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Sammanfattning

Hésten ar en grovtarmsjasare anpassad for fiberrika foderstater. Ett stort antal
mikrober deltar i nedbrytning av foder och framst i hastens grovtarm. | dagslaget
finns det stora kunskapsluckor om tarmmikrobiotans funktion hos hast, vilket har
resulterat i ett Okat forskningsintresse. Flertalet studier har pavisat att olika
fodertyper paverkar den relativa forekomsten av mikrober och syftet med den har
litteraturstudien var att sammanstélla resultat fran studier vilka fokuserat pa
tarmmikrobiotan hos hastar pa vallfoderbaserade foderstater. Resultatet fran det har
arbetet visar endast ett fatal studier som fokuserat pa tarmmikrobiotan hos hastar
som enbart utfodrats med vallfoder. Det &r utifran den har litteraturstudien svart att
definiera vilka bakterier som associeras med en vallfoderbaserad foderstat.
Forandringar i trackens och kolons mikrobiota pavisades vid abrupta byten mellan
olika typer av vallfoder. Vidare studier kravs for att utreda vad de pavisade
forandringarna innebér for hastens hélsa, da det i dagslaget inte kan dras nagra
generella slutsatser utifran de resultaten.

Nyckelord: bakterie, ensilage, grovtarm, hd, hosilage, kolon, track, utfodring
Abstract

The horse is a hindgut fermenter adapted for high-fiber diet. A large number of
microbes participate in the breakdown of forage and mainly in the horse's large
intestine. At present knowledge on the precise function of different intestinal
microbes in horses is scarce, which has resulted in an increased interest in research
within the area. Most studies have shown that type of diet affects the relative
abundance of different microbes. The purpose of this literature study was to
compile results from studies which has focused on the intestinal microbiota in
horses on forage based diets. The results from this work show only a few studies
that focused on the intestinal microbiota in horses on different types of only forage
diets. As a conclusion of this literature study, it is difficult to define bacterias who
is associated with a forage based diet. Changes in the microbiota of faeces and colon
were detected during abrupt switching between different types of forage. Further
studies are required to investigate what the demonstrated changes mean for the
horse's health, as at present no general conclusions can be drawn based on those
results.

Keywords: bacteria, colon, faeces, feeding, hay, haylage, hindgut, silage
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1. Inledning

Héstens mag-tarmkanal ar evolutionart utvecklad och anpassad for en diet
bestdendes av varierande arter av gras med ett lagt energiinnehall och ett hogt
fiberinnehall (Davies 2018). Hastar som lever i det vilda spenderar omkring 16h till
fodosok och fodointag (Davies 2018). For att hasten ska kunna tillgodose sitt
energibehov pa en energifattig och fiberrik foderstat har hastens grovtarm en
mycket avgorande roll (Davies 2018). Genom mikrobiell fermentation av fibrer,
fradmst i grovtarmen, produceras flyktiga fettsyror (VFA) vilka sedan anvands som
hastens huvudsakliga energikélla (Costa et al. 2012). Hos hastar pa
vallfoderbaserade foderstater kan produktionen av VFA tillgodose upp till 70% av
hastens energibehov (Fernandes et al. 2014).

Det finns méngder av mikrober genom hela héstens magtarmkanal (Costa et al.
2015) men i dagslaget stora kunskapsluckor om dess specifika funktioner trots
forstaelsen for mikrobernas viktiga roll i hastens digestion (Shepherd et al. 2012).
Till f6ljd har tarmmikrobiotans komposition och variation under olika férhallanden
fatt ett okat forskningsintresse senaste aren (Kauter et al. 2019; Mach et al. 2020).
Tidigare studier har beskrivit att det forekommer skillnader i de mikrobiella
populationernas sammanséttning i grovtarmen mellan exempelvis individer, olika
raser och olika inhysningsformer (Fernandes et al. 2014). Foderstatens kemiska
sammansattning har visat sig inverka pa tarmmikrobiotans komposition (Dougal et
al. 2014; Hansen et al. 2015). Skillnader i tarmmikrobiotan har pavisats hos hastar
vilka utfodras med fiberrika foderstater jamfort med foderstater som innehaller en
hdg andel starkelse (Willing et al. 2009). Ett abrupt inslag i foderstaten av stora
mangder icke strukturella kolhydrater har associerats till sjukdomar som
exempelvis kolik, fang, metabolisk acidos samt storningar i den mikrobiella
kompositionen (Fernandes et al. 2014). Aven en okad relativ forekomst av
bakterier, i jamforelse med friska hastar, har pavisats i track hos hastar som
utvecklat kolik (Stewart et al. 2020) och i blindtarm vid inducerad fang (Milinovich
et al. 2008).

