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Mikrobiom jelitowy, stanowiacy zbior bakterii, grzybow, wirusow i pierwotniakéw zamieszkujacych
przewod pokarmowy, jest Sci§le zaangazowany w wiele aspektow fizjologii zywiciela w ciagu jego
zycia. Dieta odgrywa kluczows rol¢ w ksztattowaniu sktadu, funkcji i réznorodno$ci mikrobiomu
jelitowego. Wzajemne oddziatywanie diety i sktadu mikrobiomu jelitowego jest wazne dla zdrowia i
odzywiania si¢ ssakow.

Niewiele wiadomo na temat tego, jak sezonowe zmiany w skladzie i jako$ci diety determinuja
zbiorowiska drobnoustrojow jelitowych, co jest wazne w procesie trawienia i funkcjonowaniu dzikich
ro$linozercow, w tym w odpornosci na pasozyty. Badania nad wzajemnym oddziatywaniem diety i
mikrobiomu zwierzat domowych i trzymanych w niewoli nie odzwierciedlaja w peni zaleznos$ci
obserwowanych w dzikich populacjach. Dlatego podjecie badan nad mikrobiomem jelitowym u
dzikich duzych zwierzat ro§linozernych jest wazne dla lepszego zrozumienia zwigzku miedzy
strategiami zerowania a réznorodnoscig mikrobiomu i jego funkcja.

Planujemy zbadanie mikrobiomu jelitowego zubra (Bison bonasus), najwiekszego europejskiego
roslinozercy, uratowanego przed wyginigeciem i charakteryzujacego sie niska zmienno$cia genetyczng.
Duzy dymorfizm ptciowy oraz réznorodnos¢ zajmowanych siedlisk i warunkéw zerowania (w tym
dokarmiania zimowego) roznych stad zubréw stwarzajg naturalny eksperyment terenowy i czynig z
gatunku idealny model do badania wptywu czynnikow $rodowiskowych i biologicznych na
réznorodnos¢ mikrobiomu i odporno$¢ zywiciela na pasozyty

Stawiamy hipotezg, ze réznorodnos¢ mikrobiomu bedzie wigksza, gdy zubry beda Zzerowaé na bardziej
zréznicowanym zestawie roslin i pokarmie o wyzszej jako$ci. Bedzie ona rowniez wyzsza u samcoOw.
Dokarmianie i korzystanie z upraw rolnych beda silnie modyfikowa¢ mikrobiom zubréw. Oczekujemy
rowniez, ze dieta, zmieniajac mikrobiom, bedzie wptywaé na odpornos¢ zubrow na pasozyty.
Powyzsze cele i zalozenia zamierzamy przetestowac analizujac sktad mikrobiomu jelitowego oraz
sktad i jakos$¢ diety z wykorzystaniem §wiezych probek odchodéw pobranych w réznych porach roku
oraz w r6znych stadach zubréw. Roznorodnos$¢ mikrobioméw bakteryjnych bedzie analizowana przy
uzyciu najnowocze$niejszych metod sekwencjonowania NGS (metabarkodowanie minibarkodu 16S
rRNA DNA i sekwencjonowanie typu shotgun catych genomow), Metabarkodowanie fragmentow
DNA kodujacych petle P6 intronu chloroplastowego trnL i 28S rRNA zostanie wykorzystane do
badania sktadu diety zubrow i identyfikacji nicieni w probkach katu. Wykorzystamy takze réznorodne
nowoczesne narzedzia bioinformatyczne i bazy danych sekwencji do identyfikacji grup/taksonéw
mikroorganizmoéw, ro$lin i nicieni. Na koniec wykorzystamy zaawansowane modelowanie
statystyczne do przetestowania wplywu jakosci diety (w tym dokarmiania), wielko$ci ciata i
warunkow srodowiskowych na réznorodnos¢ mikrobiomu jelitowego i obecnos¢ bakterii hamujacych
rozwoj nicieni pasozytniczych.

Projekt reprezentuje innowacyjne podejscie, poniewaz tagczy w sobie nicinwazyjne gromadzenie
materiatu badawczego i sekwencjonowanie DNA nowej generacji, analiz¢ diety opartg na ekstrakcji
DNA roslin, analizg jakosci diety w bliskiej podczerwieni i modelowanie statystyczne. Po raz
pierwszy takie badania zostang przeprowadzone na zubrze, najwigkszym ladowym ssaku Europy i
jednym z ostatnich przedstawicieli legendarnej megafauny. Gatunek ten zostat uznany za gatunek
uchodzce, przystosowany do siedlisk otwartych i ograniczony do suboptymalnych siedlisk le$nych.
Wysoce innowacyjnym aspektem badania jest zbadanie wptywu diety zywiciela i mikrobiomu
jelitowego na oporno$¢ na pasozyty. Poniewaz pasozyty stanowig gtdéwne zagrozenie dla ochrony
zubrow i innych dzikich zwierzat, wyniki tego projektu moga pomodc w zidentyfikowaniu
mechanizméw odpowiedzialnych za wystepowanie i dynamike pasozytow oraz zapewni¢ narzedzia do
adaptacyjnego zarzadzania populacjami duzych ssakow.



