
ÁLLATTENYÉSZTÉS ÉS TAKARMÁNYOZÁS, 2021. 70. 1. 25

PECSENYECSIRKE TÁPOK BÚZAKORPA KIEGÉSZÍTÉSÉNEK 
HATÁSA A VAKBÉL-MIKROBIOM ÖSSZETÉTELÉRE ÚJ  

GENERÁCIÓS SZEKVENÁLÁSI MÓDSZER ALKALMAZÁSÁVAL 

SUCH NIKOLETTA – FARKAS VALÉRIA – PÁL LÁSZLÓ – KOLTAY ILONA ANNA –  
MEZŐLAKI ÁKOS – MOHAMED ALI RAWASH – HUSVÉTH FERENC – DUBLECZ KÁROLY 

– MOLNÁR ANDOR

ÖSSZEFOGLALÁS

A szerzők új generációs szekvenálási módszerrel vizsgálták a takarmány búzakorpa kiegészíté-
sének hatását a brojlercsirkék vakbél mikrobiom összetételére. Összesen 192 Ross 308 genotípusú 
napos kakassal két kezelési csoportot alakítottak ki 4 ismétlésben, fülkénként 24 állattal. Az állatok 
kukorica-szója alapú kontroll (C) és búzakorpával (BK) kiegészített takarmányt fogyasztottak ad 
libitum. A hízlalás 37. napján fülkénként két-két állatot levágtak, majd a vakbéltartalomból mintát 
gyűjtöttek a baktériumösszetétel elemzéséhez. A mikrobiális összetételt 16S rRNS (V3-V4 régiók) 
gén alapú Illumina MiSeq szekvenálással határozták meg. Mindkét csoportban az uralkodó törzsek 
a Bacteroidetes (57,5%–59,0%), Firmicutes (30,8%–37,2%), Verrucomicrobia (0,0%–5,9%) és a 
Proteobacteria (0,5%–2%) voltak. A Ruminococcaceae család relatív bősége kisebb volt a (p<0,034) 
BK csoportban (11,8%) mint a C csoportban (6.8%). Mindkét kezelésnél az uralkodó nemzetség a 
Bacteroides (49,3%–44,9%), az Oscillospira (3,3%–1,9%), a Faecalibacterium (2,3%–1,0%) és az 
Akkermansia (1,9%–5,9%) volt. Az Oscillopsira nemzetség szignifikánsan kisebb relatív gyakori-
sággal fordult elő (p<0,021) a BK, mint a C csoportban. Következtetésként megállapítható, hogy a 
búzakorpa-kiegészítés befolyásolta a brojlercsirke vakbél-mikrobiomot a vágási életkorban. 

SUMMARY
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- Molnár, A.: THE EFFECTS OF WHEAT BRAN SUPPLEMENTATION ON THE CAECAL MICROBIOME 
OF BROILER CHICKENS USING NEXT GENERATION SEQUENCING

 
It is known that the intestinal microflora plays an important role in the metabolic processes, health, 