Det finns i dagslaget inte mycket studier som fokuserat pa hur byten mellan olika
typer av vallfoder kan paverka hastens tarmmikrobiota (Garber et al. 2020), trots
att abrupta byten mellan olika typer av foder ar en vélkand faktor associerad med
grovtarmsstérningar hos hast (Fernandes et al. 2014). Studier vilka fokuserar pa
hastar som utfodrats med enbart vallfoder &r bristfallig, sarskilt i férhallande till
studier som fokuserat pa inverkan av exempelvis starkelserika foderstater (Garber
et al. 2020). Syftet med den har litteraturstudien ar att sasmmanfatta resultat fran ett
urval av studier med fokus pa hastens tarmmikrobiota vid utfodring av foderstater
som endast utgors av vallfoder. For att ta reda pa det har foljande fragestallningar
undersokts:



Vilka typer av Dbakterier i hdstens grovtarm associeras med en
vallfoderbaserad foderstat?

Hur paverkas forekomsten av dessa bakterier vid utfodring av olika typer av
vallfoder?

Hur paverkas forekomsten av bakterierna vid abrupta byten mellan olika
typer av vallfoder?



2. Metod

Arbetet ar utformat som en litteraturstudie dar litteratursokning genomfordes via
databaserna PubMed, Google Scholar och Web of Science. | databasernas
sokfunktion anvandes, bade enskilt och kombinerat med andra, orden: abrupt,
bacteria, change, equine, feed, forage, gastrointestinal, grass, gut, horse, intestinal,
microbiome, microbiota, pasture, pony, roughage och variation. Information fran
vetenskapliga artiklar och e-bocker sammanstélldes och utgjorde grund for
diskussion.



3. Litteraturoversikt

3.1. Hastens endogena digestion

Digestionen startar i hastens munhala dar finfordelning av intagen foda sker genom
tuggning vilket mojliggor en effektiv enzymatisk och mikrobiell digestion vidare i
mag-tarmkanalen (Merritt & Julliand 2013). Saliven som utséndras i munhalan
innehaller en forsumbar enzymkoncentration vilket gor att det inte sker nagon
betydande enzymatisk digestion i munhdlan (Merritt & Julliand 2013; Davies
2018). Saliven har en smorjande effekt pa digestan vilket underlattar passagen via
foderstrupen ner till magsacken och saliven neutraliserar dven saltsyran som
utséndras i hdastens magsack (Merritt & Julliand 2013; Davies 2018).
Salivproduktionen styrs till stor del av antalet tuggningar och antalet &r hogre vid
intag av vallfoder jamfort med kraftfoder (Merritt & Julliand 2013).

Magsdcken utgdr ungefadr 8% av magtarmkanalen vilket gor det till en
forhallandevis liten del i jamforelse med resterande regioner i mag-tarmkanalen
(Merritt & Julliand 2013; Davies 2018). Digestan befinner sig i magséacken under
en relativt kort tidsperiod vilket inte mojliggér ndgon stérre nedbrytning av
naringsamnen (Davies 2018). Det sker en forhallandevis liten mikrobiell
fermentering av bakterier (Davies 2018) som tolererar det laga pH-vardet i
magséacken (Ericsson et al. 2016). Mikrobiotans komposition i magsacken varierar
mellan hastar i storre utstrackning jamfort med mikrobiotan i grovtarmen (Costa et
al. 2015; Ericsson et al. 2016).

| tunntarmen sker den primdra enzymatiska nedbrytningen av icke strukturella
kolhydrater, fett och protein (Merritt & Julliand 2013; Davies 2018). De bakterier
som dominerar i tunntarmen ar framfor allt de som deltar i nedbrytningen av icke
strukturella kolhydrater och det forekommer laga koncentrationer av fibrolytiska
bakterier (Merritt & Julliand 2013). Digestans passagehastighet genom magsack
och tunntarm varierar mellan 4-7h beroende pa exempelvis foderstatens kemiska
komposition och fodointagets storlek (Merritt & Julliand 2013). Utséndring av
amylas &r begransad i tunntarmen. Detta gor att utfodring av en for stor mangd icke
strukturella kolhydrater passerar ospjalkade till grovtarmen (Julliand 2005).

