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Nutrigenomika nom zawiera wszystkie geny, stangee jed-
Intensywny rozwo0j analitycznych nostki dziedziczngi, tj. odcinki DNA, kodujce
i badawczych metod z zakresu nauk biologicz-kwas rybonukleinowy (RNA) i biatko. Wyko-
nych, chemicznych, matematycznych i informa-rzystanie informacji biologicznej genomu oraz
tycznych przyczynit si do licznych odkry nau-  aktywndci biatek nasjpuje w procesie ekspresiji
kowych oraz wzrostu liczby wynikow prac eks- genomu. W pierwszym etapie ekspresja ta uwal-
perymentalnych. Jednym z kierunkédw bada nia do komoérki informacje, zawarte w genomie
wykorzystupcych te osigniccia, jest analiza poprzez transkryptom, stanawy zbior caste-
interakcji genomu z czynnikaniywieniowymi,  czek RNA, powstacy w drodze syntezy kopii
okreslana jako nutrigenomika. Termin ,nutrige- aktywnego w danych warunkach genu (tran-
nomika” (ang.nutrigenomic¥ na state do litera- skrypcja sekwencji nukleotydowych DNA na
tury naukowej wprowadzit Jim Kaput, defiigj  sekwencgg nukleotydovs RNA). W nasgpnym
go nastpujaco: ,Nutrigenomika jest nauly, etapie ekspresji genow, w drodze translacji
zajmujgcg sie analizg obustronnego oddziaty- (przet@enie sekwencji nukleotydoéw na sekwen-
wania migdzy czynnikami pokarmowymi i pro- cje aminokwasowe, peptydowe i polipeptydowe
cesami zachodzmymi w genach/komérkach  biatek) powstaje proteom. Stanowi on zestaw
(Kaput i Rodriquez, 2004). Celem badautri-  funkcjonalnych bialek komorki, okékajacy, ja-
genomicznych jest poprawne ,czytanie” se-kie reakcje biochemiczne w danym momencie
kwencji DNA jezykiem skiadnikbw chemicz- komérka mae przeprowadza Badania nad
nych pokarmu na poziomie molekularnym (Na- sktadem jakéciowym i ilosciowym biatek pro-
garajan i Pop, 2013). Prowadzenie kompleksoteomow oraz nad wzajemnymi oddziatywaniami
wych bada w tym zakresie umidiwia potacze-  migdzy biatkami stanovgi przedmiot proteo-
nie wiedzy z zakresu genomiki, proteomiki miki. Metabolity to endogenne lub egzogenne
i metabolomiki przy pomocy nagdzi bioinfor-  zwigzki o niskiej masie asteczkowej (<1000
matycznych (Seo i in., 2013). daltonéw), o rénorodnych wiéciwosciach
Wedlug definicji T.A. Browna (Brown, chemicznych i fizycznych, obecne w danym sys-
2009), genomika jest naulk, obejmujca bada- temie biologicznym (strukturach komorkowych,
nia genomow i wzajemnych oddziatyivav ob-  komoérkach, tkankach, organach, organizmach
r¢bie genomu w aspekcie catej biochemii i bio- lub gatunkach). Kompletny zbiér metabolitow,
logii komérki. Genom to kompletna informacja wystepujacy w danej prébie biologicznej w da-
genetyczna organizmu, potrzebna do powstaniaym czasie, w odpowiedzi na konkretny sktad-
I utrzymania go przyzyciu; w przypadku euka- nik pokarmu (metabolom) to obszar badae-
riontdw zawarta jest w sekwencji hukleotydowej tabolomiki.
kwasu dezoksyrybonukleinowego (DNA). Ge- Budowanie hipotetycznych algorytmow,
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obrazugcych dynamiczne powtania medzy  dziedzirg bioinformatyki . W odniesieniu do
szlakami metabolicznymi i ekspresjgenow, interakcji medzy genotypem a skladnikami
a nasg¢pnie ocena prawdopodoligtwa ich po- diety, dane biologii obliczeniowej obejmuj
prawndci w oparciu o rzeczywiste wyniki eks- szlaki metaboliczne w ediej skali, np. w ol
perymentalne na drodze analizy Zzaleci bie struktur komorkowych, komorek i uktadow
w uktadzie petnej funkcjonaldoi uktadu bio- komorek. Schemat struktury multidyscyplinar-
logicznego w danym czasie, przy wykorzy- nej nauki, jak jest nutrigenomika, obrazagy
staniu technik informatycznych, statystycznychwzajemne powizania m¢dzy genomilg, pro-

i matematycznych, to biologia obliczeniowa teomiky, metabolomik i bioinformatylg,
(ang. biocomputatiol, stanowjca miodsz  przedstawiono na rys. 1.