growth performance and digestion of the host animal. The  present study investigated the effects 
of wheat bran supplementation on chicken caecal microbiota composition using a new generation 
sequencing technique. In total, 192 male Ross 308 one-day-old chickens were divided into two dietary 
treatment groups using four replicate pens and 24 chickens per pens. A corn-soybean based control 
diet (C) and wheat bran (WB) supplemented diets were formulated and fed ad libitum. The wheat bran 
content of the starter, grower and finisher diets were 3, 6 and 6%, respectively. The average particle 
size of wheat bran was 1.11 mm. On day 37 of life, two chickens per pen were slaughtered and caecal 
chymus samples were collected for microbiota analysis. Individual samples taken were homogenised, 
then immediately snap-freezed and stored at -80C° until further processing. For laboratory analyses 
samples of chicken from one pen were pooled and 16S rRNA (V3-V4 region) gene targeted Illumina 
MiSeq sequencing was used for microbiota analysis. Statistical analysis was performed with Statistical 
Analysis of Metagenomic Profile (STAMP) packages.  The read number was with an average of 152.329 
reads per control, and 140.349 reads per WB sample group. Results were assigned to five taxonomic 
levels (phylum, class, order, family and genus). The predominant phyla in both treatment groups 
were Bacteroidetes (57.5%-59.0%), Firmicutes (30.8%-37.2%), Verrucomicrobia (0.0%-5.9%) and 
Proteobacteria (0.5%-2%), respectively. Relative abundance of Ruminococcaceae family was lower 
(p<0.034) in the WB group (11.8%) compared to the C (6.8%) group. Predominant genera in both 
treatment groups were Bacteroides (49.3%-44.9%), Oscillospira (3.3%-1.9%), Faecalibacterium (2.3%-
1.0%) and Akkermansia (1.9%-5.9%). The relative abundance of Oscillospira genus were significantly 
lower (p<0.021) in the WB than in the C group. In conclusion, wheat bran supplementation substantially 
influenced caecal microbiome of broiler chickens at slaughter age and the results provide information 
for future dietary intervention programs of the chicken microbiome.
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BEVEZETÉS

Az antibiotikumokat a 20. század egyik legnagyobb jelentőségű felfedezésének 
tekintik (Davies és Davies, 2010). Alkalmazásuk az állattenyésztésben már több 
mint 60 éve létezik a termelékenységet jelentős mértékben javító hatása miatt világ-
szerte (Knapp és mtsai, 2010; Angelakis és mtsai, 2013). Használatuk azonban vita 
tárgyát képezi, az EU-ban már betiltották a hozamfokozóként történő alkalmazást, 
a terápiás használat azonban továbbra is világszerte engedélyezett. Sajnos azon-
ban jellemző, hogy profilaktikus használatuk még mindig gyakori (Van Immerseel 
és mtsai, 2017). Kiváltásuk, valamint az állatállományok immunitásának és takar-
mány-hasznosításának javítása érdekében a környezetbarát és közegészségügyi 
szempontból biztonságos takarmány-adalékanyagok kutatása az állattenyésztés 
egyik fő kihívásává vált a 21. században (Wang és mtsai, 2017). Az utóbbi évek-
ben számos közlemény jelent meg a házityúk termelését és egészségi állapotát 
befolyásoló mikrobiom összetételéről és összefüggéseiről (Farkas és mtsai, 2019). 
Valószínűleg ez a leginkább tanulmányozott szimbiotikus rendszer napjainkban 
(Rosenberg és Rosenberg, 2008). A gyomor és bélrendszer mikrobiom jelentős 
hatással van a gazdaszervezetre, pl. az emésztőrendszer fejlődésére, továbbá 
egyes élettani, biokémiai és immunológiai folyamatokra. A közelmúltig ez a bo-
nyolult kapcsolatrendszer nehezen vizsgálhatónak és alig megismerhetőnek tűnt. 
Az ezredfordulót követően azonban az újgenerációs szekvencia-meghatározási 
technológia egy új kutatási területet hozott létre, az úgynevezett metagenomikát. 
Ennek segítségével összetett mikrobiális közösségek széleskörű vizsgálatára 
nyílt lehetőség, anélkül, hogy a közösség egyes tagjait izolálni, laboratóriumban 
tenyészteni kellene. A módszer információt nyújt a mikrobák együttműködéséről 
és a közösségi szintű anyagcsere-folyamatokról is (Farkas és mtsai, 2019). Rég-
óta ismert és elfogadott tény, hogy a bél mikrobiom összetételében bekövetkező 
változások legfőbb oka a takarmány változtatása lehet. Ilyen például a gabona-
rost arányának növelése is (Torok és mtsai, 2011). A táplálékban lévő rostalkotók 
emészthetetlenek az emberi és állati szervezet által termelt enzimek számára, 
de a mikrobák képesek azokat bontani és energiaforrásként felhasználni, vagyis 
prebiotikus hatással rendelkeznek. A prebiotikumokat a brojlercsirke nevelésben 
széles körben használják a bél egészségének javítására és a teljesítmény serken-
tésére (De Maesschalck és mtsai, 2015). 