3.2. Mikrobiell fermentation

Haésten dr en grovtarmsjasare och ar anpassad for en fiberrik foderstat (Davies
2018). | grovtarmen sker den mikrobiella fermentationen av strukturella
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kolhydrater (Fernandes et al. 2014) och grovtarmen utgdr 2/3 av mag-tarmkanalen
och bestar av blindtarm och kolon (Daly et al. 2001). Kolon delas in i hégra och
vanstra dorsala samt hogra och vénstra ventrala kolon (Merritt & Julliand 2013).
Den mikrobiella fermentationen sker i bade blindtarm och kolon (Merritt & Julliand
2013) och det tar mellan 23-48h for digestan att passera hela grovtarmen (Shepherd
et al. 2012). Passagehastigheten paverkas av exempelvis mangd torrsubstans (ts) i
foderintaget (Drogoul et al. 2001) och fodrets partikelstorlek (Merritt & Julliand
2013). De kroppsegna enzymerna kan inte bryta ned de strukturella kolhydraterna,
vilket leder till att den fibrolytiska aktiviteten beror pa sammansattningen av
tarmmikrobiotan (Davies 2018).

Bakterier, protozoer, svampar och arkéer &r nagra av mikroorganismerna som
pavisats i hastens mag-tarmkanal (Fernandes et al. 2014). Bakterier kan utgora
72.6% av totala antalet sekvenser av mikroberna som befinner sig i trdcken
(Fernandes et al. 2014). De fibrolytiska bakterierna deltar i nedbrytningen av
strukturella  kolhydrater, exempelvis cellulosa och hemicellulosa, vilka
vaxtcellsvaggarna bestar av (Jouany et al. 2009). Genom hydrolys av
polysackariderna i vaxtcellsvaggarna framstélls glukos som fermenteras till
flyktiga fettsyror (VFA), exempelvis attiksyra, propionsyra och smérsyra (Jouany
et al. 2009). Slaktet Fibrobacter (tillndr fylum Fibrobacteres) och familjen
Ruminococcaceae (tillhdr fylum Firmicutes) ar strikta fibrolytiska bakterier (Daly
et al. 2012). N&r pH sénks i grovtarmen hdmmas tillvéxten av dessa bakterier (Daly
et al. 2012).

Hos hastar som utfodras med vallfoderbaserade foderstater produceras sma
mangder laktat av mikroberna i grovtarmen (Merritt & Julliand 2013). Né&r en for
stor méngd icke-strukturella kolhydrater trader in i grovtarmen oOkar antalet
laktatproducerande bakterier, exempelvis Streptococcus spp. och Lactobacillus
spp. Detta leder till en 6kad laktatkoncentration vilket kan orsaka pH-sankning
(Dougal et al. 2013). Nar tva foderstater med hogt respektive lagt innehall av
starkelse jamfordes rapporterades i blindtarmen en reducerad mikrobiell mangfald
och stabilitet vid utfodring av foderstaten med hogt starkelseinnehall (Hansen et al.
2015). En stabil mikrobiell komposition kan enligt Dougal et al. (2017) definieras
som att den relativa forekomsten av specifika mikrober ar forhallandevis stabil Gver
en bestamd tidsperiod.

3.3. Andra faktorer som paverkar tarmmikrobiotan

Utdver den kemiska sammanséttningen i fodret pavisade exempelvis en studie att
hard fysisk anstrangning kan paverka forekomsten av fyla Firmicutes och
Bacteroidetes i tracken (Gorniak et al. 2021). Forandringar i den bakteriella
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kompositionen i tracken till f6ljd av hoga temperaturer och regn har dokumenterats
(Salem et al. 2018). Hos aldre héstar har en mindre mangfaldig mikrobiota i tracken
beskrivits (Dougal et al. 2014) och skillnader mellan individ, ras och typ av
inhysning &ven beskrivits i tracken (Fernandes et al. 2014).

3.4. Att studera tarmmikrobiotan

De metoder som anvands for att studera tarmmikrobiotan kan paverka resultatet
(Costa & Weese 2018). Tidigare beskrivningar av mikrobiotan i hastens mag-
tarmkanal har utforts genom odlingsbaserade metoder (Costa & Weese 2018). Dock
ar en del mikrober komplexa och kréaver specifika levnadsforhallanden vilket leder
till att det ar svart eller omojligt att odla dem i laboratoriemiljoer (Fernandes et al.
2014). | dagslaget finns det mojligheter att anvanda icke odlingsbaserade metoder,
DNA-sekvenseringsmetoder, for att studera hastens mikrobiota i bade tarm och
track (Costa & Weese 2018). Dock kan analys av mikrobiotan med sekvensering
ocksa resultera i att bakterier kan underrepresenteras i resultatet (Shepherd et al.
2012). Sekvenseringsmetoder kan kombineras med att studera bakteriers tillvaxt
och aktivitet genom att mata koncentrationen av produkter som bildas av
bakterierna (Hansen et al. 2015).