Czynniki zewgtrzne: sktadniki
Mozliwosci pokarmy stymulatory(m.in.)

GENOMIKA SRODOWISKO
Ukierunkoyygn esp6t cech organizmu
- o TRANSKRYPTOl/lIKA FENOTYP
Umiejscowienie w szlg- .
kach metabolicznycit I ,
4
BIOINFORMATYKA u Wybor reakcj/ l
IPROTEOMIKA

Sie’ powigzan meta-
bolicznych

BIOLOGIA

SYSTEMOW

METABOLOMIKA
Chemiczny obraz procesu fizjologicznego
NUTRIGENOMIKA

Rys. 1. Schemat poydan miedzy genomil, proteomily, metabolomil i bioinformatylkg
w strukturze nutrigenomiki
Fig. 1. Schematic of the relationships between gecs proteomics, metabolomics and bioinformatics
in the nutrigenomics structure
(opracowano wg Ghormade i in., 2011)
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Gromadzenie i katalogowanie informaciji Knowledgebase, European Bioinfor-
Liczba prac eksperymentalnych z za- matics Institute (EBI), Swiss Institute

kresu genomiki, proteomiki i metabolomiki of Bioinformatics (SIB) i PIR;

wzrasta lawinowo, a wyniki tych prag groma- 3. Bazy danych metabolitéw:

dzone w repozytoriach, ktérych dgsha online a. HMDB: Human Metabolome Data-

post& to r&znorodne tzw. bazy danych. Kdego base,

roku pojawia si ponad 100 nowych baz danych b. KEGG: Kyoto Encyclopedia of

z zakresu biologii molekularnej (Gruca, 2010), Genes and Genomes,

ale niektére z nich nie wytrzymuproby czasu, c. PubChem: NCBI,

nie nadzajac za informacj naukowy. Aktualna d. ChEBI: EMBL-EBI,

baza kwaséw nukleinowych, prowadzona przez e. PDB: Protein Data Bank bazy Re-

Oxford University (Nucleic Acids Research Da- search Collaboratory for Structural

tabase) obejmuje 1552 bazy danych (Fernandez- Bioinformatics (RCSB),

Suérez i in., 2014). Zasoby odn@& wykcznie f.  UniProt,

sekwencji DNA ranych organizmow wzrastgj g. GenBank;

W ciggu roku 5-krotnie, a liczba wynikoéw biolo- 4. Bazy danych o szlakach metabolicznych

gicznych prac eksperymentalnych podwaja si (bazy multi-omics):

w ciggu 9 miesicy (Baza Ingenuity, Ingenuity a. MetaCyc Metabolic Pathway Data-

Systems, Redwood City, CA, USA). base bazy BioCyc Pathway/Genome

W odpowiedzi na potrzeb opisania Databases (PGDBSs),

réznorodnych zalenosci w procesach biologicz- b. ReactomePathway Database

nych, w tym réwnie przemian nutrigenomicz- c. SMPDB: Small Molecule Pathway

nych, opracowywanegshazy integrujce geno- Database,

mikg, proteomilk i metabolomik (okreslane d. [IPA: Ingenuity Pathway Analysis.

jako bazy multi-omics). Najbogatszym zbiorem

multi-omics jest baza MetaCyc, podzbiér bazy Genomika zwierzat gospodarskich

BioCyc Pathway/Genome Databases (Caspi i in., Imponupcy postp, ktéry osignicto

2012). Baza MetaCyc zawiera dane, opieselj dzieki miedzynarodowej wspotpracy w ramach

2260 szlakéw metabolicznych u 2600 organi-realizacji w latach 1990-2003 projektu ,Human

zmoOw (z dnia 16.01.2015). Genome Project”, przyczynitesido podejmowa-
Ponizej przedstawiono ligt najwazniej-  nia tego rodzaju wyzwaw odniesieniu do zwie-

szych bioinformatycznych baz danych, zawiera-rzat gospodarskich (Cassar-Malek i in., 2008).

jacych informacje uwzgldniane w badaniach W tym bardzo skomplikowanym obrazie nutrige-

nutrigenomicznych, prowadzonych na zwierz nomiki najwieksze zainteresowanie nauk medycz-

tach gospodarskich: nych wzbudzita m#iwos¢ opracowania ,indy-
1. Bazy danych sekwencji nukleotydowych widualnej diety”, ktéra jak lek zapobiegnie kon-
(wg Bensona i in., 2014): kretnej chorobie czlowieka. Aktualne badania
wspotpraca International Nucleotide Se- obejmup choroby zespotu metabolicznego, no-
quence Database Collaboration (INSDC), wotworowe i psychiczne (Ferguson, 2009).
a. GenBank: NCBI — National Center Wzorem organizacyjnego systemu pro-

for Biotechnology Information, USA, wadzenia badanad genomem cziowieka przez
b. EMBL-Bank: EMBL Nucleotide powotanie mgdzynarodowego konsorcjum (In-