A prebiotikus hatású étkezési rostokról ismert, hogy sokféle módon javítják 
mind az ember, mind az állatok gyomor-bélrendszeri egészségét. Javíthatják az 
emésztőcsövön keresztüli áthaladási időt, és rosttípustól függően stimulálhatják 
az eubiotikus baktériumok szaporodását és aktivitását (Vermeulen és mtsai, 2018). 
Magas oldható rosttartalmú gabonaféléket korábban csak kismértékben alkalmazták 
antinutritív, viszkozitás növelő hatásuk miatt, azonban a xilanáz és glükanáz enzi-
mek használatának elterjedésével etetésük biztonságossá vált (Józefiak és mtsai, 
2007). A gabonafélékben található oldható arabinoxilán és béta-glükán a gyomor-
bél traktusban a baktériumok fermentációjának fő prekurzorai. A folyamat végter-
mékei a rövid szénláncú zsírsavak, mint például a vajsav (Hamer és mtsai, 2008).  
A vajsav mennyiségének növekedése a bélben javítja a hisztomorfológiai képet, 
a táplálóanyagok felszívódását és a termelési paramétereket (Schneeman, 2002). 
A búzakorpa könnyen elérhető rostforrás, amely magas arabinoxilán-tartalommal 
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rendelkezik (Stevenson és mtsai, 2012). A mikrobiális fermentációra kifejtett hatása 
mellett, illetve azzal összefüggésben kimutatták, hogy az arabinoxilán csökkenti az 
enterális patogének kolonizációját (Zhang és mtsai, 2004). Jelen tanulmány célki-
tűzése az volt, hogy a brojlercsirkék takarmányához adott búzakorpa kiegészítés 
hatását vizsgálja a vakbél mikrobiom összetételére.

ANYAG ÉS MÓDSZER

Összesen 192 Ross 308 genotípusú napos kakast osztottunk két takarmányo-
zási, egy kontroll (C), és egy búzakorpával kiegészített (BK) takarmányt fogyasztó 
csoportba, kezelésenként 4 ismétléssel (24 állat fülkénként). A naposcsibéket 
automata, számítógéppel vezérelt optimális környezeti feltételeket biztosító zárt 
helyiségben helyeztük el, 10 csibe/m2 sűrűségben. A csoportos tartás szecskázott 
búzaszalma mélyalommal ellátott, horganyzott lemezből és huzalból készített 
fülkékben történt. A dercés formátumú kísérleti takarmányokat úgy alakítottuk, 
hogy azonos energia- és fehérjetartalommal rendelkezzenek, valamint, hogy 

1. táblázat 
A kísérleti tápok összetétele (g/kg)

Összetétel (1) Indító (2)
(1 - 10 nap)

Nevelő (3)
(11 - 24 nap)

Befejező (4)
(25 - 37 nap)

C (5) BK (6) C BK C BK
Kukorica (7) 466 434 534 469 589 524
Búzakorpa (8) 0 30 0 60 0 60

Extrahált szójadara (9) 338 333 361 352 310 300

Napraforgó olaj (10) 63 70 62 76 60 74
Takarmánymész (11) 19 19 15 15 15 15
Monokalcium-foszfát (12) 15 15 14 14 13 13
Napraforgó (13) 80 80 0 0 0 0
L-Lizin 5 5 2 2 2 2
DL-Metionin 4 4 3 3 3 3
L-Threonin 1 1 1 1 0 1
Valin 1 1 0 0 0 0
NaCl 3 3 3 3 3 3
NaHCO3 1 1 1 1 1 1
Premix 4 4 4 4 3,5 3,5
Fitáz 0 0 0,1 0,1 0,1 0,1
NSP bontó enzim (14) 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1
Összes (15) 1000 1000 1000 1000 1000 1000

