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მეთაფლე ფუტკრის კოლონიებიდან ჩვენ მიერ გამოყოფილი 86 

რძემჟავა ბაქტერიის შტამის კვლევამ, მათი სახეობის დონეზე 

იდენტიფიკაციამ, ცალკეული შტამის პრობიოტიკური პოტენციალის და 
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პრობიოტიკულ პოტენციალზე მიანიშნებს. ასევე საყურადღებოა ენდოგენური 

ბაქტერიების მკვეთრად გამოხატული მანოზასპეციფიური ადჰეზიის თვისება, 

რაც სპეციფიურ საარსებო გარემოსთან მათ ადაპტაციასა და პათოგენებთან ამ 

ნიშის დაკავების დროს კონკურენციისას გამოყენებულ შესაძლო მექანიზმზე 

მიუთითებს. 

ჩვენ მიერ შერჩეული ბატქერიული შტამების კვლევის 
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ბაქტერიული რესურსი  იქნა მოპოვებული, რომლის  პრაქტიკული 

გამოყენებაც მომავალში ახალ  პერსეპექტივებს  სახავს.   
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Abstract 

 

Honeybee - Apis mellifera provides inestimable pollination services to agriculture 

and ecosystem, however, nowadays pollinators‘ population are in decline. Honeybees are 

facing with growing stress factors, which are weakening the immune system of insects, 

therefore making them susceptible to various pests and pathogens. A modern strategy of 

honeybee protection relies on the immune system strengthening approach. Microbial 

symbionts of Apis mellifera colony are regarded as an extended part of immune system. The 

management of microbiota is likely to allow us to influence on their immune system. 

The presented study has been aiming the investigation of microbial diversity of 

honeybee endogenous lactic acid bacteria and reveal of their host-beneficial biochemical 

properties. This will help us to understand the better host-microbiota symbiotic interactions, 

and to apply that phenomenon of symbiosis in practical beekeeping.   

We had isolated 86 LAB strains from the honeybee colonies located in different 

regions of Georgia. The study of biochemical properties of the isolates demonstrates their 

probiotic potential. It has appeared that a part of isolates possess antifungal and 

imunomodulatory activities, which indicates their probiotic potential. The discovery of 

mannose specific adhesive properties among majority of isolates provides some new insights 

on plausible microbial competition mechanisms taking place during the colonization of 

honeybee intestine. This also sheds light on the effective adaptation of microbiota to specific 

ecological niche.  

Honeybee endogenous bacterial strains, obtained through this complex study, 

represent the considerable source for designing potential probiotic formulations and their 

further use in apicultural manipulations. 
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შემოკლებების სია 

CCD - კოლონიების მასიური და სწრაფი დაღუპვის ფენომენი (Colony Collapse 

Disorder)  
MRM – მიკრობული რესურს მენეჯმენტი (Microbial Resource Management) 

SBS – ჭეოს სიმულირებული სუბსტრატი (Simulated Beebread Substrate) 

SNR – ნექტრის სიმულირებული ხსნარი (Nectar Resambling Solution) 

მგ - მილიგრამი 

მკგ - მიკროგრამი 

მკლ - მიკროლიტრი 

მლ - მილილიტრი 

ბრ - ბრუნი 

წთ - წუთი 

სთ - საათი 

 

ტერმინთა განმარტება 

კოევოლუცია – ურთიერთკავშირში მყოფი სახეობების ერთდროული 

ევოლუცია. 

მიკრობიოტა – ეუკარიოტული მასპინძლის ორგანიზმში ბინადარი 

მიკრობების (ბაქტერიები, სოკოები, ვირუსები, პროტისტები და არქეა) 

ერთობლიობა. 

პათოსფერო – ეუკარიოტული მასპინძლის პათოგენური მიკროორგანიზმები 

და უხერხემლო მავნელბლები.მიკრობიომი – მიკრობიოტის ერთობლივი 

გენომი. 

ჰოლობიონტი – ბიოლოგიური სტრუქტურის ერთეული, რომელიც 

მასპინძელსა და მის მიკრობიოტას მოიცავს. 

ჰოლოგენომი – მასპინძლის, მისი ორგანელების გენომისა და მიკრობიომის 

ერთობლიობა. 

პროტეომი – ორგანიზმის გენომის მიერ ექსპრესირებული პროტეინების 

ერთობლიობა. 

ტრანსკრიპტომი – გარკვეულ მომენტში ორგანიზმის მიერ სინთეზირებული რნმ 

–ის მოლეკულათა ნაკრები. 

მაკრობი – ეუკარიოტული მასპინძელი ორგანიზმი. 
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თეზისის სტრუქტურა. 

თავი 1. შესავალი, იგი მოიცავს: 

 

1.1 კვლევის სფეროს მოკლე მიმოხილვას 

1.2 კვლევის მიზნებსა და ამოცანებს 

 

თავი 2. ლიტერატურის მიმოხილვას, რომელშიც მოცემულია: 

 

 Apis mellifera–s ეკოსისტემის იმ ბიოლოგიური თავისებურებების 

მიმოხილვა, რომლებიც მჭიდროდ არიან დაკავშირებულნი მიკრობული 

რესურსის მენეჯმენტის არსთან, რაც ფუტკრების ეკოსისტემის 

ბიოტური ფაქტორებიდან სიმბიონტი მიკროორგანიზმების 

განსაკუთრებული როლის ხაზგასმას გულისხმობს.  

 საკითხზე არსებული სამეცნიერო გამოცდილებისა და თანამედროვე 

თეორიული კვლევის ტენდენციების აღწერა.   

 

თავი 3. მეთოდოლოგიური მიდგომის შერჩევას, რომელიც ეძღვნება: 

 

 კვლევის მეთოდოლოგიური მიდგომის გაცნობასა და კვლევის მიზანსა 

და ამოცანებთან მისი შესატყვისობის დასაბუთებას. 

 

თავი 4. მასალებსა და მეთოდებს  კვლევის მეთოდიკის აღწერას. 

 

თავი 5. მიღებულ შედეგებსა და მათ განხილვას: 

 

 in vivo და in vitro კვლევის მოდელების გამოყენებით მიღებული შედეგების 

დემონსტრირებას; 

 შედეგების ინტერპრეტაციას, ანალიზსა და დასკვნებს. 
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თავი 1. შესავალი 

1.1 კვლევის სფეროს მოკლე მიმოხილვა 

 

მეთაფლე ფუტკარსა (გვარი – Apis) და კაცობრიობას შორის 

დამყარებული განსაკუთრებული ურთიერთობა ათასწლეულებს მოითვლის, 

რაც ამ მწერის მიერ მრავალი ტიპის სარგებლის მოტანითა და მისი 

ინდუსტრიალიზაციის შესაძლებლობითაა განპირობებული (Kotthoff, Wappler, 

and Engel 2013). ამაზე მეტყველებს ანტიკური ცივილიზაციის ისტორიული 

მასალები. ჩვენთან, საქართველოში აღმოჩენილი და შესწავლილი ნამარხები 

კი, გვამცნობს, რომ მეფუტკრეობას საქართველოში ბრინჯაოს ხანაშიც 

მისდევდნენ (Kvavadze et al. 2007).  

მეფუტკრეობიდან მიღებული ტრადიციული საკვები პროდუქტებისგან 

განსხვავებით, რომლებიც გარდა კვებითი ღირებულებისა სამკურნალო 

თვისებებითაც გამოირჩევიან, ფუტკრის, როგორც მნიშვნელოვანი 

დამმტვერავის როლი მხოლოდ გასულ საუკუნეში იქნა შემჩნეული და 

შესწავლილი. დღესდღეობით სასოფლო სამეურნეო კულტურებისა და ველურ 

ბუნებაში არსებული მცენარეების დამტვერვით ფუტკრის მიერ გაწეული 

სამსახური შეუფასებლადაა აღიარებული (Kotthoff, Wappler, and Engel 2013; Gallai 

et al. 2009; Klatt et al. 2014). 

ბოლო ათწლეულებში ბუნებაში მიმდინარე დრამატული ცვლილებების 

კვალდაკვალ დამმტვერავი მწერების ეკოსისტემაში მწვავე პრობლემებმა იჩინა 

თავი. მეთაფლე ფუტკრების კოლონიების დაავადების, დასუსტებისა და 

რაოდენობის შემცირების მზარდი მონაცემების სტატისტიკა სწორედ ამაზე 

მიუთითებს (Simon G. Potts et al. 2010). ამ დროს დამტვერვის სერვისის 

შესასრულებლად ფუტკრებზე მოთხოვნა 5-ჯერ აღემატება ინდუსტრიულ 

მეფუტკრეობაში მოქცეული პოპულაციების რეალურ პოტენციალს (Breeze et al. 

2014). 

თანამედროვე მეფუტკრეობა, ისევე როგორც სოფლის მეურნეობის სხვა 

დარგები, მიმდინარე ტენდენციის - მონოკულტურული ფერმერული 

მეურნეობისა და ფარმაკოქიმიური ხასიათის პრევენციული და დაცვითი 

ღონისძიებების ექსტენსიური გამოყენების გავლენის ქვეშაა მოექცეული. 

პრობლემას ამწვავებს კლიმატური პირობების ანომალიური ცვლილებები და 

გარემოს დაბინძურება მავნე ნარჩენებით, ასევე ინდუსტრიული 

მეფუტკრეობისთვის დამახასიათებელი მთაბარობა (Simon G. Potts et al. 2010; 

Klein et al. 2007). 

გლობალიზაციური მოვლენების პარალელურად ფუტკრის სახეობებისა 

და ჯიშების მიერ ახალი საარსებო გარემოს ათვისებასთან ერთად, მათი 

პათოგენების გავრცელების არეალის გაფართოების ფენომენმა პრობლემა 

განსაკუთრებულად გაამწვავა. მაგალითისთვის პარაზიტი ტკიპას Varroa 



11 
 

destructor- ის მისთვის უჩვეულო საარსებო არეალში აღმოჩენა შეიძლება 

მოვიყვანოთ. ამ პარაზიტის გავრცელებამ ფუტკრის სხვადასხვა ტიპის 

მიკრობული პათოგენების გავრცელებასაც შეუწყო ხელი (Sammataro, Gerson, 

and Needham 2000; Martin et al. 2012).  

განსაკუთრებული ყურადღების ქვეშაა მოქცეული მეთაფლე ფუტკრის 

კოლონიების მასიური და სწრაფი დაღუპვის ფენომენი – Colony Collapse 

Disorder (CCD), რომელიც ბოლო ათწლეულების განმავლობაში პლანეტის 

სხვადასხვა ადგილზე აღინიშნება. CCD-s ეტიოლოგიური ფაქტორების 

კვლევისას ძირითადი აქცენტი ვირუსულ დაავადებებზე კეთდებოდა 

(Bromenshenk et al. 2010), ეს მოსაზრება დღეისთვისაც ინტენსიური სამეცნიერო 

განხილვის საგნია (Tokarz et al. 2011; Foster 2011).  

ამჟამად, მეცნიერები მიიჩნევენ, რომ პარაზიტულ და ინფექციურ 

დაავადებებს მნიშვნელოვანი როლი აკისრიათ CCD ფენომენის განვითარებაში, 

და ხაზგასმით აღნიშნავენ, რომ მათი ნეგატიური გავლენა ფუტკრების 

კოლონიების იმუნური სისტემის დათრგუნვის ფონზე კიდევ უფრო 

გამწვავებულია.  

იმუნოსუპრესიის სავარაუდო მიზეზებად კი კვებით სტრეს (Huang 

2012), გარემოს მავნე ნარჩენებით დაბინძურებას, სოფლის მეურნეობაში 

პესტიციდების ინტენსიურ გამოყენებასა (Di Prisco et al. 2013) და 

მეფუტკრეობის პრაქტიკაში მიტიციდური (Boncristiani et al. 2012) და 

ანტიმიკრობული პრეპარატების (Quintana 2015) გამოყენებას ასახელებენ. 

დადგენილია, რომ თანამედროვე სოფლის მეურნეობის მეტად 

მოთხოვნადი სერვისის, მცენარეული მონოკულტურების დამტვერვის დროს, 

ფუტკრის კოლონიების თავდაცვითი მექანიზმების ეფექტურობა კლებულობს, 

ამავე დროს საგრძნობლად მატულობს მათში პათოგენური 

მიკროორგანიზმების რაოდენობა. ამ დროს იმუნური სისტემის სუპრესია 

შესაბამისი ფუნქციური გენების ჯგუფის ტრანსკრიპციის დათრგუნვითაა 

განპირობებული (Morimoto et al. 2011).   

თანამედროვე კვლევების მონაცემებით სხვადასხვა ტიპის სტრეს-

ფაქტორების ფუტკრებზე ერთდროულ მოქმედებას სინერგიული ნეგატიური 

ეფექტი აქვს (Aufauvre et al. 2012), ამდენად მეთაფლია ფუტკრის დაცვის 

სტრატეგიაც კომპლექსურად უნდა განვიხილოთ, რაც ამ მწერის ეკოსისტემის 

დეტალურ  შესწავლასა და მისი თავისებურებების გათვალისწინებას 

გულისხმობს (Becher et al. 2013). 

ფუტკრის დაავადებათა კონტროლის კონვენციურ მეთოდებს დიდი 

ნაკლოვანებები აქვთ. მაგალითად, ანტიბიოტიკოთერაპიის მიღებული 

პრაქტიკა ფუტკრებში დისბაქტერიოზითა და ანტიბიოტიკების მიმართ 

რეზისტენტული მიკროორგანიზმების სელექციით სრულდება (Jay D. Evans 

2003), მსგავს ფენომენს ადგილი აქვს აკაროზების სამკურნალოდ 

მიტიციდური პრეპარატების გამოყენების დროსაც (Vandervalk and Nasr 2014). 
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ცნობილია, რომ დაავადებათა პრევენცია მათ წინააღმდეგ ბრძოლის 

ოპტიმალური სტრატეგიაა. მის განსახორციელებლად კი კომპლექსური 

მიდგომაა საჭირო, რაც ეკოლოგიური მდგომარეობის გაუმჯობესებასა და 

საკარანტინო და სანიტარული ნორმების დაცვას გულისხმობს, ეს კი, ხშირად 

რთული განსახორციელებელია. პათოგენების სამიზნე ორგანიზმებში მათ 

მიმართ მდგრადობის ამაღლება ასეთ ვითარებაში ერთ-ერთი ოპტიმალური 

გამოსავალი იქნებოდა. ამისათვის აუცილებელია, მეთაფლე ფუტკრის 

ბუნებრივი იმუნური სისტემის ჩამოყალიბების ასპექტების, მოქმედების 

პრინციპებისა და მისი სტატუსის განმაპირობებელი ფაქტორების შესწავლა. 

ნიშანდობლივია, რომ თავიანთ მასპინძელს პათოგენ 

მიკროორგანიზმებთან გამკლავებაში სიმბიონტი მიკროორგანიზმები 

ეხმარებიან, რაც ხშირად მათი პირდაპირი ანტაგონიზმის უნარითაა 

განპირობებული, ზოგჯერ კი მხოლოდ მათ მიერ საარსებო ნიშის სრული 

ათვისებით. ასეთ დროს პათოგენებისთვის, უბრალოდ, ,,ადგილიც” კი არ 

რჩება. არანაკლებ საინტერესოა ამ ბაქტერიების უნარი, ,,გაწვრთნან” 

მასპინძლის იმუნური სისტემა. ბინადრობენ რა მასპინძლის საჭმლის 

მომნელებელ ტრაქტში, ისინი იმუნური სისტემის მუდმივი გამღიზიანებლის 

როლს თამაშობენ და მის მოდულაციას იწვევენ (Mazmanian et al. 2005).  

მრავალუჯრედიან ორგანიზმებში არაპათოგენური ენდოგენური 

მიკროფლორის – მიკრობიოტის მიერ მასპინძლისთვის მრავალმხრივი 

ფუნქციური სამსახურის გაწევის შესაძლებლობებზე ლუი პასტერისა და 

ილია მეჩნიკოვის დროიდან მსჯელობენ. 

დღესდღეობით ენდოგენური მიკროფლორა განიხილება, როგორც 

მასპინძლის ორგანიზმში მოქცეული მიკრობული ორგანო, წარმოდგენილი 

სხვადასხვა სახეობის მიკროორგანიზმებით, რომლებსაც ახასიათებთ 

მასპინძელთან და ერთმანეთს შორის კომუნიკაციის უნარი. ისინი 

მონაწილეობენ მასპინძლის ნივთიერებათა ცვლაში და მასში რთული 

ბიოქიმიური გარდაქმნების მედიატორებად გვევლინებიან. ამ ორგანოში 

მიახლოებითი გათვლებით მასპინძლის გენებთან შედარებით 100-ჯერ მეტი 

გენია წარმოდგენილი, რომელთა ფუნქციური თავისებურებებითაც გარდა 

თავად მიკრობებისა, სწორედ მასპინძელი სარგებლობს (Bäckhed et al. 2005). 

ბოლო ორ ათწლეულში ჩატარებულმა Apis mellifera-s მიკრობიომის 

კვლევამ ხერხემლიანების მიკრობიომთან შედარებით მიკროორგანიზმების 

ლიმიტირებული, მაგრამ ამავე დროს სახეობა-სპეციფიური მრავალფეროვნება 

აჩვენა (Sabree, Hansen, and Moran 2012), რაც ხაზს უსვამს ამ ბაქტერიებისა და 

მათ მასპინძელს შორის ჩამოყალიბებულ განსაკუთრებულ დამოკიდებულებას. 

Eეს ერთი შეხედვით, პრობიოტიკური ფორმულების შესადგენად 

მეფუტკრეობაში სხვადასხვა ტიპის პათოლოგიების პრევენციისთვის 

ენდოგენური ბაქტერიული შტამების შერჩევას უნდა აადვილებდეს. თუმცა 
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ამჟამად საკითხთან დაკავშირებული ფუნდამენტური კვლევის დეფიციტი 

ძირითად დამაბრკოლებელ ფაქტორად გვევლინება. 

მეფუტკრეობისთვის პრობიოტიკური პრეპარატების შესაქმნელად მათი 

ბუნებრივი მიკროფლორიდან კონკრეტული თვისებების მქონე ბაქტერიული 

შტამების შერჩევაა საჭირო, რაც მიკრობიოტის, როგორც მთლიანი სუბ-

ეკოსისტემის, შესწავლის გარეშე შეუძლებელია. 

მიკრობიოტის მნიშვნელოვან ნაწილს რძემჟავა ბაქტერიები 

წარმოადგენენ. მეცნიერები მათ განსაკუთრებული ინტერესით სწავლობენ 

მრავალი, გამოყენებადი სასარგებლო ბიოქიმიური თვისებების ქონის გამო. ამ 

ჯგუფის ბაქტერიების გამოყენების არეალი ფართოა და მათ სხვადასხვა 

ბიოქიმიურ თვისებას წარმატებით იყენებენ ძირითადად კვების 

მრეწველობასა და მედიცინაში.  

 

1.2 კვლევის მიზანი და ამოცანები 

 

სადოქტორო პროგრამაში ჩართვისას გადავწყვიტე, მემუშავა მეთაფლე 

ფუტკრებში ბინადარ სიმბიონტ ბაქტერიებზე. არჩევანს განაპირობებდა ჩემს 

საქმიანობაში – მეფუტკრეობაში - არსებულ დაავადებათა კონტროლის 

პრობლემები და მათ გადაწყვეტაში ჩემი წვლილის შეტანის სურვილი. ასევე 

გ. ელიავას ბაქტერიოფაგიის, მიკრობიოლოგიისა და ვირუსოლოგიის 

ინსტიტუტში რძემჟავა ბაქტერიების შესწავლის მიმართულებით დაგროვილი 

გამოცდილება. 

ფუტკრის დაავადებებთან ბრძოლის კონვენციური მეთოდები თავიანთი 

აგრესიულობით, გვერდითი უარყოფითი მოვლენების დიდი ალბათობით, 

ადამიანის ჯანმრთელობისთვის საშიში მოვლენების თანხლებითა და, 

ზოგადად, ეკოსისტემისთვის ზიანის მომტანი თავისებურებებით ხასიათდება. 

წარმოდგენილი კვლევის მიზანი ფუტკრის ენდოგენური 

ფრუქტოფილური რძემჟავა მიკროფლორის პრობიოტიკური პოტენციალის 

შესწავლა იყო. მეფუტკრეობაში დაავადებათა კონტროლის ალტერნატიული, 

ეკომეგობრული გზის - მიკრობული რესურსის მენეჯმენტის პოტენციალის 

ამოქმედებისთვის ეს აუცილებელი წინაპირობაა.  

მიზნის მისაღწევად დაისახა შემდეგი ამოცანების შესრულება: 

 გამოგვეყო ენდოგენური რძემჟავა ბაქტერიები მეთაფლე ფუტკრის  გამოგვეყო 

ენდოგენური რძემჟავა ბაქტერიები მეთაფლე ფუტკრის ქართული 

პოპულაციების ჯანსაღი კოლონიებიდან; 

  გამოგვევლინა მათი სახეობრივი მრავალფეროვნება;  

 შეგვესწავლა მათი სავარაუდო პრობიოტიკური თვისებების სპექტრი და 

ეკოლოგიური თავისებურებები. 



14 
 

პრობიოტიკური თვისებების სპექტრში იგულისხმება: 

იმუნომოდულატორული პოტენციალი, ანტიბაქტერიული აქტივობა, სოკოების 

მიმართ ანტაგონიზმი, ენზიმური აქტივობა: პროტეოლიზური და 

ამილოლიზური თვისებები. ეკოლოგიური მახასიათებლებიდან კი 

ადჰეზიური თვისებები და ანტბიოტიკორეზისტენტობა შევისწავლეთ, 

ვინაიდან ისინი კანდიდატი პრობიოტიკი ბაქტერიების შერჩევისთვის 

აუცილებელ მონაცემებს იძლევიან. კონკრეტულ ეკოლოგიურ ნიშაში 

ბაქტერიების მიერ ეფექტური და უსაფრთხო გავლენის მოსახდენად ამ 

წინაპირობების გამოვლენას განსაკუთრებული მნიშვნელობა გააჩნია. 
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თავი 2. ლიტერატურის მიმოხილვა 

2.1 Apis mellifera– ს ეკოსისტემა და მასზე ბიოტური და აბიოტური 

ფაქტორების გავლენა.  

დასავლური მეთაფლე ფუტკარი - Apis mellifera-s ბუნებრივი 

გავრცელების არეალი აფრიკისა და ევრაზიის კონტინენტის დიდ ნაწილს 

მოიცავს, რაც სახეობის განსხვავებული ეკოლოგიური პირობების მიმართ 

მოქნილი ადაპტაციის უნარზე მეტყველებს. გლობალურ ეკოსისტემაზე დიდი 

გავლენა იქონია ადამიანის მიერ ამ სახეობის შეყვანამ დანარჩენ სამ 

კონტინენტზე, რამაც, თავის მხრივ, მეთაფლე ფუტკრის გავრცელების 

არეალის გაფართოება გამოიწვია (M. L. Wilson 1987). ამ მწერის სხვადასხვა 

რასებს შორის მიგრაციისას დამყარებულ კავშირებს მეთაფლე ფუტკრის 

ფაუნის ჰეტეროგენურობამდეც მივყავართ. ამავე დროს, ახალი საარსებო 

არეალის დაკავებისას, წარმოქმნილი უჩვეულო კონკურენტული გარემოებები 

ენტომოფაუნას ცვლის (Kotthoff, Wappler, and Engel 2013; Goulson 2003).  

ბოლო ორ ათწლეულში გამოცემული სამეცნიერო წყაროების თანახმად, 

Apis mellifera –ს კოლონიების რაოდენობრივი შემცირების მიზეზები 

კომპლექსურია. მკვლევარები მათ მიერ არჩეული კონკრეტული 

ეტიოლოგიური სამიზნის შესწავლისას გვერდს ვერ უვლიან სხვადასხვა 

ბიოტური და აბიოტური ფაქტორების ერთმანეთთან დაკავშირებასა და 

მოპოვებული სამეცნიერო შედეგების სინთეზურ ანალიზს. 

მეთაფლე ფუტკრის ეკოსისტემის კომპონენტების სრულფასოვანი აღქმა, 

ამ მწერის ბიოლოგიისა და მასთან დაკავშირებული პრობლემების შესწავლის 

ერთ-ერთი მთავარი წინაპირობაა. ამდენად, მეთაფლე ფუტკართან 

დაკავშირებული პრობლემატიკის კვლევა მის, როგორც ეკოსისტემის 

განუყოფელი ერთეულის, შესწავლას მოითხოვს. 

ეკოსისტემა განსაზღვრულ არეალში ბიოტური და აბიოტური 

კომპონენტების ეფექტური ფუნქციური ურთიერთქმედების ფენომენია, 

რომელიც ნივთიერებათა და ენერგიის ცვლის მეშვეობით აყალიბებს თავის 

სათუთ სახეს (Buddington 2009). ეკოსისტემის მდგრადობა ორივე კომპონენტის 

მუდმივობის, ან მათი დინამიური ცვლილებების ციკლების მუდმივობის 

პირობებშია შესაძლებელი.  

აბიოტური ფაქტორების მოდიფიკაცია ზოგჯერ ბიოტური 

ფაქტორებითაა განპირობებული, მაგალითად, გლობალური კლიმატური 

ცვლილებები ნაწილობრივ ადამიანის ქმედებებითაა გამოწვეული. ამდენად, 

ზღვარი ბიოტურ და აბიოტურ ფაქტორებს შორის ხშირად პირობითია და, 

უფრო სწორი იქნება, თუ ვიტყვით, რომ ისინი ერთმანეთს განაპირობებენ. 

ფუტკრის ეკოსისტემის ბიოტურ ფაქტორებში გარემოში ფლორისა და 

ფაუნის ბიომრავალფეროვნება იგულისხმება. ერთი შეხედვით, თვალით 
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ხილული-მაკროორგანიზმებისგან შემდგარი ეკოსისტემა, სინამდვილეში 

გაცილებით უფრო მრავალფეროვანია და უხილავ ცოცხალ არსებებს – 

მიკროორგანიზმებსაც მოიცავს. თანამედროვე კვლევების თანახმად მეთაფლე 

ფუტკრის ეკოსისტემაში მიკროორგანიზმებს მნიშვნელოვანი დადებითი და 

უარყოფითი დატვირთვა აქვთ (Jay D. Evans and Schwarz 2011). 

 

2.2 meTafle futkris damaxasiaTebeli mikrobuli samyaro. 

simbiozi, komensalizmi, parazitizmi. 

 

მეთაფლე ფუტკარი (Apis mellifera) სოციალური მწერია. მისი 

ბიოლოგიური თავისებურებები, განსაკუთრებით კი სოციალური ქცევა და 

მრავალი ინდივიდის ერთ ოჯახად ფუნქციონირება, თანმდევი მიკრობული 

სამყაროს არსებობისთვის სპეციფიკურ მიკროგარემოს აყალიბებს. 

მიკროორგანიზმების შესწავლისთვის შემუშავებული მოლეკულური 

ბიოლოგიის თანამედროვე მეთოდების დახვეწას, ფუტკრის ეკოსისტემაში 

არსებული უამრავი, აქამდე უცნობი მიკროორგანიზმის, მათი ერთმანეთთან 

და მასპინძელთან მრავალფეროვან ურთიერთობათა ამსახველი დეტალების 

აღმოჩენა მოჰყვა (Runckel et al. 2011; Singh et al. 2010). 

ასეთი პროგრესი არა მხოლოდ მიკრობული ,,პათოსფეროს” (Randles 

1999; Cox-Foster et al. 2007) მიმართ აღმოჩნდა ეფექტური, არამედ მიკრობებსა 

და ფუტკრებს შორის არსებულ სიმბიოტურ კავშირებსაც მოჰფინა ნათელი (P. 

Engel, Martinson, and Moran 2012; N. A. Moran et al. 2012). 

Apis mellifera–ს პოპულაციების გენომის ბოლოდროინდელი კვლევების 

დამსახურებით, სამეცნიერო საზოგადოებამ მიკრობულ პათოსფეროსა და 

მიკრობიოტის შესახებ უფრო სრული წარმოდგენა მიიღო. ამ პროგრესმა 

ახალი ჰიპოთეზა წარმოშვა _ ჰოლოგენომის პარადიგმის ჭრილში განიხილონ 

საკუთრივ ფუტკრის, მისი მიკრობიოტისა და პათოსფეროს გენომთა 

კომპლექსი. ასეთი კომპლექსური მიდგომა უმთავრეს წინაპირობას შექმნის 

ფუტკრების პოპულაციებში მიმდინარე დესტრუქციულ  მოვლენათა და მათ 

განმაპირობებელ არაერთგვაროვან სტრესფაქტორთა გავლენის დასადგენად 

(Schwarz, Huang, and Evans 2015). 

მრავალუჯრედიანი ეუკარიოტული ორგანიზმების, როგორც 

დამოუკიდებლად არსებული ბიოლოგიური ერთეულების კლასიფიკაცია, 

რადიკალურად იცვლება ახალი, კომპლექსური ხედვით. თანამედროვე 

წარმოდგენით მრავალუჯრედიანი ორგანიზმი დამოუკიდებელი 

ბიოლოგიური ერთეული არასდროს ყოფილა და ის რთულ ბიოლოგიურ 

არქიტექტურას – ჰოლობიონტს წარმოადგენს, მისი შემადგენელი ელემენტები 

კი მაკრობი და მიკრობიოტაა (Bordenstein and Theis 2015). 

ჰოლოგენომის თეორიის (Zilber-Rosenberg and Rosenberg 2008)  
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თანახმად, მასპინძლისა და მიკრობიოტის გენომთა (მიკრობიომი) 

ევოლუცია ერთმანეთის პარალელურად მიმდინარეობს და ბუნებრივი 

გადარჩევის პრინციპს ემყარება. ამ მოდიფიკაციის მთავარი 

მაპროვოცირებელი კი პათოგენები და გარემოს სხვა ბიოტური და აბიოტური 

ფაქტორები არიან. 

ჰოლოგენომის თეორიის ჭრილში, ჰოლობიონტის ყოველი 

დამოუკიდებელი სისტემა განუმეორებელი მუტანტის სახეს ქმნის, ვინაიდან 

მისი აბსოლუტური გენომის კომპონენტებად მიკრობიომისა და მაკრობის 

უჯრედის ბირთვსა და ორგანელებში მოქცეული გენების უნიკალური 

ნაკრებია. ბუნებრივია, ასეთ ქაოტურ გარემოში გენეტიკური 

მრავალფეროვნების გამდიდრების ყველა შესაძლო მექანიზმი მუშაობს: 

გენების ჰორიზონტალური ტრანსფერი (გადაცემა), რეკომბინაცია, გენების 

დაკარგვა ან დუბლიკაცია (Bordenstein and Theis 2015). 

Apis mellifera– ს ჰოლოგენომის მოკლე (მხოლოდ მცირე ნაწილის 

ამსახველი) სქემა, შვარცის (Schwarz, Huang, and Evans 2015) მიხედვით, 

წარმოდგენილია სურათი 1–ზე, სადაც კარგად ჩანს, თუ რამდენად დიდი 

ადგილი უჭირავთ მიკროორგანიზმებს Apis mellifera–s ცხოველმყოფელობაში. 