Sequence Database, ternational Human Genome Sequencing Consor-
c. DDBJ: DNA Data Bank of Japan;  tium), rowniez badania nad genomami zwigtrz
2. Bazy danych sekwenciji biatkowych: gospodarskich byly realizowane w ramacke-mi
a. GenPept: NCBI, dzynarodowych organizacji, zrzesgajch mk-
b. RefSeq: NCBI Reference Sequencedzynarodowe zespoty naukowe.
Database, Aktualne wyniki tych bada wraz

c. PIR: Protein Information Resource, z wykazem organizacji, realizigych badania
d. UniProtkKB: wspdipraca UniProt przedstawiono w tabeli 1.
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Tabela 1. Zestawienie aktualnych wynikéw sekwenoyeemia genomoéw, gendw i biatek
najwazniejszych gatunkéw zwiegz domowych
Table 1. List of the current sequencing resultstfiergenomes, genes and proteins
of major species of domestic animals
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome, z dnia 30.@123 r.)

Rozmiar| Liczba —Number of| Data ostatnie]
Size modyfikacji
(Mb%) Last modified

Organizm
Organism

Organizacja
Organization

gendéw | biatek
genes | proteins

The Bovine Genome Sequencing
and Analysis Consortium

The Swine Genome Sequencing
Consortium

1046,93 21158 32182 2011/02/24  Poultry Genome Cotei

Bos taurugbydio —cattle) 2670,04 36101 52035 2014/12/09

Sus scrofgéwinia —pig) 2808,53 34633 38370 2013/09/29

Gallus gallus(kura —chic-
ken
Ovis ariesiowca —sheep 2589,83 48452 44976  2012/12/02 Mternational Sheep Genome

Consortium
International Goat Genome Con

Capra hircus(koza — 263585 25537 27960 2013/09/30

goa) sortium
Egé‘és caballugkon = 547493 25300 32352  2014/04/25 The Genome AsseTiea

Mb -1 par zasad (jednostka)Mb -1¢ base pairs (unit).

Kierunki badan nutrigenomicznych na zwie- tluszczowe, hormon wzrostu, leptyna i insulino-
rzetach gospodarskich podobny czynnik wzrostu-1. Graficzny obraz
zalencsci jako prawdopodobny model trans-
Kierunki bada nutrigenomicznych oraz krypcji w kierunku adipogenezyza autorami
ich zaawansowanie zale od gatunku zwiegt  publikaciji) przedstawiono na rysunku 2.
gospodarskich. Badania na bydiBo§ tauru} Badania wykazaly,ze wiek odsadzenia
koncentrug sie gtéwnie na wyjénieniu reakcji isklad dawki pokarmowejgsczynnikami progra-
gendéw na czynnikizywieniowe w procesach mujacymi sktad mgsni szkieletowych w opasie
metabolicznych, wptywagych na stan zdrowotny, bydta, a proces ten jest kontrolowany przez izotyp
rozwéj i funkcjonowanie gruczotu mlekowego, gamma receptora aktywowanego proliferatorami
rozw¢j i funkcjonowanie przewodu pokarmowego peroksysomow (PPARG), przy udziale transakty-
oraz walory prozdrowotne mleka i ¢ad. Jako watora transkrypcji CEBPA [CAAT (skifadnik
przyktad aktualnych ogjnie¢c w dziedzinie promotora podstawowegoyzmacniagce biatko
nutrigenomiki bydta mizna przedstawi wyniki wigzace (C/EBP), izotyp alpha]. Z praktycznego
pracy zespotu naukowego Uniwersytetu w lllinois punktu widzenia producentow ¢sa wotowego
(Moisa i in., 2014). Celem badlebyta analiza dla amerykaskich konsumentéw, ktdrzy akceptuj
wplywu wieku odsadzenia i intensywfod  steki z mgsa wotowego o zawadd tluszczu nie
zywienia energetycznego (udziat skrobi) nanizszej nk 3,5%, wyniki dostarczajdowodow,ze
ekspresj gendw, biogcych udziat w metabolizmie zar6wno wczesne odsadzenie, jak i karmienie
lipidow u opasanego bydta (opasy: czysto rasowgasa z wysokim udzialem skrobi powinny &y
Angus i mieszace Angus x Simental). Poslugaj  uwzgkdniane przy produkcji akceptowanej przez
sic baz IPA wybrano 35 genéw z grup: rynek wotowiny.
aktywatoréw i represorow adipogenezy, adipokin, W hodowli i chowieswini domowej Sus
desaturaz i gliceroneogenezy. Ekspregenéw  scrofg wieprzowina jest najwaiejszym produ-
badano w mgsniu longissimus Oznaczono tale  ktem. W zakresie bada nutrigenomicznych
koncentragj takich biomarkeréw metabolizmu poszukuje si drog doskonalenia jej waloréw
lipidow, jak: glukoza, niezestryfikowane kwasy smakowych.
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Wyznacznikiem w ocenie sensorycznej bowanie na ten sktadnik zgodnie z normami,

