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Abstract

The horse is adapted to consume fiber rich feed in small portions, often and evenly distributed
over the day. Even so, 98 % of Swedish horse owners feed their horses with concentrates,
which are often rich in starch and low in fiber. Feeding only roughage gives a more stable
fecal microbiota compared to feeding a combination of roughage and concentrates. Abrupt
feed changes between forages similar in nutritional composition but preserved with different
methods (i.e. hay and silage produced from the same harvest) has small or no impact on
microbial composition in the hindgut. Feeding concentrates rich in starch results in a higher
amount of lactic acid bacteria in the different segments of the gastro-intestinal tract and
faeces. Difference in amount of crude protein in forage seems to have limited effect on
microbial composition in the hindgut.

Sammanfattning

Hasten har utvecklats for att ata fiberrik foda ofta och i sma portioner. Trots detta utfodrar 98
% av Sveriges hasthallare sina hastar med kraftfoder, som ofta ar starkelserika men
fiberfattiga foder. Utfodring av endast grovfoder ger en stabilare mikrobiell sammansattning i
faeces jamfort med om foderstaten bestar av bade grovfoder och kraftfoder. Abrupta
foderbyten mellan vallfoder som har samma naringsmassiga innehall men konserverats pa
olika sétt (det vill saga ho eller inplastat vallfoder fran samma vall) verkar ha liten eller ingen
paverkan pa hastens mikrobiota i grovtarmen. Utfodring av starkelserika foder har visat sig
paverka mikrobiotan framforallt pa sa satt att andelen mjélksyraproducerande bakterier stiger
i magtarmkanalens olika segment och faeces. Skillnad i raproteinhalt i grovfoder ger liten
paverkan pa grovtarmens mikrobiella sasmmanséttning.

Introduktion

Hasten dr anpassad for att dta gras och har ett stort grovtarmskomplex vars innehall upptar tva
tredjedelar av héstens totala mag-tarminnehall (Argenzio et al., 1974). Hasten kan tillgodose
upp till 75 % av sitt dagliga energibehov genom absorption av flyktiga fettsyror (volatile fatty
acids, VFA) producerade i grovtarmen (Sjaastad et al.,, 2010). VFA bildas av
mikroorganismer som specialiserat sig pa att bryta ned fiberrikt material, sasom gras, vilket
hastens egna enzymer inte kan ta hand om. Nér starkelserikt foder nar grovtarmen produceras
mer VFA &n vad fermentationen av fiberrikt foder skulle gjort och &ven mjolksyra bildas,
vilket leder till att pH sjunker i grovtarmen (Sjaastad et al., 2010). Om pH i grovtarmen blir
for lagt stors det mikrobiella ekosystemet och hasten kan hamna i subklinisk eller fullt
utvecklad metabolisk acidos (Biddle et al., 2013). Forandringar i mikrobiotan har ocksa
forknippats med sjukdomar sasom kolik, diarré (Larsen, 1994), fang (Milinovich et al., 2006)
och magsar (Nadeau et al., 2003).

Trots detta utfodrade 98 % av 2215 tillfragade hasthallare sina hastar med nagon form av
kraftfoder ar 2010, antingen kommersiellt kraftfoder eller spannmal (Jordbruksverket, 2012).
Bade kommersiellt kraftfoder och spannmal ar starkelserikt och fiberfattigt och darmed inte
sérskilt likt héastens ursprungliga foda.



Problem med magtarmkanalen var ar 2000 den fjarde vanligaste utslagningssorsaken hos héast
I Sverige, dar 70 % av problemen i magtarmkanalen definierades som diverse olika
koliksymtom (Wallin et al., 2000). Det vécker ett intresse for hur olika fodermedel och
foderstatssammansattningar paverkar mikrobiotan i hastens mag-tarmkanal. Hypotesen for
litteraturstudien var att en hég andel starkelserikt foder och abrupta foderbyten orsakar
storningar i magtarmkanalens mikrobiota.

Litteratursammanstéallning
Hastens digestion

Hésten var ursprungligen ett stapplevande djur som rorde sig 6ver stora ytor for att soka foda
och har specialiserat sig pa att bryta ner strukturella kolhydrater i grovtarmen. I sin naturliga
milj6 konsumerar hésten fiberrik foda ofta och jamt fordelat 6ver dygnet (Salter & Hudson,
1979). For att bryta ner strukturella kolhydrater som aterfinns i till exempel gras, kravs hjélp
fran mikroorganismer for att tillgodogdra sig energin (Sjaastad et al., 2010).