ჰოლოგენომის სქემა აგებულია Apis mellifera–s, მიკრობიოტის 

წარმომადგენელი 12 ბაქტერიული სახეობისა და პათოსფეროს 

წარმომადგენელ 18 სახეობის ორგანიზმთა სრულად სექვენირებული 

გენომების (სულ 60 გენომი) მაგალითზე.    
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სურ.1 Apis mellifera– ს ჰოლოგენომის შესწავლილი ნაწილის მოკლე სქემა 

მეთაფლე ფუტკრები მგრძნობიარენი არიან მრავალი ტიპის 

მიკრობული პათოგენის მიმართ, როგორებიცაა:  ბაქტერიები, ვირუსები, 

პროტოზოა, სოკოები. მათი მავნე  ზემოქმედების შედეგად, ინდუსტრიულ 

მეფუტკრეობას ყოველწლიურად დიდი ზარალი ადგება. განსაკუთრებული 

ზიანის მომტანია: 

1. ბაქტერიული დაავადებები: ამერიკული სიდამპლე, ევროპული 

სიდამპლე (გამომწვევები:PPaenibacillus larvae, Melissococcus plutonius); 

2. სოკოვანი დაავადებები: ჩაკირული ბარტყი, გაქვავებული ბარტყი 

(გამომწვევები: Aspergillus fumigatus, Aspergillus flavus, Aspergillus niger, Ascosphaera 

apis); 

3. ვირუსული დაავადებების ფართო სპექტრი: პარკუჭა ბარტყის ვირუსი, 

დეფორმირებული ფრთის გამომწვევი ვირუსი, ისრაელი დამბლის ვირუსი 

ქრონიკული დამბლა (გამომწვევი: DWV, IAPV, CBPV); 

4. მიკროსპორიდიული გენეზის დაავადება - ნოზემოზი (გამომწვევი: 

Nosema apis, Nosema ceranae). 

  ჩამოთვლილი დაავადებების გავრცელება ნეგატიურად არა მხოლოდ 

ინდუსტრიულ მეფუტკრეობაზე აისახება, არამედ ველურ ბუნებაში 
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არსებული დამმტვერავების პოპულაციებსაც აზიანებს (M. Wu and Sugimura 

2013; Fürst et al. 2014). 

აღსანიშნავია, რომ ფუტკრის ეკოსისტემაში მოქცეული 

მიკროორგანიზმების სახეობების უმეტესობა მასთან სიმბიოზურ კავშირშია, ან 

მხოლოდ კომენსალური ურთიერთობით შემოიფარგლება (Jay D Evans and 

Armstrong 2006). 

სიმბიოზის, კომენსალიზმისა და პათოგენურობის ფენომენთა აღქმა 

არსებულ სამეცნიერო გამოცდილებასა და შეხედულებებს ეფუძნება, 

რომლებიც დროთა განმავლობაში იცვლება. როგორც წესი, მასპინძელსა და 

მის მიკრობულ რეზიდენტებს შორის ურთიერთობის სტატუსის აღსაწერად 

მეცნიერები ტერმინ – კომენსალიზმს იყენებენ, რაც ორი ტიპის ორგანიზმის 

თანაცხოვრებისას ცალმრხივ სარგებელს გულისხმობს. ეს სწორედ 

მეცნიერების ხელთ არსებული მიკრობიოტის არასრულფასოვანი ცოდნით და 

მოვლენათა ინტერპრეტაციის სიფრთხილითაა განპირობებული (Bäckhed et al. 

2005). 

უნდა აღინიშნოის, რომ მიკროფლორის შესწავლას თავად მასპინძელი 

ორგანიზმის მრავალი ფიზიოლოგიური თავისებურების ახსნა შეუძლია, რაც 

მეთაფლე ფუტკრის მიკრობული სამყაროს კვლევას კიდევ უფრო 

საინტერესოს ხდის. 

მეთაფლე ფუტკრის თანმხლები მიკრობული პათოსფეროსა და 

დანარჩენი სიმბიონტი თუ კომენსალი მიკროორგანიზმების საერთო 

პორტრეტს დიდწილად კოლონიის სოციალური სტრუქტურა განაპირობებს 

(Jay D. Evans and Schwarz 2011; Martinson et al. 2011). სოციალური ქცევა 

სხვადასხვა კასტებსა თუ თაობის ინდივიდებს შორის მიკროორგანიზმების 

მუდმივ გაცვლას უზრუნველყოფს, რითაც მაკრო- და მიკრო-ორგანიზმის 

ეფექტურ კოევოლუციას ხელსაყრელ პირობებს უქმნის (Philipp Engel and Moran 

2013). 

ამ თეორიის მტკიცებულება მეთაფლე ფუტკრის კოლონიის 

დამახასიათებელი მიკროორგანიზმების სპეციფიური მრავალფეროვნების 

მუდმივობაა. ცნობილია, რომ ფუტკრის იმაგოს ფორმების ნაწლავურ 

ტრაქტში ბინადარი ბაქტერიების სხვადასხვა სახეობები მაღალი 

შიდასახეობრივი გენეტიკური მრავალფეროვნებით არიან წარმოდგენილნი (P 

Engel and Moran 2013a). თუმცა, აქვე უნდა აღინიშნოს, რომ წარმოდგენილ 

სახეობებში ყველა მათგანი არ წარმოადგენს სიმბიონტს (N. a. Moran 2015). 

Apis mellifera– ს მიკრობიომს, მისი როლისა და კოლონიაში ლოკაციის 

მიხედვით, სამ პირობით ჯგუფად განვიხილავთ: ნაწლავური მიკროფლორა, 

ჭეოს მიკროფლორა და მიკრობული პათოსფერო. 
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a) ნაწლავური მიკროფლორა 

ნაწლავური მიკროფლორა - მიკრობიოტა ფუტკრის მიკრობული 

სამყაროს უმნიშვნელოვანეს ნაწილს წარმოადგენს. ტერმინის „მიკრობიოტა” 

გამოყენებისას, როგორც წესი, საჭმლის მომნელებელ ტრაქტში ბინადარი 

არაპათოგენური მიკროორგანიზმების ნაკრებს გულისხმობენ.   

ისევე, როგორც სხვა ცხოველებში, ფუტკრების იმაგო ფორმებში 

საჭმლის მომნელებელი ტრაქტი რთულ ეკოსისტემას წარმოადგენს და 

წარმოდგენილია მრავალფეროვანი მიკრობული ნაკრებით, რომელიც, 

უმეტესწილად,  ბაქტერიებისგან შედგება. წინააღმდეგობრივი მოსაზრებებია 

გავრცელებული ფუტკრის ლარვებში რეპლიკაციის უნარის მქონე 

მიკრობული რეზიდენტების არსებობის შესახებ - მეცნიერთა ნაწილს 

ლარვისა და ჭუპრის სტადიაში მყოფი ინდივიდები ბაქტერიებისგან 

თავისუფლად მიაჩნია (Jay D Evans and Armstrong 2006; Martha Gilliam 1997). 

ლოგიკურია ვიფიქროთ, რომ ახლადგამოჩეკილი  ფუტკრები კვებით და სხვა 

ტიპის ფუნქციურ ურთიერთობებში ჩაბმისთანავე მიკროფლორას უფროსი 

ასაკის ინდივიდებისგან აითვისებენ (Martha Gilliam 1997). 

სიმბიოტური მიკროფლორის მნიშნელობა მრავალმხრივაა შესწავლილი 

ხერხემლიან ორგანიზმებში და დადგენილია, რომ ამ მიკროსკოპულ 

რეზიდენტებს შეუძლიათ მაკროორგანიზმის (პატრონის) იმუნური სისტემის 

მოდულაცია და განსხვავებული ტიპის მექანიზმების დახმარებით 

მასპინძლისთვის სხვადასხვა ტიპის სარგებლის მოტანა; კერძოდ, ისინი 

მონაწილეობენ რთულად მოსანელებელი ნივთიერებების დეგრადაციაში, 

დეტოქსიკაციაში, პათოგენური მიკროორგანიზმების დათრგუნვაში, 

ჩართულნი არიან  ნაწლავურ ეპითელში არსებულ იმუნური სისტემის 

ერთეულებთან კომპლექსურ კომუნიკაციაში და მოქმედებენ როგორც 

მძლავრი იმუნომოდულატორები (Vásquez et al. 2012). 

ფეხსახსრიანებში არსებული ნაწლავური მიკროფლორის კვლევები, 

ძირითადად, ნაწლავური მიკრობიოტის გენეტიკურ დახასიათებაზეა 

ფოკუსირებული (Endo and Salminen 2013; P. Engel, Martinson, and Moran 2012; M. 

Wu et al. 2013). 

ფუტკრის ნაწლავური მიკროფლორის ბიომრავალფეროვნების შესახებ 

წარმოდგენა ბოლო ათწლეულების მანძილზე სწრაფად იცვლება. ეს 

გამოწვეულია საჭმლის მომნელებელი ტრაქტიდან მიკროორგანიზმების 

გამოყოფისა და დეტექციის მეთოდების სწრაფი ევოლუციით. მოლეკულური 

ბიოლოგიის თანამედროვე მეთოდების შემუშავებამდე მიკრობული 

ბიომრავალფეროვნების შესწავლა კულტივარების (ლაბორატორიულ 

პირობებში კულტივირებადი მიკროორგანიზმები) დახასიათებით 

შემოიფარგლებოდა. იმდროინდელი მონაცემებით სოციალური მწერის 

მიკრობიოტა დამახასიათებელ სურათს მწერის ასაკის, სეზონისა და 
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გეოგრაფიული მდებარეობის მიხედვით იცვლიდა (Martha Gilliam and Valentine 

1974; Gilliam, M., Lorenz, B.J., Richardson 1988). 

პირველი თაობის კვლევების მონაცემებით, ფუტკრის ნაწლავური 

მიკროფლორა გრამ-დადებითი: Bacillus, Lactobacillus, Bifidobacterium,  

Corynebacterium,  Streptococcus, Clostridium da გრამ-უარყოფითი: Achromobacter, 

Citrobacter, Enterobacter, Erwinia, Escherichia coli, Flavobacterium, Klebsiella, Proteus, 

Pseudomonas სახეობის ბაქტერიებით შემოიფარგლებოდა (Martha Gilliam 1997). 

16S რიბოსომული რნმ–ის სექვენირებისა და მეტაგენომური ტექნიკის 

განვითარებამ, მეთაფლე ფუტკრების მიკრობიოტის სახე უფრო სრულად 

წარმოადგინა. ცხადი გახდა, რომ მიკრობიომის ძირითადი ნაწილი მათში 

მუდმივია და არ არის ფუტკრის ჯიშსა და გავრცელების გეოგრაფიულ 

არეალზე დამოკიდებული (Cox-Foster et al. 2007).  

ინდივიდის ასაკობრივ განვითარებასთან დაკავშირებული 

მიკრობიოტის სახეობრივი შემადგენლობის დინამიური ცვლილებები, დედა 

ფუტკრის მაგალითზე კარგად იქნა შესწავლილი. აღმოჩნდა, რომ ის  ასაკთან 

ერთად იცვლება, კერძოდ, ლარვის სტადიაში მასში ნაწლავური ბაქტერიები  

Escherichia da Gamma-1 (Gilliamella) სჭარბობენ, რომლებიც მოგვიანებით იმაგოს 

ფორმებში Alphaproteobacteria-s ჯგუფით ჩანაცვლდებიან (Tarpy, Mattila, and 

Newton 2015). 

უფრო ზოგადი და მოცულობითი სურათი Apis mellifera- ს მუშა 

ფუტკრების კასტის ნაწლავური მიკრობიოტის მაგალითზეა შესწავლილი (P. 

Engel, Martinson, and Moran 2012) და მეტანეგომური კვლევის მონაცემებით ის 

სამი აქტიური ბაქტერიული ფილისგან: Firmicutes, Proteobacteria da 

Actinobacteria, შედგება (Lee et al. 2014). ამ სამი ფილის ქვეჯგუფების (Clade) 

მრავალფეროვნების შესწავლამ მათი გაცილებით ღრმა დიფერენცირება 

განაპირობა და არსებული კლადოგრამა უფრო მეტად გაამდიდრა: 1. Firm-4, 

Firm-5 (Firmicutes); 

2.  Bifido (Actinobacteria); 

3. Alpha-2.1, Alpha- 2.2, Alpha-1, Beta, Gamma-1, and Gamma-2 (Proteobacteria) 

(Martinson et al. 2011). 

ბუნებრივია, რომ მეტაგენომურმა კვლევებმა ცვლილებები ბაქტერიულ 

ტაქსონომიაშიც გამოიწვია, რაც ბაქტერიების ახალი გვარებისა და სახეობების 

აღმოჩენით იყო განპირობებული (Martinson et al. 2011; Philipp Engel, Kwong, and 

Moran 2013). სხვადასხვა კვლევებში აღმოჩენილი განსხვავებები მიკრობიოტის 

სურათებს შორის, როგორც წესი, მეცნიერული განვითარების სხვადახვა 

საფეხურებს შორის არსებული განსხვავებული მეთოდოლოგიური 

მიდგომების თავისებურებებით აიხსნება (M. Wu and Sugimura 2013). 

სიმბიონტი მიკროორგანიზმების შესწავლამ დიდი პროგრესი განიცადა 

ფუნქციური გენომიკის განვითარების კვალდაკვალ (Marco, Pavan, and 



22 
 

Kleerebezem 2006), რამაც ფუტკრის მიკრობიოტის კვლევაც უფრო 

პროდუქტიული გახადა (P Engel and Moran 2013b).  

ლაბორატორიულ პირობებში კულტივირებული მიკროორგანიზმების 

ფენოტიპის შესწავლა მათ ფიზიოლოგიურ თავისებურებებზე სრულფასოვან 

წარმოდგენას ხშირად არ იძლევა.  

ფუტკრის ნაწლავური მიკრობიოტის მეტაგენომურმა კვლევამამ ამ 

ნიშაში ბინადარი მიკროორგანიზმების პოტენციურ ფუნქციურ დატვირთვასა 

და ძუძუმწოვრების დამახასიათებელ მიკრობიოტის ფუნქციურ 

მრავალფეროვნებას შორის მსგავსება გამოავლინა. განსაკუთრებულ 

ყურადღებას ბიოფილმების წარმოქმნაზე პასუხისმგებელი და ენზიმური 

აქტივობის განმაპირობებელი გენების აღმოჩენა იწვევს (P. Engel, Martinson, and 

Moran 2012). 

სოციალური მწერების ნაწლავური მიკროფლორა მეცნიერების მიერ 

იმუნური სისტემის დანამატადაც კი (―Extended Immune Phenotype‖(Koch and 

Schmid-Hempel 2011))  

განიხილება, ვინაიდან მიკროფლორის შემადგენელი ბაქტერიები 

ანტიმიკრობული მეტაბოლიტების სინთეზს ახდენენ და გარემოში 

გამოთავისუფლდებიან. ამავდროულად, ბაქტერიული უჯრედის 

კომპონენტები (მაგ. პეპტიდოგლიკანის შრე) ანტიგენური თვისებებით 

გამოირჩევიან და მუდმივ კომუნიკაციაში არიან მასპინძლის იმუნურ 

სისტემასთან. 

ენდოგენური სიმბიოტური ბაქტერიების მიერ მასპინძელი ორგანიზმის 

იმუნური სისტემის მოდულაციის ფენომენი განსაკუთრებული ინტერესის 

საგანია. მეცნიერები სხვადასხვა ტიპის ბიოლოგიურად აქტიური 

ნივთიერებების იმუნომოდულატორული პოტენციალის დადგენას ცდილობენ, 

რომლებიც შეძლებენ  მეთაფლია ფუტკრებში ანტიმიკრობული პეპტიდების 

სინთეზის გაზრდის ხარჯზე იმუნური სტატუსის გაძლიერებას. 

დამტკიცდა, რომ მეთაფლია ფუტკრის ზრდასრულ ინდივიდებში 

Escherichia coli - ის ცოცხალი უჯრედებით ექსპერიმენტულ ინფექციას 

მაკროორგანიზმი საპასუხო რეაქციით - ანტიმიკრობული პეპტიდების 

სინთეზით – პასუხობს (Gätschenberger et al. 2013). 

არაპათოგენური მიკროორგნიზმებით ფუტკრის ნაწლავურ ტრაქტზე 

ზემოქმედებამ მსგავსი საპასუხო ეფექტი აჩვენა. ფუტკრებში მათი გამოყენება 

ანტიმიკრობული პეპტიდების: აბაეცინი, დეფენსინისა და ჰიმენოპტაეცინის 

მაკოდირებელი გენების ექსპრესია და ჰემოლიმფაში ანტიმიკრობული 

პეპტიდის - აბაეცინის რაოდენობის მომატებით ხდება (Jay D Evans and Lopez 

2004; Yoshiyama et al. 2013). იგივე ტიპის რეაქციას ადგილი აქვს ბაქტერიების 

P. larvae da M.plutonius მიერ გამოწვეული ინფექციების განვითარების დროსაც 

(Ilyasov et al. 2012). 
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მეთაფლე ფუტკრის მიკრობიოტის ფილოტიპები საჭმლის 

მომნელებელი ტრაქტის მიკროეკოლოგიური ნიშების: ჩიჩახვისა და 

ძირითადი ტრაქტის შესაბამის პირობით ჯგუფებად იყოფა. ძირითადი 

ტრაქტის ფილოტიპი, სავარაუდოდ, ფუტკრის პათოგენებისგან დაცვაში, 

დეტოქსიკაციასა და საკვები ნივთიერებების ათვისებაში მონაწილეობს 

(Schwarz, Huang, and Evans 2015). ჩიჩახვის მიკრობიოტა კი პირველადი დაცვის 

ხაზის უნიკალურ ბარიერს ქმნის. ვინაიდან, ჩიჩახვი წარმოადგენს 

შეგროვილი ნექტრის საწყის რეზერვუარს, რომელიც კოლონიაში ნექტრის 

შემდგომ გადამუშავებაშიც მონაწილეობს, შესაბამისად, გარემოდან 

ორგანიზმში მოხვედრილ მიკროორგანიზმებსა და ტოქსინებს, პირველ რიგში 

ჩიჩახვის მიკრობიოტის ბარიერის გადალახვა უწევთ (Olofsson and Vásquez 

2008).  

მეთაფლე ფუტკრის ნაწლავური ტრაქტიდან გამოყოფილი ბაქტერიული 

კულტივარების მაგალითზე ჯერაც არ არის სრულყოფილად შესწავლილი, 

არც ის არის არგუმენტირებული ან დამტკიცებული, თუ კონკრეტულად რა 

თვისებებით და რა მექანიზმებით ეხმარებიან ეს მიკროორგანიზმები მათ 

ჯანმრთელობის შენარჩუნებაში. 

 

b) ჭეოს მიკრობული შემადგენლობა 

როგორც ცნობილია, მასპინძლის დიეტა მისი ნაწლავური 

მიკროფლორის სურათსაც განაპირობებს (Martínez et al. 2013; Lozupone et al. 

2012). 

მეთაფლე ფუტკრის დიეტაში, ჩვეულებრივ, ორი ძირითადი 

კომპონენტი: ცილებით მდიდარი ყვავილის მტვერი და თაფლი შედის (Keller, 

Fluri, and Imdorf 2005). თავისუფალი ამინომჟავების, პოლიფენოლებისა და სხვა 

ბიოლოგიურად აქტიური სასარგებლო ნივთიერებების შემცველობით 

ყვავილის მტვერი პოპულარულია, როგორც საკვები დანამატი და მრავალი 

ფარმაკოლოგიური პრეპარატის შემადგენელი კომპონენტი (Serra Bonvehi at al. 

2001). ყვავილის მტვრის ხარისხი, პირველ რიგში, მისი ბოტანიკური 

შემადგენლობით, ეკოლოგიური სიჯანსაღითა და შენახვის პირობებით 

განისაზღვრება (Di Pasquale et al. 2013). 

გარემოს პესტიციდებით დაბინძურების ინდიკატორად ხშირად 

ფუტკრების მიერ შეგროვილ ფეხგუნდას – ყვავილის მტვერს იყენებენ. 

შესწავლილია, რომ ყვავილის მტვერში მოხვედრილი ტოქსიკური ქიმიური 

ნარჩენები ფუტკრების სიკვდილიანობასთანაა დაკავშირებული (Krupke et al. 

2012; Johnson et al. 2010). კვლევის საგნადაა ქცეული გენეტიკურად 

მოდიფიცირებული მცენარეებიდან მიღებული ყვავილის მტვრის 

უსაფრთხოების საკითხიც (Malone and Burgess 2009; Enkegaard and Kryger 2009). 
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ყვავილის მტვრის ტრანსფორმაციას ფუტკრები მისი შეგროვების 

პროცესშივე იწყებენ; მათი ანატომიური თავისებურებები ხელს უწყობენ 

ყვავილის მტვრის სწრაფ მოგროვებასა და მის ფეხგუნდად ქცევას (Rathcke 

1983). ფეხგუნდა ერთიანი მასის სახეს ფუტკრების მიერ ყვავილის 

მტვრისთვის დამატებული ნექტრის წვეთის წყალობით იღებს (Thorp 1979). ამ 

დროს ნექტარს სანერწყვე ჯირკვლის სეკრეტიც ერევა (Margaoan et al. 2010). 

სავარაუდოდ, სწორედ ამ დროს ხდება ფუტკრის ენდოგენური ბაქტერიებით 

ყვავილის მტვრის პირველი კონტამინაცია. 

სკაში მოტანილ ყვავილის მტვრის ფეხგუნდას ფუტკრები მაშინვე 

მოიხმარენ ზრდასრული ინდივიდების ან ლარვების საკვებად, ნაწილს კი 

მარაგის სახით ინახავენ (Thorp 1979). სწორედ შენახვის პროცესში ხდება მისი 

ჭეოდ გარდაქმნა. Dდადგენილია, რომ ჭეოს ქიმიური შემადგენლობა 

ახლადშეგროვილი ყვავილის მტვრის ფეხგუნდისგან განსხვავდება, რაც 

შენახვის პროცესში მიმდინარე რთულ ბიოქიმიურ გარდაქმნებზე მიუთითებს 

(Human and Nicolson 2006). ამ გარდაქმნებში რძემჟავა ბაქტერიების 

ფერმენტული აქტივობის როლზე სხვადასხვა კვლევები მიანიშნებენ (Herbert, 

Bee, and Shimanuki 1978; Vásquez and Olofsson 2009). 

ბოლოდროინდელი კვლევების თანახმად, ფუტკრები ახლადშეგროვილი 

ფეხგუნდის საკვებად მოხმარებას არჩევენ (Anderson et al. 2014), 

ბოლოდროინდელი კვლევების თანახმად, ფუტკრები ახლადშეგროვილი 

თუმცა ყვავილის მტვრის წყარო ბუნებაში სეზონურია და ამინდის 

პირობებზეა დამოკიდებული. ამიტომ, ყვავილის მტვრის მარაგი 

მნიშვნელოვანია ფუტკრის კოლონიისათვის, ვინაიდან მისი ნაკლებობა 

უარყოფითად აისახება ფუტკრის ლარვების რაოდენობასა და კოლონიის 

ზრდაზე (Allen and Jeffree 1956; H R Mattila and Otis 2006). 

ყვავილის მტვრის სტრუქტურა მის კარგ გამძლეობას განაპირობებს, 

რაც ნამარხ მასალებში მათი ნიმუშების პოვნითაც დასტურდება (Roulston and 

Cane 2000). თუმცა ფუტკრების მიერ ახლადშეგროვილ ყვავილის მტვერში 

არსებული ტენიანობა მიკრობების ზრდისთვის ხელსაყრელ პირობებს ქმნის 

(Margaoan et al. 2010), სავარაუდოდ, მისი მარაგის შესანახად ფუტკრები 

გარკვეულ ხერხს უნდა იყენებდნენ. 

ფიჭებში ყვავილის მტვრის კონსერვაციაში რძემჟავა ბაქტერიების 

როლის შესახებ მოსაზრება ადრეულ კვლევებში გამოითქვა (Martha Gilliam 

1997). ფიჭებში შენახვისას ყვავილის მტვრის ქიმიური შემადგენლობის 

ცვლილებაც ბაქტერიული ფერმენტაციის შედეგად მიიჩნიეს (Loper et al. 1980), 

რასაც ამ ბაქტერიების ენზიმური აქტივობით ხსნიდნენ. ასევე მიაჩნდათ, რომ 

სკაში ფერმენტირებული ყვავილის მტვერი – ჭეო უფრო ადვილად 

მონელებადი ხდებოდა ფუტკრებისთვის (Martha Gilliam 1997). 

მხოლოდ რამდენიმე კვლევაა ჩატარებული ჭეოსა და თაფლის 

ბაქტერიული და სოკოვანი ფლორის ბიომრავალფეროვნების შესასწავლად (M 
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Gilliam 1979; Heather R. Mattila et al. 2012; Belhadj et al. 2014; Carvalho et al. 2010), 

გაცილებით ნაკლები კი ამ ბაქტერიების სიმბიოტური ხასიათის 

განმაპირობებელ ფუნქციურ შესაძლებლობებზე. საკითხი კიდევ უფრო 

საინტერესო გახდა მას შემდეგ, რაც ერთ-ერთი კვლევის თანახმად (González et 

al. 2005), ფუტკრების მიერ შეგროვებულ ყვავილის მტვრის ფეხგუნდაში 

აღმოჩენილი სოკოთა სახეობების: Penicillium verrucosum, Aspergillus niger 

aggregate, Aspergillus carbonarius, Aspergillus ochraceus, Aspergillus flavus, Aspergillus 

parasiticus da Alternaria spp. დიდი ნაწილი მიკოტოქსინების: ოქრატოქსინ A – სა 

და ალფატოქსინ B1, B2, G1daG2 – ს პროდუცენტები აღმოჩნდნენ. 

დალუქული ჭეოს ‗‗Entombed Pollen‖ ფენომენი, რომელიც ახლახან 

აღწერეს, შესაძლოა ასევე იყოს დაკავშირებული ჭეოში ნორმალური 

მიკროფლორის ბალანსის მოშლასთან (Van Engelsdorpet al. 2009). 

ზემოთ მოყვანილი სათანადოდ დაუსაბუთებელი ჰიპოთეზების 

არსებობის გამო, ყვავილის მტვრის რძემჟავა ბაქტერიებისა და 

დამახასიათებელი მიკოფლორის ურთიერთდამოკიდებულების შესწავლა  

წარმოდგენილი კვლევის ერთ-ერთი ამოცანა გახლდათ. 

 

გ) Apis mellifera – ს პათოგენური მიკროორგანიზმები 

მეთაფლე ფუტკრის მიკრობული პათოსფერო ვირუსებით, 

ბაქტერიებით, სოკოებითა და უმარტივესებითაა წარმოდგენილი. 

დასავლური მეთაფლე ფუტკრების პოპულაციებში ვირუსული 

პათოგენების გამრავალფეროვნება, აზიური მეთაფლე ფუტკრის Apis cerana– ს 

ბუნებრივი პარაზიტის Varroa destructor- ის გავრცელების არეალის 

ცვლილებებს უკავშირდება (Martin et al. 2012), რომლის მიერ გამოწვეული 

დიდი მასშტაბის ეკონომიკური ზარალის სტატისტიკა ინდუსტრიულ 

მეფუტკრეობაში მეოცე საუკუნის ოთხმოციანი წლებიდან ფიქსირდება (S. G. 

Potts et al. 2009); თუმცა ფუტკრის კოლონიების მოკვდინება ტკიპასთან 

ერთად, მასთან ასოცირებული ვირუსული პათოგენების აქტივობასაც 

უკავშირდება და, არსებული ჰიპოთეზის თანახმად, შესაძლოა უფრო მეტი 

ზიანის მომტანიც კი იყოს, ვიდრე თავად ტკიპა (Shen et al. 2005). 

ვირუსების მიერ გამოწვეული ციტოპათოლოგიური ცვლილებები 

კოლონიის წევრების სიცოცხლისუნარიანობაზე აისახება. გარდა 

მორფოლოგიური დაზიანებებისა, ფუტკრებს, შესაძლოა, შეეცვალოთ ქცევითი 

თავისებურებებიც (Fujiyuki et al. 2004; Iqbal and Mueller 2007), რაც შემდგომში 

ფუტკრის კოლონიის ფუნქციონირებას შეუძლებელს ხდის.  

Apis mellifera–ს ვირუსული პათოგენების აღმოჩენა, მათი შესწავლის 

მოლეკულური ბიოლოგიის მეთოდების განვითარებასთან ერთად გრძელდება. 

დღეისათვის ცნობილია, რომ ფუტკრების ვირუსული პათოგენების ძირითად 

ჯგუფს დადებით ჯაჭვიანი რნმ ვირუსები წარმოადგენენ Dicistroviridae და 

Iflaviridae- ს ოჯახიდან, ასევე ცნობილია ახალი Nodaviridae- ს ჯგუფის 
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პოტენციური კანდიდატი ვირუსები (Runckel et al. 2011). ფუტკრებში 

აღმოჩენილი ვირუსების მხოლოდ მცირე ნაწილია დნმ ვირუსი (Clark 1978), 

თუმცა მათი განსაკუთრებული როლი კოლონიების კოლაფსის ფენომენის 

(CDD) განვითარებაში დადასტურებული არ არის. 

ცხადია, რომ ფუტკრის ვირუსები ნეგატიურ გავლენას ახდენენ 

მასპინძლის ფიზიოლოგიურ, მორფოლოგიურდა ქცევით თავისებურებებზე 

და ხელს უწყობენ ფუტკრების კოლონიების დასუსტებასა და მოკვდინებას 

(Genersch and Aubert 2010; Van Engelsdorp et al. 2009).  ვირუსულ დაავადებებთან 

გამკლავების სტრატეგია დღესდღეობით მეფუტკრეობაში დაავადებათა 

კონტროლის ინტეგრირებულ მენეჯმენტზეა აგებული, რაც, პირველ რიგში, 

საარსებო გარემოს გაუმჯობესებასა და ვირუსების გამავრცელებელი 

პარაზიტების კონტროლს გულისხმობს (A. P. A. Moore, Wilson, and Skinner 2015). 

პირდაპირი ანტივირუსული მოქმედების პრეპარატების გამოყენების პრაქტიკა 

მეფუტკრეობაში ჯერჯერობით შემუშავებული არ არის. 

ბაქტერიული დაავადებები ვირუსული დაავადებებისგან განსხვავებით, 

მეთაფლე ფუტკარში მოკრძალებული რაოდენობითაა წარმოდგენილი. მათ 

შორის განსაკუთრებით საშიშია ამერიკული და ევროპული სიდამპლე, 

რომელიც შესაბამისად გამოწვეულია Paenibacillus larvae და Melissococcus 

plutonius-ის მიერ.  

ამერიკული სიდამპლის შემთხვევაში ფუტკრის დახურული ბარტყი 

(ჭუპრი) ინფიცირდება, რაც ართულებს მისი სპორაწარმომქმნელი 

აღმძვრელის კოლონიიდან ერადიკაციას. ევროპული სიდამპლის შემთხვევაში 

კი დაავადების ამთვისებელი ღია ბარტყია (ლარვა), რაც დაავადების 

კონტროლს აადვილებს (Genersch 2010; Forsgren 2010). 

აღნიშნულ ბაქტერიულ დაავადებებთან ბრძოლისთვის აშშ-სა და 

არაევროპულ ქვეყნებში ანტიბიოტიკოთერაპიას მიმართავენ, რაც 

მეფუტკრეობის პროდუქტებში ანტიბიოტიკების ნარჩენების მოხვედრის 

რისკსა და გარემოში ანტიბიოტიკორეზისტენტულობის განმაპირობებელი  

გენების აკუმულაციის საფრთხეს ზრდის (Jay D. Evans 2003). 

