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Wszystkie ssaki sa skolonizowane przez niezliczona ilo§¢ mikroorganizmoéw, z ktérymi koewoluuja i
tworza symbiotyczne i mutualistyczne zwiazki. Zaréwno gospodarz jaki i kolonizujacy go mikrobiom
polegaja na sobie i wzajemnie oddziatujg na siebie. Mikroorganizmy uzaleznione sg od gospodarza,
ktory zapewnia im stabilne srodowisko i zasoby niezbedne do Zycia, natomiast ich wptyw na organizm
gospodarza jest o wiele bardziej skomplikowany. Wiekszo$¢ mikroorganizméw rezyduje w jelitach
gospodarza, nic wiec dziwnego, ze to wlasnie oddziatywanie mikrobiomu jelitowego jest najwigksze.
Sktad i obfitos¢ mikroflory jelitowej zalezg od czynnikow takich jak profil genetyczny gospodarza, jego
stan immunologiczny i fizjologiczny, czynniki §rodowiskowe czy historia kolonizacji. Raz ustalone
stosunki mikrobiom-gospodarz w znaczny sposob wplywaja na organizm gospodarza, np. mikroflora
odgrywa kluczowa rolg w prawidtowym rozwoju jelit, swoistej odpowiedzi odpornosciowej, ale moze
nawet wptywac na biochemi¢ moézgu i zachowanie. Mikrobiom jelitowy w znaczacy sposob potrafi tez
modulowa¢ budzet energetyczny gospodarza. Dla przyktadu, wigkszo$¢ ssakéw ma ograniczona
zdolno$¢ trawienia polisacharydow przez co duza czgs¢ weglowodandw pozostaje dla nich niedostepna.
Z pomoca mikroflory jelitowej koncowe produkty fermentacji, glownie krotkotancuchowe kwasy
tluszczowe (SCFA, short chain fatty acids) staja si¢ dostepnym dla gospodarza zrodtem energii.
Niektore publikacje wskazuja na zwiazek zmian w kompozycji mikroboimu i zwiekszonej dostepnosci
SCFA pochodzenia bakteryjnego z otytoscia. Inne pokazaty, ze pewne zmiany w sktadzie mikroflory
jelitowej moga wpltywa¢ na budzet energetyczny gospodarza poprzez obnizanie jego metabolizmu
spoczynkowego. Natomiast 0§ mikrobiom jelitowy-mie$nie wskazuje, ze mikroflora jelitowa moze
wplywaé na patofizjologic migsni, a niskie stgzenie bakteryjnych SCFA powigzane zostato z nizsza
masg mig$ni, zaburzong czynnos$cia skurczowa i gorsza wydajnoscia biegu u myszy.

W niniejszym projekcie skupiamy si¢ przed wszystkim na tym, jak genetycznie zdeterminowany profil
metaboliczny gospodarza wptywa na zmiennos$¢ i funkcje mikroflory jelitowej, oraz jakie jest jej
oddzialywanie na gospodarza. Wykorzystamy unikalny model zwierzgcy, myszy selekcjonowane na
wysokie i niskie tempo metabolizmu podstawowego (BMR). Zwierzeta z obu linii selekcyjnych rdéznig
si¢ nie tylko poziomem BMR (50%) ale tez innymi cechami jak np. zdolno$ciami pozyskiwania energii,
poziomem spontanicznej aktywno$ci ruchowej czy podatno$cig na rozwoj otytosci. Zamierzamy (1)
zbada¢ sktad i funkcje mikrobiomu niemanipulowanych myszy o genetycznie zdeterminowanym
wysokim (H-BMR) i niskim poziomie BMR (L-BMR) oraz (2) sprawdzi¢ w jaki sposob ekspozycja na
roznego rodzaju diety wptywa na mikrobiom, jego funkcje a takze szereg parametroéw fizjologicznych
w przypadku zwierzat z obu linii selekcyjnych.