Foérekommande mikroorganismer i hastens magtarmkanal

Mikroorganismerna, eller mikroberna, i mag-tarmkanalen har olika funktioner. Det finns
bland annat cellulolytiska bakterier, som &r en typ av fibrolytiska bakterier, vars uppgift ar att
omvandla de strukturella kolhydraterna till VFA som tas upp genom tarmvéggen och
transporteras ut via blodet (Sjaastad et al., 2010). Ruminocuccus flavefaciens och Fibrobacter
succinogenes ar exempel pa kanda cellulolytiska bakterier i vammen hos idisslare (Fondevila
& Dehority, 1994). Cellulolytiska bakteriearter som hittats i hastens caecum é&r R.
flavefaciens, Ruminococcus albus och F. succinogenes (Julliand et al., 1999), dar de tva forsta
tillhdr fylumet Firmicutes och ordningen Clostridia och den sistnamnda fylumet
Fibrobacteres och ordningen Fibrobacterales (Prescott, 2005). Amylolytiska bakterier &r
organismer som bryter ned starkelse, till exempel olika arter av Lactobacillus spp. och
Streptococcus spp. (Harlow et al., 2015), som bada & medlemmar i ordningen Lactobacillales
(lactic acid bacteria, LAB) och darmed producerar mjolksyra som fermentationsprodukt
(Willey, 2012). Om det produceras for mycket mjolksyra i grovtarmen sjunker pH och pH-
kansliga bakterier som exempelvis fibrolytiska bakterier dor, medan LAB som tal lagt pH kan
vaxa till (Biddle et al., 2013). Laktatutnyttjande bakterier anvander mjolksyra som substrat,
till exempel Megasphaera elsdenii har aterfunnits i hastens faeces (Biddle et al., 2013) och i
vadmmen hos far (Mackie & Heath, 1979). Aven den laktatutnyttjande bakterien Veillonella
montpellierensis har pavisats i faeces fran hast (Biddle et al., 2013). Okning i forekomst av
Lactobacillus spp., Streptococcus spp. och Veillonella spp. i caecum har férknippats med de
tidiga skedena av akut fang (Moreau et al., 2014). Det finns dven protozoer, archea och
anaeroba svampar i grovtarmen men de utgdr en mycket liten andel av mikroberna (Dougal et
al., 2012). Det kan dock vara svart att veta exakt vilka mikroorganismer som finns i hastens
magtarmkanal, da alla bakterier inte gar att odla. Molekylarbiologiska analyser av
bakteriefloran i hastens mag-tarmkanal har visat att det finns manga mikroorganismer dar som
inte gar att identifiera som nagon art som tidigare kunnat kultiveras i laboratorium (Daly et
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al., 2001).

Magséacken

Magséacken hos en hést &r mindre jamfort med andra enkelmagade djur som till exempel gris,
vilket dr en anpassning som gor att hasten har begransad férmaga att lagra foder i magsécken
(Higgins & Snyder, 2006; Al Jassim & Andrews, 2009; Frape, 2010). Den bestar av en del
med Kortelfri slemhinna och en del med kortelforsedd slemhinna och kan delas in i tre
segment. Déar foderstrupen (oesophagus) mynnar aterfinns det segment som kallas fundus
(saccus caecus) och det ar den storsta delen av den kortelfria regionen i magsécken (Dyce,
2010). Avgransningen mellan den kortelfria och den kortelforsedda delen av magsécken
kallas margo plicatus. Segmenten corpus och pylorus representerar den kortelférsedda delen
av magsacken (Dyce, 2010). pH skiljer sig markant i de olika delarna av magsécken, vilket
beror pa en rad olika skeenden. Att pH &r hogst i den kortelfria delen av magsacken beror dels
pa att saliven som foljer med det tuggade fodret har en buffrande effekt, dels pa att det inte
sker ndgon saltsyrautsondring i denna del av magsacken (Frape, 2010). | corpus utsondras
saltsyra (HCI) vilket gor att pH i corpus &r lagre an i den kortelfria delen och ligger runt pH
5,40 (Frape, 2010). Pylorus &r det sista segmentet i magsacken, déar pepsinogen utséndras och
pH-vardet ar cirka 2,60 hos en frisk hast med foder i magsédcken men kan hos en fastande hast
sjunka till mellan 1,50 och 2,00 (Frape, 2010).

