Mikrobiota jelitowa jako wskaznik jakosci siedlisk dzikich kopytnych: studium
przypadku sarny europejskiej (Capreolus capreolus) w krajobrazie rolniczym

Rafat topuckil, Ewa Sajnagal, Kinga Ozgal, Dagmara Stepien-Pyéniak2, Arkadiusz Jastrzebski®, Marcin Swiatek3, Marta Kloch?, llona
Sadok>, Pawet Nasiadka?, Petter Kjellander®, Daniel Klich*

lKatedra Biomedycyny i Badan Srodowiskowych, Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta II, Konstantynéw 1J, 20-708 Lublin, 2Katedra Prewencji Weterynaryjnej i Choréb Ptakéw,
Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie, 3Katedra Hodowli i Zywienia Zwierzat, Szkofa Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie, *Katedra Genetyki i Ochrony Zwierzat, Szkofa
Gtowna Gospodarstwa Wiejskiego, >Katedra Chemii, Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta Il, 8Grimsd Wildlife Research Station, Department of Ecology, Swedish University of

Agricultural Sciences, 73993, Riddarhyttan, Szwecja

WSTEP

Jelita ssakow zasiedlane sg przez tysigce gatunkow mikroorganizmow, wspolnie okreslanych mianem mikrobioty jelitowej. Mikrobiota jelitowa petni kluczowg role w
metabolizmie gospodarza poprzez regulacje uktadu odpornosciowego i zapewnianie ochrony przed patogenami. Jej sktad jest dynamiczny i zalezy zarowno od czynnikow
wewnetrznych, takich jak stan fizjologiczny zwierzecia, jak i zewnetrznych — w szczegolnosci diety, ale takze stresu srodowiskowego. W warunkach naturalnych, stres
wynikajacy z obecnosci drapieznikow, zmian sezonowych czy dziatalnosci cztowieka moze wptywac¢ na mikrobiote posrednio, poprzez mechanizmy fizjologiczne. Nadal
brakuje wystarczajgcych danych na temat zaleznosci miedzy stresem a mikrobiotg u dziko zyjgcych przezuwaczy, mimo ze mikroorganizmy jelitowe odgrywajg kluczowa
role w pozyskiwaniu energii z materiatu roslinnego. Dotychczasowe badania skupiaty sie gtédwnie na gatunkach hodowlanych, natomiast informacje dotyczgce wolno
zyjacych gatunkow, takich jak sarna europejska (Capreolus capreolus), sa nieliczne. Tymczasem sarna, powszechnie wystepujgca w rolniczych krajobrazach Europy, moze
petnic role czutego bioindykatora wptywu antropogenicznych stresorow na dzikg faune.

CEL: okreslenie zwigzku pomiedzy poziomem stresu fizjologicznego (na podstawie metabolitow kortyzolu w kale) a sktadem mikrobioty
jelitowej u wolno zyjacych saren europejskich (Capreolus capreolus) zamieszkujacych krajobrazy rolnicze w centralnej Polsce oraz
identyfikacja grup bakterii, ktorych obecnos¢ moze wskazywac¢ na podwyzszony poziom stresu srodowiskowego u dzikich przezuwaczy.

METODYKA

DNA z probek katu wyizolowano za Analize a i B bioréznorodnosci
pomocg PurelLink Microbiome DNA  mikrobioty przeprowadzono Za
purifiaction Kit (Invitrogen). Skfad pomocg programow: BMKCould,
mikrobioty bakteryjnej jelita myszy  Trimmomatic, Cutadapt, USEARCH,
Zlokalizowanych: Rawa Mazowiecka cl)kres'lono poprzez metabarkoding genu QCHIM, Eliimez. Analize fu.nkc.jonalna
; - 6S rRNA (fragment V3-V4). NGS i korelacji wykonano przy uzyciu,

(13), Wegrow (22) i Itza (19). tacznie wykonano w technologii Illumina  odpowiednio, R, Past, TIBCO
uzyskano 41 probek od samic i 13 probek NovaSeq 6000 w firmie BMKgene. Statistica™ .

od samcow. WYNIKI

Probki katu (> 10 g) pobrano od saren z  Analize wykonano przy uzyciu
obszaru w centralnej Polskie, w  komercyjnego zestawu ELISA 11-
wojewodztwie mazowieckim i tédzkim, na  oxoetiocholanolone ELISA kit
terenie 9 obwodow towieckich, (Cayman Chemical).
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Rys2. Wskaznik rdéznorodnosci alfa mikrobioty
bakteryjnej saren z niskim i podwyzszonym
poziomem kortyzolu nie roznit sie istotnie
statystycznie.

Rys 1. Wzgledna liczebnos¢ 10 gtéwnych taksondw bakterii na poziomie rodzaju Skroty:
Niski — grupa o niskim stezeniu metabolitu kortyzolu, Wysoki — grupa o podwyzszonym
stezeniu metabolitu kortyzolu, odpowiednio N= 26 i N=28.
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Rys.3. Diagram przedstawiajgcy wspolne i unikalne ASV wsrdd grup mikrobioty

bakteryjnej sarny réznigcych sie poziomem kortyzolu katowego. Skroty: Lower Rys. 4. PCoA sktadu mikrobioty bakteryjnej na poziomie
— grupa o niskim stezeniu metabolitéw kortyzolu, Higher — grupa o rodzaju. (L-Niski , H-Wysoki ).

podwyzszonym stezeniu metabolitow kortyzolu; N = 26 i N = 28, odpowiednio.

Rys. 5. Korelacje miedzy wzgledng obfitoscia wybranych taksonow
bakterii na poziomie rodziny w mikrobiocie sarny a rosngcym poziomem
metabolitow kortyzolu (N = 54; wspodfczynnik zmiennosci = 95%).

WNIOSKI

W populacji dziko zyjacych saren europejskich stwierdzono istotne zroznicowanie poziomow metabolitow kortyzolu. Z podwyzszonym poziomem kortyzolu
wigzaty sie wyrazne zmiany w sktadzie mikrobioty jelitowe|. Zaobserwowano spadek liczebnosci niektorych wrazliwych grup bakterii oraz wzrost udziatu
innych, mogacych petnic¢ funkcje kompensacyjne. Zmiany te mogg stanowi¢ mechanizm adaptacyjny chronigcy przed dysbiozg i wspierajgcy metabolizm
energetyczny w warunkach stresu. Niektore grupy bakterii reagujg w sposob przewidywalny na stres srodowiskowy, co czyni je potencjalnymi biomarkerami
stresu u dzikich przezuwaczy. Wyniki podkreslajg znaczenie mikrobioty jako wskaznika zdrowia | adaptacji saren do warunkow srodowiskowych
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