Vid analys av mikrobiotan i track kravs inget invasivt ingrepp vilket gor det mer
lattillgangligt jamfort med analys baserat pa luminalt innehall fran blindtarm och
kolon (Costa et al. 2015). Det forekommer forhallandevis sma skillnader med
avseende pa mikrobiotan nar den studeras pa fylumniva mellan track, kolon och
blindtarm (Dougal et al. 2013). | en studie har det dock visat sig att desto lagre
taxonomiska nivaer som studeras i grovtarmen desto storre skillnader ar det mellan
regionerna med avseende pa relativ forekomst av olika bakteriearter (Costa et al.
2015).

3.5. Vallfodrets kemiska och mikrobiella
sammansattning

3.5.1. Bete

Faktorer som paverkar betets kemiska sammanséttning ar framst de véaxtarter som
forekommer pa betet. Andra faktorer ar vaderlek, typ av jord samt jordens vatten-
och néringstillgang (Sarkijarvi et al. 2012). Till foljd av att vaxten med tiden
utvecklas forandras den kemiska kompositionen dérefter (Longland 2012). Néar
vaxten mognar 6kar innehallet av cellulosa, hemicellulosa och lignin samtidigt som
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en reducering av halten protein och icke-strukturella kolhydrater sker (Longland
2012). Betets innehall av lattlosliga kolhydrater (WSC) kan variera 6ver dygnet
(Fernandes et al. 2014)

I en studie togs prover fran en betesmark under tiden nar hastar betade fran Maj till
September (Sarkijarvi et al. 2012). Resultat visade att ts-halten i betet varierade
mellan 133 g/kg till 317 g/kg under sdsongen (Sarkijarvi et al. 2012). Resultaten
visade dven att innehallet av raprotein (RP) var 195 g/kg ts under tidig sasong, vilket
sedan minskade under mittperioden till 145 g/kg ts, och 6kade sedan till 216 g/kg
ts under den senare sésongen (Sarkijarvi et al. 2012). Over betessasongen minskade
innehallet av lattlosliga kolhydrater (WSC) successivt fran den tidiga (238 g/kg ts)
till den senare betessasongen (59 g/kg ts) (Sarkijarvi et al. 2012). Andel neutral
detergent fiber (NDF) okade desto langre in pa betessdsongen proverna togs
(Sérkijarvi et al. 2012).

3.5.2. Inplastat vallfoder och ho

Vallfodrets kemiska sammansattning paverkas ocksd av flertalet faktorer,
exempelvis konserveringsmetod (Muller et al. 2008) och skordetidpunkt, se tabell
1 (Maller 2012). Ts-halten paverkar konserveringsmetoden dér ensilage har en
lagre ts-halt med mindre an 500 g/kg, hosilage 6ver 500 g/kg och hd 6ver 840 g/kg
(Mdller 2018). Ensilage och hosilage lagras anaerobt och ensilage utmarker sig
genom en hogre koncentration laktat och antal laktatproducerande bakterier jamfort
med ho och hésilage (Muller et al. 2008). Detta till f6ljd av att ensilage har ett hégre
vatteninnehall vilket ger battre forutsattningar for fermentationsprocessen (Miiller
2018).

Tabell 1. Exempel pa kemisk komposition (g/kg ts om inget annat anges) och pH i
tre hosilage fran samma vall med olika skérdetidpunkter (Miiller 2012)

Torrsubstans (g/kg)  Réprotein  Lattlosliga Neutral Detergent pH
kolhydrater Fibre

Juni 549 130 101 522 5,79
Juli 573 93 73 610 5,73
Augusti 583 80 49 637 6,10
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3.6. Bakteriell komposition i track och hogra ventrala
kolon