jakaosci migsa wieprzowego jest zawadtottusz-

zwigkszytlo prawie dwukrotnie zawak®

czu srédmiesniowego, dodatnio skorelowana ze ttuszczusrodmigsniowego w badanym rgdniu.

smakiem, soczysfoia i kruchdcia migsa.

Sparéd analizowanych genow 351

W 2013 r. zesp6t naukowcow irlandzkich przed- charakteryzowata obimna a 191 podniesiona

stawit wyniki analizy ekspresji genéw profilu
genowego Musculus semimembranosws re-
akcji na karmienie paszdeficytows w biatko
w koncowym okresie tuczu (Hamill i in., 2013).
Obnizenie zawartéri biatka o okoto 30% w po-

ekspresja. Autorzy, postugig sk baz IPA
sklasyfikowali aktywne geny, a nhaphie
zidentyfikowali ciezki metaboliczne, w ktérych
uczestniczyty.

Ponizej przedstawiono wybrane wyniki

rownaniu do paszy, pokrywgej zapotrze- bada ww. autorow (tab. 2).
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Rys. 2. Przypuszczalny model transkrypcji podcaayg fvzrostu oraz w kawowym okresie opasu.
Oznaczenia: poziom ekspresji genéw oznaczono kaloiczerwony — wysoka, bialty — dodatnia, ale niisa
statystycznie, NEFA — niezestryfikowane kwasy thzsmve, VLDL — lipoproteiny o bardzo niskieggicsci,
CM - chylomikrony (wg Moisa i in., 2014)

Fig. 2. Putative model of transcriptional adaptatfoduring the growing and finishing phase. Notegprigéssion
level of genes is marked with color: red color ghthiexpression, white color — slightly expressed-AE non-
esterified fatty acids, VLDL — very low densitylipotein, CM — chylomicron (Moisa et al., 2014)
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Tabela 2Wybrane molekularne i komorkowe funkcje gendw orpesionej lub obrionej ekspresiji
w profilu genowym mgsnia M. semimembranosuscznikdéw,zywionych pasz deficytowg w biatko
(Hamill i in., 2013)

Table 2.Selected molecular and cellular functions of upulated or down-regulated genes
in the genetic profile of M. semimembranosus ¢éfers receiving protein-deficient feed
(Hamill et al., 2013)

KATEGORIE SPECYFICZNYCH
MOLEKULARNYCH I KOMORKOWYCH -log (p value)
FUNKCJI

CYKL KOMORKOWY
DNA REPLIKACJA, REKOMBINACJA, REKONSTRUKCJA
TRANSPORT MOLEKULARNY
SMIERC KOMORKI

WZROST I PROLIFERACJA KOMORKI
ROZWOJ SYSTEMU SZKIELETOWEGO I MIESNIOWEGO
ROZWOJ KOMORKI
METABOLIZM LIPIDOW
ROZWOJ KOMORKOWY
PRZEMIESZCZANIE KOMOREK IMMNOLOGICZNYCH
SYGNALY I INTERAKCJA MIEDZYKOMORKOWA
METABOLIZM WEGLOWODANOW
MODYFIKACJE POSTTRANSLACY.JNE
METABOLIZM AMINOKWASOW

WZROST SPADEK

23 36
20 17
20 13
43 71
2§ 79
12 32
13 35
8 10
37 26
12
9
18
12

N W o ® W

14

Wyniki analizy nutrigenomicznej wska- biologicznie czynnych. W 2013 r. Brennan i in.
zaly, ze reakcja na poziomie molekularnymemi  (2013) przedstawili wyniki badanad wptywem
sniaM. semimembranosus dawlk pokarmovwg  mannanooligosacharydéw, pochedgch ze
deficytowg w biatko jest dwukierunkowa. Jeden sciany komdarkowej drzdzy na ekspresgjgenow
kierunek obrazuje zwkszory aktywnad¢ ge-  profilu genetycznego jelita czcze@otygodnio-
now, whczonych w syntezi rozktad lipidow, wych broileréw.