მუშა ფუტკრის იმაგოს ფორმები მიკოპლაზმური ბაქტერიული 

პათოგენების -Spiroplasma apisda Spiroplasma melliferum- ის მიმართ არიან 

მგრძნობიარენი (Meeus, Vercruysse, and Smagghe 2012), რომლებიც, შესაბამისად, 

,,მაისის დაავადებასა” და სპიროპლაზმოზს იწვევენ. ორივე პათოგენი 

სისტემურ ინფექციას ფუტკრის ჰემოლიმფაში იწვევს. სპიროპლაზმების 

მასპინძლების სპექტრი საკმაოდ ფართო აღმოჩნდა და აქვაკულტურებშიც 

პრობლემურ საკითხადაა ქცეული. ჩატარებული კვლევების თანახმად, ამ 

ბაქტერიების ვირულენტობა მასპინძელზე მოქმედი სტრესულ ფაქტორებთანაა 

დაკავშირებული. 

მიკროსპორიდიებიდან მეთაფლე ფუტკრის იმაგოს ფორმებში ორი 

მიკროორგანიზმი პარაზიტობს: Nosema apis და Nosema ceranae. ბოლო 
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ათწლეულში მიკროსპორიდიები ტაქსონომიური თვალსაზრისით სოკოების 

ჯგუფს მიაკუთვნეს (Adl et al. 2005). ორივე პარაზიტი ხშირად შერეულ 

ინფექციასაც იწვევს. ეს მიკროორგანიზმები შუა ნაწლავის ეპითელური 

ქსოვილის უჯრედშიდა პარაზიტებია. ინფექციის სიმძიმე მრავალი 

ფაქტორითაა ხოლმე განპირობებული, მათ შორის დიდ როლს თამაშობს 

სეზონური - ამინდთან დაკავშირებული პირობები, ფუტკრების რასობრივი 

კუთვნილება, კოლონიის მავნე ქიმიური ნარჩენებით დაბინძურება.  

ნოზემოზით კოლონიების მასიურად დახოცვის ფაქტების შესახებ 

მსოფლიოს სხვადასხვა წერტილებიდან არაერთგვაროვანი მონაცემები 

არსებობს. ფუტკრის კოლონიების განსაკუთრებით მასშტაბური განადგურება 

ესპანეთში ფიქსირდებოდა (Higes et al. 2008), რაც პარაზიტის მიმართ 

ენდემური ფუტკრის ჯიშების დაბალი რეზისტენტობით აიხსნება. 

სოკოვანი დაავადებებიდან ფუტკრებში ცნობილია ფუტკრის ლარვების 

ასპერგილოზი, რომელსაც ობის სოკოების ჯგუფის წარმომადგენლები 

Aspergillus niger, Aspergillus flavus, Aspergillus nomius, Aspergillus phoenicis (Foley et al. 

2014) იწვევენ. 

ჩაკირულ ბარტყს - ასკოფეროზს კი Ascosphaeraceae- ს ოჯახის 

წარმომადგენლებიდან Ascosphaera apis იწვევს; თუმცა, შესაძლებელია 

კოინფექციის სახით Ascosphaera atra- ს ჩართვა, რაც ლარვების 

სიკვდილიანობის დაჩქარებას ახდენს (Vojvodic et al. 2012). ასკოფეროზისა და 

ასპერგილოზის განვითარება გაზაფხულის გრილ და ტენიან სეზონს 

უკავშირდება ხოლმე. დაავადებათა აღმძვრელების სპორები ხვდებიან 

ლარვების საჭმლის მომნელებელ ტრაქტში და შინაგან ორგანოებში 

აგრძელებენ გამრავლებას. სპორწარმოქმნა კი ლარვის ზედაპირზე ხდება 

(Aronstein and Holloway 2013), რაც მიკროორგანიზმის გარემოში წარმატებულ 

გავრცელებას უწყობს ხელს.  

ვარაუდობენ, რომ ამ ორი სოკოვანი დაავადების მიმართ მხოლოდ 

ლარვების მგრძნობელობა, ზრდასრული ფორმების მხრიდან კი 

რეზისტენტობა ორ მიზეზს: იმაგოს ფორმებში ჩამოყალიბებულ მდგრად 

სიმბიოტურ მიკროფლორასა და იმუნური სისტემის განსხვავებულ 

თავისებურებებს უკავშირდება (Jay D. Evans and Schwarz 2011). 

არსებობს დაავადებათა ეგზოტიკური ფორმებიც, რომლებსაც დიდი 

ხნის მანძილზე შემდეგი მიზეზების გამო ვერ ადგენდნენ; ესენია: 

შეუმჩნეველი სიმპტომები, მიკროსკოპიის შეზღუდული შესაძლებლობები, 

გავრცელების იშვიათი შემთხვევები, პათოგენის გამოყოფასა და 

ლაბორატორიულ პირობებში გამრავლებასთან დაკავშირებული სირთულეები, 

მასპინძლის სიკვდილის შემდგომ პათოგენის სწრაფი დეგრადაცია და 

გენეტიკური მარკერების არარსებობა (Jay D. Evans and Schwarz 2011). 

ამჟამად უკვე დადგენილია ფუტკრებში პროტისტების პარაფილური 

ჯგუფის წარმომადგენლების ტრიპანოსომატიდების სახეობები Crithidia 

https://en.wikipedia.org/wiki/Ascosphaeraceae
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mellificae, Lotmaria passim (Schwarz, Ryan S., Gary R. Bauchan, Charles A. Murphy, 

Jorgen Ravoet, Dirk C. Graaf 2015). ფუტკრებში ასევე აღწერილია პროტისტების 

წარმომადგენლების, გრეგარინების მიერ გამოწვეული ინფექციების 

შემთხვევები. დადგენილია, რომ Apicystis bombi ფუტკრების ოჯახის სხვა 

წარმომადგელებში – ბაზებშიც ინფექციურ პროცესს იწვევს (Plischuk et al. 

2011). 

ზომიერ და ტროპიკულ სარტყელში ცნობილია Malpighamoeba mellificae-

s მიერ მეთაფლე ფუტკრების ინფიცირების შემთხვევები; მიკროორგანიზმის 

ცისტა მწერის მალპიგის მილაკებში მრავლდება და მისი ფუნქციების მოშლას 

იწვევს (Jay D. Evans and Schwarz 2011).  

სავარაუდოდ, Apis mellifera– ს მიკრობული პათოსფერო კიდევ უფრო 

გაფაროვდება, რაც დეტექციის მეთოდების დახვეწითა და ახალი, 

რეკომბინანტი მიკროორგანიზმების სწრაფი ევოლუციის შესაძლებლობით 

იქნება განპირობებული. ფუტკრების პოპულაციებში თანამედროვე 

უარყოფითი ეკოლოგიური ფაქტორებით პროვოცირებული იმუნური ფონის 

რეგრესი მათთვის უჩვეულო პათოგენების მიმართ ამთვისებლობის ერთ-ერთ 

ხელსაყრელ პირობადაც კი შეიძლება იქცეს.  

 

 

2.3 Apis mellifera – ს იმუნური სისტემის თავისებურებანი 

Apis mellifera–ს იმუნური სისტემის თავისებურებები აქტიური 

შესწავლის საგანს წარმოადგენს. ფუტკრის იმუნური სისტემის ფორმირება 

ლარვის გამოჩეკის პერიოდიდან იწყება. ზოგადად, მწერების იმუნური 

სისტემა უცხო აგენტზე მრავალი სახის არასპეციფიური საპასუხო რეაქციის 

უნარით ხასიათდება. 

მწერების  ნაწლავურ ტრაქტში არსებული ეპითელი, ანტიმიკრობული 

სეკრეტები, მიკრობების მიმართ აგრესიული გარემოს ქმნიან, რაც მათ   

დაცვას უზრუნვეყოფს.პირველადი ბარიერების გადალახვის შემდეგ 

მიკროორგანიზმებს უჯრედულ და ჰუმორულ დამცველობით მექანიზმებთან 

უწევთ შეხვედრა. 

ფეხსახსრიანებში იმუნური პასუხი  ფაგოციტოზის, მელანიზაციის, 

ექსტრაუჯრედული მატრიქსისა და ანტიმიკრობული პეპტიდების სინთეზის, 

პათოგენების ფერმენტული დაშლის უნარების, დეტექტორი მოლეკულების, 

პროაპტოზური მოლეკულებისა და ციტოკინების არსებობას ემყარება 

(Hoffmann 2003). 

ფეხსახსრიანებში კარგად არის შესწავლილი ბაქტერიული, ვირუსული 

და სოკოვანი აგენტების შეჭრის საპასუხოდ განვითარებული ენზიმ 

ფენოლოქსიდაზას ინდუქციისა და მის მიერ ინიცირებული რთული 
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დამცველობითი კასკადის მექანიზმები (González-Santoyo and Córdoba-Aguilar 

2012). 

ფუტკრების თავდაცვით სტრატეგიაში ინფექციური აგენტის შეცნობისა 

და საპასუხო რეაქციათა მრავალი სასიგნალო გზაა ჩართული. მათ შორის 

კარგადაა შესწავლილი უჯრედშიდა სიგნალების ტრანსდუქციასა და 

ანტიმიკრობულ საპასუხო რეაქციებში Imd დაToll რეცეპტორ დამოკიდებული 

გზები (Katherine Aronstein 2005), რომელთა აქტივაციაშიც NF-kB 

ტრანსკრიფციის უნივერსალური ფაქტორის ფუნქციური დატვირთვა 

ისეთივეა, როგორც ძუძუმწოვრების შემთხვევაში (Hoffmann 2003; Osta et al. 

2004). 

მწერის ორგანიზმში მიკროორგანიზმის მოხვედრას მის ცხიმოვან 

სხეულში მცირე მოლეკულური მასის, ანტიმიკრობული კათიონური 

პეპტიდების მყისიერი სინთეზი ახლავს, რომელიც ცირკულაციაში ხვდება და 

პათოგენის განადგურებაში მონაწილეობს (Y.P. Wang and Lai 2010) . 

მასპინძლის ორგანიზმზე მიკროორგანიზმების მოქმედებას მეცნიერები 

სხვადასხვა მიდგომებით აკვირდებიან: შესაძლებელია  მწერის ჰემოლიმფაში 

ანტიმიკრობული პეპტიდების კონცენტრაციის განსაზღვრა (Gätschenberger et al. 

2013), ასევე რეალურ დროში პჯრ ტექნიკის გამოყენებით იმუნური ფაქტორების 

მაკოდირებელი გენების ექსპრესიის შეფასება (Jay D Evans and Lopez 2004).  

Apis mellifera – ს გენომის კვლევისას აღმოჩნდა, რომ იმუნურ პასუხში 

მონაწილე გენების რაოდენობა (Weinstock 2006) არასოციალურ მწერებში 

არსებული  იგივე ჯგუფის გენების რაოდენობის მესამედს წარმოადგენს (J. D. 

Evans et al. 2006). მეცნიერთა აზრით, ამ გენების დეფიციტი მეთაფლე 

ფუკრებში დამატებითი - სოციალური იმუნური სისტემის არსებობით 

კომპენსირდება (Cremer, Armitage, and Schmid-Hempel 2007), რაც კოლონიის 

წევრების ერთობლივი ქცევითი თავისებურების დაავადებებისგან თავის 

დასაცავად კოოპერირების შესანიშნავ მაგალითებზეა შესწავლილი (Wilson-

Rich et al. 2009). 

სოციალური მწერებში ინფექციის გამოწვევის ალბათობას  მასპინძლის 

სოციალურ-ჰიგიენური ქცევა (დაავადებული ინდივიდების კოლონიიდან 

მოცილება, დინდგელის შეგროვება და ბუდის ზედაპირების დაფარვა) 

ამცირებს (Rauch et al. 2009). მეორეს მხრივ, ასეთ პირობებში 

მიკროორგანიზმებისათვის გარკვეული უპირატესობებიც არსებობს: 

მიკროორგანიზმთა თაობიდან თაობაში ან კოლონიის ერთი თაობის წევრებს 

შორის .ტრანსმისიის დიდი ალბათობა კოლონიის წევრების სერიული 

დაინფიცირების შემთხვევაში, ინფექციურ აგენტებს შესაძლებლობა ეძლევათ, 

,,გაეცნონ” მასპინძლის პროტეომის პროფილს და საკუთარი მუტაციური 

უნარების ამოქმედებით სწრაფად და უფრო ეფექტურად ადაპტირდნენ მის 

ფიზიოლოგიურ თავისებურებებთან (Jay D. Evans and Schwarz 2011). 



30 
 

ეს თეორია, ვირუსული პათოგენების მაგალითზე, მოლეკულური 

გენეტიკის მეთოდების საშუალებით მტკიცდება, სადაც ჩანს, რომ ვირუსები 

რეკომბინაციის სწრაფი უნარით გამოირჩევიან (Palacios et al. 2008); შესაძლოა, 

რეკომბინაცია ვირულენტობის შეძენის გზადაც კი იქცეს (J. Moore et al. 2011).  

ფუტკრების იმუნური სისტემის სტატუსის მაჩვენებლის მერყეობა 

მრავალი ფაქტორითაა განპირობებული. 

მაგალითად, გამოზამთრებისას ენერგიის დაზოგვის მიზნით, 

მეტაბოლიზმის შეფერხება იმუნური ფაქტორების მაკოდირებელი გენების 

ექსპრესიას ამცირებს, რასაც ნეგატიური შედეგები არ მოჰყვება. ამ დროს 

მიკრობული ინფექციების რისკი ძალზედ დაბალია; თუმცა არსებობს ერთი 

გარემოება, რომელიც ამის საპირისპიროდ მეტყველებს. კერძოდ, ბოლო 

ათწლეულებში ფუტკრის პარაზიტი ტკიპას - Varroa destructor - გავრცელების 

არეალი გაფართოვდა და მის მიერ ვირუსული პათოგენებით ფუტკრების 

ინფიცირების მუდმივი რისკი გაიზარდა (Steinmann et al. 2015), ვინაიდან ეს 

ტკიპა ფუტკრის კოლონიის წევრებზე პარაზიტიზმს გამოზამთრების დროსაც 

განაგრძობს. 

თავად მწერების ექტოპარაზიტების (მაგ. Varroa destructor) სტრატეგია, 

გაუძლონ მასპინძლის დამცავ მექანიზმებს და მოახერხონ გამრავლება, 

სწორედ მასპინძლის იმუნური სისტემის მოშლაზეა ორიენტირებული. 

იმუნოსუპრესიის ფონზე კი ფუტკრებში ვირუსული დაავადებების 

განვითარებისთვის ხელსაყრელი გარემო იქმნება (Yang and Cox-Foster 2005). 

სოფლის მეურნეობაში პესტიციდების უხვად გამოყენებას შედეგად 

ფუტკრის კოლონიებში მათი აკუმულაცია მოჰყვება, ეს კი, თავის მხრივ, 

მათი ტოკსიკური ეფექტის გამოვლენას განაპირობებს. დადგენილია, რომ 

პესტიციდებით დაბინძურებული კოლონიები უფრო მეტად მოწყვლადნი 

არიან  N. ცერანაე-ის სპორებით ინფიცირების მიმართ, რასაც ასევე 

იმუნოსუპრესიის ეფექტს მიაწერენ (J. Y. Wu et al. 2012; Pettis et al. 2012). 

ცხადია, მეთაფლე ფუტკრებში იმუნური სისტემის ჰომეოსტაზის დაცვა 

ამ მწერის პოპულაციის დაცვის ერთ-ერთი უმნიშვნელოვანესი საფუძველია. 

იმუნური სისტემის მოდულაციის მრავალი ხერხი არსებობს, რაც ხშირად 

სინთეზური ქიმიური შენაერთების გამოყენებასაც გულისხმობს. თუმცა 

არსებობს იმუნური სისტემის მართვის ბუნებრივი მექანიზმები, რომელთა 

რესურსიც სრულყოფილად გამოყენებული არ არის. 

განსაკუთრებული ადგილი ფუტკრების იმუნური სისტემის 

ფორმირებასა და ფუნქციონირებაში ნაწლავურ მიკროფლორას უკავია, 

რომელიც იმუნური სისტემის დანამატად (Extended Immune Phenotype) (Koch and 

Schmid-Hempel 2011) არის მიჩნეული. 

არსებული მოსაზრებით, მაკროორგანიზმის იმუნური სისტემის 

საპასუხო რეაქციაზე, პათოგენი და სიმბიონტი მიკროორგანიზმები 

განსხვავებულად რეაგირებენ. ძუძუმწოვრების კომენსალი ბაქტერიის - 
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Bacteroides fragilis - მაგალითზე დადგენილია, რომ მასპინძლის ნაწლავური 

ტრაქტის ლორწოვანი გარსების ზედაპირების კოლონიზაციისას, ეს 

მიკროორგანიზმი Toll რეცეპტორებთან კომუნიკაციისას სიმბიოტურ ფაქტორს 

პოლისაქარიდ A (PSA) იყენებს (TLR ლიგანდების ახლად აღწერილი ჯგუფი), 

რასაც მასპინძლის იმუნოტოლერანტულ რეაქციამდე მივყავართ. სხვა 

სიტყვებით, კომენსალი ბაქტერია Toll სასიგნალო გზას იმუნოსუპრესიისთვის 

იყენებს. პათოგენი მიკროორგანიზმის TLR2 ლიგანდები კი ამას, როგორც 

წესი, ვერ ახერხებენ.  ამ კვლევის ავტორების (რაუნდი და სხვ.) აზრით, 

იმუნურ სისტემას პათოგენისა და კომენსალი მიკროორგანიზმების 

ერთმანეთისგან გარჩევა შეუძლია, თუმცა ეს ფენომენი, ავტორის აზრით, 

მეტწილად ბაქტერიის მიერ განვითარებული უნარია, მოიპოვოს მასპინძლის 

ტოლერანტული დამოკიდებულება (June L Round et al. 2011). 

ეგზოგენური - ფერმენტციისას მიღებული საკვები - პროდუქტებიდან 

გამოყოფილი რძემჟავა ბაქტერიებით ფუტკრებში ჩატარებული ცდებით 

დადგინდა, რომ ისინი მასპინძლის იმუნური ტრასკრიპტომის მოდულაციას 

იწვევენ (Yoshiyama et al. 2013; Jay D Evans and Lopez 2004).  

ამ თვალსაზრისით უფრო საინტერესო და აქტუალურია ენდოგენური 

მიკროფლორის იმუნომოდულაციური მოქმედების ცოდნა, რაც არ არის 

შესწავლილი და რისი შეფასებაც ჩვენი კვლევის ერთერთ საგანს 

წარმოადგენს. 

 

2.4 მიკრობულ დაავადებათა კონტროლის კონვენციური მიდგომა 

მეფუტკრეობაში და მისი ნაკლოვანებები 

 

ინდუსტრიული მეფუტკრეობა მიკრობებით გამოწვეული 

დაავადებებისგან ყოველწლიურად დიდ ზარალს იღებს. Aპის მელლიფერა –ს 

მიკრობული პათოსფეროს პორტრეტი, ინფექციურ დაავადებათა დეტექციის 

მოლეკულური ბიოლოგიის მეთოდების დახვეწასთან ერთად 

მრავალფეროვანდება (Runckel et al. 2011; Singh et al. 2010). 

ფუტკრის ინფექციურ დაავადებებთან ბრძოლის არსებული სტრატეგია 

პრაქტიკული მეფუტკრეობის ზოოტექნიკური მეთოდების დაცვასა და 

დაავადებათა კონტროლს გულისხმობს, რაც მრავალი ტიპის 

ფარმაკოლოგიური საშუალებების გამოყენებით ხორციელდება. 

მიკრობულ დაავადებებს ეტიოლოგიური სპეციფიკის გათვალისწინებით 

ანტიბაქტერიული, ფუნგიციდური და/ან ანტივირუსული საშუალებებით 

ებრძვიან. 

ბაქტერიული დაავადებების – ამერიკული და ევროპული 

სიდამპლეების შემთხვევაში, ანტიბიოტიკების გამოყენების პრაქტიკა გასული 

საუკუნის 60-იან წლებში დაინერგა და დღემდე არსებობს. ამ მიზნით 

გამოყენებული ანტიბიოტიკების რაოდენობა ათეულებს მოითვლის, თუმცაღა 
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მათი გამოყენების სიხშირე და არჩევანი კონკრეტული ქვეყნისა თუ რეგიონის 

მეფუტკრეობის ტრადიციებსა და ვეტერინარულ-სანიტარული საკანონმდებლო 

სივრცის თავისებურებებზეა დამოკიდებული. 

ევროკავშირის სივრცეში, მეთაფლე ფუტკრები საკვები პროდუქტის 

მწარმოებელი ცხოველებადარიან აიარებულნი; ამდენად, მეფუტკრეობის 

პროდუქტებში ფარმაკოლოგიური საშუალებების კონცენტრაციის დასაშვები 

ნორმები განსაზღვრულია.  

ვინაიდან, სკიდან და ფუტკრის პროდუქტებიდან ანტიბიოტიკების 

ელიმინაციის  პერიოდი დადგენილი არ არის, მათი ვეტერინარული 

ავტორიზაცია მეფუტკრეობაში გამოსაყენებლად ნულოვანი ტოლერანტობის 

მიდგომით განისაზღვრა ანუ მათ მეფუტკრეობაში არ იყენებენ (Residue 2009). 

2009  

წლის იანვრიდან სტრეპტომიცინის, ტეტრაციკლინისა და 

სულფონამიდის მიმართ თაფლში მათი ზღვრული დოზების განსაზღვრა 

შვეიცარიაშიც შეწყვიტეს. მათ ნებისმიერი რაოდენობით აღმოჩენას 

პროდუქტში მისი წუნდება მოჰყვება. გაერთიანებულ სამეფოში დასაშვებია 

ოქსიტეტრაციკლინით ევროპული სიდამპლის მკურნალობა, თუმცა ასეთი 

კოლოიებიდან პროდუქტის მიღება 6 თვის განმავლობაში იკრძალება. 

საფრანგეთში კი გამონაკლისს შეადგენენ კოლონიები, რომელთაც ამ 

დაავადებათა მხოლოდ მცირე სიმპტომები აღმოაჩნდებათ. მათ 

ანტიბიოტიკებით მკურნალობენ, რის  შემდეგ კი უნდა მოხდეს ბუდის 

სრული განახლება და ძველი ჩარჩოების განადგურება. 

განსხვავებული ვითარებაა ამერიკის შეერთებულ შტატებში, სადაც 

ამჟამადაც იყენებენ ოქსიტეტრაციკლინს, თილოზინსა და ფუმაგილინს, 

თუმცა იმ პირობით, რომ ანტიბიოტიკოთერაპიის დროს ღალიანობა არ 

მიმდინარეობს და თაფლში ნარჩენების არსებობა არ აღინიშნება. კანადასა და 

ინდოეთში ამერიკული და ევროპული სიდამპლეების სამკურნალოდ 

მხოლოდ ოქსიტეტრაციკლინია დაშვებული (Reybroeck et al. 2012). 

სხვადასხვა ქვეყნებიდან აღებული თაფლის ნიმუშებში აღმოჩენილი 

ანტიბიოტიკებით დასტურდება მათი გამოყენების არაკორექტული 

შემთხვევები (Vidal et al. 2009; Ortelli, Edder, and Corvi 2004; Kaufmann and Kaenzig 

2004). მსგავსი მდგომარეობაა საქართველოშიც. სოფლის მეურნეობის 

სამინისტროს სურსათის უვნებლობის სააგენტოს მიერ მეფუტკრეობაში 

ჩატარებული კვლევა, ანტიბიოტიკების უკონტროლო და არარაციონალურ 

გამოყენებაზე მიანიშნებს (qarTuli Taflis nimuSebis laboratoriuli 

kvleva 2014). 

გამოყენებული ანტიბიოტიკების ფუტკრის კოლონიაში მოხვედრისას 

მათი ელიმინაციისა და დეგრადაციის დინამიკა ლინკომიცინის, თილოზინის, 

ერითრომიცინის, ქლორამფენიკოლისა და ამპიცილინის მაგალითზეა 

შესწავლილი. შედეგები აჩვენებს, რომ ეს ანტიბიოტიკები თაფლში 
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ადმინისტრირებიდან მინიმუმ 14 დღის და მაქსიმუმ ერთი წლის 

განმავლობაში ნარჩუნდება (Reybroeck et al. 2012). 

სუსტი ვეტერინარულ-სანიტარული კონტროლის პირობებში 

ანტიბიოტიკების გამოყენების სიხშირე ძალიან მაღალია. საკითხს ართულებს 

ვეტერინარულ აფთიაქებში ადვილად ხელმისაწვდომი ანტიბიოტიკების 

დიდი არჩევანიც. საკმარისია რიფამპიცინის საფუძველზე შექმნილი 

პრეპარატის ბაქტოპოლის მაგალითად მოყვანა. აღნიშნული პრეპარატი, 

ჩვეულებრივ, ადამიანებში ტუბერკულოზის სამკურნალოდ გამოიყენება.  

დასავლური ქვეყნებისა და ჩრდილოეთ ამერიკის კონტინენტის 

შემთხვევაშიც, გასულ საუკუნეში, ანტიბიოტიკების გამოყენების მსგავსი 

სტიქიური და რუტინული პრაქტიკა აღინიშნებოდა. ყოველივე ეს გარემოში 

აისახა, კონკრეტულადად ფუტკრებში ბინადარ ბაქტერიებს შორის 

ანტიბიოტიკორეზისტენტული შტამების გავრცელებით აღნიშნა.  

ანტიბიოტიკების ბაქტერიოციდული მექანიზმები მიკრობიოტის 

ბაქტერიებზეც ვრცელდება, რაც მისი სახეობრივი და რაოდენობრივი 

შემადგენლობის არაბუნებრივი ცვლილების მიზეზი ხდება. ამას 

ჰოლოგენომის ჰომეოსტაზის მოშლამდეც მივყავართ (Schwarz, Huang, and Evans 

2015). ანტიბიოტიკორეზისტენტული გენების ევოლუცია და აკუმულირება არა 

მხოლოდ პათოგენ მიკროორგანიზმებში, არამედ მიკრობიოტის 

წარმომადგენლებს შორისაც მიმდინარეობს. ანტიბიოტიკორეზისტენტობის 

განმსაზღვრელი გენეტიკური ფაქტორების ტრანსფერულობის შესაძლებლობა 

პრობლემას კიდევ უფრო მეტად ამწვავებს (Tian et al. 2012; Levy and Marshall 

2013). 

მსგავსი რეგულაციები მოქმედებს ფუნგიციდური პრეპარატების 

შემთხვევაშიც. ფუმაგილინის გამოყენება, ნოზემატოზის სამკურნალოდ 

ევროკავშირის ქვეყნებში აკრძალულია, თუმცა ნებადართულია აშშ-სა და 

დიდ ბრიტანეთში. ბოლოდროინდელი კვლევების მონაცემების თანახმად ამ 

ქიმიურ ნაერთს გენოტოქსიკური (Kulic et al. 2009) და ციტოტოქსიკური 

(Stanimirovic et al. 2007) ეფექტი აქვს, რაც, სავარაუდოდ, მისი გამოყენების 

შესაძლებლობის გადახედვას გამოიწვევს. 

მეფუტკრეობაში ვირუსული დაავადებების სამკურნალოდ 

გამოსაყენებელი ეფექტური საშუალება, ამჟამად ოფიციალურად არც ერთ 

ქვეყანაში არ არის რეკომენდებული. 

მიკრობულ დაავადებათა საკონტროლო ღონისძიებების ასეთ შეზღუდვას და 

გართულებებით დატვირთული შესაძლებლობების არსებობას 

ალტერნატიული გზების ძიებისკენ მივყავართ.  
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2.5 მიკრობული რესურს-მენეჯმენტი – მეთაფლე ფუტკრის 

ეკოსისტემის გაჯანსაღების პერსპექტიული მიმართულება 

 

მიკრობული რესურს-მენეჯმენტი (MRM) (Verstraete et al. 2007) 

მაკროორგანიზმების ჯანმრთელობის დაცვისა და პროდუქტიულობის 

გაზრდისთვის მიკროორგანიზმების უსაფრთხო გამოყენებას გულისხმობს. 

MRM – ის კლასიკური ნიმუში მედიცინაში პრობიოტიკური პრეპარატების 

გამოყენებაა. 

პრობიოტიკის საერთაშორისო დონეზე მიღებული ზოგადი განმარტების 

თანახმად, პრობიოტიკად მიიჩნევა ცოცხალი მიკროორგანიზმი, რომელიც 

შესაბამისი დოზით დანიშვნის შემთხვევაში, დადებით ეფექტს მოახდენს 

მასპინძლის ჯანმრთელობაზე. 

მეტი სიზუსტისთვის, მეცნიერები პრობიოტიკებს მათი მოქმედების 

მექანიზმის, მოქმედების ადგილის, ადმინისტრირების გზისა და ხასიათის 

მიხედვით არჩევენ. აქედან გამომდინარე, პრობიოტიკური პრეპარატი 

მასპინძლის სახეობას, ასაკსა და მის ფიზიოლოგიურ მდგომარეობაზე უნდა 

იყოს მორგებული (Sanders 2008). 

პრობიოტიკური პრეპარატის კონსტრუირებისას მიკროორგანიზმების 

შერჩევა , როგორც ენდოგენური, ისე ეგზოგენური ბაქტერიული ფლორიდან 

შეიძლება განხორციელდეს (Sanders 2006). 

ენდოგენური მიკროფლორა, როგორც წესი, მასპინძლის საჭმლის 

მომნელებელ ტრაქტში ბინადარი დამახასიათებელი ბაქტერიული 

სახეობებისგან შედგება. 

ეს სახეობები კონკრეტულ საარსებო გარემოს არიან შეგუებულნი და 

მორგებულნი, რომელიც, ერთი შეხედვით, მკაცრადაც კი შეიძლება 

მოგვეჩვენოს. საჭმლის მომნელებელი ტრაქტის მიკროგარემო დაბალი 

მჟავიანობით ხასიათდება, ასევე აქ შეზღუდულია ჟანგბადის რაოდენობა; 

საკვები ნივთიერებების ნაირფეროვნებაც ძალზედ სპეციფიურია. მაგალითად, 

ფუტკრების შემთხვევაში, საკვები ნივთიერებები მხოლოდ ორი სახის 

პროდუქტით შემოიფარგლება, ესენია: თაფლი, რომელიც ენერგიის წყაროს 

წარმოადგენს და აზოტით მდიდარი საკვები - ყვავილის მტვერი (Nicolson 

2011). 

მიუხედავად იმისა, რომ ენდოგენური მიკროფლორა, მაპსინძელს 

ბუნებრივად ახასიათებს, მისგან გამოყოფილი მიკროორგანიზმების 

კულტივარები მათ სათანადო დახასიათებამდე პრობიოტიკებად მაინც ვერ 

ჩაითვლება (Sanders 2008). 

პრობიოტიკების მიმართ ზოგადი მიდგომა კვლევის მეთოდების 

დახვეწისა და გაღრმავების ფონზე სწრაფ ცვლილებებს განიცდის. კანდიდატი 

პრობიოტიკი ბაქტერიების გამოსავლენად დადგენილი კრიტერიუმებიც, 

როგორც წესი, ამ ბაქტერიების გამოყენებისთვის დაგეგმილი პროფილის, 
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დანიშნულების და მათ შესახებ ასევე ახალი დეტალების გამოვლენის 

მიხედვით იცვლება.  