De flesta mikrober som aterfunnits i magsacken tillhér fylumet Firmicutes (Perkins et al.,
2012; Costa et al., 2015). | Firmicutes aterfinns bade Streptococcus spp. och Lactobacillus
spp. vilka ar de vanligaste slaktena i magséacken, déar Lactobacillus spp. &r den mest frekvent
forekommande (de Fombelle et al., 2003). Aven bakterier frdn fylumen Proteobacteria och
Bacteroidetes ar vanligt forekommande i hastens magséack (Perkins et al., 2012). Det finns
bakterier i hela magsackens mukosa, men i den kortelforsedda sektionen finns det mer
Streptococcus spp. an andra bakterier (Perkins et al., 2012). Den hdgsta koncentrationen av
laktatutnyttjande bakterier i hela mag-tarmkanalen aterfinns i magsacken (de Fombelle et al.,
2003).

Tunntarmen

Hésten har en relativt kort tunntarm jamfort med andra enkelmagade djur (Frape, 2010).
Tunntarmen brukar delas in i tre identifierbara delar, efter magsacken borjar duodenum, som
overgar i jejunum och avslutas med ileum. | duodenum finns kanaler for utséndring av galla
och bukspott (Dyce, 2010). Néar digestan nar tunntarmen stimuleras bukspottkorteln
(pancreas) till att utsondra bukspott som har en buffrande effekt pa tarminnehallet, vars pH
stiger till runt 7,00 (Al Jassim & Andrews, 2009; Frape, 2010). Tunntarmen har en viktig
funktion hos hésten i att producera stora kvantiteter buffrande bukspott som hjalper till att
bibehalla stabila pH-férhallanden i caecum och colon (Sjaastad et al., 2010). For att vara ett
enkelmagat djur har hasten relativt laga koncentrationer av enzymet a-amylas i tunntarmen
(Frape, 2010), som bryter ner starkelse, och den korta langden pa tunntarmen gor att fodret
passerar snabbt (Sjaastad et al., 2010).



Den mikrobiella floran i tunntarmen representeras framst av, som i alla delar av det gastro-
intestinala systemet (Gl-systemet), bakterier som harstammar fran fylumet Firmicutes (Costa
et al., 2015). Proteobacteria har visat sig forekomma i hogre antal i duodenum &n i stora
kolon, colon descendens och faeces, dven i ileum har Proteobacteria pavisats forekomma i
hogre antal &n i colon descendens och faeces (Costa et al., 2015). | ileum har Clostridia
pavisats ha den hogsta forekomsten (Costa et al., 2015). | tunntarmen och magsacken
aterfinns ocksa den lagsta VFA-koncentrationen i hela Gl-systemet (de Fombelle et al., 2003)

Caecum

Dar ileum slutar aterfinns caecum som utgdr en blindsack i tarmsystemet innan colon tar vid. |
caecum vénder digestan innan den transporteras vidare. Nedbrytningen av strukturella
kolhydrater med hjalp av mikrober &r en relativt langsam process och for att tillrackligt med
VFA ska produceras kravs att hasten behaller digestan en langre tid i grovtarmen (Frape,
2010). Nar digestan nar caecum har den ett pH-vérde runt 7,00 men sjunker till ett pH runt
6,50 pa grund av den mikrobiella syntetiseringen av VFA (de Fombelle et al., 2003). L6sliga,
eller icke-strukturella, kolhydrater som nar caecum bryts ner snabbare &n strukturella
kolhydrater, vilket gor att en hégre andel propionat produceras i caecum jamfort med colon
(Frape, 2010). Samtidigt finns en storre population cellulolytiska bakterier i caecum &n i colon
(Frape, 2010; de Fombelle et al., 2003).

Firmicutes kan utgéra éver 50 % av caecums bakteriepopulation, foljt av Bacteroidetes (18,2
%), Proteobacteria (13,8 %) och Verrumicrobia (10,5 %) (Moreau et al., 2014). Clostridia
som tillhdr Firmicutes utgjorde den storsta bakterieklassen i caecum relativt mot andra
undersokta klasser (Costa et al., 2015) och i Clostridia aterfinns till exempel
Ruminococcaceae och Veillonellaceae (Moreau et al.,, 2014). Fem dominerande
bakteriefamiljer har pavisats i caecum; Porphyromonadaceae (27 %), Prevotellaceae (9 %),
Lachnospiraceae (7 %), Ruminococcaceae (7 %) och Verrucomicrobiaceae (7 %), dér de
forsta tva familjerna harstammar fran fylumet Bacteroidetes, de tva efterféljande fran
Firmicutes och den sista fran Verrucomicrobia (Hansen et al., 2015).

