do NAD", auwolnione elektrony przekazywane sg na
kwas pirogronowy lub acetylo-CoA, doprowadzajac
do ich redukcji i wytworzenia lotnych kwasow ttusz-
czowych. W procesie fermentacji octanowej powstaje
najwiecej ATP w wyniku fosforylacji na poziomie
substratu. Taki sposob wytwarzania energii charakte-
ryzuje si¢ jednak nieznacznym wykorzystaniem prze-
no$nikoéw wodoru, co powoduje, ze tylko cze§¢ NADH
podlega utlenieniu. Alternatywnie NADH podlega
utlenieniu przy udziale hydrogenaz, z czym wiaze si¢
jednak powstawanie wodoru czasteczkowego, ktory
w wiekszej ilosci hamuje aktywnos$¢ hydrogenaz.
Brak utylizowania wodoru przez inne drobnoustro-
je wchodzace w sktad mikrobiomu na dalszg mete
przyczynia si¢ do spowolnienia fermentacji lub tez
jej kontynuowania w mniej energetycznie wydajnej
formie, prowadzqcej do powstania etanolu, kwasu
mastowego i propionowego. Bakteryjni konsumenci
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wodoru w ekosystemie jelitowym przyczyniaja si¢
zatem do dominacji bardziej wydajnej energetycznie
fermentacji octanowej i w jej wyniku produkcji wigk-
szej ilosci lotnych kwasow thuszczowych, przynoszac
w ten sposob ostatecznie korzysci gospodarzowi (52,
69, 72).

W wigkszosci mikrobiomow jelitowych konsumen-
tami wodoru sg drobnoustroje metanogenne. Dane na
temat ich wystepowania w jelitach $lepych u kurczat
sa zmienne 1 jedni autorzy, w niewielkim co prawda
odsetku, potwierdzaja obecno$¢ metanogennych ar-
cheonéw w ilosci okoto 2%, inni natomiast ich nie
wykrywaja (62, 64). Kolejng grupa drobnoustrojow,
ktore potencjalnie moga wykorzystywa¢ wodor, sa
bakterie redukujace siarczany, gtownie z rodzaju
Desulfovibrio, jednakze w badaniach Sergeant i wsp.
(64), na podstawie wykrywania charakterystycznych
sekwencji genéw 16S rRNA i analizy metagenomo-
wej nie stwierdzono ich obecnosci (64). Kolejnym
procesem, w ktorym moze by¢ wykorzystywany
wodor, jest synteza kwasu octowego w wyniku re-
dukcji CO, i powstawania acetylo-CoA. Wspomniani
powyzej autorzy wykrywali, co prawda nieliczne, bo
tylko w liczbie 6, geny syntazy acetylo-CoA odpo-
wiedzialnej za ten proces u bakterii z takich rodzin,
jak Ruminococcaceae i Lachnospiraceae zaliczanych
do rzedu Clostridiales i1 typu Firmicutes. Bateryjne
hydrogenazy NiFe (niklowo-zelazowe), ktore ka-
talizuja proces utleniania wodoru czasteczkowego
przyczyniaja si¢ jednoczes$nie do redukcji akceptow
elektrondw w procesie oddychania beztlenowego, jak
NO,, SO, czy CO,. Takie enzymy wykryto migdzy
innymi u bakterii z rodzaju Megamonas zaliczanych
do rz¢du Selenomonadales, typu Firmicutes oraz
Wolinella, Helicobacter i Campylobacter zaliczanych
do rzedu Campylobacteriales, typu Proteobacteria.
Moga przyczynic si¢ one do istotnej utylizacji wodoru
w ekosystemie jelit grubych u kurczat, co w pewnym
stopniu thumaczytoby ich liczny udziat w mikrobiomie
jelit §lepych u kurczat. W istotny sposob przyczyniaja
si¢ one réwniez do dodatkowego odzyskania przez
gospodarza energii pochodzacej z paszy (28, 33, 72).

Podsumowanie

Mimo niewatpliwego postepu wiedzy na temat
znaczenia mikroorganizmoéw dla zachowania fizjolo-
gicznej homeostazy organizméw wyzszych wydaje
sig, ze ciggle jesteSmy na poczatku drogi poznawania
ztozonych relacji, towarzyszacych wspotbytowaniu
tych dwoch $wiatéw. Nie podlega watpliwosci, ze
genomy organizméw wyzszych zostaly wzbogacone
genami miliardéw zamieszkujacych okreslone nisze
drobnoustrojéw. Potencjalne ich produkty interferuja
z procesami zyciowymi gospodarza, dzigki czemu
ten zyskal nowe wilasciwosci, jak np. pewne cechy
anatomiczne, poszerzone mozliwosci fizjologiczne czy
immunologiczne. Zjawiska te szczegolnie sa widoczne
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w jelitach, skupiajacych najliczniejszy mikrobiom.
Obecne tam mikroorganizmy oddziatujg lokalnie, np.
wzmacniajg bariere jelitowa, zwigkszajg energetyczng
wydajnos¢ pozywienia, jak i og6lnie np. instruujg do
odpowiedzi uktad immunologiczny, moduluja odpo-
wiedz zapalng. Wptywaja tez na funkcje centralnego
uktadu nerwowego, w tym nawet na zdolno$ci per-
cepcyjne 1 behawioralne gospodarza. Udziat bakterii
jelitowych w rozktadzie niestrawnych dla gospodarza
sktadnikéw pokarmowych, szczeg6lnie wielocukrow
do cukréw prostych, nastgpnie absorbowanych lub
tez dalej fermentowanych do krétkotancuchowych
kwaséw thuszczowych, w produkcji zwierzecej stwarza
szans¢ lepszego energetycznego wykorzystania paszy.
Blizsze poznanie uczestniczacych w tych procesach
drobnoustrojow, jak i dokonywanych przez nie prze-
mian daje nadziej¢ na przyszle sterowanie mikrobio-
mem jelitowym tak, aby wzmaga¢ pozadane reakcje
1 hamowac reakcje niekorzystne.
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