3.6.1. Vallfoder och bete

Det har beskrivits skillnader med avseende pa den relativa forekomsten av bakterier
I trdcken hos hastar som utfodrats med antingen ho, ensilage eller bete (Zhu et al.
2021). Ensilaget och hoet som anvéndes i studien skordades fran samma bete vilket
anvandes i forsoket (Zhu et al. 2021). Totalt ingick 36 héstar vilka delades in i tre
grupper som utfodrades med en av de tre fodertyperna under 8 veckor (Zhu et al.
2021). Trackprover (n=108) samlades in under de tre sista dagarna av férsdket och
analyserades med sekvensering och fem bakteriella fyla hade en relativ férekomst
>1%. Resultat pavisade skillnader i relativ forekomst av fyla Verrucomicrobia,
Spirochaetes och Actinobacteria (Zhu et al. 2021). Vid utfodring av ho hade
Verrucomicrobia en relativ forekomst pa 7.3%, Spirochaetes 3.1% och
Actinobacteria 1.3%. Vid utfodring av ensilage var proportionerna av samma fyla
4.2%, 2.3% och 1.4% och vid utfodring i form av bete 7.6%, 2.3% och 1.0% (Zhu
et al. 2021). Firmicutes (58.1-62.4%) och Bacteroidetes (22.0-27.7%) hade hogst
relativ forekomst i trdcken oberoende av foderstat och det fanns ingen skillnad
mellan grupperna (Zhu et al. 2021). En positiv korrelation mellan den relativa
forekomsten av fylum Fibrobacteres och ts-halt i fodret registrerades i studien (Zhu
et al. 2021). Den relativa forekomsten av Fibrobacteres vid utfodring av ho var
0.4%, ensilage 0.3% och bete 0.07%. Dock kravs vidare studier for att utreda
Fibrobacteres relation till olika fodertypers ts-halt (Zhu et al. 2021).

Den bakteriella populationen i tracken hos tva hastar som utfodrades med enbart ho
under 28-dagar beskrevs i en studie (Shepherd et al. 2012). Sekvensering av
trackprover (n=4) resulterade i totalt 10 fyla med en relativ forekomst >0.1%. De
fem fyla med hogst relativ forekomst i héstarnas track var Firmicutes (43.7%),
Verrucomicrobia (4.1%), Proteobacteria (3.8%), Bacteroidetes (3.7%) och
Spirochaetes (2.1%) (Shepherd et al. 2012).

Forandringar i trackens mikrobiota har pavisats hos hastar vilka hallits permanent
pa bete under en 52-veckorsperiod (Salem et al. 2018). Trackprov (n=166) fran sju
hastar samlades var 14:e dag under studiens 52 veckor. Resultatet visade genom
sekvensering att sex bakteriella fyla hade en relativ férekomst med ett medelvarde
>1% under betesperioden. Dessa var Bacteroidetes, Firmicutes, Fibrobacteres,
Spirochaetes, Verrucomicrobia och Proteobacteria. Firmicutes och Bacteroidetes
var de fyla med hogst relativ forekomst i alla trackprover (Salem et al. 2018). Under
betesperioden registrerades forandringar med avseende pa den relativa férekomsten
av Firmicutes (22.7-44.0%), Fibrobacteres (3.5-23.0%), Spirochaetes (4.3-15.5%)
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och Verrucomicrobia (1.0-5.3%). Bacteroidetes (33.1- 48.9%) och Proteobacteria
(1.0-2.0%) hade en mer stabil forekomst éver hela perioden jamfért med de andra
fylum vilka férekom >1% (Salem et al. 2018). Hos alla hastar som ingick i studien
kunde en reducerad relativ forekomst av Firmicutes och Verrucomicrobia
registreras, samtidigt som en 6kning av Fibrobacteres och Spirochaetes intréffade.
Den relativa forekomsten av Fibrobacteres och Spirochaetes 6kade nér hosilage
introducerades i samband med minskad betestillgang (Salem et al. 2018).

3.6.2. Abrupta foderbyten

Det har pavisats forandringar i trackens mikrobiota i en studie hos héstar under ett
abrupt byte mellan bete och ho (Garber et al. 2020). Trackprover (n=66) samlades
in fran sex hastar. De bakteriella fyla som patraffades genom sekvensering, och
hade en relativ forekomst >5%, var Bacteroidetes (32.9-39.1%), Firmicutes (28.0-
38.6%), Verrucomicrobia (9.4-16.9%), Spirochaetes (4.6-10.7%) och
Fibrobacteres (3.3-10.5%) (Garber et al. 2020). Resultat fran studien visade att
Bacteroidetes och Firmicutes hade hogst relativ forekomst oavsett utfodring av hé
eller bete och tidpunkt (Garber et al. 2020). Firmicutes hade nést hogst relativ
forekomst i alla prover, men hade en hogre forekomst &n Bacteroidetes under de
forsta dagarna efter foderbyte fran bete till ho och tvartom. Firmicutes relativa
forekomst 3 dagar efter byte fran bete till ho var 38.6% och Bacteroidetes 34.7%.
Dag 3 efter bytet fran ho till bete var Firmicutes 35.3% och Bacteroidetes 33.0%
(Garber et al. 2020). Det registrerades skillnader i forekomsten av Spirochaetes 14
dagar efter bytet bade fran ho och bete. Spirochaetes hade en hogre relativ
forekomst 14 dagar efter 6vergang fran bete till h6 (10.5%) jamfort med 14 dagar
efter Gvergang fran ho till bete (5.8%) (Garber et al. 2020). Utfodring av ho eller
bete samt tidpunkt for provtagning paverkade inte den relativa forekomsten av
Fibrobacteres i forhallande till de andra fylumen (Garber et al. 2020).
Lactobacillus spp. tillhérande fylum Firmicutes 6kade i tracken under dag 2 efter
bytet fran ho till bete (Garber et al. 2020). Till foljd av detta diskuterade forfattarna
om det eventuellt kan finnas risk for att pH sanks i grovtarmen vid ett byte fran ho
till bete. Detta for att Lactobacillus spp. &r laktatproducerande (Garber et al. 2020).
Forandringarna i den relativa férekomsten av Bacteroidetes och Firmicutes som
registrerades intraffade frdmst under de forsta dagarna efter ett abrupt foderbyte.
Detta diskuterade forfattarna om det var pa grund av det abrupta foderbytet och inte
fodret i sig, och att Firmicutes eventuellt kan ha en hdgre kapacitet &n Bacteroidetes
att anpassa sig till ett abrupt foderbyte (Garber et al. 2020).