Colon

Digestan passerar colon i féljande ordning; hdgra ventrala colon (right ventral colon, RVC),
vanstra ventrala kolon, (left ventral colon, LVC), flexura pelvina, vanstra dorsala kolon (left
dorsal colon, LDC) och hdgra dorsala kolon (right dorsal colon, RDC) for att sedan passera
colon transverse, colon descendens och vidare ut genom rectum (Dyce, 2010). Hoger och
vanster ventral- och dorsalkolon brukar tillsammans kallas stora kolon (Frape, 2010).
Metabolismen i ventralkolons tarmvagg é&r néstan helt beroende av dess inneboende
mikrobiota som syntetiserar VFA, essentiella aminosyror, vitamin B och vitamin K> (Frape,
2010).

De viktigaste fibro- och cellulolytiska bakterierna i grovtarmen anser Daly et al. (2001) vara
Butyrivibrio spp., Clostridium spp., Eubacterium spp. och Ruminococcus spp.
Verrucomicrobia &r ett fylum av bakterier som hos hést har en hogre forekomst i colon



descendens och rectum an i magsécken (Costa et al., 2015), dock har studier visat att fylumet
endast utgor 3 procent av mikrobiotan i grovtarmen (Daly et al., 2001).

Faeces

Mer &n halften av TS-vikten i faeces &r bakterier (Frape, 2010) och den har ett pH-vérde kring
6,60 (Willing et al., 2009; Muhonen et al., 2008). De tva storsta fylumen i faeces har bade
Costa et al. (2015) och Shepherd et al. (2012) sett vara framst Firmicutes och Verrumicrobia,
dar den storsta klassen inom Firmicutes visade sig vara Clostridia (Costa et al., 2015).
Déremot visade Proudman et al. (2015) att det nast storsta fylumet i faeces var Bacteroidetes.

Skillnader och likheter i mikrobiotans sammanséttning i olika anatomiska
segment

Mikrobiotan i faeces, taget ur rectum, ar mest lik mikrobiotan i caecum med en relativ likhet
pa 67 % med avseende pa artforekomst nar jamforelser gjordes mellan duodenum, ileum,
caecum, pelvina flexura och rectum (Schoster et al., 2013), men det finns dnda skillnader
mellan faeces och caecums mikrobiella sammanséttning (Schoster et al., 2013; Dougal et al.,
2012). Daremot fann Dougal et al. (2012) inga skillnader mellan caecums och colons
mikrobiella population, vilket Schoster et al. (2013) fann. Mikrobiotans mangfald och
stabilitet har dock pavisats atminstone till viss del bero pa individuella skillnader mellan
héstar i faeces (Schoster et al., 2013; Willing et al., 2009), duodenum, ileum, caecum, colon
och rectum (Schoster et al., 2013).

Inverkan av olika grovfoder pa mikrobiotan

De fyra vallfoder som héstar brukar erbjudas ar ho, hosilage, ensilage och bete (Holmquist &
Miiller, 2002). Skillnaderna mellan dessa foder ar framforallt torrsubstanshalten och metod
for att gora fodret lagringsdugligt. H6 torkas till en torrsubstans (TS) av minst 84 % medan
hosilage och ensilage lagras i anaeroba miljoer (Miller et al., 2008). Hdosilage och ensilage
skiljer sig framforallt fran ho genom TS-halten, dar ensilage ligger mellan 20-50 % TS och
hosilage O6ver 50 %. Det har &aven pavisats att ensilage innehaller en hogre andel
fermentationsprodukter sasom mjolk-, acetat-, smor- och béarnstenssyra (Maller & Uden,
2007). Hur vallfodret konserverats kan paverka mikrobiotan i RVC och faeces (Mdller et al.,
2008). Nar ho, hosilage och ensilage skordades vid samma tillfalle, och fran samma vall, och
utfodrades till fyra hastar under 21 dagar visade resultaten att antalet Streptococcus spp. var
hogre i faeces vid utfodring av ho an vid utfodring av hosilage eller ensilage (Muller et al.,
2008). Héstarna var fistulerade i caecum och RVC men provtogs enbart ur fisteln i RVC och
ur faeces. Lagst antal Streptococcus spp. aterfanns da hastarna utfodrades med hosilage vid
provtagning av digestan i RVC. Molarproportionerna for acetat, propionat, butyrat och valerat
forholl sig liknande i RVC och faeces oavsett vilket foder som utfodrades och ett medelvérde
for RVC aterfinns i tabell 1. Antalet LAB och laktatutnyttjande bakterier var ocksa fler i
faeces an i RVC generellt sett, men nivaerna av mjélksyra i bade RVC och faeces var mycket
laga oavsett fodertyp (Miiller et al., 2008).