C: kontroll takarmány; BK: búzakorpával kiegészített takarmány
Table 1. Composition of experimental diets (g/kg as fed)

composition (1); starter (2); grower (3); finisher (4); control group (5); wheat bran supplemented 
group (6); maize (7); wheat bran (8); extracted soybean meal (9); sunflower oil (10); limestone (11); 
MCP (12); sunflower (13); NSP digesting enzyme, beta 1-4, endo-xylanase - Econase XT, AB Vista, 
Marlborough (14); total (15)
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megfeleljenek a választott genotípus igényeinek a tenyésztő ajánlása alapján 
(Aviagen, 2019). A takarmányhoz minden kezelés esetében NSP bontó enzimet 
tartalmazó Econase XT (AB Vista Ltd., Marlborough) adalékot adtunk. A tápokat 
három fázisban etettük: indító (1. naptól 10. napig), nevelő (11. naptól a 24. napig) 
és befejező (25. naptól a 37. napig) (1.-2. táblázat.). 

Az állatoknak ad libitum hozzáférést biztosítottunk a takarmányhoz és az ívóvízhez 
a kísérlet teljes ideje alatt. A BK kezelésbe tartozó csibék indító, nevelő és befejező 
tápjához külön-külön 3, illetve 6-6% búzakorpát kevertünk, a C kezelés állataival 
etetett takarmány búzakorpa kiegészítést nem tartalmazott. 

2. táblázat
A kísérleti tápok mért táplálóanyag-tartalma (%)

Táplálóanyag (1) Indító (2)
(1 - 10 nap)

Nevelő (3)
(11 - 24 nap)

Befejező (4)
(25 - 37 nap)

C (5) BK (6) C BK C BK

AMEn (MJ/kg) (7) 12,1 12,2 13,1 13,0 13,0 13,1

Szárazanyag (8) 88,8 89,0 88,5 88,8 88,2 88,8

Nyersfehérje (9) 22,9 23,0 20,7 21,2 18,8 19,1

Nyerszsír (10) 8,3 9,2 9,1 10,1 8,9 10,0

Nyersrost (11) 4,0 4,6 3,8 4,2 3,6 4,3

Nyershamu (12) 6,7 6,8 5,6 5,9 5,4 5,7

Ca 1,07 1,08 0,94 0,94 0,89 0,89

P 0,80 0,81 0,67 0,71 0,66 0,70

Keményítő (13) 30,5 29,4 36,9 33,6 38,7 36,4
C: kontroll takarmány; BK: búzakorpával kiegészített takarmány

Table 2. Analysed nutrient content of experimental diets (%)

nutrient (1); starter (2); grower (3); finisher (4); control group (5); wheat bran supplemented group 
(6); calculated value (7); dry matter (8); crude protein (9); crude fat (10); crude fiber (11); ash (12); 
starch (13)

Laboratóriumi mérés alapján a kiegészítéshez felhasznált búzakorpa összes 
arabinoxilán tartalma 90,3 mg/g, míg a vízzel extrahálható arabinoxilán-tartalom 
10,8 mg/g volt. A búzakorpa frakcióméretét az alábbi módon határoztuk meg: 100 
g búzakorpát áteresztettünk egy szitakészleten, amelynek lyukméretezése 3150, 
2000, 1000, és 500 μm volt. A szitakészletet 10 percig Retch vibrációs rázógé-
pen rázattuk (Senselektro Kft. Budapest). Meghatároztuk a szitákon fennmaradt 
búzakorpa tömegét és kiszámítottuk a tömeg alapú átlagos részecskeméretet, 
amely 1,11 mm volt.

A nevelés 37. napján ketrecenként 2-2 állatot CO2-os kábítást követően levág-
tunk és a vakbélből béltartalommintát vettünk. A mintákat egyedi homogenizálást 
követően -80C°-on tároltuk a további vizsgálatokig. 

