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Bioinformatyczne modelowanie wplywu suplementacji probiotycznej na
mikrobiomy stawdw hodowlanych i ukladu pokarmowego karpia (Cyprinus
carpio)

W ostatnich latach obserwuje si¢ duze zainteresowanie wykorzystaniem efektywnych
mikroorganizmdw jako suplementacji probiotycznej w akwakulturze w celu poprawy jakosci wody,
zahamowania rozwoju patogenéw i pobudzenia wzrostu ryb hodowlanych. Stosowanie
probiotykow, ktore kontrolujg patogeny za pomocg réoznych mechanizméw, jest postrzegane jako
alternatywa dla antybiotykow i1 stato si¢ gtowng dziedzing rozwoju akwakultury. Biorgc pod uwage
potencjalne korzysci ptyngce z dodawania probiotykow, wielu hodowcow ostatnio stosuje w swoich
gospodarstwach rybnych produkty probiotyczne dostgpne na rynku. Koncepcja efektywnych
mikroorganizmow zostata pierwotnie opracowana w Japonii przez dr Teruo Higa, ktory
zaproponowat konsorcjum pozytecznych i1 naturalnie wystgpujacych bakterii kwasu mlekowego,
bakterii fototroficznych, promieniowcow, drozdzy 1 grzybow fermentujacych, skladajace sie
zponad 80 gatunkéw mikroorganizmow, jako rozwigzanie przywracajgce zdrowy ekosystem
w glebie i wodzie. Dwie potencjalne gldwne korzysSci suplementacji probiotykami w akwakulturze
to poprawa wydajnosci Wykorzystania paszy osiaggnieta poprzez dostarczenie dodatkowych
enzyméw trawiennych i zwiekszona odporno$¢ na choroby poprzez wykluczenie gatunkdéw
konkurencyjnych lub zahamowanie wzrostu gatunkow patogennych.

Jednak niewiele badan poswigcono suplementacji probiotycznej karpi hodowlanych,
zwlaszcza W kontekécie wprowadzania probiotykOw bezposrednio do stawow hodowlanych jako
mieszanina efektywnych zbiorowisk mikroorganizméw, a nie jako konkretny gatunek bakterii
w zbiornikach doswiadczalnych. Dlatego celem naszego projektu jest analiza wptywu probiotyczne;j
suplementacji wody oraz pokarmu ryb hodowlanych na mikrobiom ich przewodu pokarmowego.
W pierwszym roku realizacji projektu przeprowadzimy eksperyment z wykorzystaniem pigciu
wariantow warunkéw doswiadczalnych: (1) brak suplementacji probiotycznej, (2) probiotyczna
suplementacja wody suplementem A, (3) probiotyczna suplementacja wody suplementem B, (4)
probiotyczna suplementacja wody suplementem A i probiotyczna suplementacja paszy, (5)
probiotyczna suplementacja wody suplementem B i probiotyczna suplementacja paszy. Nast¢pnie
w ciggu kolejnych trzech lat bedziemy stosowaé¢ metody bioinformatyczne do modelowania: (1)
zmian mikrobiomu wody w czasie, (2) zmian mikrobiomu osadéw stawowych w czasie oraz (3)
korelacji miedzy tymi dwoma zbiorowiskami drobnoustrojow, (4) réznice w mikrobiomach wody
pomiegdzy warunkami doswiadczalnymi, (5) r6znice w mikrobiomach osadow stawowych pomigdzy
warunkami do$wiadczalnymi, (6) roznice w mikrobiomach jelit ryb pomigdzy warunkami
doswiadczalnymi, (7) réznice w produktach mikrobiomu wody (wyrazone ekspresja genoéw
mikrobiotycznych) pomiedzy poszczegdlnymi warunkami eksperymentalnymi.

Oczekiwanym wynikiem naszego projektu jest lepsze zrozumienie zmian w réznorodnos$ci
mikrobiomu wyrazonej liczba bakterii oraz ich liczebnoscig. Uwzglednimy zmiany zréznicowania
mikrobiomu w czasie (trzy punkty czasowe poboru wody i osadéw w ciggu roku produkcyjnego)
oraz ze wzglgdu na r6zne schematy suplementacji probiotycznej (pie¢ warunkow doswiadczalnych).
Analiza zostanie przeprowadzona na poziomie s$rodowiskowym — poprzez rozwazenie
mikrobiomoéw wody i osadéw stawowych oraz na poziomie gospodarza — poprzez rozwazenie,
w jaki sposob/czy mikrobiom jelita ryb jest zalezny od $rodowiska. Kolejnym aspektem, ktory
wyloni si¢ z analiz, jest wiedza, w jakim stopniu réznorodno$¢ biologiczna mikrobiomu wody
wyrazona przez bakteryjne DNA odzwierciedla réznorodnos¢ funkcjonalng wyrazong przez
ekspresje genow drobnoustrojow w oparciu o analize RNA.