Inverkan av starkelserika fodermedel pa mikrobiotans sammansattning
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Det finns flertalet olika studier som visar pa forandringar i mikrobiota vid introduktion av
olika former av stérkelse i foderstaten (Goodson et al., 1988; Julliand et al., 2001; Medina et
al., 2002; de Fombelle et al., 2003; Willing et al., 2009; Daly et al., 2012; Hansen et al.,
2015). Svenska utfodringsrekommendationer sdger att maximalt 1,5 g starkelse per
utfodringstillfalle ar 1ampligt (Jansson et al., 2013).

Korn

Korn &r ett starkelserikt fodermedel som anvands till hast. Jamfort med starkelse i havre och
majs har kornstérkelse en lagre preileal smaéltbarhet och darfor finns en hogre risk att
starkelsen nar grovtarmen (Meyer et al., 1995). Vid introduktion av kornstérkelse i foderstater
till hastar har flera forfattare pavisat att pH sjunker i bade caecum och colon (Julliand et al.,
2001; Medina et al., 2002; Hansen et al., 2013). Andelen LAB samt laktatutnyttjande
bakterier visade sig 6ka och andelen cellulolytiska bakterier minska i caecum och colon nar
kornstarkelse introducerats i foderstaten (Julliand et al., 2001; Medina et al., 2002). Tre hastar
fistulerade i caecum och RVC utfodrades med tre olika foderstater bestaende av ho och korn i
respektive proportioner; 100; 70:30; eller 50:50, i perioder om 14 dagar per foderstat och
provtogs ur digestan i caecum och RVC pa den fjortonde dagen (Julliand et al., 2001).
Koncentrationerna av LAB och laktatutnyttjande bakterier okade i bade caecum och RVC nar
hastarna utfodrades med nagon av kornfoderstaterna jamfort med nar de fick en foderstat
endast bestdende av grovfoder. Koncentrationerna av LAB och laktatutnyttjande bakterier i
caecum var liknande vid forsokets bada kornfoderstater men i RVC observerades att
koncentrationerna av dessa bakterier blev hogre ju hogre andel korn som utfodrades.
Liknande resultat fann Medina et al. (2002), nar atta hastar utfodrades antingen med
koncentrat vars storsta bestandsdel var korn (53 % av TS) eller ett koncentrat som till storst
del bestod av lucern (som ar fiberrikt och starkelsefattigt) i tillagg till vetehalm.
Koncentrationerna av cellulolytiska bakterier minskade och laktatutnyttjande bakterier samt
LAB 6kade i caecum, och mjclksyrakoncentrationerna kade i bade caecum och RVC vid
forsokets starkelserika foderstat jamfért med den fiberrika.

| vilken form korn erbjuds verkar inte paverka mikrobiotan, men daremot dietens
fibersméltbarhet (Philippeau et al., 2015). H&star som var fistulerade i caecum och RVC
erbjods koncentrat bestaende till 80 % (av TS) av korn i form av pellets, mald, krossad eller
hel, tillsammans med &ngshd (Philippeau et al., 2015). Pellets och krossat korn var
varmebehandlat. Den totala fibersmaltbarheten var hdgst nar hastarna utfodrades med pellets,
foljt av krossat korn men pH och VFA-koncentrationerna (tabell 1) i RVC paverkades inte av
hur kornet processats (Philippeau et al., 2015).

Havre

Havre dr en av de vanligaste starkelsekéllorna i foderstater for hastar i Sverige. Havre &r
lattare for héstar att bryta ner i tunntarmen &n majs och korn (Meyer et al., 1995). Att
inkludera havrestérkelse i foderstaten tillsammans med grovfoder har visat sig ge mikrobiella
forandringar i caecum (Hansen et al., 2015) och faeces (Willing et al., 2009). Hastar som
erbjudits ett koncentrat rikt pa havrestarkelse visade sig dessutom ha en instabilare
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mikrobflora i faeces 6ver tid jamfort med nar de utfodrats med enbart grovfoder (Willing et
al., 2009).