I en studie av Muhonen et al. (2008) jamfordes utfodring av tva ensilage med olika
innehall av RP med avseende pa antal bakterier i hogra ventrala kolon (RVC). |
studien analyserades antal anaeroba, cellulolytiska, laktatutnyttjande och
proteolytiska bakterier. Aven Streptococcus spp., Lactobacillus spp. och VFA-
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koncentrationen undersoktes (Muhonen et al. 2008). De fyra hdastarna i studien
genomgick abrupta byten mellan de tva olika ensilagen, foderstaterna inneholl 615
g respektive 873 g RP per dag. Under det forsta dygnet efter abrupt byte fran
ensilage med lagre till hogre RP-innehall beskrevs ett hogre antal anaeroba
bakterier och Lactobacillus spp.. Detta registrerades inte under de andra
provtagningsdagarna (Muhonen et al. 2008). Observationer 22 dagar efter det
abrupta bytet visade en 0kad total VFA koncentration och ett lagre pH i RVC nér
ensilage med hogre RP jamfort med lagre utfodrades (Muhonen et al. 2008). Till
foljd av den hogre VFA koncentrationen som registrerades uteslot forfattarna inte
att andra bakterier vilka inte odlats i studien hade en forandrad aktivitet (Muhonen
et al. 2008).

Skillnader med avseende pa antal bakterier i tracken har pavisats vid abrupta byten
mellan ho, hosilage och ensilage fran samma skord (Mdiller et al. 2008). Analys
genomfordes av cellulolytiska, laktatproducerande och laktatutnyttjande bakterier
samt fermentationsprodukter i RVC och trdcken (Mdller et al. 2008). Trots
skillnader i mikrobiell och kemisk komposition mellan fodertyperna resulterade
inte utfodringen i skillnader med avseende pa fermentationsprodukter i regionerna.
Déremot rapporterades ett hogre antal Streptococcus spp. i tracken ndr hdstarna
utfodrades med ho och ett lagre antal i RVC nér hosilage utfodrades (Muller et al.
2008). | en annan studie jamfordes ocksa utfodring av ho, hosilage och ensilage
fran samma skord (Muhonen et al. 2009). Prover fran RVC analyserades. Resultat
fran odling visade att antal Streptococcus spp. reducerades i prover fran RVC dag
21 efter ett abrupt byte fran ho till hosilage (Muhonen et al. 2009). | samma studie
rapporterades aven ett 6kat antal Lactobacillus spp. dag 15 och 21 nér héstarna
utfodrades med ensilage jamfort med ho och hdsilage (Muhonen et al. 2009).
Déaremot fanns inga skillnader mellan fodertyperna med avseende pa VFA
koncentration, samt antal cellulolytiska, laktatproducerande eller laktatutnyttjande
bakterier i RVC (Muhonen et al. 2009).
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4. Diskussion

4.1. Relativ forekomst av bakterier i track

Det var fyra bakteriella fyla som hade en relativ forekomst >1% i tracken i alla
studier som fokuserat pa olika vallfoderbaserade foderstater vilka genomforde
sekvensanalys. Dessa var Firmicutes, Bacteroidetes, Spirochaetes och
Verrucomicrobia (Shepherd et al. 2012; Salem et al. 2018; Garber et al. 2020; Zhu
et al. 2021). | alla studier férutom Shepherd et al. (2012) studie, var i regel
Firmicutes och Bacteroidetes de fyla med hogst relativ forekomst i tracken oavsett
utfodring. Vad som resulterade i en lag relativ forekomst av Bacteroidetes i
forhallande till de andra studierna ar oklar. | Shepherd et al. (2012) studie var det
endast tva hastar och fyra trackprover som bidrog till resultatet. Det har rapporterats
variationer mellan individer (Salem et al. 2018; Garber et al. 2020) vilket gor att
ett fler antal hastar i forsoket hade kunnat tillféra mer information. Detta for att
resultatet ska ha battre forutsdttningar fOr att representera artens mikrobiella
komposition i stallet for enskilda individers mikrobiota.