ზოგადი და უცვლელი მოთხოვნის თანახმად, პრობიოტიკური 

პოტენციალის მქონე მიკროორგანიზმებმა მასპინძელ მაკროორგანიზმში 

მიმდინარე ფიზიოლოგიურ პროცესებზე დადებითი გავლენა უნდა 

მოახდინონ. ეს შეიძლება გამოიხატოს იმუნურ სისტემაში მიმდინარე 

პოზიტიურ ძვრებში, ეპითელური ზედაპირების კოლონიზაციისათვის 

კონკურენტულ ბრძოლასა და ანტიმიკრობული მეტაბოლიტების საშუალებით 

პათოგენური მიკროორგანიზმების დათრგუნვაში შეიძლება გამოიხატოს (Rolfe 

2000; Salminen and van Loveren 2012). 

როგორც უკვე აღვნიშნეთ, მეთაფლე ფუტკარი, სხვა ორგანიზმების 

მსგავსად, სხვადასხვა განზომილების თავდაცვითი მექანიზმებითაა 

აღჭურვილი. ერთ-ერთი მათგანი ნაწლავური მიკროფლორაა და ის 

მაკროორგანიზმის იმუნური სისტემის პოტენციურ მოდულატორად მიიჩნევა.  

ეს იმას ნიშნავს, რომ სიმბიოტური მიკროორგანიზმების დახმარებით, 

მწერის სტრესული ფაქტორების მიმართ გამძლეობის ხარისხის გაზრდაა 

შესაძლებელი. ფუტკრის ნაწლავური მიკრობიოტის კვლევაც, სწორედ 

პრაქტიკულ მეფუტკრეობაში ამ ჰიპოთეზის გამოყენებადობის დადგენას 

ემსახურება. 

ფუტკრებში, ისევე როგორც სხვა მრავალუჯრედიან ორგანიზმებში, 

ნაწლავური მიკროფლორის დიდი ნაწილი რძემჟავა ბაქტერიებითაა 

წარმოდგენილი. რძემჟავა ბაქტერიების ბიოქიმიური თვისებები ფართოდ 

გამოიყენება ბიოტექნოლოგიის სხვადასხვა განხრებში. მაგალითად, მათი 

პროტეოლიზური და ანტიმიკრობული პოტენციალი დიდი ხანია, რაც კვების 

ინდუსტრიასა (Savijoki, Ingmer, and Varmanen 2006) და მედიცინაში (Saxelin et al. 

2005) გამოიყენება. 

აღსანიშნავია, რომ ამ ჯგუფის ბაქტერიების ბიომრავალფეროვნება 

სპეციფიურია ყოველი ნიშისათვის. განსხვავებული ტიპის ნიშიდან 

გამოყოფილ ბაქტერიებს განსხვავებული ბიოქიმიური თვისებები გააჩნიათ. 

მაგალითად, რძემჟავა ბაქტერიების შედარებითი გენომიკის მონაცემებით, 

განსხვავებული ნიშის მიკროორგანიზმებში განსხვავებულ პროტეოლიზურ 

სისტემებს ავლენენ (Boekhorst et al. 2004), რომელთა გამოყენების 

პოტენციალიც ასევე სპეციფიურ გარემოშია შესაძლებელი.  

ბაქტერიის (bacillus-გვარის) ენზიმური აქტივობის ამ თვისებას 

ყვავილის მტვრის ცილების წინასწარ პროტეოლიზს მიაწერდნენ. Bაცილლუს 

სუბტილის-ის მსგავსი თვისების ეფექტურობა და მისი სარგებლიანობა 

კრევეტების საკვების ამ ბაქტერიით წინასწარი დამუშავების მაგალითზე იქნა 

შესწავლილი, რამაც ასეთ პირობებში მომზადებული კრევეტების საკვების 

გაადვილებული მონელება განაპირობა (Liu et al. 2009). 
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უცნობია ფუტკრების ენდოგენურ რძემჟავა ბაქტერიებში 

ამილოლიზური სისტემების არსებობა. ამავე დროს კი ცნობილია, რომ მათი 

ცილოვანი საკვები – ყვავილის მტვერი სახამებელსაც შეიცავს (0% - 22%) 

(Human and Nicolson 2006), რომლის მონელების უნარიც ფუტკრების გარკვეულ 

კასტებს არ გააჩნიათ (Hrassnigg et al. 2005). 

ბიოტექნოლოგიურ მეცნიერებაში რძემჟავა ბაქტერიების ფუნგიციდური 

თვისებისა და მისი ბიოპრეზერვაციული პოტენციალის შესწავლა ერთ-ერთი 

პერსპექტიული მიმართულებაა (Schnürer and Magnusson 2005).  

ამ თვისების გამოყენება მიზანშეწონილი იქნებოდა ფუტკრის ბარტყის 

სოკოვანი დაავადებების: ასკოფეროზისა და ასპერგილოზის, ასევე ნოზემოზის 

კონტროლისთვის. 

კანდიდატი პრობიოტიკი ბაქტერიების შესწავლისას განსაკუთრებულ 

ყურადღებას მიკრობული ანტაგონიზმის ფენომენი იწვევს. რძემჟავა 

ბაქტერიები გამოიმუშავებენ ისეთ ანტიმიკრობულ მეტაბოლიტებს, 

როგორიცაა: ორგანული მჟავები, წყალბადის ზეჟანგი, ნახშირორჟანგი, 

ეთანოლი, ბაქტერიოცინები (Ocaña and Elena Nader-Macías 2004). 

გარდა მეტაბოლიტების ბიოქიმიურ მექანიზმებზე დაფუძნებული 

ანტაგონიზმისა, ის შესაძლოა სიმბიონტი ბაქტერიების კოაგრეგაციის უნარსაც 

ეყრდნობოდეს, როდესაც მათ მიერ პათოგენების შებოჭვა და შებოჭილ 

მდგომარეობაში მათი ნაწლავური ტრაქტიდან გამოდევნა ხდება (Collado, 

Meriluoto, and Salminen 2008).  

რძემჟავა ბაქტერიების ამ საინტერესო თვისებების დანერგვის 

შესაძლებლობა მეფუტკრეობაში, კერძოდ ბაქტერიული დაავადებების 

წინააღმდეგ ბრძოლისთვის, მრავალმა კვლევამ დაადასტურა.  

ამერიკული სიდამპლის გამომწვევის Paenibacillus larvae- ს წინააღმდეგ 

ფუტკრის ენდოგენური ბაქტერიების ეფექტურობა ექსპერიმენტულად 

დადგინდა (Forsgren et al. 2009).  მსგავსი ეფექტურობა შეინიშნა  ფუტკრის 

ევროპული სიდამპლის გამომწვევის Melissococcus plutonius შემთხვევაშიც (Endo 

and Salminen 2013; Vásquez et al. 2012). 

ენდოგენური ბაქტერიების მიერ სოკოვანი დაავადების ასკოფეროზის 

გამომწვევი Ascosphaera apis-s დათრგუნვის მაგალითი (Sabaté, Carrillo, and 

Carina Audisio 2009)  

ამ მიკროორგანიზმების ანტიმიკრობულფართო სპექტრზე მიუთითებს, 

რაც ანტიბაქტერიულთან ერთად შესაძლო ფუნგიციდურ პოტენციალსაც 

მოიცავს. 

მიკრობული რესურს მენეჯმენტი არა მხოლოდ ენდოგენური 

მიკროორგანიზმების გამოყენებას, არამედ ეგზოგენური – განსხვავებული 

ბიოლოგიური ნიშიდან გამოყოფილი სასარგებლო თვისებების მქონე 

მიკროორგანიზმების გამოყენებასაც გულისხმობს. ფუტკრის ბაქტერიული 

პათოგენების წინააღმდეგ ბაქტერიოცინების პროდუცენტი შტამების in vitro 



37 
 

და in vivo გამოცდამ მათი მაღალი ანტიმიკრობული ეფექტურობა აჩვენა 

(Yoshiyama et al. 2013; Jaouani et al. 2014). 

მიკრობული რესურსის მენეჯმენტის მიმოხილვითი პუბლიკაციების 

შესწავლისას აღმოჩნდა, რომ ავტორებს მხედველობიდან გამორჩათ ფუტკრის 

ბაქტერიული დაავადებების კონტროლისთვის სხვა მიკროორგანიზმების, 

კერძოდ ბაქტერიოფაგების შესაძლო გამოყენება. ამერიკული სიდამპლის 

გამომწვევი პათოგენის  Paenibacillus larvae ბაქტერიოფაგის Paenibacillus larvae 

phage phiIBB_Pl23-ის ენდოლიზინ - PlyPl23 კვლევამ (Oliveira et al. 2015) 

მიკრობული რესურსის მენეჯმენტის სივრცეში ახალი პერსპექტივები 

წარმოაჩინა. 

სასარგებლო მიკროორგანიზმების მიკრობულ რესურს მენეჯმენტში 

ჩართვისათვის, პირველ რიგში, მათი გამოყოფა და შერჩევააA საჭირო, რაც ამ 

კულტივარების პოტენციური პრობიოტიკური თვისებების შესწავლით უნდა 

მოხდეს. პრობიოტიკური ფორმულების შექმნა სირთულეებთანაა 

დაკავშირებული, თუმცა მეთაფლე ფუტკრის დაავადებათა კონტროლის 

ალტერნატიული, ეკომეგობრული ბერკეტების შექმნის აუცილებლობა ასეთ 

კვლევას მიზანშეწონილს და დროულს ხდის. 
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თავი 3. ჰიპოთეზები და კვლევის მეთოდური მიდგომის შერჩევა 

როგორც აღვნიშნეთ, კვლევის ერთ-ერთი მიზანი ფუტკრებიდან 

გამოყოფილი ენდოგენური ბაქტერიების პოტენციური პრობიოტიკური 

თვისებებისა და ეკოლოგიური თავისებურებების კვლევა იყო. 

ვინაიდან, მეთაფლე ფუტკრები მათთან ასოცირებულ 

მიკროორგანიზმებს სპეციფიურ, ფრუქტოზით მდიდარ ნიშას სთავაზობენ, 

ამიტომაც ფრუქტოფილური რძემჟავა ბაქტერიების გამოყოფა და მათი 

შესწავლა დავგეგმეთ. 

პირველ სამიზნედ მეთაფლე ფუტკრის მიკრობიოტის ჩიჩახვის 

ფილოტიპი ავირჩიეთ. ნავარაუდევია, რომ სწორედ ჩიჩახვის მიკრობიოტა 

პირველადი დაცვის ხაზის სახით უნიკალურ ბარიერს ქმნის, რაც გარემოდან 

ორგანიზმში მიკროორგანიზმებისა და ტოქსინების შეღწევას ზღუდავს 

(Olofsson and Vásquez 2008). 

ჩიჩახვში სპეციფიური ბიოქიმიური გარემო იქმნება, რადგანაც ის 

შეგროვილი ნექტრისა და თაფლის სატრანსპორტო ორგანოა და ასევე 

ნექტრის თაფლად ქცევასა და ლარვების საკვების მომზადებაშიც 

მონაწილეობს. არსებული მოსაზრების თანახმად ჩიჩახვი კოლონიის წევრებს 

შორის მიკრობიოტის გამავრცელებელ რეზერვუარსაც წარმოადგენს (Vásquez et 

al. 2012). 

მეორე სამიზნედ კი ჭეო – ფუტკრის მიერ შეგროვილი ყვავილის 

მტვრის ფერმენტირებული მარაგი, რომლიდანაც ასევე ფრუქტოფილური 

რძემჟავა ბაქტერიების გამოყოფა დავგეგმეთ. არსებულ მონაცემებზე 

დაყრდნობით, ყვავილის მტვერი და ჭეო სოკოვანი მიკროორგანიზმების 

რეზერვუარსაც წარმოადგენს, ამიტომ მისი ნიმუშებიდან სოკოებიც გამოყოფა 

მიზანშეწონილად ჩავთვალეთ.   

გამოყოფილი ბაქტერიული შტამების გენეტიკური 

იდენტიფიკაციისთვის საჭიროდ მივიჩნიეთ პოლიმორფული დნმ-ის უბნების 

შემთხვევითი ამპლიფიკაციის მეთოდი (,,RAPD- PCR‘‘) და გამოვიყენეთ 16S 

რიბოსომული რნმ-ის გენის სექვენირება (Huey and Hall 1989).  

სიმბიონტი ბაქტერიის მიერ მასპინძლის ორგანიზმზე დადებითი 

გავლენის მოსახდენად, მას, პირველ რიგში, მასპინძლის საჭმლის 

მომნელებელი ტრაქტის ეპითელური ზედაპირების კოლონიზაციის უნარი 

უნდა გააჩნდეს, რასაც კარგად გამოხატული ადჰეზიური თვისებებით უნდა 

ახერხებდეს. 

Apis mellifera – ს მიერ ნექტრის თაფლის მარაგად ქცევისას ჩიჩახვიდან 

მისი მრავალჯერადი ასპირაცია და რეგურგიტაცია ხდება, რაც ჩიჩახვის 

კუნთების ძლიერი შეკუმშვა მოდუნების ხარჯზე მიმდინარეობს. 

სავარაუდოდ, ნექტრის ასეთი  ხშირი და ძლიერი ნაკადების მიერ 

ეპითელური უჯრედებიდან რეზიდენტი მიკროფლორის ჩამორეცხვას, 

მიკროორგანიზმები საკუთარი უჯრედის ჰიდროფობიური ზედაპირის 
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დახმარებით არიდებენ თავს. ამ ჰიპოთეზის გადამოწმება ნახშირწყალბად 

ჰექსადეკანით ჰიდროფობიურობის განსაზღვრის მეთოდით ვეცადეთ 

(Vinderola and Reinheimer 2003). 

მწერების საჭმლის მომნელებელი ტრაქტი, ნაწლავური მუცინით 

დაფარული პერიტროფული მემბრანითაა ამოფენილი (Lehane 1997). მწერების 

ნაწლავური მუცინი ბიოქიმიური სტრუქტურით ძუძუმწოვრების მუცინის 

მსგავსია (P. Wang and Granados 1997). ამ თავისებურების გათვალისწინებით, 

ძუძუმწოვრების მიკრობიოტის შესწავლისთვის in vitro მოდელებიდან ლექტინ 

კონკანავალინ A– სთან აგლუტინაციის მეთოდზე შევაჩერეთ არჩევანი (Kim, 

Ogawa, and Adachi 2006), რასაც სავარაუდოდ მანოზასპეციფიური ადჰეზიის 

აღმოჩენის საშუალება უნდა მოეცა. მანოზასპეციფიური ადჰეზიის უნარი 

პათოგენ მიკროორგანიზმებსაც ახასიათებთ. ეს ფენომენი სიმბიონტ, კომენსალ 

და პათოგენ ბაქტერიებს შორის საარსებო ზედაპირების კოლონიზაციისთვის 

ბრძოლისას ვლინდება (Neeser et al. 2000). 

ბაქტერიების ადჰეზიური თვისებების კვლევისას ხშირად ეხ ვივო - 

უჯრედული კულტურების მოდელებსაც იყენებენ, თუმცა ფუტკრებიდან 

მიღებული ნაწლავური ეპითელის უჯრედული ხაზები ჯერჯერობით არ 

არსებობს, ამიტომ ეუკარიოტულ უჯრედებთან ადჰეზიის უნარის 

შესასწავლად Saccharomyces cerevisiae– ს უჯრედების აგლუტინაციის მეთოდზე 

შევაჩერეთ არჩევანი. S. cerevisiae– ს უჯრედებს სხვა ეუკარიოტული 

უჯრედების მსგავსი ციტოჩონჩხი აქვს, ამიტომ ეს მოდელი ხშირად 

გამოიყენება როგორც ადჰეზიური თვისებების, ისე ციტოტოქსიკური 

ეფექტების შესასწავლად (Valdivia and Valdivia 2004). 

ბაქტერიების მიერ შეძენილი ანტიბიოტიკორეზისტენტობის ფენომენი 

ის ნეგატიური ევოლუციური ნახტომია, რომლის პროვოცირებაც 

ანტიბიოტიკების არარაციონალური გამოყენების პრაქტიკას მოჰყვა. 

მიკროეკოსისტემის ანტიბიოტიკებით გაჯერების კარგი ინდიკატორები 

სწორედ ასეთი ნიშებიდან გამოყოფილი ბაქტერიები არიან (Levy and Marshall 

2013; Mathur and Singh 2005).  

ქართული მეფუტკრეობის პრაქტიკაში ამ მოსაზრების სისწორის 

გადამოწმებისთვის ჩემ მიერ გამოყოფილი ბაქტერიული შტამების 

ანტიბიოტიკორეზისტენტობის მაჩვენებლების დადგენა იყო საჭირო. 

ამისათვის  მიკროგაზავების მეთოდის გამოყენება გადავწყვიტეთ, რაც 

ანტიბიოტიკორეზისტენტობის პროფილის ფენოტიპურ დონეზე გამოვლინისა 

და აღნიშნული შტამების ზრდის დათრგუნვისთვის საჭირო სხვადასხვა 

ტიპის ანტიბიოტიკების მინიმალური კონცენტრაციის დადგენის საშუალებას 

იძლევა. 

გამოყოფილი ბაქტერიული შტამების შესაძლო პრობიოტიკური 

პოტენციალის შეფასებისთვის  მათი ანტიმიკრობული, სოკოების მიმართ 
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ანტაგონისტური, პროტეოლიზური და ამილოლიზური შესაძლებლობების 

კვლევა დავგეგმეთ. 

ბაქტერიული ანტაგონიზმის შესასწავლად აპრობირებული in vitro  

მოდელის გამოვიყენება ვცადეთ, რაც მიზნად ბაქტერიოცინოგენურობის 

დეტექციას ისახავდა. ცდისთვის ინდიკატორი შტამებად - L. sakei subsp. sakei 

JCM 1157, როგორც ბაქტერიოცინების მიმართ მგრძნობიარე შტამი, ასევე 

ფუტკრის ამერიკული სიდამპლის გამომწვევი P. larvae – ს ორი შტამი 

გამოვიყენეთ. ,,აგარის ღრმულში დიფუზიის” მეთოდი (Schillinger and Lücke 

1989) ბაქტერიული ანტაგონისტური აქტივობის ხასიათის საფუძვლიანი 

გარჩევის საშუალებას იძლევა. ეს მეთოდი ამომწურავ პასუხს იძლება 

ანტიბაქტერიული აქტივობის გენეზის შესახებ, თუ რით არის ის 

გამოწვეული: ბაქტერიოცინებით თუ სხვა მეტაბოლიტებით, მაგალითად 

ორგანული მჟავებით ან წყალბადის ზეჟანგით. ამიტომაც, ცდის 

წარმართვისათვის სწორედ ეს მეთოდი იყო შერჩეული. 

გამოყოფილი ბაქტერიების ჭეოს ნიმუშებიდან გამოყოფილი 

სოკოებისადმი ანტაგონისტური დამოკიდებულების გამოსავლენად როგორც 

კონვენციური მეთოდი (ორშრიანი აგარის მეთოდი) ჩავთვალეთ 

მიზანსეწონილად, ასევე  ჭეოს ფერმენტაციის მოდელის სიმულირების 

მეთოდის შემუშავებაც დავგეგმეთ, რათა ბუნებრივთან მიახლოებულ 

პირობებში ბაქტერიებისა და სოკოების მიერ ერთი ნიშის დაკავებისას 

კონკურენციის დინამიკაზე დაკვირვება მოგვეხდინა. ცნობილია, რომ რძემჟავა 

ბაქტერიები სხვადასხვა სუბსტრატის ფერმენტაციისას გამომუშავებული 

ორგანული მჟავების და სხვა მეტაბოლიტების დახმარებით სუბსტრატზე 

მიკოზური ნაზარდების პრევენციას ახდენენ. ჩვენ მსგავსი ფენომენის 

არსებობა ყვავილის მტვრის სუბსტრატშიც ვივარაუდეთ. 

პროტეოლიზური თვისებების დასადგენად რამდენიმე ტიპის მიდგომა 

მივიჩნიეთ მიზანშეწონილად.  ბაქტერიების პროტეოლიზურ უნარზე 

დაკვირვებისათვის სამი ტიპის სუბსტრატის (რძის, ნატრიუმის კაზეინატისა 

და მონოფლორული ყვავილის მტვრის) გამოყენება დავგეგმეთ. 

ამილოლიზური აქტივობის დასადგენად რძემჟავა ბაქტერიების 

ზრდისთვის ხელსაყრელ კომპოზიციურ ნიადაგში (MRS),  

მონოსაქარიდების სახამებლით ჩანაცვლება გადავწვიტეთ.  

ბაქტერიული შტამების იმუნომოდულატორული თვისებების 

კვლევისთვის ინ ვივო მოდელების გამოყენება მივიჩნიეთ მიზანშეწონილად; 

რაც ენდოგენური ბაქტერიების ფუტკრის ლარვების დიეტაში ჩართვასა და 

შემდგომ იმუნური რეაქციების მაკოდირებელი გენების ტრანსკრიპციაზე 

დაკვირვებას გულისხმობდა, რომელიც რეალურ დროში პჯრ ტექნიკის 

გამოყენებით შეიძლება შესრულდეს.  

ფუტკრებში ენდოგენური ბაქტერიების ადმინისტრირებისთვის 

სპეციალურად ლარვული ფაზა შერჩევა იყო დაგეგმილი, ვინაიდან 
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მეტამორფოზის მიმდინარეობისას იმაგოს ფაზამდე მხოლოდ ლარვები 

იკვებებიან. მეფუტკრეობის პრაქტიკაშიც პრობიოტიკების გამოყენების ერთ-

ერთ შესაძლო გზად სწორედ ამ ფაზაში მყოფი ინდივიდების პრობიოტიკური 

პრეპარატით დამუშავებას ვვარაუდობდით. ჩვენ ასეთი მანიპულაციით ახალ, 

დამატებით სტრესფაქტორს შევუქმნიდით ინდივიდებს. ვვარაუდობდით, რომ 

ასეთი მიკრობული სტრესი იმუნური სისტემის მხრიდან ისეთ საპასუხო 

რეაქციას მოგვცემდა, რომელსაც შემდგომ თავად მაკროორგანიზმი 

სასიკეთოდ გამოიყენებდა.    

ენდოგენური ბაქტერიების ლარვების დიეტაში ჩართვას შესაძლოა 

გარკვეული რისკები ახლდეს თან. ასეთი ფორმით ენდოგენური ბაქტერიების 

ლარვებში ადმინისტრირების შემდგომ მეტამორფოზზე ან იმაგო ფორმების 

ფიზიოლოგიურ პერფომანსზე რაიმე დაკვირვება არ არსებობს. ჩვენ, 

ლარვებში იმუნური პასუხის შესწავლის პარალელურად  იდენტური 

საცდელი ჯგუფების იმაგოს ფორმებამდე მიყვანა ვცადეთ. გადავწყვიტეთ 

გვეწარმოებინა მათი გამოჩეკვის სტატისტიკა, გაგვეგო გამოჩეკილი იმაგოს 

წონა და შეგვესწავლა მათი ოლფაქტორული პერფომანსი (აქტოვობა). 

 საარსებო გარემოს ხერხემლიანი და უხერხემლო ორგანიზმები  

ოლფაქტორული მგრძნობელობის დახმარებით აღიქვამენ, ასე ისინი ქიმიურ 

კვალს საკვების, წყვილების, ბუდისა და მტაცებლების აღმოსაჩენად იყენებენ 

(Touhara and Vosshall 2009). მეთაფლე ფუტკრებში ოლფაქტორული 

მგრძნობელობა მაღალ დონეზეა განვითარებული და მათ 

ცხოველმყოფელობაში გადამწყვეტი როლი აკისრია. დღეს ცნობილია, რომ 

ფუტკრები კოლონიის წევრებს შორის კომუნიკაციის და ინფორმაციის 

აღქმისთვის 50-ზე მეტ ფერომონსა და ქიმიური ნაერთს იყენებენ (Slessor, 

Winston, and Le Conte 2005). ოლფაქტორულ მგრძნობელობას ასევე გადამწყვეტი 

მნიშვნელობა აქვს თაფლოვანი მცენარეების ყვავილების სურნელის აღქმაში 

(Menzel and Greggers 2013). ცდის განმავლობაში მიღებული  ჯგუფების 

ფუტკრის იმაგო ფორმების ოლფაქტორული მგრძნობელობის შესასწავლად და 

შესადარებლად ელექტროანტენოგრამის ჩაწერის მეთოდის გამოყენება 

დავისახეთ მიზნად (Schneider 1957). 

ასევე დაიგეგმა ნოზემატოზით დაავადებულ ფუტკრებში 5 

ენდოგენური ბაქტერიული შტამისაგან შემდგარი კანდიდატი პრობიოტიკური 

ნარევის გამოცდა და მისი ეფექტის შესწავლა დაავადების მიმდინარეობაზე. 

ამ ექსპერიმენტით  Nosema Ceranae – ს და პრობიოტიკური ნარევის 

გამოყენების დროში განსხვავებული სქემების შესწავლას ვვარაუდობდით. 

კერძოდ, გვაინტერესებდა გაგვეგო, რა ეფექტი ექნებოდა ფუტკრებში: 

პრობიოტიკური ნარევის წინასწარ, N. Ceranae – ს სპორებით ხელოვნურ 

ინფექციამდე, კოინფექციის დროს ან პირიქით – ინფექციის შემდგომ 

გამოყენებას. 
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თავი 4. გამოყენებული მასალა და კვლევის მეთოდები 

4.1 ფრუქტოფილური რძემჟავა ბაქტერიების გამოყოფა ფუტკრის კოლონიიდან 

ზრდასრული მუშა ფუტკრების ინდივიდებისა და ყვავილის მტვრის 

ნიმუშები საქართველოს სხვადასხვა გეოგრაფიულ ზონაში მდებარე 

საფუტკრეებიდან მოვიპოვეთ.  ნიმუშების ასაღებად შერჩეულ იქნა 

ნოზემოზის და ფუტკრის ბაქტერიული დაავადებების სიმპტომების არმქონე 

კოლონიები. ასეპტიკის წესების დაცვით, მუშა ფუტკრების მუცლის ღრუს 

გაკვეთის შემდგომ, მოხდა საჭმლის მომნელებელი ტრაქტიდან ჩიჩახვის 

სეპარაცია, მოთავსება და სუსპენზირება სტერილურ ფოსფატურ ბუფერში. 

ასევე მოხდა ყვავილის მტვრის ნიმუშების სუსპენზირება ამავე ფოსფატურ 

ბუფერში 1:10 (w/v).   

ნიმუშების ბუფერში ჰომოგენიზაციის შემდგომ, მოვახდინე სუსპენზიის 

გადანაწილება, სელექციური არის (Lactic Bacteria Differential Agar (HIMEDIA - 

M1087) აგარის შემცველი პეტრის ფინჯნების ზედაპირებზე. სელექციური 

ნიადაგი შეიცავდა ფრუქტოზას, როგორც ნახშირწყლის ერთადერთ წყაროს, 

ინდიკატორად გამოყენებული იყო  ბრომკრეზოლის ლურჯი, რაც ორგანული 

მჟავების წარმომქმნელი ბაქტერიული კოლონიების დეტექციის საშუალებას 

იძლეოდა. ასეთ ნიადაგზე გაზრდილი რძემჟავა ბაქტერიები ნიადაგს 

მოყვითალო ფერს სძენენ, რაც მათ მიერ ნიადაგის აციდოფიკაციითაა 

განპირობებული. ანაერობულ პირობებში 37°C - ზე 48 საათიანი ინკუბაციის 

შემდგომ მოვახდინე გამოყოფილი ბაქტერიული კოლონიების გადატანა MRS 

(Man-Rogosa-Sharpe) აგარზე, რომელიც  გამდიდრებული იყო ფრუქტოზით 2% 

და LL ცისტეინით 0.1% (Vásquez et al. 2012). ამ მანიპულაციით მიმდევრობით 

მრავალჯერადი გადათესვით მოვახდინე ბაქტერიული კულტურების 

გასუფთავება. გრამის წესით შეღებვისა და მიკროსკოპირების შემდგომ, 

გამოყოფილი გასუფთავებული გრამ-დადებითი ბაქტერიული კულტივარები 

ინახებოდა - 80°C ტემპერატურაზე MRS ბულიონში, სადაც 

კრიოპროტექციითვის დამატებული იყო 25% გლიცერინი. 

 

 

 

4.2 სოკოვანი მიკროორგანიზმების გამოყოფა ჭეოდან 

 

ჭეოს ნიმუშები აღებულ იქნა ერთი სკის რამდენიმე ჩარჩოდან. 

ნიმუშების სტერილურ ფოსფატურ ბუფერში სუსპენზირების 1:10 (w/v) 

შემდგომ, მოხდა მათი გათესვა საფუვრის ექსტრაქტისა და მალტოზის 

აგარზე (YM Agar). ყვავილის მტვრის ნიმუშების სუსპენზირება ამავე 

ფოსფატურ ბუფერში.  ინკუბაცია 30°C –ზე 48სთ ის განმავლობაში 
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მიმდინარეობდა. მორფოლოგიურად განსხვავებული კოლონიების გასუფთავება 

მოხდა მათი მრავალჯერადი გადათესვით იმავე აგარზე. 

 

4.3 გამოყოფილი ბაქტერიების იდენტიფიკაცია 

 

ბაქტერიული დნმ-ის ექსტრაქცია მოხდა 24 საათიანი ბულიონური 

კულტურებიდან ქელექსის მეთოდით (Rossetti and Giraffa 2005).  

ბაქტერიული გენომიდან სპეციფიკური დაქტილოსკოპიური ანაბეჭდის 

მისაღებად, პოლიმორფული დნმ-ის შემთხვევითი ამპლიფიკაციის 

მეთოდი,,RAPD- PCR‘‘ იქნა გამოყენებული. კერძოდ, რეაქციის წარსამართავად 

გამოვიყენე გენომური დნმ და პრაიმერი M13  შემდეგი მინისატელიტური 

სპეციფიკური ნუკლეოტიდური თანამიმდევრობით 5V-GAGGGTGGCGGTTCT-

3V (Huey and Hall 1989).  ამპლიფიკაცია განხორციელდა აპრობირებული 

პროტოკოლის დაცვით (Giraffa and Neviani 2000). 

ამპლიფიკაციით მიღებული პჯრ პროდუქტების ვიზუალიზაცია მოხდა 

1% აგაროზას გელის ელექტროფორეზით (1.5 V sm-1).   პოზიტიური 

კონტროლის და დნმ-ის მოლეკულური მასის მარკერის სახით გელის 

ღრმულებში მოთავსებული იყო სტანდარტული კიბე (1-kbp plus DNA Ladder 

(Invitrogensrl, Milan, Italy). 

ელექტროფორეზის დასრულებისას, გელი შეიღება სპეციალური 

საღებავით GelRed™ (Biotium) მწარმოებლის ინსტრუქციის დაცვით. მიღებული 

პჯრ პროდუქტის ჩრდილები გამოვლინდა ლაბორატორიული დანიშნულების 

კოდაკის ფირმის ფოტოკამერის მეშვეობით (Kodak Electrophoresis Documentation 

and Analysis System 290 (EDAS 290, Celbio, Milan, Italy) 

მოხდა სურათების ,,TIFF’’ ფორმატის სახით ექსპორტი 

ბიომათემატიკურ პროგრამაში (pattern analysis software package BioNumerics™ 

(version 6.0; Applied Maths BVBA, Sint-Martens-Latem, Belgium) მონაცემების 

შესაბამისი რედაქტირებისა და გაანალიზებისთვის. ანალიზის პრინციპი 

თითოეული ბაქტერიული შტამიდან მიღებული პჯრ პროდუქტის 

დაქტილოსკოპიური მონაცემის მსგავსი და განსხვავებული უბნების 

შედარებას ეფუძნებოდა. დენდროგრამის კონსტრუირებისთვის პროგრამაში 

გამოყენებულ იქნა არითმეტიკული საშუალოს კალკულაციის სისტემა (average 

UPGMA clustering algorithm). 