Skillnader i forekomst av fylumen Bacteroidetes, Firmicutes (Willing et al., 2009; Hansen et
al., 2015) och Tenericutes (Hansen et al., 2015) i caecum har observerats nar havrestérkelse
introducerats i foderstater som tidigare bestatt av enbart grovfoder. Andelen Bacteroidetes har
pavisats i hogre koncentrationer for bade caecum (Hansen et al., 2015) och faeces (Willing et
al., 2009) nér havre lagts till i foderstaten jamfort med nér hastar utfodrats med enbart
grovfoder. Andelen Firmicutes noterades vara lagre i caecum (Hansen et al., 2015) respektive
hogre i faeces (Willing et al., 2009) nar hastar utfodrats med havre och grovfoder jamfort med
nar de utfodrats med enbart grovfoder. Kraftfoder innehallande havrestarkelse i kombination
med grovfoder har ocksa pavisats paverka forekomsten av LAB (Willing et al., 2009).
Streptococcus bovis/equinus och Lactobacillus ruminis noterades i hogre respektive
forekomst Gver huvud taget i faeces nar héstarna fick havre tillsammans med grovfoder
jamfort med nér de bara utfodrades med grovfoder (Willing et al., 2009). Koncentrationerna
av LAB, sasom Streptococcus spp. och Lactobacillus spp., kunde 6ka upp till tio ganger nar
havrebaserat koncentrat inkluderades i foderstaten jamfért med nér bara grovfoder utfodrades
(Willing et al., 2009). Att utfodra havrestarkelse tillsammans med grovfoder resulterade ocksa
i snabbare och lagre sankning av pH, generell 6kning av VFA-koncentration, minskad andel
acetat och 6kad andel propionat i caecum jamfort med nér bara grovfoder utfodrades, vilket
indikerade att havrestarkelse gav en hdgre metabol aktivitet i blindtarmen (Hansen et al.,
2015).

Majs

Andelen laktatutnyttjande bakterier och amylolytiska bakterier 6kade samtidigt som pH sjonk
snabbare och till lagre niva nar en ponny fistulerad i caecum utfodrades med majs och
sojamjol (i proportionerna 86,7 % respektive 13,3 % av foderstatens TS) jamfort med nér den
utfodrades med enbart lusernhd (Goodson et al., 1988). Nar ponnyn utfodrades med den
fiberfattiga foderstaten bestaende av majs och sojamjol noterades andelen amylolytiska
bakterier i caecum ligga mellan 77,7 och 85,6 % av totala bakteriepopulationen jamfért med
mellan 44,2 och 45,5 % ndr ponnyn utfodrades med lusernhd. pH sjonk till 5,90 i caecum sju
timmar efter utfodringen av majs och sojamjél men vid utfodring av lusernhé noterades pH
6,40 vid samma tidpunkt (Goodson et al., 1988). In vitro-forsok har visat att starkelse fran
majs som tillsattes i faeces-l16sning fick pH att sjunka snabbare och till ett lagre vérde an vad
starkelse fran vete eller havre, som tillsatts i samma koncentration, gjorde (Harlow et al.,
2015).

Starkelserikt koncentrat

Starkelserika koncentrat innehaller vanligtvis starkelsekallor som redan namnts, dock har
forfattarna till studierna under denna rubrik inte specificerat huvudsakliga starkelsekalla i
koncentraten de utfodrat (de Fombelle et al., 2003; Daly et al., 2012). Tre héstar utfodrades
med koncentrat som till storst del bestod av stdrkelsefattigt och fiberrikt koncentrat
tillsammans med halm medan ytterligare fyra hastar utfodrades med stérkelserikt koncentrat
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tillsammans med angshd under 20 dagar for att sedan sévas ner och avlivas (de Fombelle et
al., 2003). Under anestesin togs Gl-systemet fran magsack till colon descendens ut for vidare
studier tillsammans med faeces-prov tagna direkt ur rectum innan sovningen. Antalet
cellulolytiska bakterier visade sig vara lagre i hela Gl-systemet for héstar med en foderstat
innehallande starkelserikt koncentrat jamfort med hastar som utfodrats med fiberrik foderstat
innehallande en lagre andel starkelse (de Fombelle et al., 2003). Det starkelserika fodret
visade sig ha en forsurande effekt pa pH och gav hogre koncentration av mjélksyra i colon
descendens men dven ett hogre pH i caecum jamfort med det fiberrika fodret (de Fombelle et
al., 2003). For hastarna som utfodrades med den starkelserika foderstaten, var
koncentrationen av Lactobacillus spp. och laktatutnyttjande bakterier i magsack och ileum,
samt koncentrationen av Streptococcus spp. i ileum hogre jamfort med ndr den fiberrika
foderstaten utfodrades. Det stdrkelserika fodret gav &aven hdgre koncentration av
laktatutnyttjande bakterier i caecum och LDC jamfort med fodret med hogt fiberinnehall (de
Fombelle et al., 2003). Molarproportioner for hastarna som utfodrades med starkelserikt
koncentrat och &ngsho aterfinns i tabell 1. Andelen Lachnospiraceae och Bacteroidetes samt
bakterier ur gruppen Bacillus-Lactobacillus-Streptococcus (BLS), som harstammar fran
Firmicutes, har ocksa pavisats vara i hogre i pelvina flexura hos hastar som utfodrats med
starkelserikt koncentrat jamfort med hastar som gatt pa bete (Daly et al., 2012). | samma
forsok pavisades aven att andelen Fibrobacter och Ruminococcaceae var lagre hos hastarna
som utfodrats med stéarkelserikt foder an for de hastar som haft tillgang till grés att beta ad
libitum. Daly et al. (2012) matte inte pH-varden men foreslog att den minskade andelen
Fibrobacter i grovtarmen hos héstarna i studien som utfodrades med stérkelserikt koncentrat
indikerade pa ett lagre pH i colon.