| studien av Zhu et al. (2021) jamfordes trackens mikrobiota under utfodring av
bete, ensilage och ho och skillnader mellan fodertyperna pavisades. En svaghet i
studien var dock att analys av trdckens mikrobiota inte togs innan forsoket
pabdrjades. Detta hade kunnat bidra med mer uppgifter till om dessa skillnader
forekom redan innan hos individerna vilka ingick i grupperna. Nagot som ocksa
hade kunnat sakerstélla skillnaderna ytterligare & om alla héstar som ingick i
studien utfodrats under lika lang period med alla fodermedel. Detta for att eventuellt
pavisa om skillnaderna i Zhu et al. (2021) studie kunde upptickas i alla
forsoksgrupper.

Utifran denna litteraturstudie &r det svart att hitta en association mellan en viss typ
av bakteriell sammansattning och fodertyp. Det verkar inte finnas nagon specifik
mikrobiota, i tracken i det har fallet, som skulle vara absolut for en foderstat som
endast utgors av vallfoder. Under litteratursokningen hittades endast ett fatal studier
som undersokt mikrobiotan i grovtarmen och trdcken hos héstar som endast
utfodrats med vallfoder. Att det oftast forekommer ett fatal hastar i forsoken bidrar
ocksa till att resultaten inte mojliggor nagra dvergripande slutsatser.
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4.2. Paverkan av abrupta byten

Abrupta byten mellan olika typer av vallfoder har visat sig ha olika effekter pa den
bakteriella populationen i tracken och kolon. En 0Okad relativ forekomst av
Lactobacillus spp. rapporterades av Garber et al. (2020) under ett abrupt byte fran
ho till bete. Forfattarna diskuterade om detta kunde resultera i sankt pH i
grovtarmen till foljd av en Okad laktatproduktion. | studien av Muhonen et al.
(2009) rapporterades ett okat antal Lactobacillus spp. efter ett byte fran ho till
hosilage eller ensilage och ett okat antal pavisades dven dagen efter vid utfodring
av en foderstat med hogre RP (Muhonen et al. 2008). Dock pavisade inte dessa
studier (Muhonen et al. 2008; 2009) skillnader i laktatkoncentrationen eller pH i
RVC och track i samband med ett hogre antal Lactobacillus spp. En 6kad férekomst
av Lactobacillus spp. behover inte, utifran antalen som rapporterats i Muhonen et
al. (2008; 2009), resultera i sankt pH och forhojd laktatkoncentration i RVC och
track.

Det verkar som att antalet Streptococcus spp. 6kar i RVC (Muhonen et al. 2009)
och track (Mdller et al. 2008) vid utfodring av ho i jamférelse med hdsilage och
ensilage. Dock pavisades inga skillnader med avseende pa pH och
fermentationsprodukter i samband med den 6kade férekomsten (Miller et al. 2008;
Muhonen et al. 2009). Utifran detta verkar det inte finnas risk for exempelvis
nedsatt bakteriell fibrolytisk aktivitet, vilket kan ske vid reducerat pH i grovtarmen.
En del av de refererade studierna (Mdller et al. 2008; Muhonen et al. 2008; 2009)
har dock anvant odlingsbaserade metoder vilket gor att det inte helt sakert gar att
utesluta att andra bakterier utéver de som odlats paverkats.

Utifran Salem et al. (2018) studie sa kan det vara mojligt att det inte sker lika
omfattande forandringar i tarmmikrobiotan till foljd av forandringar i den kemiska
kompositionen i betet Gver en betessédsong. En kontinuerlig variation i bakteriernas
relativa forekomster registrerades Over betesperioden men en mer markant
forandring syntes nar hosilage borjade utfodras i samband med att betestillgangen
minskade (Salem et al. 2018). Fordndringarna som sker i betets kemiska
sammansattning over tid kan vara jamforelsevis sma i relation till mikrobiotan i
tracken och detta i forhallande till ett abrupt inslag av ett foder med en eventuell
skild kemisk sammanséttning. Garber et al. (2020) studerade ocksa hastar vilka
holls pa bete, men under en kortare period. Till foljd sa kan resultatet fran den
studien inte pavisa om de hastarna ocksa visade ett monster av kontinuerliga
forandringar Over en betesperiod och en mer markant forandring vid en abrupt
introduktion av ny fodertyp.