აღნიშნული მეთოდით სულ დამუშავდა 86 ბატქერიული შტამიდან 

მიღებული გენომური დნმ-ის ნიმუში. შედეგის სიზუსტისა და მეთოდით 

მიღებული შედეგის  განმეორებადობის დასადგენად მოხდა 15 ნიმუშის 

განმეორებითი დამუშავება. 
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16S რიბოსომული რნმ-ის გენის ჰიპერვარიაბელური (ჰიპერცვალებადი) 

უბნის ამპლიფიკაცია და სექვენირება 

16S ribosomuli rnm-is genis hipervariabeluri fragmentis (first 

500 bp) ამპლიფიკაციისთვის გამოყენებულ იქნა უნივერსალური პრაიმერები: 

გენის 5V ბოლოდან ფორვარდ პრაიმერი შემდეგი თანმიმდევრობით 

GCYTAACACATGCAAGTCGA (46 Escherichia coli numbering) და რევერსული 

პრაიმერი  GTATTACCGCGGCTGCTGG (536 E. coli numbering) (Carminati et al. 

2014).  

მიღებული პროდუქტების ხარისხი შემოწმდა 1% აგაროზის გელის 

ელექტროფორეზის გამოყენებით. პროდუქტის შესაბამისი გასუფთავების 

შემდგომ მოხდა ნუკლეოტიდური თანამიმდევრობის დადგენა - სექვენირება. 

მიღებული მონაცემების ანალიზი კი - ბიომათემატიკური პროგრამის 

(BioNumerics™, version 6.0; Applied Maths BVBA, Sint-Martens-Latem, Belgium) 

საშუალებით მოხდა. 

მიღებული მონაცემები შედარებულ იქნა გენური ბანკის - ,,NCBI 

GenBank‖ - მონაცეთმთა არსებულ ბაზას.  აღნიშნული მეთოდებით მიღებულ 

დენდროგრამაში გამოვლინდა 30 განსხვავებული,,RAPD‘‘ კლასტერი. 

თითოეული ამ კლასტერის წარმომადგენელი ბაქტერიული შტამი 

გამოყენებულ იქნა შემდგომ ექსპერიმენტებში. 

 

 

4.4 გამოყოფილი სოკოების იდენტიფიცაცია 

 

გენომური დნმ-ის გამოყოფა მოხდა YM აგარზე 72სთ ინკუბაციით 

მიღებული მიცლიუმებიდან Qiagen DNeasy Plant Mini Kit-is (Qiagen, Ltd. Crawley, 

UK) გამოყენებით. შტამების იდენტიფიკაცია სამიზნე გენების მონაკვეთთა 

პჯრ–ის მეშვეობით მიღებული პროდუქტების სექვენირებით წარიმართა. 

სამიზნედ საიდენტიფიკაციო  გენების შერჩევა კი - კულტივარების 

მიკროსკოპირების საშუალებით, წინასწარი მორფოლოგიური 

იდენტიფიკაციაზე დაყრდნობით განხორციელდა. გამოყენებული 

პრაიმერებისა და სამიზნე გენების მონაცემები მოყვანილია ცხრილში 1. 

ამპლიფიკაციის შედეგად მიღებული პროდუქტების სექვენირება მოხდა 

(BigDye Terminator Sequencing kit (Applied Biosystems, CA) და ABI sequencer (Applied 

Biosystems) ტექნოლოგიების გამოყენებით. მიღებული მონაცემები შედარებულ 

იქნა GenBank-ის მონაცემებს. 
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ცხრილი 1. სოკოს შტამების იდენტიფიკაციისას გამოყენებული პრაიმერებისა 

და სამიზნე გენების ჩამონათვალი 

Stami სამიზნე გენი Pპრაიმერები 
BB01,  LSU 26S რიბოსომული 

დნმ გენის D1-D2 

პოლიმორფული უბანი 
(Casaregola et al. 2013) 

 

NL-1/F63 

NL-4/L R 
BB02,  
BB03,  
BB04 

Po1 β-tubulin გენის 

პოლიმორფული უბანი 
(Glass and Donaldson 1995) 

Bt 1a 

Bt 1b Po4 

Po11A  

აქტინის გენის 

განმასხვავებელი უბანი 
(Carbone and Kohn 1999) 

 

ACT-783R 

ACT-512F 
Po11B 

Po3A 

Po3C 

Po2A   

 

 

 

5.8S რიბოსომული რნმ 

მონაკვეთი (White et al. 

1990) 
 

 

 

 

 

ITS4 

ITS5 

Po2C  
Po3A  
Po3C 
Po5 
Po6 
Po7  
Po8  
Po9  
Po11A 
Po11B 
Po10 16S ribosomuli rnm 

genis (Álvarez-Pérez and 

Herrera 2013) 

27F 

1492R 

 

 

4.5 პრობიოტიკური თვისებების განმაპირობებელი ბიოქიმიური თვისებების 

შესწავლა 

4.5.1 ბაქტერიული კულტივარების ადჰეზიური თვისებების განსაზღვრა ინ 

ვიტრო მოდელების გამოყენებით 

 

საფუვრების უჯრედების აგლუტინაცია (Zago et al. 2011) 

 

საფუვრისა და ბაქტერიული უჯრედები ცდისთვის შემდეგნაირად 

მომზადდა:Saccharomyces cerevisiae YPD ბულიონში 30°C ტემპერატურაზე, 18 

საათის განმავლობაში, აერობულად, სუსტი ნჯღრევის პირობებში ზრდის 

შემდეგ მოვახდინეთკულტურის ცენტრიფუგირება და სუპერნატანტის 
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მოცილება. შემდეგ იგი გაიხსნა  იგივე მოცულობის 0.1 M ფოსფატურ 

ბუფერში (PBS, pH 7.2).  

ბაქტერიული 18 სთ-იანი ბულიონური კულტურის იმავე ბუფერში 

ოთხჯერადად განზავებული 50 μl   სუსპენზია  გადატანილ იქნა 

მრავალფოსოიან მიკროჯამებში (Iwaki brand, SciTech Div. Asahi Techno Glass, 

Japan). 

ყოველ ფოსოში ჩაემატა 50 μl ფოსფატური ბუფერი, მეორე ჯგუფში კი 

ბუფერი, რომელშიც გახსნილი იყო მეთილ -a-D-მანოპირანოზიდი (Sigma 

Aldrich) კონცენტრაციით 100 mM. მიღებულ ნარევებს დაემატა  100 მკლ 1% 

(v/w) Saccharomyces cerevisiaes-ს სუსპენზია. საფუვრის უჯრედების შემცველი 

იგივე სუსპენზია მოთავსდა ასევე ბაქტერიულ უჯრედებთან შერევის გარეშე, 

როგორც აგლუტინაციის შეფასებისას საჭირო ნეგატიური კონტროლი. 

მრავალფოსოიანი მიკროჯამები, მათში განთავსებული სუსპენზიების 

ნარევებით, მოთავსდა სანჯღრეველაზე 30 წუთის განმავლობაში  28°C 

ტემპერატურაზე. 

საფუვრების უჯრედების ინდუცირებული ხილული აგლუტინაცია  

შეფასდა სინათლის მიკროსკოპის მეშვეობით 400-ჯერადი გადიდებით. 

მანოზას როლის გამოვლენის მიზნით ადჰეზიის მექანიზმში. აგლუტინაციის 

ხარისხი შედარებულ იქნა ორ ჯგუფს შორის, რომელთანაგ ერთს მეთილ-a-D- 

მანოპირანოზიდი ქონდა დამატებული, დამეორე კი დამატების გარეშე იყო 

დარჩენილი.შედეგების სიზუსტისა და განმეორებადობის დასადგენად 

ჩატარდა სამი ერთმანეთისგან დამოუკიდებელი იდენტური  ექსპერიმენტი. 

  

აგლუტინაცია კონკანავალინ A-სთან (Kim, Ogawa, and Adachi 2006) 

MRS ბულიონში 18 საათიანი ინკუბაციის გზით მიღებული 

ბაქტერიული კულტურიდან სამჯერადი ცენტრიფუგირების (2,000 X g ,10 wT 

20°C) და 0.01M ფოსფატურ ბუფერში (phosphate-buffered saline (PBS) (P4417 

Sigma)) რეცხვის  შედეგად მიღებული ბაქტერიული მასა გაიხნსა იმავე 

ბუფერში ისე, რომ ბაქტერიების რაოდენობა სუსპენზიაში დაახლოებით 

6x10¹⁰ უჯრედი/მლ-ის ტოლი ყოფილიყო. 

კონკანავალინ A-ს (Sigma Chemical)  სამუშაო ხსნარი გაიხსნა ფოსფატურ 

ბუფერში საბოლოო კონცენტრაციით 0.1563 მგ/მლ. 25 მკლ განზავებული 

ბაქტერიული სუსპენზია განაწილდა მრავალფოსოიან მიკროჯამებში (Iwaki 

brand, Sci Tech Div. Asahi Techno Glass, Japan) და მრავალჯერადი პიპეტირების 

მეშვეობით შეერია კონკანავალინ A- ს სამუშაო ხსნარი; ნეგატიური 

კონტროლისთვის კი კონკანავალინ A- ს  ნაცვლად გამოყენებული იყო 

ფოსფატური ბუფერის იგივე მოცულობა. 

ჯამების ინკუბაცია წარიმართა ოთახის ტემპერატურაზე 1 საათის 

განმავლობაში. ბატქერიული უჯრედების აგლუტინაცია და მისი ხარისხი 
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შეფასდა სინათლის მიკროსკოპის საშუალებით 400-ჯერადი გადიდებით. 

აგლუტინაციის ხარისხი აღინიშნა შემდეგნაირად: (-) აგლუტინაციის არ 

არსებობა, (+) სუსტი აგლუტინაცია, (++) ძლიერი აგლუტინაცია. 

აგლუტინაციის შესაძლო დათრგუნვისთვის გამოყენებულ იქნა სამი 

ტიპის ნახშირწყალი:  D-გლუკოზა, D-მანოზა და D-გალაქტოზა (Sigma 

Chemical)). ნეგატიური კონტროლის სახით გამოვიყენეთ სტერილური 

გამოხდილი წყალი. 

1% w/v ნახშირწყლების ხსნარი მომზადდა ზემოთ აღწერილ ფოსფატურ 

ბუფერში, და თითოეული მათგანი ცალცალკე შეერია კონკანავალინ A- ს 

ხსნარს, რომლის კონცენტრაციაც შერევამდე იყო 0.3120 მგ/მლ. მომზადებული 

ნარევი ხსნარები დაყოვნდა ოთახის ტემპერატურაზე 10 წუთის 

განმავლობაში. შემდგომ მოხდა მათი შერევა  იგივე მოცულობის ბაქტერიულ 

სუსპენზიასთან და ინკუბაცია გაგრძელდა ოთახის ტემპერატურაზე ერთი 

საათის განმავლობაში. აგლუტინაციის რეაქცია შეფასდა ისე, როგორც ეს 

აღწერილია ზემოთ ამავე პარაგრაფში. 

 

ბაქტერიული უჯრედების ზედაპირის ჰიდროფობიურობის დადგენა 

 

ბაქტერიული უჯრედების ზედაპირის ჰიდროფობიურობის დადგენა 

მოხდა ნახშირწყალბადებთან ბაქტერიული ადჰეზიის მეთოდით (Microbial 

adhesion to hydrocarbons -MATH) (Vinderola and Reinheimer 2003). ნახშირწყალბადის 

სახით გამოყენებულ იქნა ჰექსადეკანი.  ბაქტერიული შტამების ინკუბაცია 

მიმდინარეობდა დანამატების შემცველ MRS ბულიონში 16-18 საათის 

განმავლობაში 37°C ტემპერატურაზე. ინკუბაციის შემდგომ მიღებული 

ბაქტერიული უჯრედები შეგროვდა ცენტრიფუგირებით (9500 ბრ x 5 წთ, 5°C), 

გაირეცხა 60mM კალიუმის ფოსფატის ბუფერში pH 6.5   

და მასშივე გაიხსნა ისე, რომ სპექტროფოტომეტრით 560 ნმ ტალღის 

სიგრძეზე გაზომილი  საწყისი ოპტიკური სიმკვრივე (0) 0.90 - 1.10 ოპტიკურ 

ერთეულებს შორის მერყეობდა. 

აღწერილი სახით მომზადებული 3 მლ ბაქტერიული სუსპენზია 

(თითოეული შტამისთვის სამი ნიმუში)  განაწილდა მომრგვალებული ძირის 

მქონე ჰერმეტული ხუფის მქონე სინჯარებში  და დაემატა 600 მკლ 

ჰექსადეკანი. თითოეული სინჯარა მასში მოთავსებული ნარევით დამუშავდა 

მძლავრი ვორტექსირებით 2 წუთის განმავლობაში და დაყოვნდა 1 საათის 

განმავლობაში 37°C-ზე, რათა მომხდარიყო ფრაქციების სეპარაცია. ქვემოთ 

მოქცეული ფრაქცია ფრთხილად იქნა ამოტუმბული პასტერის პიპეტის 

მეშვეობით ისე, რომ არ გარეოდა ზემოთ მოქცეულ მსუბუქ 

ნახშირწყალბადის ფენას და მოხდა ამოღებული ფრაქციის ოპტიკური 

სიმკვრივის (A1) გაზომვა სპექტროფოტომეტრით 560ნმ ტალღის სიგრძეზე. 

ბაქტერიული უჯრედების ზედაპირის ჰიდროფობიურობის მაჩვენებელი  
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(H%) გამოვსახეთ პროცენტებში და დავადგინეთ შემდეგი ფორმულის 

დახმარებით H % = (1 - A1/A0) × 100. 

 

4.5.2 ანტიბაქტერიული თვისებების განსაზღვრა (სკრინინგი 

ბაქტერიოცინოგენურობაზე) 

 

ფუტკრების კოლონიებიდან გამოყოფილი 86 ბაქტერიული შტამი, 

შესწავლილ იქნა ანტიმიკრობული აქტივობის პოტენციალის გამოსავლენად 

აგარის ღრმულებში დიფუზიის მეთოდით (Well Diffusion Method) (Schillinger 

and Lücke 1989).  

ესპერიმენტში გამოყენებული შტამები და მათი კულტივირების 

პირობები: ა) ცდისთვის გამოყენებული ენდოგენური ბაქტერიული შტამების 

ინკუბაცია ხდებოდა დანამატების შემცველ  MRS ბულიონში 16-18 საათის 

განმავლობაში  37°C ტემპერატურაზე. 

ბ) ბაქტერიოცინების წარმომქმნელი რძემჟავა ბაქტერიები Enterococcus 

durans A5-11 (Belguesmia et al. 2013), Enterococcus faecalis (Hwanhlem, Chobert, and H-

Kittikun 2014), Lactococcuslactis subsp. lactis KT2W2L (Hwanhlem, Chobert, and H-

Kittikun 2014)  ინკუბაცია ხდებოდა M17 საკვებ ბულიონში 18 საათის 

განმავლობაში 37°C- ზე. ბულიონური კულტურიდან მიღებული 

უჯრედებისგან თავისუფალი სუპერნატანტი  პოზიტიური კონტროლის 

სახით იყო გამოყენებული. 

გ)  ინდიკატორი (ბაქტერიოცინების მიმართ სენსიტიური) შტამი 

Lactobacillus sakei subsp. sakei JCM 1157 გამოყენებულ იქნა MRS ნიადაგის აგარზე 

გასაზრდელად, რომელშიც წინასწარ გაკეთებული იყო ღრმულები.  

ამისათვის სტაციონარულ ფაზაში მყოფი  ბულიონური კულტურები 20 მკლ-

ის მოცულობით ერეოდა 20 მლ ნახევრადმყარ MRS აგარს (0.8% w/v), 

რომელშიც გაცივებისა და გამყარების შემდგომ კეთდებოდა  7მმ დიამეტრის 

ღრმულები. 

დ) მეთაფლე ფუტკრის ამერიკული სიდამპლის გამომწვევი Paenibacillus 

larvaes Stamebis (ATCC 9545 და 07/13) ინკუბაცია მიმდინარეობდა  37°C- ზე 

48 საათის განმავლობაში გულ-ტვინის გამონაწვლილიან ბულიონში (BHI), 

რომელსაც დამატებული ჰქონდა თიამინის ჰიდროქლორიდი 1მგ/ლ (pH 6.6 ). 

400 მკლ  P. larvae  ბულიონური 48 საათიანი კულტურა ემატებოდა 20 მლ 

BHI აგარს (0.8% w/v), და იგივე ტექნიკით ხდებოდა მასში ღრმულების 

გაკეთება. 

ა) და ბ) პუნქტებში აღწერილი შტამებისგან მიღებული 18 სთ-იანი 

ბულიონური კულტურებიდან ბაქტერიული უჯრედებისგან თავისუფალი 

სუპერნატანტის მისაღებად ხდებოდა მათი ცენტრიფუგირება (8,000 rpm, 10 

wT, 4°C). მიღებული სტერილური ფრაქცია იყოფოდა ორ ნაწილად: ერთი 

ნაწილი გამოიყენებოდა ცვლილებებით, მეორე - ცვლილებების გარეშე; ხოლო 
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მეორე ნაწილის pH  რეგულირდებოდა 6.5 ნიშნულის ფარგლებში  NaOH 5 MN 

ხსნარის დამატებით. ნეგატიური კონტროლისთვის გამოყენებული იყო  MRS 

da M17  სტერილური ბულიონები. ორივე ჯგუფის სუპერნატანტი 50 მკლ-ის 

რაოდენობით თავსდებოდა ინდიკატორი ბაქტერიებით და P. Larvaes  

შტამების შემცველი აგარების ღრმულებში. ინკუბაცია მიმდინარეობდა 37°C 

ტემპერატურაზე 24 საათის განმავლობაში. ღრმულების ირგვლივ გაჩენილი 

სუფთა ზონების არსებობა რძემჟავა ბაქტერიების მიერ ინდიკატორული 

შტამების დათრგუნვაზე მიუთითებდა. 

აღწერილი ტექნიკის გამოყენებით ასევე დავადგინეთ ბაქტერიოცინების 

პროდუცენტი შტამების მიერ მოქმედება ენდოგენურ ბაქტერიებზე.  

  

4.5.3. ჭეოს ფერმენტაციის სიმულირება და რძემჟავა ბაქტერიების 

ფუნგიციდური პოტენციალის შესწავლა 

 

ჭეოს ფერმენტაციის სიმულირებისთვის კომერციული პროდუქტის - 

პოლიფლორული მშრალი ყვავილის მტვრის მასა სიმულირებული ნექტრის 

ხსნარით (1:1 წ:წ) წინასწარ წინასწარ დავატენიანეთ.  

სიმულირებული ნექტრის ხსნარი შედგებოდა გამოხდილ წყალში 

სუსპენზირებული ნახშირწყლების (20% ხსნარის საერთო მასიდან): 

გლუკოზის, ფრუქტოზისა და საქაროზის თანაბარი რაოდენობისგან.  

ნარევის ჰომოგენიზაციის შემდგომ იგი ოთხჯერადი პასტერიზაციის 

მეშვეობით გავასტერილეთ, რაც გულისხმობდა 70°C – 

ზე გაცხელებულ წყლის აბაზანაში 15 წუთიან ინკუბაციასა და ოთახის 

ტემპერატურაზე დაყოვნებას1 სთ-ის განმავლობაში, ამ ციკლის ოთხჯერადი 

განმეორებით. 

ექსპერიმენტის ჩატარებამდე მოხდა სიმულირებული ჭეოს 

სუბსტრატზე 25 ბაქტერიული შტამის ზრდის უნარის დადგენა, რომლებიც  

12 სხვადასხვა ბაქტერიული სახეობით იყვნენ წარმოდგენილი. ამისათვის, 

უჯრედული კულტურების მრავალფოსოიან ჯამებში (24-well cell culture flat-

bottom plates (Corning Costar, Corning, NY) მოვახდინეთ 2მლ სტერილური 

სუბსტრატის განთავსება და მასში აღნიშნული შტამების შეტა34°C– ზე 48სთ-

იანი ინკუბაციის შემდგომ მოვახდინეთ თითოეული ფინჯნიდან ნიმუშების 

აღება და ბაქტერიების გამრავლების უნარის შეფასება, რისთვისაც ნიმუშის 

სერიული გაზავებების აგარიან ჯამებზე გათესვა გამოვიყენეთ.Aასევე 

განხორციელდა    სუბსტრატის ზედაპირის  pH- ის განსაზღვრა. 

საბოლოოდ, შეირჩა 10 ბაქტერიული შტამი, რომელიც აღნიშნულ 

სუბსტრატში კარგი ზრდის უნარით ხასიათდებოდა: L. kunkeei 13p, L. kunkeei 1, 

F. fructosus 49a, F. fructosus 32, F. pseudoficulneus 54, F. pseudoficulneus  57, F. tropaeoli  

21p, F. tropaeoli  46, L. casei 45, E. faecalis  43, E. faecalis   41, E. durans   42s. 
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მსგავსი მიდგომით მოხდა ჭეოს სინჯებიდან გამოყოფილი სოკოვანი 

შტამების (Aspergillusniger, Zygosaccharomyces rouxii და Candida sp.) გამორჩევაც. 

მხოლოდ ამ შემთხვევაში, მრავალფოსოიან ჯამებში მოთავსებული 

ინოკულუმების ინკუბაცია 34°C–ზე ტემპერატურაზე  10 დღის განმავლობაში 

გაგრძელდა. ზრდის ინტენსივობა მოწმდებოდა  ზედაპირული ნაზარდის 

შემოწმებით და სუბსტრატიდან აღებული ნიმუშების YM აგარზე გათესვის 

და ინკუბაციის მეშვეობით. 

ექსპერიმენტის შემდგომი ეტაპის დაგეგმვისას შერჩეული სოკოს 

შტამების ზრდის განსხვავებული თავისებურებები გავითვალისწინეთ, 

კერძოდ: Aspergillusniger(Po1) და Zygosaccharomyces rouxii (BB02) სუბსტრატის 

ზედაპირზე  ახდენდნენ ზრდას, რაც შეუიარაღებელი თვალითაც კარგად 

შეიმჩნეოდა. თუმცა, ეს სუბსტრატში  კოლონიის წარმომქმნელი ერთეულების 

განსაზღვრის მეთოდით ზრდის დინამიკაზე დაკვირვების საშუალებას არ 

იძლეოდა. ამიტომ, ამ ორი შტამის შემთხვევაში, ექსპერიმენტი შემდეგი 

თანამიმდევრობით წარვმართეთ: 

2მლ სტერილური SBS ბულიონი უჯრედული კულტურების 

მრავალფოსოიან ჯამებში განვათავსე.  ამის შემდეგ, შერჩეული რძემჟავა 

ბაქტერიების შტამების ღამენათევი ბულიონური კულტურების წინასწარი 

ცენტრიფუგირებისა (10000 ბრ/წთ.  8 წთ, 4°C) და ბაქტერიული ნალექის 1 

mM ფოსფატურ ბუფერში (SPB) pH 7.0 რესუსპენდირების შემდეგ, მოვახდინე 

ბაქტერიული სუსპენზიის SBS–ის შემცველ მრავალფოსოიან ჯამებში შეტანა 

ისე, რომ ბაქტერიების კონცენტრაცია ინკუბაციის დაწყების მომენტისათვის 

103კწე/მლ ყოფილიყო. სუბსტრატის ინკუბაცია 34°C-ზე 48 საათი 

გრძელდებოდა. 

Aspergillus niger (Po1) – ის სპორების სუსპენზიის მისაღებად სპორების 

მოგროვება მოხდა YM აგარზე შტამის ერთკვირიანი ნაზარდიდან და 

განხორციელდა მათი რესუსპენდირება 0.1% Tween 20– ის წყალხსნარში  მათი 

სუსპენზირება (საბოლოო კონცენტრაციით - 10
4 სპორა/მლ). სპორებიანი 

სუსპენზიის 5 მკლ დავაწვეთე თითოეული ფოსოს ზედაპირს, რომელიც 

წინასწარ ინკუბირებულ SBS-ისა და რძემჟავა ბაქტერიების ნარევს შეიცავდა. 

ჯამების ინკუბაცია იგივე პირობებში გაგრძელდა; Aspergillus niger (Po1) – ის 

ზრდაზე დაკვირვება ერთი კვირის განმავლობაში მიმდინარეობდა.იგივე 

მიდგომა გამოვიყენეთ Z. Rouxii (BB02) შემთხვევაშიც მხოლოდ იმ გასხვავებით, 

რომ საფუვრის უჯრედების მიღება (PDB) ბულიონური კულტურიდან მოხდა. 

Candida sp. (BB01)– ის შემთხვევაში სუბსტრატში ბაქტერიების  

წინასწარი ინკუბაციის ნაცვლად საფუვრისა და ბაქტერიის ერთდროული 

ინოკულაცია და ინკუბაცია მოვახდინეთ. ბაქტერიული შტამების და 

საფუვრის უჯრედების სუსპენზიების მომზადება ზემოთ აღწერილი ტექნიკის 

გამოყენებით მოხდა იმ განსხვავებით, რომ ინკუბაციის დასაწყისში ორივე 

მათგანის კონცენტრაცია SBS –ში 10
3 კწე/მლ იყო. 
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ინკუბაცია 34°C -ზე  9 დღის განმავლობაში გრძელდებოდა, რომლის 

დროსაც  სუბსტრატიდან ყოველ 24 საათში ხდებოდა 10 მკლ ნიმუშის აღება 

და ხორციელდებოდა მისი ფოსფატურ ბუფერში (1 mM SPB pH 7.0) 

სუსპენზირებული დეციმოლური განზავებების გათესვა MRS  და YM აგარზე, 

რასაც ბაქტერიებისთვის და საფუვრებისთვის შესაბამის პირობებში ინკუბაცია 

მოსდევდა (ბაქტერიებისთვის ანაერობულ გარემოში 37°C-ზე, ხოლო 

საფუვრებისთვის აერობულად 34°C- ზე). აგარიანი ჯამების ინკუბაცია 48 

საათის განმავლობაში მიმდინარეობდა. 

ბაქტერიების ანტიფუნგური  აქტივობის განსაზღვრის დროს, ცდის 

შედეგების დამაჯერებლობისთვის მრავალფოსოიანი ჯამიდან თითოეული 

ბაქტერიული შტამისთვის 3 ფოსო იქნა გამოყოფილი.Pპოზიტიურ 

კონტროლად სტერილური სუბსტრატი იყო მიჩნეული, ხოლო ნეგატიურ 

კონტროლად სოკოს უჯრედების ინოკულუმის შემცველი სუბსტრატი იყო 

გამოყენებული.  

იგივე ბაქტერიული და სოკოს შტამების, ანტიფუნგური ეფექტის 

შესასწავლად ასევე ორშრიანი აგარის მეთოდიც (Rouse et al. 2008) იყო 

გამოყენებული. ყოველი ცდა ორჯერ გამეორდა. 

 

4.5.4 პროტეოლიზური აქტივობის განსაზღვრა ულტრაგაცხელებით 

სტერილურ უცხიმო რძეში 

 

შემოწმდა 86 ენდოგენური ბაქტერიული შტამის (გამოყოფილი 

ფუტკრის ჩიჩახვიდან, ჭეოს ნიმუშებიდან)  პროტეოლიზური აქტივობა.  

მეთოდში, რომლითაც ვიხელმძღვანელეთ (El-Ghaish et al. 2010),  

მცირე ცვლილებები შევიტანეთ, რაც სტანდარტული ცხიმმოხდილი 

რძის ნაცვლად დიეტური რძის გამოყენებას გულისხმობდა, რომელშიც 

ლაქტოზის რაოდენობა 0.5%-მდე იყო შემცირებული. ამავე დროს, ჩვენს მიერ 

დამატებული იყო გლუკოზის, ფრუქტოზისა და საქაროზის თანაბარი 

რაოდენობის ნარევი ისე, რომ დამატებული ნახშირწყლების მასიური წილი  

რძეში 4% ის ტოლი ყოფილიყო. 

ბაქტერიებს MRS დანამატებიან ბულიონში ექსპონენციური ზრდის 

ფაზეს მიღწევამდე ვზრდიდით. ამ ბაქტერიულ სუსპენზიას 25მკლ 

მოცულობით 475 მკლ რძეში ვამატებდით და ვახდენდით მის ინკუბაციას 37 

°C-ზე 48 საათის განმავლობაში. პროტეოლიზური აქტივობის მქონე 

შესწავლილ შტამებს პოზიტიური კონტროლის სახით ვიყენებდით, ხოლო  

ნეგატიური კონტროლისთვის   სტერილურ ინკუბირებულ რძეს ვიყენებდით.  

ინკუბაციის შემდგომ 50 მკლ რძეს ემატებოდა 450 მკლ პროტეინის 

გამხსნელი ბუფერი, რის შემდეგაც სინჯში ცილების დაშლის სურათის 

გამოსავლენად ნატრიუმდოდეცილსულფატ - პოლიაკრილამიდის გელში 

ელექტროფორეზს მივმართავდით. 
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იდენტური მეთოდით გამოვიყენეთ Na- ის კაზეინატის სუბსტრატი, 

რომელიც გამოხდილ წყალში სუსპენზირებულ 5 მგ/მლ Na- ის კაზეინატს, 5% 

გლუკოზის, ფრუქტოზისა და საქაროზის ნარევს წარმოადგენდა. 

 

4.5.5 პროტეოლიზური აქტივობის განსაზღვრა ყვავილის მტვრის სუბსტრატში 

 

ექსპერიმენტისთვის აუცილებელი იყო მონოფლორული ყვავილის 

მტვრის ჰომოგენური სუბსტრატის მიღება. ამისათვის, სიმინდის ყვავილის 

მტვერი პირდაპირ მცენარიდან მტვრიანების ქაღალდის ჩანთებში 

ჩაფერთხვით შეგროვდა. მტვრის გაშრობა ოთახის ტემპერატურაზე 24 საათის 

განმავლობაში ხდებოდა და ექსპერიმენტში გამოყენებამდე -20°C ზე 

ინახებოდა (Hendriksma et al. 2011).  

ამ შემთხვევაში სუბსტრატი შემდეგნაირად მომზადდა: 

50 მგ ყვავილის მტვერი 1 მლ SRN- ში იხსნებოდა და ზემოთ 

აღწერილი პასტერიზაციის მეთოდით სტერილდებოდა (იხ. ქვეთავი 4.5.3.). 

აღწერილი მეთოდით მომზადებულ სუბსტრატს ემატებოდა 10მკლ MRS  

დანამატებიან ბულიონში გვიანი ექსპონენციური ზრდის ფაზამდე 

გაზრდილი ბაქტერიული კულტურა,  სუბსტრატის ინკუბაცია 1 კვირა 

გრძელდებოდა. 

200 მკლ სუბსტრატი თანაბარი რაოდენობის პროტეინის გამხსნელ 

ბუფერს ერეოდა, ნარევის დამუშავება 100°C- ზე 3 წუთის განმავლობაში 

გრძელდებოდა. შემდგომი ცენტრიფუგირების (10000 ბრ/წთ, 8 წ4°C) 

საფეხურის შემდეგ კი გამჭვირვალე სუპერნატანტის ანალიზი 

ნატრიუმდოდეცილსულფატ - პოლიაკრილამიდის გელში ელექტროფორეზით 

ხდებოდა.  