A bakteriális DNS kivonásához 15 mg mintát AquaGenomic Kit-tel (MoBiTec 
Gmbh, Göttingen, Németország) kezeltünk. A további tisztítás KAPA PureBeads 
(Roche, Bázel, Svájc) felhasználásával, a gyártó protokolljainak megfelelően történt. 
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Az amplifikáláshoz a Klindworth és mtsai (2013) szerint leírt, bakteriális 16s rRNS 
gén V3-V4 régiójára tervezett primereket használtunk. Az elkészült, minőségellen-
őrzött és qPCR-rel kvantifikált könyvtárak szekvenálása Illumina Miseq platformon 
(Xenovea Kft. Szeged) valósult meg. 

A nyers szekvenciák analíziséhez a Quantitative Insights Into Microbial Ecology 
(QIIME) 1.9.1. verziószámú szoftverét használtuk (Caporaso és mtsai, 2010). Az 
operatív taxonómiai egységek (OTUs) klaszterezését nyílt referencia-stratégia se-
gítségével végeztük, az OTU-k csoportosítása 97%-os hasonlósági szinten történt 
a Greengenes adatbázis felhasználásával. A taxonómiai azonosítást Ribosomal 
Database Project (RDP) Naïve Bayes-i osztályozóval (Naïve Bayesian Classifier) 
0,8-as konfidencia küszöbértékkel történt (Wang és mtsai, 2017).

A mikrobiális diverzitást a minták között (alfa-diverzitás) és a mintacsoportok 
között (béta-diverzitás) QIIME program segítségével értékeltük. A minták fajgaz-
dagságának (alfa-diverzitás) elemzéséhez az ún. ritkítási görbét és különböző 
diverzitási indexeket (Simpson, Shannon) használtuk. 

A vizsgált minták taxonómiai analízise során az eredményeket - relatív gya-
koriság értékek - öt taxonómiai szinten elemeztük (törzs, osztály, rend, család, 
nemzetség). A minták mikrobiális összetételének - különböző taxonómiai szinte-
ken történő - statisztikai elemzése STAMP (Statistical Analysis of Metagenomics 
Profiles) programcsomag segítségével történt. A mintacsoportok közötti szignifikáns 
különbségek vizsgálatához Welch’s t-tesztet használtuk (p<0,05).

EREDMÉNYEK

A nyolc minta szekvenálása 1.159.278 minőség-ellenőrzött szekvenciát ered-
ményezett, ami 1.020 OTUba került besorolásra. A vizsgált mintákban összesen 7 
törzset, 29 osztályt, 43 rendet, 57 családot és 37 nemzetséget találtunk. Az ACE, 
Shannon és Simpson indexek alkalmazásával hasonló fajgazdagságot figyeltünk 
meg mindkét kezelés esetében (p>0,05). A két takarmányozási csoportban sok 
volt a közös OTU (955), míg az egyedi OTU-kból a C csoportban 16, a BK cso-
portban pedig 44 volt található. A béta diverzitás elemzése során a mikrobiális 
közösség összetétele nem különbözött egymástól sem a súlyozatlan (p<0,84), 
sem a súlyozott (p<0,68) UniFrac (Unique fraction metric) analízis szerint. 

A két kezelésben részesült csoport vakbéltartalmában 7 baktériumtörzset azono-
sítottunk, amelyek közül a legnagyobb mennyiségben a Bacteroidetes, Firmicutes, 
Proteobacteria és Verrucomicrobia jelentek meg. 