a drugi zmniejszanaktywnaé gendw whczo- Stwierdzono,ze w efekcie podawania
nych we wzrost komérek i tkanki gdniowej.  mannanooligosacharydéwktywna¢ 928 ge-
Praktyczny wniosek jest jednoznacznyywiac  néw ulegta zmianie, w tym 456 charakteryzo-
tuczniki w kaacowym okresie tuczu dawkami wata obnkona a 472 podwsszona ekspresja,
o deficytowej zawartei biatka, producent uzy- w poréwnaniu do aktywrigi gendw jelita broj-
ska korzystny efekt, jakim jest lepsza j&ko lerow kontrolnych, nie otrzymagych tego
wieprzowiny, ale réwnoczeie musi uwzgldnic  sktadnika. Okrélono nasgpujace Kkategorie
obnizenie wydajnéci migsnej zwierat. funkcji biologicznych, w ktérych uczestniczylty

Badania nutrigenomiczne na kurach aktywne geny:odpowied: zapalna, odpowied
(Gallus gallu3 s3 najbardziej zaawansowane, anty-drobnoustrojowahematopoeza, metabo-
a zakres badaobejmuje wiele kierunkowwWaz- lizm lipidow, synteza biatka oraz choroby za-
ny kierunek stanowi poszukiwanie czynnikow kazne. Na podstawie funkcji biologicznych ak-
zywieniowych, modyfikugcych procesy lipoge- tywnych gendw autorzy opracowali graficzny
nezy, metabolizmu i syntezy cholesterolu orazobraz nutrigenomicznych zadeosci (rys. 3).
odpowiedzi immunologicznej. RoOwnodree  Zarowno kategorie funkcji biologicznych, jak
prowadzone $ badania nad wptywem pojedyn- isie¢ nutrigenomicznych zaimosci opraco-
czych skladnikéw pokarmowych oraz substancjiwano przy pomocyazy IPA.
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Rys. 3. Sié powigzan nutrigenomicznych w jelicie czczym 6-tygodniowylmiojleréw, otrzymujcych manna-
nooligosacharydy w paszy (w odniesieniu do kontr@iznaczenia: kolor czerwony — wzrost ekspreggipny
— hamowanie ekspresji genéw (wg Brennan i in., 2013
Fig. 3. Network of nutrigenomic relationships ire iejunum of 6-week-old broilers given feed
mannanooligosaccharides (relative to control) — Retbur represents up-regulation and green — représ
down-regulation relative to the control (Brennaragt 2013)

Zdaniem autorow, przedstawione zale Podsumowanie
nosci w ekspresji gendéw profilu genetycznego W kregu zainteresowanauk rolniczych
jelita ujawnity, ze suplementacja paszy manna-najwaniejsze kierunki bada nutrigenomi-
nooligosacharydami wywotuje reakcje biolo- cznych obejmuj mozliwosci poprawy efektyw-
giczne, zwizane z réwnoczesnym wzrostem nosci produkcyjnej zwierst gospodarskich oraz
odporndci oraz popraw wykorzystania energii poprawy widciwosci prozdrowotnych produk-
paszy w procesach wzrostu ptakow. Wyniki ana-tow zywnosciowych pochodzenia zwisgeego.
lizy molekularnej potwierdzaji obrazuj ko-  Wydaje s¢, ze wzrost liczby bada nutrigeno-
rzystry role mannanooligosacharydéw w po- micznych oraz towarzygey mu rozwdj anali-
prawie zdrowotnéci i produkcyjndci intensyw-  tycznych technik molekularnych przetosie na
nie tuczonych ptakow. spetnienie tych oczekiwiaw najblizszym czasie.
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BETWEEN FEED AND GENOME - NUTRIGENOMICS OF FARM ANIMALS
Summary

Nutrigenomics is the science dedicated to anabystee interface between the nutritional environtnen
and cellular/genetic processes. Comprehensive ndsda this area can be performed by combining the
knowledge of genomics, proteomics and metabolomisi&g bioinformatics. The results of numerous eixpe
ments in the fields of these sciences are storditeimepositories, available online in the formaofariety of da-
tabases. The bases that integrate knowledge regatit® nutrigenomics processes (multi-omics datd)aare
used in the interpretation of the results of redean livestock animals. The purpose of advancettigenomics
study in cattle, pigs and chickens is to improwe éfficiency of their production and to modify prmd compo-
sition by increasing the content of components Wwihlth-promoting effects in humans.
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