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MicroEpiQ: kontakt z dorostym osobnikiem jako gtéwny czynnik prowadzacy
do zmian epigenetycznych zwigzanych z mikrobiomem u przepiorki japonskiej
(Coturnix japonica)

Mikroorganizmy zyjace w S$rodowisku jelitowym maja wpltyw na wiele funkcji organizmu
gospodarza. Dzieje si¢ tak, poniewaz oddzialujg one ze §cianami jelit i wydzielajg male czgsteczki
(metabolity), ktore sa wchianiane do krwiobiegu. W ten sposob mikrobiota oddziatuje w zasadzie na
kazda tkanke w ciele gospodarza. Informacja genetyczna przechowywana przez mikrobiote jelitowa
nazywana jest mikrobiomem, a wytwarzane przez nig metabolity nazywane sg metabolomem. Tkanki
i narzady sktadajg sie¢ z komorek znajdujacych sie pod kontrolg genomowego DNA obecnego w
jadrze. DNA koduje informacje wyrazong jako RNA 1 biatko, i w ten sposéb decyduje o sktadzie i
funkcjonowaniu organizmu. Istniejg jednak rézne mechanizmy kontrolujace ekspresje DNA, ktore sg
nazywane modyfikatorami epigenetycznymi. Wsrdd roznych modyfikatorow epigenetycznych
najbardziej rozpowszechnione sg modyfikacje DNA, takie jak metylacja DNA lub aktywnos$¢
niekodujacych mediatorow RNA, takich jak mikroRNA (miRNA). W skali calego genomu te
modyfikatory epigenetyczne nazywane sg epigenomem. Istnieje zwigzek miedzy mikrobiomem a
metabolomem i epigenomem, ktory nazywa si¢ osig mikrobiom-metabolom-epigenom. Zasadniczo
oznacza to, ze wszelkie zmiany w mikrobiomie pociaggng za soba zmiany w metabolomie i
epigenomie. Ta zalezno$¢ oznacza, ze zmiana mikroflory wigze si¢ ze zmiang sposobu ekspresji DNA
gospodarza 1 funkcjonowania jego organizmu. Gigbsze konsekwencje modyfikacji epigenetycznych
to stabilna ingerencja w ekspresje genoéw. Oznacza to, ze jesli modulacja jest na poziomie
epigenetycznym, to moze by¢ dziedziczona na komorke potomng (mitotycznie) lub nawet na kolejne
pokolenie (mejotycznie). W tym projekcie zajmujemy si¢ zaleznoscia miedzy mikrobiomem a
epigenomem, uzywajac przepiorki jako modelu biologicznego. Motywacja projektu opiera si¢ na
zatozeniu, ze okotoporodowy kontakt nowo wyklutych przepiorek z dorostymi nasladuje naturalny
transfer matczynej mikroflory do potomstwa. W ten sposéb odchody pozostawione przez dorostego
inicjuja szczepienie mikroflory noworodkéw. Obecna propozycja dotacji opiera si¢ na dowodach
empirycznych, ze kontakt z kura prowadzi do przeprogramowania mikroflory jelitowej i metabolitow
noworodkow pisklat. W oparciu o t¢ wstepng koncepcje opracowaliSmy hipotezg, ze mikrobiota
jelitowa stymulowana przez kontakt z dorostym dostarcza wystarczajagcych wskazowek
srodowiskowych, aby wywota¢ modyfikacje epigenetyczne. Niniejszym, gldéwnym celem tego
projektu jest przedstawienie dowodu koncepcji, ze kontakt z dorostymi jest gtéwnym czynnikiem w
modyfikacjach epigenetycznych zwigzanych z mikrobiomem u przepiorki japonskiej (Coturnix
japonica). Projekt rozpoczyna si¢ od badan na zwierzetach, ktore opieraja si¢ na trzech pokoleniach
przepiorek japonskich, stymulowanych po wykluciu przez kontakt z dorostym osobnikiem. Leczenie
ma nasladowa¢ naturalny transfer dorostej mikroflory od matki do potomstwa i dostarczaé silnych
bodzcow do rozwoju mikroflory jelitowej 1 zwigzanych z nig odpowiedzi ze strony gospodarza.
Dalsze analizy obejma: (1) badanie metagenomowe w celu kodowania kreskowego bakterii
jelitowych w oparciu o sekwencjonowanie 16s rRNA; (2) oznaczanie metabolitow wytwarzanych
przez bakterie jelitowe wykrywalnych w treéci pokarmowej jelita iw surowicy; (3)
sekwencjonowanie miRNA, ktory jest jednym z zaleznych od mikrobiomu modyfikatorow
epigenetycznych wplywajacych na ekspresje wielu gendw w genomie; (4) sekwencjonowanie
zmetylowanych (w poréwnaniu z niemetylowanymi) cz¢§ci DNA w celu okreslenia, ktore obszary
zostaly dezaktywowane transkrypcyjnie (w pordéwnaniu z aktywowanymi) po stymulacji
mikrobiomu. Na zakonczenie przedstawimy zwigzek migdzy modyfikatorami mikrobiomu i
epigenomu przepiorek oraz ustalimy, czy aspekt epigenetyczny przypisywany mikrobiocie jest
dostrzegalny w ciggu jednego pokolenia, czy moze stanowi¢ glebsze bodzce epigenetyczne
przepiorek. Wyniki oparte na przepiorkach mozna ekstrapolowac na inne gatunki ptakow.