A felsorolt négy törzs a vizsgált baktériumpopuláció több mint 96%-át képviselte. 
A Verrucomicrobia törzs a búzakorpát fogyasztó csoportban jelentősen nagyobb 
arányban volt jelen, mint a kontrollcsoportban (1,8%-6,1%), de a nagy szórás 
miatt ez az eredmény nem mutatott szignifikanciát. A Firmicutes:Bacteroidetes 
törzsek aránya 0,579 és 0,656 között mozgott, míg a BK csoportban e paramé-
ter tekintetében numerikusan kisebb számot lehetett megfigyelni (p>0,1). Az 
1. ábra azt mutatja, hogy a mikrobiom összetétele a vakbéltartalomban nem 
különbözött szignifikánsan törzs szinten a két takarmányozási csoport között. 
Osztály, valamint rend szinten sem kaptunk statisztikailag igazolható különbséget.  
A Ruminococcaceae család relatív bősége kisebb volt a (p<0,034) BK csoportban 
(11,8%) mint a C csoportban (6,8%). A Bacteroidaceae, a [Barnesiellaceae], és 
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3. táblázat
A nyolc leggyakoribb baktérium nemzetség relatív gyakorisága a pecsenyecsirkék  

vakbéltartalmában

Nemzetség (1) Kontroll (2) Búzakorpa (3)

Relatív bőség (%) SD(4)(%) Relatív bőség (%) SD(4)(%) p-érték

Bacteroides 49,30 2,93 44,90 8,56 0,234

Oscillospira 3,30a 0,96 1,90b 0,51 0,021

Faecalibacterium 2,30 1,03 1,00 0,72 0,052

Akkermansia 1,90 3,26 5,90 4,50 0,911

[Ruminococcus] 1,70 0,31 1,50 0,46 0,259

Ruminococcus 1,30 0,75 0,90 0,26 0,220

Parabacteroides 0,00 0,00 2,80 5,31 0,804

Sutterella 0,00 0,00 1,20 1,32 0,901
a,b Azonos sorban az eltérő betűvel jelzett értékek szignifikáns különbséget jelölnek

Table 3. The relative abundance (>1%) of the 8 most abundant bacterial genera in caecal content 
of broiler chickens at day 37 of life

genus (1); control group (2); wheat bran supplemented group (3); standard deviation (4)

1. ábra A baktériumok törzs szintű azonosítása a pecsenyecsirkék vakbéltartalmában

C: kontroll takarmány; BK: búzakorpával kiegészített takarmány

Figure 1. Relative abundances (%) of the most abundant bacterial phyla in the caecum of broiler 
chickens (day 37 of life) received control or wheat bran supplemented diet

control group (1); wheat bran supplemented group (2)
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a Ruminococcaceae relatív gyakorisága több mint 10%-ot ért el, ez volt a három 
legnagyobb mennyiségben kimutatott család. A Lachnospiraceae, Rikenellaceae, 
Unclassified Clostridiales és Verrucomicrobiaceae család relatív előfordulása pedig 
több mint 1% volt. A 8 minta 37 azonosított nemzetséget tartalmazott. Azokat a 
nemzetségeket, amelyek relatív gyakorisága egy csoportban meghaladta a 0,1% 
-ot, a 3. táblázat mutatja be. 

Az előzőekben említett családok mindkét csoport teljes baktériumpopulációjá-
nak több mint 53%-át képviselték. Nemzetség szinten a Bacteroides, Oscillospira 
és Faecalibacterium relatív gyakorisága volt a legnagyobb a C csoportban, míg 
a Bacteroides, Akkermansia és Parabacteroides domináltak a BK csoportban. Az 
Oscillospira nemzetség relatív gyakorisága a BK csoportban nagyobb volt, mint 
a C csoport vakbéltartalmában (p=0,021), a Faecalibacterium (p=0,052) és a 
Butyricicoccus (p=0,054) nemzetségek az előzőekben említettekhez hasonló 
trendet mutattak.