 

4.5.6. ამილოლიზური აქტივობის განსაზღვრა 

ამილოლიზური აქტივობის დასადგენად ბაქტერიული შტამები 

მოდიფიცირებულ MRS  (გლუკოზა ამ ნიადაგში ჩანაცვლებული იყო იგივე 

რაოდენობის ხსნადი სახამებლით) ბულიონსა და აგარზე გაითესა. 37°C-ზე 48 

სთ. ბაქტერიული ზრდის არსებობა ბულიონური კულტურის შემხვევაში pH– 

ის ცვლილების დადგენით განისაზღვრა. აგარზე ინკუბირების შემდგომ კი 

ბაქტერიული ზრდა ვიზუალურად მოწმდებოდა. ნაზარდის არსებობის 

შემთხვევაში სახამებლის ჰიდროლიზით გამოწვეული ნაზარდის ირგვლივ 

წარმოქმნილი ნაკლებად შეფერილი ზონების აღმოჩენის მიზნით აგარიანი 

ჯამები იოდიდინის ხსნარით მუშავდებოდა. 
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4.6 ანტიბიოტიკების მიმართ მგრძნობელობა და მინიმალური ინჰიბიტორული 

კონცენტრაცის განსაზღვრა  

 

ანტიბიოტიკების მიმართ მგრძნობელობა და მინიმალური 

ინჰიბიტორული კონცენტრაცია მიკროგანზავების მეთოდით (Rossetti et al. 

2009) განისაზღვრა, რომელშიც უმნიშვნელო ცვლილებები 

შევიტანეთ.მითითებულ მეთოდში რეკომენდებული ბაქტერიული ნიადაგი 

საჭირო ხარისხის ბაქტერიულ ზრდას არ იძლეოდა, ამიტომ ფორმულაში 

მითითებულ კომპონენტებს შორის თანაფარდობის შეცვლა გახდა 

აუცილებელი, კერძოდ, შევურიეთ  ISO-Sensitest საკვები არის 70% და  De Man-

Rogosa-Sharpe დანამატებიანი არის გაზრდილი მოცულობა (30%  ნაცვლად 

10%-ისა). MRS- ის ხვედრითი წილის გაზრდამ საკმარისი ბაქტერიული 

ნაზარდის მიღების საშუალება მოგვცა. 

ცდაში გამოვიყენეთ შემდეგი ანტიბიოტიკები: (ოქსიტეტრაციკლინი და 

ლინკომიცინი (1024-2)1, რიფამპიცინი და კანამიცინი (32-0.0625). აგარზე 24 

საათიანი ინკუბაციის შემდეგ გაზრდილ ბაქტერიული შტამების კოლონიებს 

ვხსნიდით აღწერილ ნარევი საკვების ნიადაგის ბულიონში საბოლოო 

კონცენტრაციამდე 10⁴ კწე /მლ. 

მიღებული ბაქტერიული სუსპენზიის 100 მკლ ვათავსებდით 

მრავალფოსოიანი მიკროჯამების ფოსოებში (Iwaki brand, SciTech Div. Asahi 

Techno Glass, Japan). ჯამების ინკუბაცია მიმდინარეობდა 37°C-ზე 48 სთ-ის 

განმავლობაში. 

მინიმალურ ინჰიბიტორულ კონცენტრაციად აღირიცხებოდა ის განზავება, 

რომელიც მთლიანად თრგუნავდა მიკროორგანიზმის ზრდას. შედეგების 

სიზუსტისა და განმეორებადობის დასადგენად, ჩატარდა სამი ერთმანეთისგან 

დამოუკიდებელი იდენტური  ექსპერიმენტი. 

 

4.7. In vivo ცდები ფუტკრებზე 

4.7.1 რძემჟავა ბაქტერიების ჩართვა ფუტკრის ლარვების დიეტაში, 

იმუნომოდულაციური ეფექტის შესწავლა რეალურ დროში (რაოდენობრივი) 

პჯრ ტექნიკის გამოყენებით. 

ლარვების In vitro გამოზრდა აუპინელის მეთოდით (Aupinel et al. 2005) 

განხორციელდა. ახლად გამოჩეკილი ლარვები ფუტკრის კოლონიიდან 

უჯრედული კულტურების 48 ფოსოიან ბრტყელძირიან კასეტაზე (Sigma, 

France) განთავსებულ Nicoplast- ის სადედე ჯამებში გადავიყვანეთ. ლარვების 

                                                           
1
 გამოყენებული დოზების დიაპაზონი გამოსახულია მკგ/მლ ერთეულის 

სახით ფრჩხილებში. 
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გადანერგვამდე თითოეულ ჯამში 20 მკლ ხელოვნური საკვები ნარევი 

თავსდებოდა, საკვებიანი ჯამები მათში ლარვების გადაყვანამდე 

ინკუბატორში 35°C- ზე 30 წთ თბებოდა. 

ხელოვნური საკვები 50% (V/V) ფუტკრის სადედე რძისა, 50% (V/V) 

ნახშირწყლებისა (D-გლუკოზა (12%, w/v), D-ფრუქტოზა (12%, w/v) (Sigma, France)  

და საფუვრის ექსტრაქტის (2%, w/v) (Sigma, France) წყალხსნარისაგან 

შედგებოდა. ლარვების ხელოვნური საკვების კომპონენტების შეფარდებითი 

შემადგენლობა ლარვების ასაკთან ერთად იცვლებოდა. 

48 საათის შემდეგ ლარვების კვება უფრო კონცენტრირებული საკვები 

ნარევით მეორდებოდა, რომელიც 50% (V/V) ფუტკრის სადედე რძისა, 50% 

(V/V) ნახშირწყლებისა და საფუვრის ექსტრაქტის წყალხსნარისგან (15 % D-

გლუკოზა, 15% D- ფრუქტოზა და 3%საფუვრის ექსტრაქტი) შედგებოდა. 

ლარვების ინკუბაცია 35°C – ზე  90% ფარდობითი ტენიანობის პირობებში 

გრძელდებოდა. 

ცდაში შემდეგი ბაქტერიული შტამები იქნა გამოყენებული: 

მუშა ფუტკრის ჩიჩახვიდან გამოყოფილი: Fructobacillus fructosus 49a 

(KU158312), Fructobacillus pseudoficulneus 57 (KU158313) და Fructobacillus tropaeoli 

46 (KU158311); ჭეოდან გამოყოფილი Bifidobacterium asteroids 26p (KU158310) 

daLactobacillus kunkeei 14p (KU158309). 

ბაქტერიული მასის მიღება 18 სთ-იანი ბულიონური (MRS) (Vásquez et al. 

2012) კულტურის ცენტრიფუგირებით მოხდა, ბაქტერიული სედიმენტი 

ლარვების ხელოვნურ საკვებში თანაბრად გაიხსნა (107 კწე/მლ). 

ცდაში ლარვების ორი ჯგუფი იყო ჩართული, თითოეული 

ჯგუფისთვის, რომელიც 20 ლარვისგნ შედგებოდა, იდენტური საკვები ნარევი 

მზადდებოდა. განსხვავებას მხოლოდ ნარევში ჩართული ბაქტერიული 

შტამები ქმნიდნენ. ერთ ჯგუფს აღნიშნული ნარევით ვკვებავდით, მეორეს კი 

ენდოგენური ბაქტერიული შტამების შემცველი იგივე შემადგენლობის 

საკვებით. მეორე ჯგუფი თავის მხრივ 5 ქვეჯგუფისაგან შედგებოდა, 

თითოეული ქვეჯგუფის საკვებს ცალ-ცალკე თითო ბაქტერიული შტამი 

ემატებოდა. ლარვების ინკუბაცია 90% ფარდობითი ტენიანობის პირობებში 

35°C- ზე 72სთ განმავლობაში გრძელდებოდა. 

პირველი კვებიდან 72 სთ-ის შემდეგ მოხდა თხევად აზოტში ლარვების 

მყისიერი გაყინვა და -80°C –ზე შენახვა შემდგომ დამუშავებამდე. 

ასევე, დამატებით შევქმენით ლარვების ორი ჯგუფი (თითოეულში 48 

ლარვა), პირველი ჯგუფის საკვებში ერეოდა ხუთივე ბაქტერიული შტამის 

ნარევი (5X10
7 კწე/მლ) ხოლო მეორეს კვება სტერილური საკვებით ხდებოდა. 

ორივე ჯგუფის ლარვების მოვლა აუპინელის  პროტოკოლის დაცვით 

(Aupinel et al. 2005) მათ სრულ მეტამორფოზამდე გრძელდებოდა. 
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სამიზნედ არჩეული გენების ექსპრესიის ანალიზი 

 

ლარვების ჰომოგენიზაცია 2მლ ეპენდორფებში ინერტული 

ბირთვაკებისა და ქსოვილის დამშლელის (4 x 30 wm, 30 h) (TissueLyser Qiagen, 

France) დახმარებით ქიაზოლ რეაგენტში (Qiagen, France) მოხდა. რნმ-ის 

გამოყოფა სპეციალური ნაკრების - RNeasy mini Kit (Qiagen, France) მეშვეობით 

მწარმოებლის მიერ მითითებული ინსტრუქციის შესაბამისად გაგრძელდა. 

გამოყოფილი რნმ–ის კონცენტრაცია კი სპექტრომეტრ NanoDrop -ის (ND-3300, 

NanoDrop Technologies, USA) საშუალებით გაიზომა. 

კომპლემენტარული დნმ-ის სინთეზისთვის მზა რეაგენტებისგან 

შემდგარი ნაკრები High Capacity RNA-to cDNA Kit (Applied Biosystems™) 

გამოვიყენეთ. რეაქციის წარსამართავად 200 ნგ რნმ გამოვიყენე. მიღებულ 

პროდუქტი ათჯერ ზავდებოდა მოლეკულური ბიოლოგიისთვის საგანგებოდ 

მომზადებული აპიროგენული წყლით. სამიზნე გენების ექსპრესიის შესასწავლ 

StepOne-Plus Real-Time PCR Systems (Applied Biosystems, France) დაSYBR green d 

ეტექციის მეთოდი გამოვიყენეთ. შესაბამისი ციკლების ზღვრული 

ნმნიშვნელობებო ნორმალიზებულ იქნა ორი, მასპინძლის აუცილებელი 

საარსებო გენის (Houskeeping gene - დიასახლისი გენის): Actin და RPS5 

გეომეტრიულ ნიშნულთან. 

მიღებული პროდუქტისა და წყლის ნარევი იმუნური რეაქციების 

მაკოდირებელი გენების ტრასკრიპციის ინტენსივობის განსაზღვრისთვის იქნა 

გამოყენებული. რეალურ დროში (რაოდენობრივი) პჯრ მეთოდი დი 

პასქუალესა და სხვ.  მიხედვით (Di Pasquale et al. 2013) იქნა შესრულებული. 

სამიზნე გენებისა და გამოყენებული პრაიმერები (Gregorc et al. 2012) 

ჩამონათვალი ცხრილშია მოცემული. შესაბამისი ციკლების ზღვრული 

მნიშვნელობების ნორმალიზება ორი მასპინლის საარსებოდ აუცილებელი 

(Houskeeping gene) გენის Actin და RPS5 გეომეტრიულ საშუალოსთან 

მიმართებაში მოხდა 
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ცხრილი 2. სამიზნე გენებისა და გამოყენებული პრაიმერები 

სამიზნე გენი პრაიმერი 
საიდენტიფიკაცი

ო კოდი 

Abaecin  Forvard         CAGCATTCGCATACGTACCA  

Reverse        GACCAGGAAACGTTGGAAAC 

GB18323 

Apidaecin Forvard         

TTTTGCCTTAGCAATTCTTGTTG 

Reverse        GTAGGTCGAGTAGGCGGATCT 

GB17782 

Defensin1 Forvard          TGCGCTGCTAACTGTCTCAG 

Reverse         AATGGCACTTAACCGAAACG 

GB19392 

Hymenoptaecin Forvard          CTCTTCTGTGCCGTTGCATA 

Reverse         GCGTCTCCTGTCATTCCATT 

GB17538 

PGRPSC Forvard          TAATTCATCATTCGGCGACA 

Reverse         TGTTTGTCCCATCCTCTTCC 

GB19301 

PPOact Forvard         GTTTGGTCGACGGAAGAAAA 

Reverse         CCGTCGACTCGAAATCGTAT 

GB18767 

AmEater Forvard         CATTTGCCAACCTGTTTGT 

Reverse         ATCCATTGGTGCAATTTGG 

GB14645 

CYP4G11 Forvard         

CAAAATGGTGTTCTCCTTACCG 

Reverse        ATGGCAACCCATCACTGC 

GB11973 

Hexam70b Forvard         GGACAATTGGATCTGCTCGT 

Reverse        GTGTTGCTTCCGCTTTTCAG 

GB10869 

RPS5 Forvard          

AATTATTTGGTCGCTGGAATTG 

Reverse        

TAACGTCCAGCAGAATGTGGTA 

GB11132 

Actin Forvard         

TTGTATGCCAACACTGTCCTTT 

Reverse        TGGCGCGATGATCTTAATTT 

GB17681 

 

 

4.7.2 ლარვებისა და ჭუპრის სიცოცხლისუნარიანობისა და იმაგო ფორმების 

გამოჩეკის კონტროლი. 

ლარვებისა და ჭუპრის სიცოცხლისუნარიანობა ცდის მიმდინარეობისას, 

იმაგო ფორმების გამოჩეკამდე ყოველდღიურად მოწმდებოდა და ხდებოდა 

მონაცემების ჩაწერა. ვახდენდით ახალგამოჩეკილი ფუტკრების აწონვას. 

4.7.3 in vitro პირობებში გაზრდილი ფუტკრების ფიზიოლოგიური აქტივობის – 

ოლფაქტორული მგრძნობელობის ფუნქციური ტესტი 

 

ცდის განმავლობაში მიღებული ორივე ჯგუფის, ენდოგენური 

ბაქტერიებით და სტერილური სუბსტრატით ნაკვები, ფუტკრის იმაგო 

ფორმების ოლფაქტორული მგრძნობელობა ელექტროანტენოგრამის ჩაწერის 

მეთოდით შევისწავლეთ (Schneider 1957).  
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ელექტროანტენოგრაფიის ტექნიკა 

ახლადგამოჩეკილი ფუტკრების სხეულს თავებს ვაცილებდით, 

მარჯვენა ანტენას მთლიანად ვათავსებდით გამტარი გელით (World Precision 

Instruments, Sarasota, FL)  შევსებულ პლასტმასის კაპილარში, მარცხენა ანტენის 

მხოლოდ პირველ სეგმენტს ვამაგრებდით კაპილარის სანათურში. 

ელექტრონანტენოგრამები იწერებოდა კაპილარში მოთავსებული 

Ag/AgCl მავთულების მეშვეობით, რომლებიც შეერთებული იყო 

დიფერენციულ ამპლიფიკატორთან და ოლფაქტომეტრთან. ხდებოდა 

სიგნალების გაფილტვრა 300 Hz სიხშირეზე და ციფრულ ფორმატს გადაყვანა 

100 Hz – ზე. მონაცემების ანალიზი ხდებოდა Clampfit (Axon Instruments, DIPSI 

Industrie, Chatillon, France) პროგრამის საშუალებით.  

ოდორანტ-სტიმულის გენერირება U – ის ფორმის ფოროვანი 

ბურთულებით შევსებულ შუშის ტუბებში მოთავსებული 1მლ ნაერთით 

ხდებოდა. ოდორანტით გაჯერებული აირი დამატენიანებელის უწყვეტი 

ნაკადის (80 მლ/წამი) თანხლებით მიეწოდებოდა მარცხენა ანტენის შიშველ 

სეგმენტს.  სტიმულებს შორის ინტერვალი 2 წუთს შეადგენდა, ექსპერიმენტი 

სრულდებოდა ოთახის ტემპერატურაზე (25-28 C).   

გამოვიყენეთ შემდეგი ტიპის ოდორანტ- სტიმულები: Ocimene, 2-heptanone, 1-

hexanol, Trans-2-hexen-1-al, Isoamyl acetate, Geraniol, ნარევი: 2-heptanone/1-

hexanol/geraniol (1/1/1) (St. Quentin, France) 

 

4.7.4 კანდიდატი პრობიოტიკური ნარევის ადმინისტრირება პარაზიტ Nოსემა 

ცერანაე –ს სპორებით ინფიცირებულ იმაგო ფორმებში და დაავადების 

მიმდინარეობაზე მისი ეფექტის განსაზღვრა. 

 

ახლადგამოჩეკილი ფუტკრების მისაღებად ნოზემატოზისაგან 

თავისუფალი კოლონიებიდან 5 ჭუპრიანი ჩარჩოს შეირჩა და თერმოსტატში 

35°C – ზე 20 სთ-ით განთავსდა. შემდგომ მოხდა ახლადგამოჩეკილი მუშა 

ფუტკრების გადანაწილება 60 გალიაში (თითოეულში 30 ფუტკარი). სულ 6 

ჯგუფი ჩამოვაყალიბეთ, თითოეული 10 გალიით იყო წარმოდგენილი. 

ექსპერიმენტის მიზანი პარაზიტ N. ceranae – ს სპორებით 

ინფიცირებული ფუტკრებზე 5 ბაქტერიული შტამისაგან შემდგარი 

კანდიდატი პრობიოტიკური ნარევის ეფექტის დადგენა იყო. ექვსივე ჯგუფში 

ნოზემას სპორებით ინფიცირებისა და პრობიოტიკური ნარევის 

ადმინისტრირების განსხვავებული სქემები შეირჩა (ცხრილი 3). 

ცხრილი 3. ბაქტერიული ნარევისა და ნოზემას სპორების 

ადმინისტრირების სქემა ფუტკრების ასაკის (დღეები) მიხედვით 
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ჯგუფი 

 

მუშა ფუტკრების ასაკი (დღეებში) და მანიპულაცია 

1 4 7 10 13 16 19 

1        

2        

3           

4        

5        

6        

 

აღნიშვნები: 

       სტერილური საკვები,    საკვები ბაქტერიული ნარევით,     საკვები ნოზემას 

სპორებით. 

 

ბაქტერიული ნარევში შემავალი შტამები:Fructobacillus fructosus 49a; 

Fructobacillus pseudoficulneus 57; 

Fructobacillus tropaeoli 46; 

Bifidobacterium asteroids 26p; 

Lactobacillus kunkeei 14p. 

ბაქტერიული ნარევი შემდეგნაირად მომზადდა:  

თითოეული შტამი MRS დანამატებიან ბულიონში ცალ-ცალკე ჩაითესა. 37°C - 

ზე 20 სთ ინკუბაციის შემდეგ (Bifidobacterium asteroids 26p შემთხვევაში 48 სთ) 

ბაქტერიული უჯრედების სედიმენტის მიღება ცენტრიფუგირებით 

განხორციელდა. ბაქტერიული სედიმენტი საქაროზის, გლუკოზისა და 

ფრუქტოზის (1/1/1) 50% წყალხსნარში გაიხსნა. 

ნარევით კვებამდე ფუტკრები 4 სთ შიმშილობდნენ, მხოლოდ ამის შემდგომ 

ეძლეოდათ საკვები ისეთი გაანგარიშებით, რომ თითოეულ ინდივიდს 

ბაქტერიის დაახლოებით 5X106  კწე უნდა შეხვედროდა. 

 N. ceranae – ს სპორების სუსპენზიის მისაღებად სტანდარტული 

მეთოდი (Fries et al. 2013) გამოვიყენეთ. ამისთვის, მოვახდინეთ გალიაში 

მყოფი ხელოვნურად ინფიცირებული ფუტკრების შუანაწლავის მაცერაცია და 

გამოხდილ წყალში შემდგომი სუსპენზირება. სუსპენზიის ცენტრიფუგირების 

(5,000 G)  შემდგომ ქსოვილოვანი ნარჩენების მოსაცილებლად სუპენატანთი 

ფრთხილად იღვრებოდა და სპორების ნალექს კვლავ ვხსნიდით გამოხდილ 

წყალში, პროცედურას სულ 3 ჯერ ვიმეორებდით, რის შედეგადაც 

გასუფთავებულ სპორებს ვღებულობდით, სპორების კონცენტრაციის დათვლა 

ჰემოციტომეტრის და მიკროსკოპიის საშუალებით ხდებოდა (Human et al. 2013). 

ნოზემას სპორების შეტანა მოხდა გალიაში მოთავსებული ფუტკრების 

საკვებად განკუთვნილი საქაროზის, გლუკოზისა და ფრუქტოზის ნარევის 

(1/1/1) 50% წყალხსნარში ისეთი გაანგარიშებით, რომ ერთ ფუტკარზე 
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დაახლოებით 10000 სპორა მოსულიყო (Williams et al. 2013), ამ ულუფას 

ფუტკრები ერთ საათში მთალიანად ღებულობდნენ (სურ. 2). 

სპორებისა და ბაქტერიების შემცველი საკვებით კვების შუალედურ 

მონაკვეთებში გალიაში მოთავსებული ფუტკრები საქაროზის, გლუკოზისა და 

ფრუქტოზის ნარევის (1/1/1) 50% სტერილური წყალხსნარით იკვებებოდნენ. 

სიკვდილიანობის აღრიცხვა ხდებოდა ყოველდღე, 23 დღის ასაკში კი 

მოვახდინეთ ყოველი გალიიდან სამი ფუტკრის შემთხვევითი შერჩევა და 

მათ საჭმლის მომნელებელ ტრაქტში მიკროსკოპიის საშუალებით ნოზემას 

სპორების დათვლა. 

~  

სურათი 2. მიკრობული დანამატის ადმინისტრირება ზრდასრულ ფუტკრებში. 
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თავი 5. მიღებული შედეგები  

5.1 ბაქტერიული იზოლატების იდენტიფიკაცია 

 

ყვავილის მტვრიდან (25) და მუშა ფუტკრების ჩიჩახვიდან 

გამოყოფილი (61) ბაქტერიული შტამის (სულ 86) პოლიმორფული დნმ-ის 

შემთხვევითი ამპლიფიკაციის და შესაბამისი პროგრამული დამუშავების 

მეშვეობით მოცემულმა დაქტილოსკოპიურმა ტიპირებამ > 79%-იანი 

მსგავსებით (average UPGMA clustering algorithm)  განსაზღვრული 30,,RAPD‖ 

კლასტერი გამოავლინა (სურ. 3). 

16S რიბოსომული რნმ-ის გენის სექვენირებამ 15 კლასტერი თითო 

ბაქტერიული შტამით წარმოადგინა. ოცდაათივე,,RAPD‖ კლასტერიდან თითო 

ბაქტერიული შტამის 16შ რიბოსომული რნმ-ის გენის (500-bp ყველაზე 

ცვალებადი მონაკვეთი) სექვენირებამ კი - რვა უკვე კლასიფიცირებული და 

ერთი არასრულად კლასიფიცირებული სახეობა განსაზღვრა:  

 

L. kunkeei 1 (KX180927), 6 (KX180928), 14 p (KU158309), 18 (KX180929), 21 

(KX180943), 22 (KX197199), 23a (KX180930), 23p (KX226337), 28 (KX180931), 38 

(KX226339), 48b (KX180932), 55 (KX180933), 59 (KX180934) and 63b (KX226342); L. 

casei 45 (KX180935);  F. fructosus 32 (KX180939) and 49a (KU158312); F. tropaeoli 21p 

(KX180940) and 46 (KU158311); F. pseudoficulneus 57 (KU158313); E. durans 42s 

(KX180941); E. faecalis 31 (KX226338), 40 (KX226340), 43 (KX180942); B. asteroides 

26p (KU158310) and five unidentified strains belonging to Lactobacillus spp. 60 

(KX180936), 61 (KX226341), 62s (KX180937) და 63s (KX180938), 64s (KX226343). 

აღნიშნული კლასტერებიდან  Lactobacillus - ის გვარი დომინირებდა (72 

შტამი). გვარი Fructobacillus (8 შტამი), Enterococcus (5 შტამი), გვარი 

Bifidobacterium მხოლოდ ერთი შტამით იყო წარმოდგენილი (Bifidobacterium 

asteroides).  

Lactobacillus- ს შორის 72-დან 66 (16 განსხვავებული ,,RAPD‖ კლასტერი) 

L. kunkeei- ით იყო წარმოდგენილი. ლაქტობაცილებში შედიოდა ასევე L. casei - 

ის ერთი შტამი. ამავე ჯგუფში დარჩენილი 5 შტამის იდენტიფიცირება კი 

არასრულფასოვნად მოხერხდა. მათი 16S რიბოსომული რნმ-ის გენის 

სექვენირებამ ორი მათგანი განსაზღვრა როგორც L. kunkeei, დარჩენილი სამის 

ნუკლეოტიდური თანამიმდევრობა კი სარწმუნოდ დაემთხვა კორეული 

ჯგუფის მიერ იზოლირებული შტამი - Lactobacillus sp. M4 ნუკლეოტიდურ 

თანამიმდევრობას (GenBank accession number KF543103.1). 

Fructobacillus ჯგუფის შტამები შემდეგნაირად განისაზღვრა F. fructosus (3 

შტამი), F. tropaeoli (3 შტამი), და  F. pseudoficulneus (2 Stami). Enterococcus ჯგუფის 

შტამები : E. faecalis (4 შტამი) და E. durans (1 შტამი).  
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შემდგომი ფენოტიპური დახასიათებისთვის საბოლოოდ 24 შტამი 

შეირჩა, რომელთაგანაც თითოეული დამოუკიდებელ ,,RAPD‖ კლასტერს 

წარმოადგენდა. 

 

5.2 გამოყოფილი სოკოების იდენტიფიკაცია 

 

საფუვრებით წარმოდგენილი ოთხი შტამი განისაზღვრა როგორც: 

Candida sp. (BB01), Zygosaccharomyces rouxii (BB02), Rhodotorula slooffiae (BB03) და 

Lecythophora sp. (BB04). 

BB01 Stamis LSU 26S ADNr გენის ნუკლეოტიდური თანამიმდევრობა 

მხოლოდ 98%-ით ემთხვევა  Candida floricola - ს ამავე გენის ნუკლეოტიდურ 

თანამიდევრობას, რაც მიანიშნებს, რომ ის, სავარაუდოდ, ახალი სახეობაა. 

იგივეს თქმაა შესაძლებელი BB04 შტამის შემთხვევაშიც, რომლის გენის 

ნუკლეოტიდური თანამიმდევრობაც მხოლოდ 97%-ით ემთხვევა 

Lecythophoramutabilis გენის თანამიმდევრობას (ცხრილი 3). 

დანარჩენი 13 შტამი კი შემდეგნაირად განისაზღვრა: Aspergillus niger (Po1), 

Penicillium oxalicum (Po4), Aureobasidium pullulans(Po9), Nigrospora sp. (Po7), 

Alternariainfectoria (Po8), Alternaria sp. (Po2A, Po2C, Po5, Po6), Cladosporium 

cladosporioides (Po3A, Po3C, Po11A, Po11B). ერთი შტამი განისაზღვრა, როგორც 

ბაქტერია Streptomyces sp. (Po10). 
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suraTi 3. 
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ცხრილი 3.  ჭეოდან გამოყოფილი სოკოების იდენტიფიკაცია სპეციფიური 

სამიზნე გენების ნუკლეოტიდური თანამიმდევრობის განსაზღვრით. 

 

 

Stamis 

No. 

axlo naTesavo 

organizmis 

wvdomis kodi 

(accession No.) 

samizne 

geni 

identuroba 

% 

naTesavi organizmis 

identifikacia 

BB01 JF809870.1 LSU 26S 

ADNr 

98% Candida  floricola 

BB02 AM943657.1 LSU 26S 

ADNr 

100% Zygosaccharomyces rouxii 

BB03 EU583485.1 LSU 26S 

ADNr 

100% Rhodotorula slooffiae 

BB04 AB100628.1 LSU 26S 

ADNr 

97% Lecythophora mutabilis 

Po1 KM189806.1 ITS 100% Aspergillus niger 

Po2A KP985749.1 ITS 100% Alternaria alternata 

Po2C KP985749.1 ITS 100% Alternaria alternata 

Po5 KP985749.1 ITS 100% Alternaria alternata 

Po6 KP985749.1 ITS 100% Alternaria alternata 

Po4 AB849501.1 βtubulin 100% Penicillium oxalicum 

Po7 FJ478134.1 ITS 100% Nigrosporasphaerica. 

Po8 KR094465.1 ITS 100% Alternaria infectoria 

Po9 KP131645.1 ITS 100% Aureobasidium pullulans 

Po3A LN834428.1 actin 100% Cladosporium 

cladosporioides 

Po3C HM148507 actin 100% Cladosporium 

cladosporioides 

Po11A LN834428.1 actin 100% Cladosporium 

cladosporioides 

Po11B LN834428.1 actin 100% Cladosporium 

cladosporioides 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/341605577?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=9&RID=5VHE8JA801R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/169643237?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=2EKHY6PZ016
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/51465723?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=8&RID=5VHK3TX201R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/923094003?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=5VHNKZW201R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/923094003?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=5VHTJNPG01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/923094003?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=5VHNKZW201R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/923094003?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=5VHNKZW201R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/218454110?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=5VJ01HAD01R
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5.3 ბაქტერიების პრობიოტიკური თვისებების განმაპირობებელი ბიოქიმიური 

თვისებების შესწავლა 

 

5.3.1 ბაქტერიული კულტივარების ადჰეზიური თვისებების განსაზღვრა in 

vitro მოდელების გამოყენებით 

 

soko S. cerevisiae უჯრედების აგლუტინაციის უნარი, გამოცდილი 24 

ბაქტერიული შტამიდან მხოლოდ ერთს F. fructosus (Stami 49a) aRmoaCnda 

(sur. 3). აგლუტინაციის უნარი აღნიშნულმა შტამმა ნარევში მეთილ -D- 

მანოპირანოზიდის დამატების შემდეგ დაკარგა (სურ. 4). 

          

A.                                                                                 B. 

suraTi 4.  

A. F. fructosus Stamis mier S. Cerevisiae ujredebis aglutinacia. 

B. aglutinaciis daTrgunva meTil - D- მანოპირანოზიდით. 

კონკანავალინ AA – სთან აგლუტინაციის უნარი გამოცდილი 24 

შტამიდან მხოლოდ ჩვიდმეტს (10 L. kunkeei, 2 F. fructosus, 3 F. tropaeoli, and 2 

Enterococcus)  აღმოაჩნდა. აგლუტინაციის მოვლენა ნაჩვენებია შტამ L. kunkeei 

21p მაგალითზე (სურ. 5 A.A). აგლუტინაცია ითრგუნებოდა ნახშირწყალ D D-

მანოზას ნარევში დამატებისას (სურ. 5BB.), მაშინ როდესაც D D -გლუკოზისა 

და D D -გალაქტოზის დამატება აგლუტინაციის ფენომენზე გავლენას არ 

ახდენდა (ცხრილი 5). 

L. casei, Lactobacillus spp., F. pseudoficulneus და B. asteroides შტამები 

კონკანავალინ A–თან აგლუტინაციას არ ახდენდნენ. არც ერთი გამოყენებული 

ბაქტერიული შტამის შემთხვევაში თვითაგლუტინაციის ფენომენს ადგილი არ 

ჰქონია. 
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A.                                                                              B. 

სურათი 5. A.  Lactobacillus kunkeei 21p შტამი აგლუტინაცია კონკანავალინ A – 

სთან; B. იგივე შტამი კონკანავალინ A – ს გარემოში D- მანოზას დამატებით. 

