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Epigenetyczna regulacja ekspresji genow u kur po podaniu prebiotyku i synbiotyku in ovo

Epigenetyczna regulacja ekspresji genéw jest formg oddzialywania srodowiska zewnetrznego na sposob
odczytywania i przepisywania informacji genetycznej zakodowanej w kwasach nukleinowych, w tym
dziedziczonych zmian, ktore sg skutkiem modyfikacji sekwencji DNA. Regulacja ta odgrywa kluczowa rolg
W rozwoju i réznicowaniu komoérek. Pod wptywem dziatania réznych czynnikow zewnetrznych, takich jak:
zywienie, warunki sanitarne, stres czy klimat, zmianom ulega wicloetapowy proces przepisywania
informacji genetycznej na biatko, co skutkowaé moze zmianami cech fenotypowych osobnika. Do
najwazniejszych mechanizmow epigenetycznych nalezy: dzialanie mikroRNA oraz metylacja DNA.
MikroRNA (miRNA) stanowi frakcj¢ matych czasteczek RNA zakodowanych w genomie, ktoére maja
fundamentalny wplyw na ekspresje genéw. Metylacja DNA polega na dodaniu reszt metylowych do cytozyn
zawartych w obrebie wysp CpG, co blokuje dostep enzyméw (w tym transkryptaz) do DNA, hamujac w ten
sposob przepisanie informacji zakodowanej w DNA do mRNA.

Hipoteza badawcza proponowanego projektu zaktada iz u kur stymulowanych substancjami
bioaktywnymi - prebiotykiem lub synbiotykiem in ovo w 12 dobie rozwoju zarodkowego wyksztalcil
si¢ epigenetyczny mechanizm wyciszania ekspresji genoéw zwigzanych z ukladem immunologicznym za
posrednictwem metylacji promotoréw genow i/lub aktywnos$ci mikroRNA.

Prebiotyki to nieulegajace trawieniu sktadniki pokarmowe, ktére korzystnie wplywaja na selektywna
stymulacj¢ wzrostu lub aktywnosci bakterii obecnych w przewodzie pokarmowym gospodarza (w tym
przypadku - kury). Synbiotyk to natomiast okreslenie odnoszace si¢ do jednoczesnego podania w jednej
dawce prebiotyku i probiotyku oraz ich synergistycznego oddzialywania. Podanie prebiotykéw i
probiotykow w jednym produkcie jakim jest synbiotyk daje mozliwo$¢ poprawy zywotnosci bakterii
probiotycznych przez dostarczenie im substratu do fermentacji w postaci prebiotyku. Przeprowadzone przez
nasz zesp6t badania wykazaty znaczny wptyw podawanych in ovo prebiotykow i synbiotykow nie tylko na
sktad mikrobiomu i zmiany w ekspresji genow, ale réwniez na poprawe wielu cech fizjologicznych i
produkcyjnych kurczat brojlerow.

Proponowany projekt ma na celu:

1. Analize bioinformatyczng (meta - analiz¢) danych dotyczacych ekspresji genéw w calym genomie,
pochodzacych z innych projektow w ktorych zastosowano stymulacje prebiotykiem/synbiotykiem in
ovo. Efektem tych analiz ma by¢ wytypowanie genéw kandydujacych do analiz miRNA oraz
metylacji DNA

2. Analize ekspresji kandydujagcych miRNA oraz oszacowanie poziomu metylacji wysp CpG gendw
kandydujacych w tkankach kurczat stymulowanych prebiotykiem/synbiotykiem in ovo

3. Zaproponowanie modelu epigenetycznej regulacji gendw u kurczat ktérych mikroorganizmy
zasiedlajace przewod pokarmowych (mikrobiom ) byty stymulowane prebiotykiem i synbiotykiem w
czasie rozwoju embrionalnego (in ovo)

Koncepcja badan proponowanego projektu zaktada weryfikacje epigenetycznego charakteru modulacji
ekspresji gendéw za posrednictwem mechanizmdéw: metylacji cytozyn w sekwencjach CpG regiondéw
promotorowych wyciszanych gendow oraz dzialania czasteczek regulujacych miRNA. Materiat przeznaczony
do badan stanowi unikatowa kolekcja tkanek pobranych od dorostych brojleréw kurzych, ktérym podano in
ovo w 12 dobie rozwoju embrionalnego prebiotyki oraz synbiotyki. W synbiotykach wykorzystane byty
bakterie probiotyczne z rodzaju: Lactobacillus i Lactococcus. Tkanki przeznaczone do badan w projekcie
zostaly poddane analizom pod katem ekspresji genow w calym genomie. Analiza ta wykazata istotny efekt
wyciszania ekspresji genéw zwigzanych m.in. z funkcjonowaniem ukladu immunologicznego.
Uzyskane dane postuzg do meta-analizy majacej na celu wybor gendéw zwigzanych z uktadem
immunologicznym, ktorych ekspresja zostaje wyciszona na poziomie nici DNA (analiza metylacji DNA)
lub/oraz obrébki post-translacyjnej (aktywno$¢ miRNA) na skutek stymulacji mikrobiomu kury we
wczesnych etapach rozwoju zarodkowego przy pomocy prebiotykéw/synbiotykdéw, co pozwoli na selekcje in
silico sekwencji promotorowych genéw i mikroRNA.

Proponowane w tym projekcie badania dostarcza nowej wiedzy na temat mechanizméw wyciszania
genéw, ktorych regulacja jest stymulowana podaniem substancji bioaktywnych (prebiotyk, synbiotyk)
in ovo. Tematyka projektu wpisuje si¢ w szeroki nurt badan nad interakcjami i zalezno$ciami pomiedzy
gospodarzem (w tym przypadku - kura) a jego mikroflorg jelitowa.. Wyniki proponowanych doswiadczen
znaczaco poglebia wiedz¢ o reprogramowaniu mikrobiomu u drobiu oraz przeanalizuja jego
epigenetyczny charakter. Tego typu badania nie byly dotychczas realizowane.