MEGBESZÉLÉS

A búzakorpa arabinoxilán-tartalmáról bizonyították, hogy prebiotikus hatást fejt ki 
(Broekaert és mtsai, 2011), mert különféle baktériumokban szubsztrátként szolgál 
a rövid szénláncú zsírsavak szintéziséhez (Gibson és mtsai, 2017). Ezenkívül a 
búzakorpa javíthatja a bél-barrier funkciót, ezzel védve a gazdaszervezetet a kór-
okozókkal szemben (Chen és mtsai, 2013). Korábbi kutatások eredményei szerint, 
a búzakorpa-kiegészítés kedvezően befolyásolja a brojlercsirkék mikrobiomjának 
összetételét (Li és mtsai, 2017; Van Immerseel és mtsai, 2017; Vermeulen és mtsai, 
2017;). Ezeket a vizsgálatokat azonban rácspadozaton, vagy faforgács alommal 
végezték, míg kísérletünk során búzaszalmát alkalmaztunk erre a célra. Vermeulen 
és mtsai (2017) szerint a csökkentett méretű búzakorpa-frakció elősegíti a diverzebb 
bél-mikrobiom létrejöttét. Feng és mtsai (2020) kísérlete során a takarmány 5% 
búzakorpa kiegészítése a termelési paramétereket ugyan nem befolyásolta, de 
növelte a bifidobaktériumok arányát. Vizsgálatunkban a búzakorpa-kiegészítés nem 
befolyásolta a vakbél-mikrobiom összetételét törzs szinten, valamint a Firmicutes/
Bacteroidetes arány sem változott. A Parabacteroides és Sutterella nemzetség 
esetében látható, hogy ezen nemzetségek a búzakorpa etetés hatására jelentek 
meg a vakbéltartalomban. Gyakoriságuk növekedése azonban statisztikailag 
nem volt kimutatható, mivel nem minden mintára volt jellemző ez a változás.  
A Parabacteroidesről emelt szintű rostetetés hatására több vizsgálatban is leírták 
a megnövekedett mennyiségét (Holscher, 2017), ecetsav és borostyánkősav ter-
melésükről, valamint szaccharolitikus aktivitásukról ismertek (Holscher és mtsai, 
2015). A Sutterella nemzetség szintén a glükózanyagcserében betöltött szerepéről 
ismert (Wang és mtsai, 2020). Néhány butiráttermelő baktérium előfordulása azon-
ban tendencia jelleggel csökkent, az Oscillospira nemzetség arányában azonban 
szignifikáns csökkenést figyeltünk meg a búzakorpa-kiegészítést követően. Az 
Oscillospira nemzetség a IV. Clostridia klaszterbe tartozik, a Firmicutes törzs tagja 
(Konikoff és Gophna, 2016). Egy korábbi vizsgálat eredményei szerint a humán 
bélrendszerben a növényi étrend hatására csökkent az Oscillospira relatív bősége, 
szemben a hús alapú étrenddel. Feltételezhető, hogy az Oscillospira fajok nem 
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komplex rostbontók, hanem a gazdaszervezet által termelt mucinból felszabaduló 
cukrokat, vagy más fajok, - például a Bacteroides - tagjai által kiválasztott fermen-
tációs termékeket hasznosítják (Zhang és mtsai, 2019). Erre utalhat a numerikusan 
emelkedett Bacteroides gyakoriság a C csoportban. Ezt a feltevést alátámasztja 
egy tojótyúkokkal végzett vizsgálat is, amelyben markáns különbség mutatkozott 
a szóját és a rovarfehérjét fogyasztó takarmányozási csoportok vakbél-mikrobiom 
között. Utóbbi takarmánykomponens alkalmazása esetében ugyanis az Oscillospira 
megnövekedett arányát figyelték meg. Az Oscillospiráról ismert, hogy emberben 
gátolhatja a Clostridium difficile által okozott fertőző betegséget (Konikoff és 
Gophna, 2016; Thitaram és mtsai, 2016). Jelenléte több okból is előnyt jelenthet 
a gazdaszervezet számára, ezért egyre inkább szorgalmazzák probiotikumként 
való alkalmazását. Egyes humán táplálkozással összefüggő tanulmányok szerint 
e törzs a szív- és érrendszeri betegségben szenvedők egészségi állapotának ala-
kulásában is szerepet játszik. A mikrobiom közösségek UniFrac elemzése alapján 
az Oscillospira szignifikáns korrelációban áll az alacsonyabb testtömeggel, elhízás 
hatására ugyanis csökkenhet az aránya a mikrobiomban (Goodrich és mtsai, 2014). 
Marono és mtsai (2017) megállapították, hogy az Oscillospira nemzetség aránya 
a mikrobiomban szorosan korrelál a butirát és az összes illózsírsav termeléssel 
együtt járó mikrobiális folyamatok intenzitásával.