ნახშირწყალბად ჰექსადეკანის გამოყენებით ბაქტერიული შტამების 

ჰიდროფობიურობის კვლევის შედეგად მიღებულ მონაცემების ნიშნული 

(ჰიდროფობიურობა გმოხატული პროცენტებში) ბაქტერიის სახეობა 

სპეციფიურ დამოკიდებულებაზე მიუთითებდა: 

L. kunkeei,F. tropaeoli, F. pseudoficulneus (≈90%) 

Fructosus da Lactobacillus spp. (≈80%) 

L. casei da E. faecalis ≈50%) 

E. durans – შემთხვევაში ყველაზე დაბალი მონაცემი (6%) დაფიქსირდა. 
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ცხრილი 5. ბაქტერიული შტამებს აგლუტინაცია კონკანავალინ A–სთან და 

ნახშირწყლების გავლენა აგლუტინაციაზე 

შტამი 

konkanavalin A – sTan aglutinacia 

ნახშირწყლების 

გარეშე 
+ D-მანოზა + Dგლუკოზა + Dგალაქტოზა 

L. kunkeei 1 + - + + 

L. kunkeei 6 + - + + 

L. kunkeei 18 + - + + 

L. kunkeei 21 + - + + 

L. kunkeei 22 - - - - 

L. kunkeei 23a + - + + 

L. kunkeei 28 + - + + 

L. kunkeei 48b + - + + 

L. kunkeei 55 + - + + 

L. kunkeei 59 + - + + 

L. casei 45 - - - - 

Lactobacillus spp. 60 - - - - 

Lactobacillus spp. 62s - - - - 

Lactobacillus spp. 63s - - - - 

F. fructosus 32 + - + + 

F. fructosus 49a + - + + 

F. tropaeoli 21p + - + + 

F. tropaeoli 46 + - + + 

F. tropaeoli 50 + - + + 

F. pseudoficulneus 54 - - - - 

F. pseudoficulneus 57 - - - - 

E. durans 42s + - + + 

E. faecalis 43 + - + + 

B. asteroides 26p - - - - 
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5.3.2 ანტიბაქტერიული თვისებების განსაზღვრა (სკრინინგი 

ბაქტერიოცინოგენურობაზე) 

 

ფუტკრის ჩიჩახვიდან, ყვავილის მტვრიდან და ნაწლავური ტრაქტიდან 

გამოყოფილი ენდოგენური ბაქტერიების სრული შემადგენლობის (სულ 86 

შტამი) ბაქტერიოცინების სინთეზის უნარზე სკრინინგმა უარყოფითი 

შედეგები აჩვენა. ისინი ვერ ახდენდნენ P. larvae შტამების ამ ნიშანთვისებით 

განპირობებულ ინჰიბიციას და, ამასთანავე, ინდიკატორი შტამის - 

ბაქტერიოცინების მიმართ სენსიტიური - L. sakei subsp. sakei JCM 1157- ის 

დათრგუნვას.  

დათრგუნვის ერთეული შემთხვევები ბაქტერიების მიერ წარმოებულ 

ორგანულ მჟავებთან იყო დაკავშირებული, ბაქტერიული სუპერნატანტის 

NაOH-ის ხსნარით განეიტრალების შემდგომ ინჰიბიცია არ 

ხდებოდა.პოზიტიური კონტროლის სახით გამოყენებული ბაქტერიოცინების 

პროდუცენტი ბაქტერიული შტამები Enterococcus durans A5-11, Enterococcus 

faecalis KT2W2G და Lactococcus lactis subsp. lactis KT2W2L კი ორივე P. larvae  da 

L. sakei subsp. sakei JCM 1157 შტამების ინჰიბიციას ახდენდნენ. დათრგუნვის 

უნარი სამივე პროდუცენტი შტამის შემთხვევაში სუპერნატანტის 

ნეიტრალიზაციის შემდგომაც ნარჩუნდებოდა. ენზიმ პროტეინაზა-K 

ზემოქმედების შემდეგ კი ინდიკატორი შტამის დათრგუნვის მოვლენას 

ადგილი არ ჰქონდა, რაც ფერმენტის მიერ ბაქტერიოცინის დაშლას 

უკავშირდებოდა. 

ბაქტერიოცინების პროდუცენტი შტამების აქტიურობა 25 ენდოგენურ 

ბაქტერიულ შტამზეც გამოიცადა. განსაკუთრებული მდგრადობა 

ბაქტერიოცინების მიმართ მხოლოდ Lactobacillus. spp. შტამებმა აჩვენეს (სურ. 

6, ცხრილი 6). დანარჩენი 11 სახეობის შემთხვევაში კი სენსიტიურობის 

სურათი ცვალებადობდა. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



68 
 

 
 

 

სურათი 6. ენდოგენური რძემჟავა ბაქტერიების ბაქტერიოცინების მიმართ 

მგრძნობელობის ილუსტრაცია. 

აღნიშვნები:A) F. pseudoficulneus 57 B) F. tropaeoli 46 C) L. kunkeei 13p 

 1. Enterococcus faecalis KT2W2G 

 2. L. lactis subsp. Lactis KT2W2L 

 3. Enterococcus durans A5-11 

შესაბამისად;1a), 2a), 3a)  დაუმუშავებელი სუპერნატანტი 

1b), 2b), 3b)  NaOH- ით განეიტრალებულისუპერნატანტი 

1c), 2c), 3c)  პროტეინაზა -K დამუშავებული სუპერნატანტი.  

4) სტერილური M17 
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ცხრილი 6. ბაქტერიოცინების პროდუცენტი შტამების მიერ ენდოგენური 

ბაქტერიებზე მოქმედება: 

+ ზრდის დათრგუნვა  

_ შეუფერხებელი ზრდა 

 

ენდოგენური 

ბაქტერიების 

შტამები 

 

ბაქტერიოცინების პროდუცენტი შტამები 

E. faecalis KT2W2G L. lactis subsp.  

lactis KT2W2L 

E. durans A5-11 

L. kunkeei 22 + + + 

L. kunkeei 13p - + - 

L. kunkeei 1 - - - 

L. kunkeei 8p + + + 

L. kunkeei 58 + + + 

L. kunkeei 26 - - - 

L. sp 62s - - - 

L. sp 63s - - - 

L. sp 60 - - - 

L. casei 45 + + - 

L. sp. wkB8 8VF + + - 

L. kullabergensis A3 - - - 

L. helsingborgensis 

A5 

+ + + 

F. fructosus 49a + + - 

F. fructosus 32 - + - 

F. pseudoficulneus 54 + + - 

F. pseudoficulneus 57 + + - 

F. tropaeoli 21p + + + 

F. tropaeoli 46 + + + 

F. tropaeoli 50 + + + 

B. asteroides 26 p + + + 

B. asteroides f3 + + + 

E. faecalis 43 - + - 

E. faecalis 41 - + - 

E. durans 42s - - - 
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5.3.3 ჭეოს ფერმენტაციის სიმულირება და რძემჟავა ბაქტერიების 

ფუნგიციდური პოტენციალის შესწავლა 

 

ათი გამოცდილი ბაქტერიული შტამიდან ყვავილის მტვრის 

სუბსტრატის ზედაპირზე A. niger- ის ზრდის სრულ დათრგუნვას რამდენიმე 

მათგანი ახდენს (სურ. 7). 

L. kunkeei 13p, L. kunkeei 1p,F. fructosus 49a, F. tropaeoli 21p, F. tropaeoli 46p 

შტამების სუბსტრატში წინასწარ შეტანისას და პრეინკუბაციის შემდგომ A. 

niger- ის ინოკულაციას მისი ზრდა არ მოჰყვებოდა. თუმცა, F. fructosus 32, F. 

pseudoficulneus 54, F. pseudoficulneus 57, E. faecalis 43, E. faecalis   41, E. durans   42s, L. 

casei 45– ის სუბსტრატში შეტანა სოკოს ზრდაზე გავლენას ვერ ახდენდა. 

Z. rouxii შტამის ზრდის დათრგუნვა მხოლოდ kunkeei 13p და L. kunkeei 1p 

შტამების კოინკუბაციისას ხდებოდა. 

 

 

a)                                                                 b) 

სურათი 7. 

A) SBS – ში A. niger- ისა და ენდოგენური რძემჟავა ბაქტერიების ზრდა 

B) SBS – ში Z. rouxii- ისა და ენდოგენური რძემჟავა ბაქტერიების ზრდა 

1-6 სოკოებისა და რძემჟავა ბაქტერიების კოინკუბაცია: 

1. L. kunkeei 13P 

2. L. casei 45 

3. E. durans 42S 

4. F. fructosus49A 

5. F. tropaeoli 21P 

6. F. pseudoficulneus 57 

7. სუბსტრატი მხოლოდ A) A. niger და B) Z. rouxii-ის ნაზარდით 

   8. სტერილური სუბსტრატი 



71 
 

Candida sp. - ის სუბსტრატში ზრდის დინამიკაზე უფრო დეტალური 

დაკვირვება ამ შტამის ზრდის ხასიათით იყო განპირობებული. აღნიშნული 

საფუარი სუბსტრატის ყველა შრეში თანაბრად მრავლდებოდა. 

ამ საფუვრის შტამის ზრდის დინამიკა სუბსტრატში რძემჟავა ბაქტერიის 

არსებობით იყო განპირობებული. საფუვრისა და ბაქტერიის კორეპლიკაციის 

ორი ტიპის სურათი  გამოიკვეთა, რომელთა გამოვლენაც სუბსტრატიდან 

მიკროორგანიზმების ამოთესვისა და კოლონიების წარმომქმნელი 

ერთეულების დათვლის ტექნიკამ მოგვცა (სურ. 8).

 
სურათი 8. 

წითელი (წყვეტილი) Candida sp. – ის ხოლო ლურჯი SBS- ში რძემჟავა 

ბაქტერიის ზრდის დინამიკას აჩვენებს. 

A)Candida sp. 

B) L. kunkeei 13p 

C)L. kunkeei 13pCandida sp 

D) Candida sp და F. pseudoficulneus 57. 

რძემჟავა ბაქტერიების ანტიფუნგური ეფექტი ასევე ნათლად აისახა 

ყვავილის მტვრის სუბსტრატში Candida sp. და Z. rouxii შტამებთან მათი 

კოინკუბაციისას. 
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სუბსტრატში მხოლოდ საფუვრების შეტანისა და ინკუბაციისას 

ყვავილის მტვრის პროტეომის სურათი იცვლებოდა, რაც საფუვრების მიერ 

სუბსტრატისგან განსხვავებული მოლეკულური მასის მქონე პროტეინების  

ფრაქციის გაჩენაში ვლინდებოდა. თუმცაღა რძემჟავა ბაქტერიების ჩართვისას 

ეს ფენომენი ითრგუნებოდა, რაც სოდიუმდოდეცილსულფატის გელში 

ელექტროფორეზით ვლინდებოდა (სურ. 9). 

 
 

 

სურათი 9. მონოფლორული ყვავილის მტვრის სუბსტრატის 

ელექტროფორეზი სოდიუმდოეცილსულფატის გელში. 

1. სტერილური სუბსტრატი 

2. L. kunkeei 13p 

3. Z. rouxii 

4. Z. rouxiidaL. kunkeei 13p 

5. Candida sp. 

6. Candida sp.და L. kunkeei 13p 

 

 

5.3.4 ბაქტერიების პროტეოლიზური და ამილოლიზური აქტივობის 

განსაზღვრა  

გამოყენებულ ექსპერიმენტულ მოდელებში ფუტკრის ენდოგენურ 

რძემჟავა ბაქტერიებს პროტეოლიზური უნარი არ გამოუვლენიათ. ჭეოს 

სუბსტრატში გამოცდისას პროტეოლიზი არც პოზიტიური კონტროლის სახით 
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გამოყენებული ბაქტერიების შემთხვევაში აღნიშნულა, მაშინ, როდესაც მათ 

მიერ ეს უნარი რძისა და კაზეინატის სუბტსრატებზე კარგად 

ვლინდებოდა.მოდიფიცირებულ MRS აგარზე ბაქტერიების ძალიან სუსტი 

ზრდა აღინიშნა. იმავე შემადგენლობის MRS ბულიონშიც pH– ის ცვლილებაც 

არ დაფიქსირებულა, რაც გამოცდილი შტამების მიერ სახამებლის დაშლის 

უუნარობით - ამილოლიზური სისტემის სავარაუდო არარსებობით აიხსნება. 

 

 

5.3.5 ანტიბიოტიკების მიმართ მგრძნობელობა და მინიმალური 

ინჰიბიტორული კონცენტრაცის განსაზღვრა  

 

A. mellifera– ს ნაწლავური ბაქტერიების ანტიბიოტიკორეზისტენტობის 

პროფილის სტანდარტები დღესდღეობით მიღებული არ არის. ამიტომ ამ 

კვლევისთვის არჩევანი საქართველოს მეფუტკრეობაში ხშირად გამოყენებად 

და ხელმისაწვდომ ანტიბიოტიკებზე გაკეთდა (ცხრილი 7). 

ჯგუფ L. kunkeei– ის შტამებმა ოქსიტეტრაციკლინისა და კანამიცინის 

მიმართ ყველაზე მაღალი რეზისტენტობა აჩვენეს. MIC დაახლოებით 256-512 

და 128-256 - მგ/მლ შესაბამისად. 

Fructobacillus- ის სახეობის შტამები შედარებით ნაკლები 

რეზისტენტობით გამოირჩეოდნენ, MIC იშნული 64 – 128 მგ/მლ მერყეობდა 

ოქსიტეტრაციკლინისა და კანამიცინის მიმართ. L. casei, Lactobacillus spp., B. 

asteroides, E. durans და E. faecalis შტამები მაღალი სენსიტიურობით 

გამოირჩეოდნენ. ამავდროულად შტამების სრული შემადგენლობა მეტად 

მგრძნობიარე აღმოჩნდა ლინკომიცინისა და რიფამპიცინის ძალიან მცირე 

დოზების მიმართაც კი. 
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ცხრილი 7. ოთხი ანტიბიოტიკის მინიმალური ინჰიბიტორული კონცენტრაცია 

(MIC მგ/მლ-ში) განსაზღვრული ცდაში გამოყენებული 24 ბაქტერიული შტამის 

მიმართ. 

 

შტამი რიფამპიცინი ლინკომიცინი კანამიცინი ოქსიტეტრაციკლინი 

L. kunkeei 1 0.250 0.125 256 512 

L. kunkeei 6 0.0625 0.0625 16 32 

L. kunkeei 18 0.250 0.125 128 512 

L. kunkeei 21 0.0625 0.0625 64 256 

L. kunkeei 22 0.125 0.125 128 256 

L. kunkeei 22a 0.0625 0.0625 128 512 

L. kunkeei 28 0.125  0.0625 128 256 

L. kunkeei 48b 0.250 0.125 128 512 

L. kunkeei 55 0.250 0.0625 128 512 

L. kunkeei 59 0.0625 0.0625 256  512 

F. tropaeoli 50 0.0625 0.0625 64 64 

F. tropaeoli 21p 0.125 0.125 128 64 

F. tropaeoli 46 0.125 0.125 128 64 

F. pseudoficulneus 54 0.125 0.0625 64 128 

F. pseudoficulneus 57 0.250 0.125 128 64 

F. fructosus 49a 0.125 0.125 64 64 

F. fructosus 32 0.250 0.125 128 64 

L. casei 45 0.250 2 64 16 

L. spp. 62s 0.250 0.250 32 32 

L. spp. 63s 0.125 0.250 32 16 

L.spp. 60 2 32 32 16 

E. durans 42s 0.0625  0.5 16 8 

E. faecalis 43 4 32 128 64 

B. asteroids 26p 1 0.0625 64 32 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



75 
 

5.4 In vivo cdebi futkrebze 

 

5.4.1 კანდიდატი პრობიოტიკი შტამების იმუნომოდულაციური ეფექტი 

 

ენდოგენური ბაქტერიების ლარვებზე ზემოქმედებით იმუნური 

სისტემის სტიმულაციის შტამ და გენ-სპეციფიური სურათი მივიღეთ. 

გამოცდილი ანტიმიკრობული პეპტიდების გენებიდან მხოლოდ აპიდაეცინის 

ექსპრესია გაძლიერდა (კრუსკალ-ვალის ტესტი: Abaecin: , H=2.69, df=5, p=0.75; 

Apidaecin: H=17.07, df=5, p=0.004; Hymenoptaecin: H=5.19, df=5, p=0.39; Defensin1: 

H=3.56, df=5, p=0.61; Eater: H=1.82, df=5, p=0.87; PPOact: H=4.75, df=5, p=0.45 and 

PGRPS2: H=1.65, df=5, p=0.89; სურ 10). 

აპიდაეცინის ექსპრესიის ინტენსივობას ზრდიდნენ შტამები: 

Bifidobacterium asteroides 26p da Fructobacillus pseudoficulneus 57 (სურ. 10). 

აღსანიშნავია, რომ იგივე შტამები Hexamerin 70b გენის ექსპრესიის დათრგუნვას 

ახდენდნენ (H=23.26, df=5, p<0.001; სურ. 10). მსგავსი ეფექტი სხვა შტამების 

მიერ არ გამოხატულა. 

ლარვულ ფაზაში ყველა საცდელ ჯგუფში სიკვდილიანობის დაბალი 

მაჩვენებელი აღინიშნა (<12%), რაც ლარვების ინ ვივო გამოზრდის მიღებულ 

სტანდარტებს (15% სიკვდილიანობა) აკმაყოფილებს (OECD 2013). ასევე 

დაბალი სიკვდილიანობა იყო ენდოგენური ბაქტერიების ნარევის შემცველი 

საკვებით გამოზრდილ ჯგუფში, რომელმაც ლაბორატორიულ პირობებში 

სრული მეტამორფოზი განვლო. 

ასევე არ გამოხატულა რაიმე განსხვავებული უარყოფითი ეფექტი 

ბაქტერიული ნარევის შემცველი საკვებით გაზრდილ ლარვებზე: მკვდარი 

ლარვების რაოდენობა ბაქტერიული ნარევით ნაკვებ ჯგუფში 12.5%, ხოლო 

სტერილურით - 10.5% იყო. უმნიშვნელო განსხვავება იყო ასევე იმაგოს 

ფაზამდე მისული სიცოცხლისუნარიანი ინდივიდების ჯგუფებში: 

ბაქტერიული მიქსით კვების შემთხვევაში 62.5%, ხოლო კონტროლისას  - 

68.5% გამოიჩეკა (χ
2
=0.42, p=0.52). 
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სურათი 10. რძემჟავა ბაქტერიების გავლენა იმუნური და სამარაგო 

პროტეინის გენის ექსპრესიაზე ლარვებში.G 

ასოები a, b, ab ჯგუფებს შორის მნიშვნელოვან განსხვავებებზე 

მიანიშნებს. მონაცემები დამუშავებულია (Kruskall–Wallis, Mann–Whitney 

ტესტებით Bonferroni -ის კორექციით). Lk - 14p: Lactobacillus kunkeei 14p, Ba - 26p: 

Bifidobacterium asteroids 26p, Ft - 46: Fructobacillus tropaeoli 46, Ff - 49a: Fructobacillus 

fructosus 49a, Fp - 57: Fructobacillus pseudoficulneus 57. 

 

5.4.2 ლარვებისა და ჭუპრის სიცოცხლისუნარიანობისა და იმაგო ფორმების 

გამოჩეკის კონტროლი. 

ლარვულ ფაზაში ყოველ საცდელ ჯგუფში სიკვდილიანობის 

მაჩვენებელი (< 12.5%) ლარვების ინ ვიტრო  გამოზრდისას მისაღებ 

სტანდარტულ ზღვარზე (15%) (OECD 2013) ნაკლები იყო. ენდოგენური 

ბაქტერიებით ზემოქმედებას სრული მეტამორფოზის პროცესზე (იმაგო 

ფორმების გამოჩეკაზე) უარყოფითი გავლენა არ მოუხდენია. (მკვდარი 

ფუტკრების პროცენტი ლარვული განვითარების ფაზაში ბაქტერიული მიქსის 

შემთხვევაში 12.5%, კონტროლის- 10.5%, χ
2
=0.1, p=0.75; გამოჩეკილი ფუტკრების -

ბაქტერიული მიქსის- 62.5%, კონტროლის - 68.5% იყო, χ
2
=0.42, p=0.52). 
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5.4.3 In vivo ცდისას მიღებული იმაგო ფორმების ფიზიოლოგიური აქტივობის 

– ოლფაქტორული მგრძნობელობის ტესტი 

 

ანტენოგრაფიას სულ 18  ახლადგამოჩეკილი იმაგო ფორმა (9 

ბაქტერიული ნარევით გამდიდრებული და 9 სტერილური დიეტით 

გაზრდილი) დაექვემდებარა. ყოველი სტიმული იძლეოდა გაზომვად 

ელექტროანტენოგრამულ პასუხს. სურ. 11-ზე გამოხატულია 

ელექტროანტენოგრამები მიღებული ფუტკრების ლაბორატორიულ პირობებში 

გაზრდილი იმაგო ფორმებიდან. ორივე ჯგუფიდან მიღებული  ინდივიდები 

მსგავსი ფორმის მრუდებს იძლეოდნენ ელექტროანტენოგრამაზე. უძლიერესი 

პასუხი ფუტკრების ორივე ჯგუფში ელექტროანტენოგრამაზე 2-heptanone- ის 

შემთხვევაში, უმცირესი კი - 1-hexanol- ის შემთხვევაში მივიღეთ. 

ოლფაქტორული მგრძნობელობა ორივე ჯგუფში მსგავსი აღმოჩნდა, 

რამდენადაც ამპლიტუდის პიკურ მნიშვნელობებს შორის სტატისტიკური 

სხვაობა ყოველი ოდორანტის გამოყენებისას ორივე ჯგუფში მსგავსი იყო 

(Mann–Whitney test, P< 0.05). 

 

A. 
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B. 

. C.  

 

სურათი 11. ლაბორატორიულ პირობებში გაზრდილი იმაგო ფორმებიდან 

მიღებული ელექტროანტენოგრამები: A. ბაქტერიული ნარევით 

გამდიდრებული დიეტით გაზრდილი ინდივიდი; B. სტერილური საკვებით 

გაზრდილი ინდივიდი; C. ჯგუფებს შორის ამპლიტუდის პიკური 

მნიშვნელობების საშუალო მონაცემების შედარება. 
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5.4.4  კანდიდატი პრობიოტიკური ნარევის ადმინისტრირება პარაზიტ Nosema 

ceranae – ს სპორებით ინფიცირებულ იმაგო ფორმებში და დაავადების 

მიმდინარეობაზე მისი ეფექტის განსაზღვრა. 

გალიებში ფუტკრების იმაგო ფორმებზე ჩატარებულმა ექსპერიმენტმა 

ჯგუფებს შორის მნიშვნელოვანი განსხვავებები ვერ აჩვენა, კერძოდ: 

1. სხვადასხვა ჯგუფებს შორის სიკვდილიანობის თვალსაზრისით  

სტატისტიკურად სარწმუნო სხვაობა არ აღინიშნა; 

2. ექსპერიმენტის დასკვნით ფაზაზე Nosema ceranae–ს სპორებით 

ინფიცირებულ ჯგუფებში ფუტკრების ნაწლავურ ტრაქტში ნოზემას სპორების 

ჩატარებულმა დათვლამ სპორების კონცენტრაციებს შორის სხვადასხვა სქემის 

გამოყენებისას (ან გამოუყენებლობის) სარწმუნო სხვაობა არ აჩვენა. 

3. მიკროორგანიზმებისგან თავისუფალი დიეტით ნაკვებ საკონტროლო 

ჯგუფში ნოზემას სპორები არ აღმოჩნდა. 

 

თავი 6. შედეგების განხილვა 

6.1 გამოყოფილი ბაქტერიული კულტივარების მრავალფეროვნება და 

ბიოქიმიური თავისებურებები 

 

მეთაფლე ფუტკრების ჩიჩახვიდან (61) და ყვავილის მტვრიდან (25) 

გამოყოფილი  შტამების იდენტიფიკაციამ 4 ბაქტერიული გვარი გამოავლინა. 

იზოლატებს შორის სჭარბობდა Lactobacillus გვარი, რომლის შემთხვევაშიც 

ყველაზე ხშირად სახეობა L. kunkeei გამოიყო. ბაქტერიული 

ბიომრავალფეროვნებისა და იზოლატების გამოყოფის სიხშირის 

თვალსაზრისით მსგავსი შედეგები სხვა ავტორებმაც მიიღეს (Olofsson and 

Vásquez 2008; Vásquez and Olofsson 2009; Neveling, Endo, and Dicks 2012).  

გვარები Fructobacillus და Enterococcus შედარებით ნაკლებად, ხოლო 

გვარი Bifidobacterium მხოლოდ ერთი შტამით იყო წარმოდგენილი.  

Fructobacillus da Bifidobacteria- ს თანაფარდობა და გამოყოფის სიხშირე სხვა  

კვლევის მონცემებს (Vojvodic, Rehan, and Anderson 2013) ემთხვევა. Fructobacillus 

- ის სახეობები ხშირად გამოიყოფა ფრუქტოზით მდიდარი ნიშებიდან: 

ხილის ჩირი, ყვავილების სანექტრეები, ფუტკრის ეკოსისტემა (Endo, Futagawa-

Endo, and Dicks 2009; Endo and Salminen 2013). Enterococcus შტამებიც ხშირად 

გამოუყვიათ ფუტკრის საჭმლის მომნელებელი ტრაქტიდან (Carina Audisio et al. 

2011). ბიფიდობაქტერიები, როგორც წესი, ძუძუმწოვრების ნაწლავური 

ტრაქტის ბინადრებად ითვლებიან. საინტერესოა, რომ სახეობა Bifidobacterium 

asteroides ერთადერთი სახეობა გვარიდან, რომელიც სხვა მეცნიერებმაც 

ფუტკრებიდან გამოყვეს (Bottacini et al. 2012). 

ჩვენს მიერ შესწავლილი შტამების ადჰეზიური თვისებების კვლევამ 

ფუტკრის ენდოგენური რძემჟავა ბაქტერიული მიკროფლორის მაღალი 
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ადჰეზიური პოტენციალი აჩვენა. კონკანავალინ A - სთან L. kunkeei, F. fructosus 

da F. tropaeoli - ის შტამებისა და Saccharomyces  სოკოს უჯრედებთან შტამ - F. 

fructosus49a - ს აგლუტინაციას მანოზა-სპეციფიური ხასიათი ჰქონდა. არ არის 

გამორიცხული, რომ შტამი F. fructosus49a სოკოვანი პარაზიტის Nosema apis და 

Nosema ceranae უჯრედებთანაც ახდენდეს აგლუტინაციას და მათი შებოჭვის 

ხარჯზე მასპინძელს მიკრობული შეტევისგან იცავდეს.  

აღსანიშნავია, რომ სოკოვანი ინფექციების კომპლექსურ თერაპიაში 

პრობიოტიკების ჩართვის წარმატებული მაგალითი უკვე არსებობს, ეს არის 

Candida albicans -ის მიერ გამოწვეული მუკოზური ზედაპირის ინფექციების 

მკურნალობა. (Köhler, Assefa, and Reid 2012). 

ხშირად მანოზა-სპეციფიური ადჰეზიის მექანიზმებს პათოგენური 

ბაქტერიები მასპინძლის ეპითელური ზედაპირების კოლონიზაციიისთვის 

იყენებენ.  მეთაფლე ფუტკრებში ასეთი მექანიზმებით არჭურვილი 

კომენსალი თუ სიმბიონტი ბაქტერიების სიუხვე ნაწლავური ბაქტერიული 

ინფექციების იშვიათობის ერთ-ერთ ახსნადაც კი შეიძლება ჩავთვალოთ; 

მაშინ, როდესაც ლარვისა და ჭუპრის ფაზაში ფუტკრებს ბაქტერიული 

დაავადებები ხშირად აწუხებთ. საინტერესოა, რომ განვითარების ამ 

საფეხურზე მათი მიკრობიოტა საკმაოდ ღარიბია.  

L. kunkeei, F. fructosus da F. tropaeoli-ის ჩვენ მიერ გამოცდილმა შტამებმა 

ჰიდროფობიურობის ყველაზე მაღალი მონაცემები აჩვენეს. ბაქტერიების 

უჯრედის ზედაპირის ჰიდროფობიურობა წყლიან გარემოში მათ გარკვეულ 

სუბსტრატებზე ფიქსაციისთვის სჭირდებათ. ფუტკრის ნაწლავური ტრაქტი, 

განსაკუთრებით ჩიჩახვი, დაბალკონცენტრირებული ნახშირწყლების 

წყალხნარის (ნექტარი) დიდი რაოდენობით და ხშირ მიღება-რეგურგიტაციას 

უზრუნველყოფს. სავარაუდოდ, სწორედ ჰიდროფობიურობა ეხმარებათ ამ 

საარსებო ნიშაში ბინადარ ბაქტერიებს ეპითელურ ზედაპირებზე ფიქსაციის 

დროს. 

კვების მრეწველობასა და პრობიოტიკების წარმოებაში გამოსაყენებელი 

ბაქტერიული შტამების მიმართ უსაფრთხოების გარკვეული მოთხოვნები 

არსებობს. მათ შორის განსაკუთრებული ყურადღება ანტიბიოტიკების მიმართ 

რეზისტენტობაზეა გამახვილებული (EFSA-FEEDAP 2012).   

აღნიშნულ გზამკვლევში ფუტკრებიდან გამოყოფილი ენდოგენური 

რძემჟავა ბაქტერიების მიმართ ანტიბიოტიკების რეზისტენტობის დასაშვები 

ზღვრები დადგენილი არ არის. ამდენად, ჩვენ მიერ დადგენილი 

მინიმალური ინჰიბიტორული კონცენტრაცია გარკვეულ საორიენტაციო 

წინაპირობას ქმნის ზემოთ ხსენებული პრობლემის უკეთ წარმოსაჩენად.  

მეფუტკრეობაში ხშირად გამოყენებული ანტიბიოტიკების ჩვენ მიერ 

დადგენილი მინიმალური ინჰიბიტორული კონცენტრაცია 

ოქსიტეტრაციკლინისა და კანამიცინის მიმართ განსაკუთრებულად მაღალი 

იყო. ამის საპირისპიროდ, საცდელი ბაქტერიები რიფამპიცინისა და 
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ლინკომიცინის უკიდურესად დაბალი კონცენტრაციის მიმართაც კი 

მგრძნობელობას ავლენდნენ. ფუტკრის ნაწლავურ ტრაქტში მობინადრე 

ბაქტერიების ოქსიტეტრაციკლინის მიმართ მაღალი მდგრადობა დადგენილ 

იქნა რეზისტენტობის განმაპირობებელი გენების სკრინინგის შედეგად (Tian et 

al. 2012). ისევე როგორც ძუძუმწოვრების შემთხვევაში, ფუტკრის ენდოგენურ 

ბაქტერიებშიც ანტიბიოტიკორეზისტენტობის განმაპირობებელი გენების 

გავრცელება, სავარაუდოდ, ანტიბიოტიკების ხშირ და ხანგრძლივ გამოყენებას 

უკავშირდება (Tian et al. 2012; Murray and Aronstein 2006). კანამიცინის მიმართ 

კორეზისტენტობა კი, შესაძლოა, ოქსიტეტრაციკლინის ხანგრძლივ გამოყენებას 

და გენეტიკური პრეკურსორების კო-მობილიზაციას უკავშირდებოდეს (Tian et 

al. 2012). 

საცდელი შტამების უმრავლესობა (გარდა E. faecalis შტამისა) 

რიფამპიცინისა და ლინკომიცინის მიმართ მგრძნობიარე აღმოჩნდა. ამ 

ანტიბიოტიკების შემცველი სამკურნალო საშუალებების მეფუტკრეობაში 

გამოყენების შემთხვევაში სოკოვანი ინფექციების გავრცელების რისკთან 

ერთად ფუტკრის მიკრობიოტას დიდ ზიანს აყენებს. 