Tabell 1. Gram starkelse per kg kroppsvikt utfodrat vid fyra till fem timmar fére provtagningen och
molarproportioner av flyktiga fettsyror i hoger ventrala kolon fran olika studier

Referens g starkelse/kg Tid utfodring Proportioner
kroppsvikt till provtagning acetat:propionat:butyrat:valerat
i hoger ventrala kolon

Muller et al., 2008 0 4 tim 71:19:8:2

Phillipeau 2015 1,21 4 tim 70:22:5:3

de Fombelle et al., 2003 2,86 4 tim 15 min 65:20:12:3

Medina et al., 2002 3,4 4 tim 66:21:10:3

de Fombelle et al 2001 Ej angivet (30 % korn) 5tim 68:24:7:1

de Fombelle et al., 2001  Ej angivet (50 % korn) 5tim 64:28:7:1

Inverkan av tid efter utfodring pa mikrobiotans sammanséattning

Mikrobiotans sammansattning kan variera vid olika tidpunkter efter foderintag (Hansen et al.,
2013). Den storsta skillnaden som pavisades var i antalet laktatproducerande bakterier som
var som hogst i caecum sex till atta timmar efter fodointaget nar tva hastar fistulerade i
caecum utfodrades med samma foderstat (Hansen et al., 2013). Foderstaten bestod av
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timotejhd och korn och hastarna provtogs med avseende pa digesta ur fisteln fore
morgonutfodringen och sedan varje halvtimme under totalt atta timmar under tva dagar, pH
maéttes var femte minut under 8,5 timmar efter utfodringstillfallet (Hansen et al., 2013).
Hastarna hade utfodrats med grovfodret nio manader innan forsoket och korn introducerades i
foderstaten sju dagar innan forsokets borjan. pH i caecum nadde det lagsta vardet mellan fyra
och fem timmar efter utfodring men understeg inte pH 6,00 vid nadgot provtagningstillfalle.
VFA-produktionen okade de tva till fyra forsta timmarna efter fodointaget for att sedan
avstanna i 6kning. Digestaprovens molarproportioner (tabell 1) for acetat och propionat i
caecum visade sig dock ocksa indikera individuella skillnader mellan hastarna, dar den ena
hésten hade hdgre andel acetat och l&gre andel propionat &n den andra (Hansen et al., 2013).

Mikrobiotans svangningar vid abrupta foderbyten eller férandringar

Plotslig introduktion av starkelserikt kraftfoder i foderstaten har pavisats inverka pa
mikrobiotans sammansattning (Goodson et al., 1988; de Fombelle et al., 2001). En 6kad
koncentration av Streptococcus spp. och mjolksyra i kunde pavisas i caecum fem timmar ett
abrupt foderbyte nér tre héstar fistulerade i caecum och RVC forst utfodrades med bara
angsho och sedan med en foderstat bestaende av angsho och korn i proportionerna 70:30 (av
TS) (de Fombelle et al., 2001). Ingen forandring i total VFA-koncentration upptécktas
caecum eller RVC i forsoket, daremot kunde en okning av andelen propionat samt en
sénkning av andelen butyrat och valerat noteras vilket ledde till férandrade molarproportioner
av syrorna (tabell 1). I en andra behandling i samma forsok bytte hastarna diet fran enbart
angsha till en foderstat som bestod av 50 % ho och 50 % korn (av TS) dér en snabb ¢kning av
bade Streptococcus spp. och Lactobacillus spp. noterades i caecums digesta fem timmar efter
utfodringen. Vid samma provtagningstidpunkt pavisades daremot en sénkning av andelen
Streptococcus spp. och Lactobacillus spp. i kolondigestan. Vid provtagning i colon 29 timmar
efter foderbytet fran ho till 50:50 hé och korn hade koncentrationerna av Streptococcus spp.
och Lactobacillus spp. stigit, och likasa mjélksyrakoncentrationerna i bade RVC och caecum
(de Fombelle et al., 2001). Varken i caecum eller colon kunde nagra foérandringar i pH-varde
faststallas i forsoket.

