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Zesp6t drobnoustrojow, ktore zasiedlajg przewod pokarmowy kur, okresla si¢ mianem mikrobiota.
Gltowng skladowa tego zbioru sg bakterie. Mikrobiote jelitowa uwaza si¢ za swoisty ekosystem,
ktory ma znaczacy wptyw na funkcjonowanie catego organizmu. Miejscowa mikroflora odgrywa
kluczowa rol¢ w zapobieganiu i leczeniu zakazen drobnoustrojami i jest czgsto okreslana jako
»Zapomniany narzad”.

Nie tylko gospodarz wplywa na sktad swojej mikrobioty, ale rowniez mikrobiota pozytywnie
wplywa na gospodarza, m.in. na jego metabolizm, odzywianie, rozwdj i modulowanie odpornosci oraz
odpowiedzi na infekcje. Mikrobiota jest obecnie uznawana za regulator wielu fizjologicznych funkgcji
gospodarza i znacznie wykracza poza jej udzial w trawieniu. Podczas choroby w sktadzie mikrobioty
zachodzg duze zmiany. Takie zachwianie rownowagi to dysbioza, lub dysbakterioza. Ma ona zwigzek z
wieloma chorobami. Dysbakterioza jelit wywolana przez wirusy moze sprzyja¢ namnazaniu |
przenoszeniu wirusOw w organizmach.

Wirus zakaznego zapalenia oskrzeli (IBV), koronawirus wywolujacy zapalenie oskrzeli kur (IB)
powoduje jedne z najwickszych strat ekonomicznych w chowie kur w Polsce i na $wiecie. Wraz z
wysoce zjadliwag grypa ptakow (HPAI) i rzekomym pomorem drobiu (ND), IB jest najwazniejsza
gospodarczo wirusowg chorobg uktadu oddechowego, dotykajacg przemyst drobiarski na Swiecie.
Wyrézniamy wiele genotypow/wariantow IBV, ktore roznig si¢ migdzy soba genetycznie, zakazaja
tez rozne tkanki/narzady/uktady. Nalezy jednak pamigtaé, ze glowng droga przenikania wszystkich
wirusow IB jest uktad oddechowy. Dlatego tez w projekcie zaplanowano, ocen¢ mikrobioty
zaro6wno jelitowej, jak i oddechowej po zakazeniu kur wirusem IB. Dzigki probkom tkanki ptucne;j i
jelita cienkiego oraz zastosowania nowoczesnych metod biologii molekularnej, planujemy
przeprowadzenie szczegdtowych badan mikrobioty w zakresie sktadu jakosciowego i iloSciowego
bakterii u kur zakazonych wirusem w poréwnaniu do kur zdrowych. W doswiadczeniu uzyjemy
dwdch szczepow reprezentujacych odmienne genotypy.

W projekcie zaplanowali$my rowniez wymuszone zmiany w sktadzie ilo§ciowym i strukturze jakosciowej
mikrobioty. Chcemy tego dokona¢ poprzez zastosowanie antybiotykoterapii o szerokim spektrum
dziatania. Zakladamy, ze takie zmiany wptyna na odpowiedz kur na infekcjg, co z kolei zmieni przebieg
choroby. Terapia antybiotykowa ma postuzy¢ jako model dysbiozy (zaburzen w strukturze i skladzie
mikrobioty) we wczesnym okresie zycia. W praktyce moze to wystgpi¢ w efekcie nieprawidtowego
odzywiania, antybiotykoterapii lub zakazenia.

Taka wnikliwa analiza bgdzie mozliwa dzigki wykorzystaniu najnowoczesniejszych metod biologii
molekularnej. Do okreSlenia rodzaju i liczby bakterii zastosujemy sekwencjonowanie nastepnej
generacji (NGS) w podejsciu ,,metagenomicznym”, czyli analiza DNA izolowanego bezposrednio z
mikroorganizméw wystepujacych w danym srodowisku. Do niedawna bylo to wykonywane przede
wszystkim metodami hodowlanymi. Maja one jednak wiele ograniczen: nie mozna ich wykorzysta¢ w
przypadku bakterii, ktore nie rosng w hodowli komérkowej, a takze sg selektywne dla bakterii tatwo
namnazajacych si¢ w hodowlach. Ostatecznie uzyskane sekwencje nukleotydowe poddane bedg analizie
bioinformatycznej, ktdre pozwolg zaklasyfikowa¢ kazda bakteri¢ do danej grupy taksonomicznej.
Zaplanowane badania pozwolg nam roéwniez wykazac¢ rdznice w oddzialywaniach wirusa na mikrobiote
1 mikrobioty na wirusa wywolywanych przez dwa rdézne genotypy.

Wyniki projektu umozliwig zrozumienie roli mikrobiomu w przebiegu zakazenia wirusem IB.
Dadza odpowiedz czy i w jaki sposob modyfikacja mikrobiomu (deplecja) wplywa na przebieg
zakazenia juz na pierwszych jego etapach. Obok aspektéw poznawczych, uzyskane wyniki pomoga
zrozumie¢ mechanizmy molekularne zaangazowane w interakcje mikrobiota gospodarza — wirus.
Moze to w przysziosci umozliwi¢ dalsze ulepszenie szczepionek czy wdrozenie S$rodkow
prewencyjnych w celu modyfikacji mikrobioty przewodu pokarmowego przy zastosowaniu
probiotykéw lub celowanej antybiotykoterapii, co z kolei mogloby wptynaé na ztagodzenie
objawow choroby lub tez zapobiec jej wystapieniu. Wiedza na temat mechanizmow
zaangazowanych w patogeneze IBV jest wcigz niewystarczajgca, a ich zrozumienie jest rowniez
kluczowe w kontekscie obecnej pandemii SARS-CoV-2.