აღსანიშნავია, რომ მეფუტკრეობაში რიფამპიცინის შემცველი 

პრეპარატების გამოყენება შედარებით ახლო წარსულში დაიწყეს (Gurgulova 

2003). შესაძლოა, ოქსიტეტრაციკლინის მსგავსად რიფამპიცინის რუტინული 

გამოყენების შემთხვევაში ამ ანტიბიოტიკის მიმართ ფუტკრების 

მიკრობიოტის წარმომადგენლებს შორის რეზისტენტობის მყარი ფენოტიპი 

ჩამოყალიბდეს. ეს საკითხი იმ კუთხითაც არის მნიშვნელოვანი, რომ 

რიფამპიცინი დღეს ტუბერკულოზის მკურნალობის სქემაშია ჩართული და 

მის მიმართ გამძლე ბაქტერიული შტამების ევოლუცია უკვე ისედაც მზარდ 

პრობლემას წარმოადგენს (Jenkins et al. 2005).    

 

6.2 ენდოგენური და ეგზოგენური რძემჟავა ბაქტერიების 

ანტიბაქტერიული აქტივობა 

 

ცდების შედეგებზე დაყრდნობით შეიძლება ითქვას, რომ მეთაფლე 

ფუტკრებიდან გამოყოფილ ენდოგენურ ბაქტერიებს ბაქტერიოცინოგენობა არ 

ახასიათებთ. სავარაუდოდ, ფუტკრების ნაწლავურ ტრაქტში ენდოგენური 

მიკროფლორის მიერ ბაქტერიოცინების პროდუქცია  იშვიათი მოვლენაა, რაც 

იმ მოსაზრებას ეთანხმება, რომ ბაქტერიოცინების ანტიმიკრობული 

აქტივობის პოტენციალი განსაკუთრებით პროდუცენტი შტამის სახეობის 

შიგნით და მის ახლონათესავ სახეობებთან მიმართებაშია მკვეთრად 

გამოხატული (Cleveland et al. 2001). ასეთი ფენომენის ნაწლავური ტრაქტის 

მობინადრე ბაქტერიებშიამგვარი ფენომენის არსებობა ბაქტერიულ 

ბიომრავალფეროვნებას აღარიბებს. 
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P. larvae– ს სპორებით ინფიცირებული ლარვების დიეტაში ენდოგენური 

რძემჟავა ბაქტერიების პრობიოტიკური ნარევის in vivo სისტემაში შეტანის 

შედეგად ლარვების სიკვდილიანობამ საგრძნობლად იკლო (Forsgren et al. 

2009). ამავე და მსგავსი სხვა კვლევის (Vásquez et al. 2012) ფარგლებში 

ენდოგენური რძემჟავა ბაქტერიები ევროპული სიდამპლის Melissococcus 

plutonius-ით ინფიცირებული ლარვების საკვებშიც ჩართეს, რამაც ლარვების 

სიცოცხლისუნარიანობაზე დადებითად იმოქმედა. აღნიშნული კვლევებით 

მტკიცდება ენდოგენური ბაქტერიების ეფექტი ფუტკრების ბაქტერიული 

დაავადებების მკურნალობის შემთხვევაში, თუმცა ლიტერატურულ წყაროებში 

ბაქტერიების გამოცდის მითითებული მიდგომა ჩვენს მიერ გამოყენებული 

მეთოდისგან განსხვავდება. კერძოდ, ბაქტერიული პათოგენებით 

ინფიცირებულ ლარვებზე ხვა მკვლევარები ენდოგენური ბაქტერიული 

ნარევით მოქმედებდნენ, თუმცა ბუნდოვანი რჩება, თუ როგორი ფორმით 

ხდებოდა ბაქტერიებს დიეტაში ჩართვა, როგორც თხევადი საკვები არიდან 

ცენტრიფუგირებით მიღებული ბაქტერიული მასისა, თუ ფერმენტირებული, 

ორგანული მჟავებით გამდიდრებული საკვები არის შემცველი სუსპენზიისა. 

ნებისმიერ შემთხვევაში აღნიშნული ცდები ბაქტერიოცინების გამომუშავებაზე 

დაფუძნებულ ანტიბაქტერიულ ეფექტზე არ უთითებენ. 

ფუტკრის საჭმლის მომნელებელი ტრაქტიდად გამოყოფილი 

ენდოგენური ბაქტერიების შემთხვევში ბაქტერიოცინების მსგავსი ნაერთების 

წარმოქმნაზე სულ რამდენიმე კვლევა მიანიშნებს. ერთერთი კვლევის 

თანახმად, ასეთი თავისებურებით ფუტკრის ნაწლავიდან გამოყოფილი შტამი 

E. faecalis გამოირჩეოდა (Audisio, Terzolo, and Apella 2005). აღსანიშავია რომ 

Enterococcus- ის გვარის წარმომადგენლები, Lactobacilli- ის გვართან 

შედარებით, ფუტკრის ნაწლავურ იზოლატებს შორის იშვიათობას 

წარმოადგენენ. ამავე დროს ცობილია, რომ სახეობა Enterococcus faecalis 

სახეობის ბაქტერიები M. plutonius- ით გამოწვეული ინფექციასთან ასოცირდება 

(Jay D. Evans and Schwarz 2011). 

ანტიბაქტერიული აქტივობა Lactobacillus kunkeei სახეობის მხოლოდ 

ერთი შტამის შემთხვევაშია აღწერილი, რომლის ბაქტერიოცინული ბუნებაც 

ბოლომდე დადასტურებული არ არის (Endo and Salminen 2013). ერთერთი 

ბოლო დროინდელი კვლევის თანახმად რძემჟავა ბაქტერიები სტრესული 

პირობებში გარემოშიგარკვეულ ანტიმიკრობული ბუნების პროტეინებს 

გამოყოფენ, რაც ავტორების აზრით ცალკე შესწავლას მოითხოვს (Butler et al. 

2013).  

ცალკე კვლევის საგანია ეგზოგენური რძემჟავა ბაქტერიების 

ანტიბაქტერიული მოქმედება ფუტკრის ბაქტერიული პათოგენის P. larvae- ს 

შტამების მიმართ. ასეთი ბაქტერიების აღმოჩენას არაერთი მეცნიერის შრომა 

დაეთმო (Yoshiyama et al. 2013; Jaouani et al. 2014). ერთერთმა სამეცნიერო 

გუნდმა ბაქტერიული ანტაგონიზმის პარალელურად, საცდელი რძემჟავა 
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ბაქტერიების იმუნომასტიმულირებელი თვისებები და ფუტკრის 

ანტიმიკრობული პროტეინების სინთეზის მაკოდირებელი გენების ექსპრესიას 

შეისწავლა (Yoshiyama et al. 2013). 

ჩვენს მიერ in vitro სისტემაში საცდელი ეგზოგენური, ბაქტერიოცინების 

წარმომქმნელი ბაქტერიების ეფექტურობა P. larvae - ს შტამების მიმართ Eეჭვს 

არ იწვევს. მეფუტკრეობის პრაქტიკაში მათი გამოყენების პერსპექტივები 

მიკრობული რესურს-მენეჯმენტის ფარგლებში ცალსახად იკვეთება. 

მიუხედავად მიღებული შედეგებისა, რჩება რამდენიმე საკითხი, რომელიც 

ბაქტერიოცინების პროდუცენტი ბაქტერიების ფუტკრის ბაქტერიული 

დაავადებების კონტროლის გამოყენების შემთხვევაში ჯერ კიდევ 

შესასწავლია, კერძოდ: 

1. რა ფორმით უნდა მოხდეს ბაქტერიოცინების გამოყენება ფუტკრის 

ოჯახებში? ცნობილია, რომ ქიმიურად გასუფთავებული ბაქტერიოცინის 

წარმოება ძვირი ჯდება (de Arauz et al. 2009).  

2. შეძლებს თუ არა ეგზოგენური ბაქტერიოცინ-წარმომქმნელი ბაქტერია 

ნაწლავის მიკორბიოტის ნაწილი გახდეს?  ეგზოგენური ფუტკრის ნაწლავურ 

ტრაქტში ბაქტერიოცინ-პროდუცენტი შატამების დამკვიდრების პროცესი 

შესაძლოა გართულდეს, ვინაიდან საარსებო ნიშა ენდოგენურ მიკროფლორის 

მიერ უკვე დაკავებულია . გასათვალისწინებელია, რომ ენდოგენურ 

ბაქტერიებს მასპინძლის გარემოსთან მჭიდრო კოევოლუციური გზაა აქვთ 

გავლილი, ხოლო ბაქტერიოინების წარმომქმნელი ბაქტერიები, როგორც წესი, 

არაცოცხალი წყაროებიდან გმოიყოფა ხოლმე (Ahmadova et al. 2013; Hwanhlem, 

Chobert, and H-Kittikun 2014).  

ეგზოგენური შტამი E. durans შესაძლოა ფუტკრის ნაწლავურ 

ეპითელთან ადჰეზიის უნარს სულაც მოკლებული იყოს, რითაც ჩვენს მიერ 

in vitro სისტემაში შესწავლილი ენდოგენური შტამები გამოირჩეოდნენ 

(ლექტინებთან აგლუტინაცია, ეუკარიოტული უჯრედების მოდელის 

აგლუტინაცია, მაღალი ჰიდროფობიურობა). in vivo სისტემაში ბაქტერიული 

ინფექციების სამკურნალოდ ბაქტერიოცინების პროდუცენტი 

მიკროორგანიზმების გამოყენების დამაჯერებელი მაგალითის პოვნა რთულია. 

დღეისათვის ასეთი შტამები მხოლოდ კვების ბიოტექნოლოგიაში 

ფერმენტატორებისა (Gurban Oglu Gulahmadov et al. 2006) და 

ბიოპრეზერვატორების სახითაა გამოყენებული, რაც შენახვის ვადის 

გახანგრძლივების კუთხითაა საინტერესო (Hwanhlem et al. 2013). გაწმენდილი 

სახით ბაქტერიოცინები საკვები პროდუქტებში დანამატის სახით თავიანთი 

სიძვირის გამო იშვიათად გამოიყენება (Settanni and Corsetti 2008). 

3. რა ცვლილებებია მოსალოდნელი ფუტკრის საჭმლის მომნელებელ 

ტრაქტში ეგზოგენური ბაქტერიის მიკრობიომში წარამტებული დამკვიდრების 

შემთხვევაში?  ფუტკრის საჭმლის მომნელებელ ტრაქტში წარმატებული 

ჩანერგვის შემხვევაში არსებობს იმის რისკი , რომ ანტიმიკრობული 
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პეპტიდების პროდუცენტი მიკროორგანიზმი არსებული მიკრობიოტის 

შემადგენლობის ცვლილებას გამოიწვევს. მსგავსი გართულება აშკარად 

ვლინდება ანტიბიოტიკების რუტინული გამოყენების შედეგად. ამ 

მოსაზრებას ჩვენ მიერ ბაქტერიოცინების პროდუცენტი შტამებისა და 

ფუტკრის ენდოგენურ ბაქტერიების გამოყენებით  ჩატარებული ცდების 

შედეგები ამყარებს, სადაც ნათლად გამოჩნდა ეგზოგენური ბაქტერიის 

ზემოქმედება ენდოგენური მიკრობების მიმართ. 

გარდა ამისა, ლიტერატურიდან ცნობილია, რომ არა თუ 

ბაქტერიოცინების პროდუცენტი, არამედ ამ უნარს მოკლებული პრობიოტიკი 

ბაქტერიის მასპინძლის დიეტაში ჩართვაც კი, ნაწლავში არსებულ მიკრობულ 

კომპოზიციას საგრძნობლად ცვლის (O‘Toole and Cooney 2008). ამდენად, 

ბაქტერიოცინების in vivo სისტემაში გამოყენება ჰოლობიონტის 

კომპლექსურად აღქმას მოითხოვს (Bordenstein and Theis 2015). 

4. რამდენად სტაბილური იქნება ეგზოგენური ბაქტერია ინ ვივო   

სისტემაში? Eეს საკითხი ცალკე შესწავლის საგანია.. ფუტკრის საჭმლის 

მომნელებელი ტრაქტში მობინადრე მიკროორგანიზმები და მათი 

პროდუქტები ენზიმების მრავალფეროვან  ნაკრებს ქმნიან. შესაბამისად, 

ფუტკრის ორგანიზმში მოხვედრილი ბაქტერიოცინების მდგრადობა კითხვის 

ნიშნის ქვეშ დგება (Rossano et al. 2012).  

6.3 ჭეოს სოკოვანი მიკროფლორა და ენდოგენური რძემჟავა 

ბაქტერიების ანტიფუნგური აქტივობა  

 

ის ფაქტი, რომ ჭეოს სიმულირებულ (SBS) სუბსტრატზე სოკოვანი 

მიკროორგანიზმების უმრავლესობის ზრდა  არ აღნიშნება იმაზე მიანიშნებს, 

რომ, შესაძლოა, მათი უმრავლესობა ყვავილის მტვერში მხოლოდ 

სპორადიული კონტამინანტების სახით გვხვდებოდეს. ჩვენ მიერ გამოყოფილი 

სოკოების სახეობების საარსებო გარემო მეტად მრავალფეროვანია, თუმცა 

ზოგიერთი მათგანი ნექტრიდან Aureobasidium pullulans (Álvarez-Pérez and Herrera 

2013) და სხვადახვა ბოტანიკური წარმოშობის ყვავილის მტვრის 

ნიმუშებიდანაც გამოყოფის ფაქტები  სხვა ლიტერატურულ წყაროებშიც არის 

მოხსენებიული (González et al. 2005). საინტერესოა, რომ Penicillium spp., Alternaria 

spp., Aspergillus niger იზოლატები მათ მიერ მიკოტოქსინის სინთეზის უნარზე 

იყო შესწავლილი.  

როგორც ჩანს, A. niger, Z. rouxii da Candida sp. ჭეოში მუდმივი 

მიკროფლორის ნაწილია, რამდენადაც ისინი სიმულირებულ სუბსტრატში 

მონოკულტურის სახით უხვად და სტაბილურად იზრდებოდნენ ისევე, 

როგორც რძემჟავა ბაქტერიების თანხლებით. ბუნებრივია, რომ სოკოები ჭეოს 

მიკრობული გარემოს მოდიფიკაციას ახდენენ. ეს დაკვირვება განსაკუთრებით 

მნიშვნელოვანია, რამდენადაც ერთ-ერთი იზოლატი, კერძოდ, A. ნიგერ, 
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ფუტკრის ბარტყის დაავადებას – ჩაკირულ ბარტყს იწვევს. ასევე, შესაძლოა, 

ის ადამიანებში რესპირატორული ინფექციის გამომწვევადაც მოგვევლინოს 

(Foley et al. 2014). 

ჩვენ მიერ ჩატარებული ექსპერიმენტმა აჩვენა, რომ A. ნიგერ ჭეოს 

სიმულირებულ სუბსტრატზე კარგად იზრდება. სკაში არსებულ ყვავილის 

მტვრის მარაგში ამ მიკროორგანიზმის ზრდამ, შესაძლოა, ფუტკრის ბარტყის 

დაინფიცირების რისკი გაზარდოს და თავად ჭეოს მარაგის გაფუჭება 

გამოიწვიოს. 

ენდოგენური ბაქტერიების მიერ ცდებში ნაჩვენები ანტიფუნგური 

აქტივობა ფუტკრის ჭეოში მიკროორგანიზმებს შორის კონკურენტულ და 

ანტაგონისტურ დამოკიდებულებაზე მიანიშნებს. საგულისხმოა, რომ იგივე 

ბაქტერიული და სოკოს შტამები განსხვავებულ ლაბორატორიულ მოდელში 

ასეთივე დამოკიდებულებას არ ავლენენ, რაც მათ მიერ კონკრეტული 

ფენოტიპის მხოლოდ დამახასიათებელ საარსებო ნიშაში გამოვლენის უნარით 

შეიძლება აიხსნას. 

ფუტკრის კოლონიაში სოკოების მიერ შესრულებული ზუსტი როლი 

უცნობია, თუმცა ჩვენს ექსპერიმენტებში ნათლად ჩანს, რომ ორი სახეობის 

შტამი ჭეოს სიმულირებულ გარემოში ინტენსიურად იზრდება და ყვავილის 

მტვრის პროტეომის სურათსაც ცვლის. 

 

6.4 ენდოგენური რძემჟავა ბაქტერიების ენზიმური აქტივობა 

 

ჩვენს ექსპერიმენტებში ენდოგენური რძემჟავა ბაქტერიების 

პროტეოლიზური და ამილოლიზური აქტივობა არ დადასტურდა, თუმცა 

მათი ანტიფუნგური უნარი მკვეთრად იყო გამოხატული. Aქედან 

გამომდინარე შეიძლება დავასკვნათ, რომ ენდოგენური რძემჟავა ბაქტერიები 

ყვავილის მტვრის ფერმენტაციაში მონაწილეობენ და ამავდროულად იცავენ 

მას სოკოვანი მიკროორგანიზმებისგან; თუმცა, ასევე უნდა აღინიშნოს, რომ 

ისინი ცილოვანი კომპონენტებისა და პოლისაქარიდების ჰიდროლიზში 

მონაწილეობას არ ღებულობენ. (Anderson et al. 2014) ამდენად, მათი ძირითადი 

როლი, ძირითადად, ფუტკრის კოლონიის ცილოვანი საკვების კონსერვაციაში 

გამიხატება . გაცილებით სუსტად ვლინდება მათი როლი სხვა 

ნუტრიენტების წინასწარ ,,მონელებაში”. ეს ჰიპოთეზა სხვა მეცნიერების მიერ 

გაკეთებულ დასკვნებს ეთანხმება, რომლის თანახმადაც სახამებლის 

არარსებობა ჭეოში, შესაძლოა, ფუტკრების მიერ  წარმოებული 

ამილოლიზური ენზიმების აქტივობს შედეგი იყოს (Herbert, Bee, and Shimanuki 

1978).   

ჭეოს სიმულირებული სუბსტრატის ფერმენტაციის პირობებში 

დაფიქსირებული პროტეომის ცვლილებები და ენდოგენური ბაქტერიების 

მიერ ამ ფენომენის მხოლოდ ნაწილობრივი დათრგუნვა გვაფიქრებინებს, რომ 
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ყვავილის მტვრის ბიოქიმიური ჭეოდ ტრანსფორმაცია, მიკრობული 

რეზიდენტების (სოკოებისა და ბაქტერიების) ერთობლივი მონაწილეობით 

მიმდინარეობს. 

როგორც ჩანს, ფუტკრის კოლონიის ენდოგენური რძემჟავა ბაქტერიები 

საკუთარ საარსებო ნიშას კარგად არიან შეგუებულნი. მათი ანტაგონიზმი 

სოკოვან მიკროორგანიზმებთან კოლონიაში მიკოზური ინფექციების 

კონტროლის საშუალებას იძლევა. 

კვლევის შედეგები ასევე გვაფიქრებინებს, რომ ენდოგენური 

მიკროფლორის გამოყენება ყვავილის მტვრის ფარმაკოლოგიურ და 

ინდუსტრიულ წარმოებაშია შესაძლებელია. გაერთიანებული ერების სოფლის 

მეურნეობისა და საკვების ორგანიზაციის (Food and Agriculture Organization of 

the United Nations) რეკომენდაციით, ფუტკრების მიერ შეგროვებული 

ყვავილის მტვრის ჭეოდ გარდასაქმნელად, ეგზოგენური რძემჟავა 

ბაქტერიების გამოყენებაა რეკომენდებული (Krell 1996), rac germaneli 

mecnieris (Dany 1988) რჩევას ემყარება. უცნობია, რამდენად ეფექტურად 

ასრულებენ ეგზოგენური რძემჟავა ბაქტერიები “დაკისრებულ მოვალეობას”, 

თუმცა ჩვენ მიერ შესრულებულ ექსპერიმენტებში ამ ტიპის სხვადახვა 

სახეობის ბაქტერიების გამოყენებამ გვაჩვენა, რომ ისინი ჭეოს 

სიმულირებული სუბსტრატის აციდოფიკაციას განსხვავებულად ახდენენ. 

წარმოდგენილი კვლევის შედეგები კიდევ ერთხელ მიუთითებს, რამდენად 

მნიშვნელოვანია ფუტკრის კოლონიის მიკრობული სამყაროს შესწავლა და 

ენდოგენური ბაქტერიების სიმბიოზური თავისებურებების გარკვევა. 

6.5 ენდოგენური რძემჟავა ბაქტერიები და იმუნური სისტემის 

მოდულირება 

ჩვენს მიერ ჩატარებულმა  კვლევამ პირველად დაადატურა, რომ  

ენდოგენური ბაქტერიები  ფუტკრის ლარვების იმუნური სისტემის 

სტიმულირებას განაპირობებენ. როგორც ჩანს, ენდოგენური ფლორის ეს 

ფუნქციური თავისებურება შტამ–სპეციფიურია, რაც ასევე ნაჩვენები იყო 

(Yoshiyama et al. 2013) მიერ. ამ ფენომენის მექანიზმები ცნობილი არ არის, 

თუმცა შეიძლება ვივარაუდოთ, რომ იმუნური სისტემა მიკროორგანიზმების 

უჯრედის  გარკვეულ კომპონენტებზე (დნმ, უჯრედის კედლის ნაწილებზე 

და სხვადასხვა მეტაბოლიტებზე) ისევე სპეციფიურად რეაგირებს, როგორც ეს 

ძუძუმწოვრებშია აღწერილი (Medzhitov 2007). 

ცნობილია, რომ იმუნური სისტემის მიერ პათოგენებისა და კომენსალი 

ბაქტერიების გარჩევაში ,,სიმბიონტებთან ასოცირებული მოლეკულური 

კასკადების” მექანიზმებია ჩართული. ეს მექანიზმები კომენსალების მიერ 

ნაწლავური ტრაქტის ეპითელური ზედაპირების წარმატებულ კოლონიზაციას 

ემყარება, რასაც მასპინძლის იმუნური სისტემის ტოლერანტული 

დამოკიდებულების მოპოვებაც ახლავს თან (J. L. Round et al. 2011). მწერების 
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მიკრობიოტის მაგალითზე ეს ფენომენი ჯერ საკმარისად აღწერილი არ არის. 

სავარაუდოდ, მეთაფლე ფუტკრის მიკრობიოტას მსგავსი მექანიზმები უნდა 

გააჩნდეს, რამდენადაც მათ შედარებით მდგრადი მიკრობული ფლორა 

ახასიათებთ. გარდა ამისა, ცნობილია, რომ პეპტიდოგლიკანის შემცნობი 

პროტეინის მეშვეობით მწერების იმუნური სისტემა კომენსალი ბაქტერიების 

მიმართ ტოლერანტობის, ხოლო პათოგენური მიკროორგანიზმების მიმართ 

რეზისტენტობის განმსაზღვრავ მექანიზმებს ააქტიურებს (Royet, Gupta, and 

Dziarski 2011).  

საინტერესოა, რომ იმუნური სტიმულაცია მხოლოდ აპიდაეცინის გენის 

ექსპრესიის გაძლიერებით გამოიხატა. ასეთივე ანტიმიკრობული პეპტიდების 

სპექტრის შერჩევითი რეაგირება სხვა ავტორების მიერ იქნა აღწერილი 

ფუტკრის ლარვებში ბუნებრივი პათოგენური ბაქტერიებისა და ასევე 

ეგზოგენური რძემჟავა ბაქტერიების ზემოქმედების დროს (Yoshiyama et al. 

2013; Jay D Evans and Lopez 2004). 

აპიდაეცინის ექსპრესიის გაძლიერების პარალელურად იგივე შტამების 

მიერ სამარაგო პროტეინის მაკოდირებელი გენის (Hexamerin 70b) ექსპრესიის 

შემცირებას ჰქონდა ადგილი. Hexamerin 70b მაკოდირებელი გენის ექსპრესიის 

დათრგუნვა, შესაძლოა, შემდეგნაირად აიხსნას: იმუნური პასუხის 

გამოსახატავად მაკროორგანიზმი დამატებით ენერგიას „აბანდებს”, რის 

საპასუხოდაც გარკვეული მეტაბოლური აქტივობები უკანა პლანზე გადაიწევა. 

მაგალითად, მწერებში, მარტივი იმუნური პასუხი – ენკაფსულირებაა. მის 

განსახორციელებლად მეტაბოლურ აქტივობას ორგანიზმი 28%-ით ზრდის 

(Freitak et al. 2003; Ardia et al. 2012), შედეგად ასეთი სტრესის ქვეშ მოყოლილი 

ინდივიდების სიცოცხლის ხანგრძლივობა მცირდება (Armitage et al. 2003). 

მსგავსი მოვლენა იქნა აღწერილი ფუტკრებში ბაქტერიული და 

მექანიკური სტრესის შესწავლისას (Lourenĉo et al. 2009). ჰექსამერინები 

ლარვების ორგანიზმში ცხიმოვან სხეულაკებში სინთეზირებული 

პროტეინებია. მწერის მეტამორფოზის პერიოდში აქტიურად ხდება ამ 

ცილების დისპერსია ჰემოლიმფაში; ასეთი გზით ამინომჟავების მიწოდება 

მწერს განვითარებაში ეხმარება (Burmester and Scheller 1999). 

ლოურენცოს და სხვ. (2009) აზრით, სამარაგო პროტეინის ბიოსინთეზზე 

მიმართული რესურსების ნაწილი სწორედ იმუნური პასუხის გენერირებას 

(ანტიმიკრობული პეპტიდების სინთეზს) ხმარდება (Lourenĉo et al. 2009).  

ამდენად, ენდოგენური ბაქტერიების ადმინისტრირებისას შემჩნეული 

მაკროორგანიზმის სპეციფიური (შტამისა და იმუნური პასუხის 

გათვალისწინებით) რეაგირება, შესაძლოა, ადაპტაციურ ხასიათსაც ატარებდეს, 

რაც ენერგიის დაზოგვასა და მასპინძლის ორგანიზმში ჰომეოსტასის 

შენარჩუნებისთვის კრიტიკული მნიშვნელობას ატარებს. 

ნავარაუდევია, რომ ხელოვნური იმუნური გამოწვევის ფონზე 

მაკროორგანიზმის სიცოცხლის ხანგრძლივობა მცირდება ან, შესაძლებელია 
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გარკვეული ფიზიოლოგიური აქტივობას ზიანი მიადგეს (Armitage et al. 2003). 

ფუტკრებში იმუნურ პასუხზე გაწეული ძალისხმევა კოლონიის სიძლიერის 

გამომხატველ პარამეტრებზე შეიძლება აისახოს. კერძოდ, ის კოლონიები, 

რომლებიც Paenibacillus larvae – ს ზემოქმედების გამო აბაეცინის გენის 

ჰიპერექსპრესიით ხასიათდებოდნენ, ნაკლები პროდუქტიულობით 

გამოირჩეოდნენ (J D Evans and Pettis 2005). 

ჩვენ მიერ ბაქტერიების ნარევის შემცველი საკვებით ნაკვები ლარვების 

სრული მეტამორფოზი როგორც საკონტროლო, ისე საცდელი ჯგუფის 

შემთხვევაში წარმატებით წარიმართა. ბაქტერიების ნარევის შემცველი 

დიეტით გამოზრდილი მუშა ფუტკრების ოლფაქტორულ მგრძნობელობაზე 

რაიმე ნეგატიური გავლენა ასევე არ აღნიშნულა.  

 

6.6 ნოზემას ინფექცია და პრობიოტიკური ნარევის ეფექტი 

ჩვენ მიერ ჩატარებული ცდით ნოზემას ინფექციაზე კანდიდატი 

პრობიოტიკური ნარევის რაიმე თერაპიული ზეგავლენა დადგენილი არ იქნა. 

მსგავსი ტიპის ცდაში სხვა სამეცნიერო ჯგუფის მიერ დადებითი შედეგი 

იქნა მიღებული (Baffoni et al. 2016).   

თუმცა, მათ მიერ ეფექტის დასადგენად სხვა მეთოდოლოგიური 

მიდგომა იყო გამოყენებული, ცდაში ფუტკრებიდან გამოყოფილი 

ენდოგენური შტამები იყო გამოყენებული, რომლებიც ჩვენს მიერ 

გამოყენებული ბაქტერიებისგან განსხვავდებიან.  

ასევე განსხვავებული იყო ნოზემას სპორების წყაროც. რაც შეეხება 

მეთოდიკას, მათ არ მოუხდენიათ ცდის დასკვნით ეტაპზე ინფიცირებული 

საცდელი ფუტკრების ნაწლავურ სანათურში სპორების რაოდენობის დათვლა 

და პათოგენის ტიტრი მხოლოდ რაოდენობრივი პჯრ მეთოდით დაადგინეს.  
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დასკვნები 

 

დისერტაციაში წარმოდგენილი კვლევის შედეგები და მათი გაანალიზება 

შემდეგი დასკვნების გამოტანის საშუალებას იძლევა:  

 

 ჩვენ მიერ დადგინილი ფუტკრის ენდოგენურ რძემჟავა ბაქტერიებში 

მანოზა-სპეციფიკური ადჰეზიის ხასიათი და მაღალი 

ჰიდროფობიურობის შტამ/სახეობის სპეციფიკური მაჩვენებლები, 

ენდოგენური ბაქტერიების მიერ ეკოლოგიური ნიშის კოლონიზაციისას 

მათ მიერ განსხვავებული ადჰეზიური მექანიზმების გამოყენებასა და 

ადაპტაციას ადასტურებს.  
 

 წარმოდგენილი კვლევისას ფენოტიპის დონეზე პირველად 

გამოვლინდა ფუტკრის ენდოგენურ ბაქტერიებში ანტიბიოტიკების 

მიმართ რეზისტენტობა; ეს კი იგივე ჯგუფის სხვა ბაქტერიების 

გენეტიკური კვლევის მონაცემებს ადასტურებს.  
 

 დადგინდა, რომ ჩვენ მიერ გამოყოფილ ენდოგენურ ბაქტერიებს 

ბაქტერიოცინების წარმოქმნის უნარი არ ახასიათებთ, ხოლო 

ეგზოგენური ბაქტერიოცინ-წარმომქმნელი ბაქტერიების პრაქტიკაში 

გამოყენებას კი ედოგენური მიკროფლორის დათრგუნვის რისკი ახლავს 

თან. 
 

 ფუტკრის ცილოვანი საკვებიდან - ჭეოდან გამოყოფილი სოკოვანი 

იზოლატების მრავალფეროვნების და სიმულირებული ჭეოს 

სუბსტრატში მათი ზრდის თავისებურებები იმის მაჩვენებელია, რომ 

ფუტკრის კოლონიაში მიკოზური ინფექცებისთვის ენდოგენური 

რძემჟავა ბაქტერიული მიკროფლორა დამატებით ბარიერს ქმნის.  
 

 პირველად გამოვლინდა ენდოგენური ბაქტერიების ნაწილის გავლენა 

ფუტკრის ანტიმიკრობული პეპტიდების მაკოდირებელი გენების 

ექსპრესიის გაძლიერებაზე პარალელურად კი - სამარაგო პროტეინის 

სინთეზის გენების ექსპრესიის დათრგუნვა. ამიტომ 

გასათვალისწინებელია იმუნური სისტემის სტიმულაციისას ხომ არ 

ხდება სხვა ფიზიოლოგიური აქტივობის უკანა პლანზე გადაწევა.  
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