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MIKROBIOTA SUROWEGO MLEKA Z GOSPODARSTW NISKOTOWAROWYCH CHARAKTERYSTYKA
METODA ANALIZY NGS

Celem pracy byta analiza mikrobiomu mleka surowego pochodzacego z trzech gospodarstw
niskotowarowych (A, B i C) zlokalizowanych na terenie wojewddztwa kujawsko-pomorskiego w
Polsce. Sktad mleka spozywczego oceniano na podstawie sekwencjonowania genu 16S rRNA przy
uzyciu platformy lon Torrent. Na podstawie przeprowadzonych badan stwierdzono istotne zmiany w
sktadzie mikrobiomu mleka w zalezno$ci od miejsca jego pochodzenia. W mleku zebranym z
gospodarstwa A dominowaty bakterie z rodzajéw Bacillus (17,0%), Corynebacterium (12,0%) i
Escherichia-Shigella (11,0%). W przypadku mleka z gospodarstwa B dominowaty bakterie Mikrobiom
z rodzaju Acinetobacter (21,0%), natomiast w prébie z fermy C dominowaty Escherichia-Shigella
(24,8%) i Bacillus (10,3%). Dokonano analizy za pomocg narzedzia PICRUSt (Phylogenetic
Investigation of Communities by Reconstruction of Unobserved States) w celu wygenerowania profilu
gendéw odpowiedzialnych za metabolizm bakterii. Przeprowadzona analiza potwierdzita
zréznicowanie profilu gendw odpowiedzialnych za metabolizm bakterii we wszystkich badanych
probkach. Natomiast jednoczesna analiza szeSciu ortologdw KEGG (KO), ktdre uczestniczyly w
opornosci na beta-laktamy odpowiedzialnej za antybiotykoopornosé bakterii, wykazata, ze nie ma
istotnego zwigzku pomiedzy przewidywanym wystepowaniem tych ortologdw a miejscem bytowania
mikroorganizméw. Mozna zatem przypuszczac, ze opornosc bakterii na antybiotyki beta-laktamowe
wystepuje niezaleznie od niszy Srodowiskowej, a utrzymujaca sie w populacji antybiotykoopornosc¢
jest czynnikiem ksztattujgcym strukture funkcjonalng konsorcjéw drobnoustrojow.
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