Érdekes, hogy vizsgálatunkban két, butiráttermeléséről ismert nemzetség – a 
Butyricicoccus és a Faecalibacterium (Moens és mtsai, 2014) – relatív gyakorisága 
is tendenciaszerű csökkenést mutatott a búzakorpát fogyasztó csoportban. Ennek 
ellenére humán vizsgálatokban azt tapasztalták, hogy a gyulladásos bélbetegség-
ben szenvedő betegeknél kisebb arányban lehetett kimutatni a Butyricicoccus 
nemzetséget (Eeckhaut és mtsai, 2013), és csökkent az Oscillospira nemzetség 
aránya is. Eeckhaut és mtsai (2016) baromfival végzett takarmányozási kísérletében 
a Butyricicoccus negatív korrelációban állt a vakbélben a zoonotikus betegségek 
gyakori okozójának számító Campylobacter kolonizációjával, így a kiválasztott törzs 
a jövőben potenciálisan értékes probiotikum lehet (Ramirez-Farias és mtsai, 2009).  
A Faecalibacterium nemzetség tagjai a kommenzalista baktériumok közé sorolhatóak, 
az állatok és az ember gyomor-bél traktusában általánosan jelen vannak. Ebben 
a nemzetségben az F. prausnitzii az egyetlen azonosított faj, amit a bél egészségi 
állapotának egyik mutatójaként tartanak számon, valamint aktívan hozzájárul a bél 
mikrobiom homeosztázisának fenntartásához (Benevides és mtsai, 2017). 

A fent említett számos pozitív hatást bemutató tanulmánnyal szemben, Teirlynck 
és mtsai (2009) a rostetetés esetleges negatív hatásairól számoltak be. Az emészt-
hetetlen takarmánykomponensek következtében kialakuló nyálkahártya sérülések 
olyan gyulladásos folyamatokhoz vezethetnek, ami negatív hatást gyakorol a csirke 
emésztés-élettani folyamataira. Emiatt a búzakorpa-kiegészítés megválasztásakor 
is érdemes körültekintően eljárni, különös tekintettel a részecskeméret meghatá-
rozására. Az élettani folyamatok pontos leírásához, valamint az optimális dózis és 
szemcseméret meghatározásához további kutatások szükségesek.

KÖVETKEZTETÉSEK

A kísérlet eredményei alapján megállapítható, hogy a búzakorpa-kiegészí-
tés befolyásolta a brojlercsirkék vakbél-mikrobiom összetételét vágási korban.  
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A vakbél-mikrobiom elemzésének eredményei arra utalnak, hogy a búzakorpa 
prebiotikumként való felhasználása brojlercsirke esetében nem minden esetben 
jelenti az illózsírsav termelésért felelős baktériumcsoportok felszaporodását. Ezek 
az eredmények új információkat szolgáltatnak a jövőbeli takarmányozási progra-
mokhoz, az állatok egészségét, a termelés intenzitását és a humán szempontból 
lényeges zoonotikus betegségek elkerülését illetően. További kutatásokra van 
azonban szükség a búzakorpa baromfi takarmányozásban betöltött szerepének 
és annak a bélbaktériumokra gyakorolt hatásának pontosabb megértéséhez.
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