| Garber et al. (2020) studie diskuterade forfattarna om Firmicutes hade en hogre
kapacitet att anpassa sig till ett foderbyte jamfort med Bacteroidetes. Om det i
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framtida studier gar att identifiera vilka bakterier som har battre respektive samre
forutsattningar for att anpassa sig under ett abrupt foderbyte kan det eventuellt
finnas mojligheter for att hitta individer som, genom sin specifika sammanséattning
av tarmmikrobiota, har olika forutsattningar for att anpassa sig till ett abrupt
foderbyte. FoOr att undersoka detta krévs dock vidare studier dar frekventa
provtagningsintervall sker hos héstar som utséatts for abrupta foderbyten.

Abrupta foderbyten mellan olika typer av vallfoder har darmed resulterat i
forandringar av bakteriers forekomst, men vad dessa férandringar innebar gar ej att
faststélla med sakerhet i nul&get. | studierna upptécktes inga symtom hos hastarna
vilka skulle indikera pa en eventuell mikrobiell obalans. Vidare studier déar den
relativa férekomsten av bakterier i samband med maétningar av VFA koncentration
och pH undersoks kan genomforas for att fa en utokad forstaelse for vad pavisade
forandringar kan innebéra for ekosystemet i hastens grovtarm.

Att redovisa fodrets kemiska sammanséttning, vilket anvénts i studien, bor ocksa
inkluderas i framtida studier. | flertalet av presenterade studier finns det ej
redovisat. Detta for att eventuellt hitta samband till kompositionen i fodret och
relativa forekomster av bakterier, da kopplingar till ssmmansattningen har pavisats
I studier vilka undersokt exempelvis starkelserika dieter (Hansen et al. 2015). Till
foljd av att ho, hosilage, ensilage och bete kan skilja sig at med avseende pa kemisk
komposition kan det ocksa vara till en fordel att diskussion i framtida studier fors
utifran grovfoderanalysen och inte fodertypen.

| de flesta av de refererade studierna har trackens mikrobiota studerats. 1 och med
att tracken inte alltid kan representera alla regioner i grovtarmen gar det inte att
utesluta att andra resultat hade pavisats om prov fran grovtarmregionernas luminala
innehall hade analyserats. Det kan dock finnas problematik med att fistulera hastar
som ska fungera som sport- och séllskapsdjur efter utfort forsok. Det kan dven
finnas en emotionell problematik hos exempelvis hastagare med att lata avliva sin
friska hast for att mojliggora studier av alla mag-tarmkanalens regioner vilket
utférdes i studien av Ericsson et al. (2016).

4.3. Andra faktorer

Att inkludera flertalet faktorer i studier vilka fokuserar pa fodrets inverkan pa
tarmmikrobiotan kan inkluderas i framtida forsok. Detta for att kunna utesluta, om
forandringar pavisats, har varit till foljd av andra faktorer vilka paverkar
tarmmikrobiotan (Dougal et al. 2014; Fernandes et al. 2014; Salem et al. 2018;
Gorniak et al. 2021) utdver foderstaten.
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Det dr av betydande vikt att dven belysa att en del av de refererade studierna
(Shepherd et al. 2012; Garber et al. 2020; Zhu et al. 2021) kartlagt bakterier pa
lagre taxonomiska nivaer, som exempelvis familj och slakte. Om forandringar inte
pavisats pa till exempel fylumniva kan fortfarande forandringar i de relativa
forekomsterna av familj och slékte tillnérandes samma fylum intraffat. Det gar inte
att helt utesluta att forandringar pa lagre taxonomiska nivaer intraffat om skillnader
inte pavisats om beskrivningar sker pa endast fylumniva. Till foljd kan darmed
beskrivningar av lagre taxonomiska nivaer eventuellt ge vidare information om
forandringar i tarmmikrobiotan.

4.4. Slutsats

Vilka bakterier som specifikt ar associerade med en vallfoderbaserad foderstat &r
utifran den har litteraturstudien svart att bedoma. Skillnader har pavisats i
bakteriernas relativa forekomster mellan olika typer av vallfoder. Den relativa
forekomsten av bakterier paverkas utifrdn de refererade studierna av abrupta
foderbyten mellan olika typer av vallfoder. Det kravs ett bredare underlag av studier
och vidare forskning for att kunna besvara dessa fragestallningar med mer séker
grund och vidare for att aven utreda hur pavisade férandringar paverkar hastens
halsa.
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