Andelen amylolytiska bakterier visade sig ga fran 73,1 till 92,2 % av totala antalet bakterier
hos en ponny fistulerad i caecum fére och 24 timmar efter ett abrupt foderbyte fran lusernho
till en foderstat bestaende av enbart kraftfoder i form av majs och sojamjol (Goodson et al.,
1988). Sju timmar efter att foderstaten bytts fran lusernho till majs och sojamjol noterades att
pH sjunkit till 5,90 jamfort med nér lusernho utfodrats, da pH var 6,40 efter sju timmar.
Fyrtiodtta timmar efter bytet sjonk koncentrationen till 87,5 % amylolytiska bakterier och
varierade sedan mellan 77,7 och 85,6 % resten av tiden under de sex veckor kraftfoderstaten
utfodrades (Goodson et al., 1988). Nar foderstaten sedan byttes tillbaka till lusernh6 gick
andelen amylolytiska bakterier ner till 44,2 och 45,5 procent efter tva respektive tre veckor.
Andelen laktatutnyttjande bakterier hos ponnyn forholl sig oforandrade direkt efter bytet fran
lusernho till majs och sojamjdél men steg snabbt mellan dag tre och sju for att na en topp pa
69,2 procent och hade sedan ett medelvarde pa 33,5 procent under vecka tva till sex (Goodson
et al., 1988). N&r ponnyns foderstat byttes tillbaka till lusernhd sjonk andelen
laktatutnyttjande bakterier till 23,7 procent.



Abrupta byten mellan ho, hésilage och ensilage skordat fran samma vall vid samma tidpunkt
har inte pavisats resultera i nagon storre paverkan pa mikrobiotans sammansattning eller
VFA-koncentrationerna i RVC, eller pd pH i RVC eller faeces (Muhonen et al., 2009).
Tjugoatta timmar efter grovfoderbytena sags inga forandringar i mikrobiell sammanséttning,
VFA-koncentration eller pH i varken RVC eller faeces (Muhonen et al., 2009). Resultaten i
studien indikerade att abrupta byten mellan olika slags grovfodertyper fran samma groda inte
asamkade nagra storre forandringar i RVC och faeces for hastar pa underhallsfoderstat.

Effekten pa mikrobiotan i RVC av raproteinkoncentration i grovfodret vid abrupta foderbyten
har undersokts av Muhonen et al. (2008). En hogre raproteinhalt i grovfodret orsakade inte
nagra forandringar i den mikrobiella sammansattningen i RVC jamfort med en lagre
raproteinhalt, daremot orsakade sjalva bytet férandringar. Antalet laktatutnyttjande bakterier,
proteolytiska bakterier och Streptococcus spp. sjonk i RVC fyra timmar efter bytet oavsett
raproteinhalt, och de proteolytiska bakterierna holl ett fortsatt lagre antal efter 12 och 24
timmar. Antalet Streptococcus spp. steg istallet 12 och 24 timmar efter bytet fran lagre till
hdgre proteinhalt (Muhonen et al., 2008). Den totala VFA-koncentrationen i RVC steg under
de 12 forsta timmarna oavsett raproteinhalt i grovfodret samtidigt som mjdlksyranivaerna holl
sig under detekterbar niva (Muhonen et al., 2008). pH i colon och faeces forandrades inte av
det abrupta foderbytet mellan grovfoder olika raproteinhalter (Muhonen et al., 2008).

Inverkan av proteinhalten pa mikrobiotan

Vid utfodring av grovfoder med olika raproteinhalter har vissa skillnader i mikrobiotan i
faeces uppstatt (Connysson et al., 2006). Vid utfodring av grovfoder med hogre proteinhalt
noterades lagre TS-halt, hogre koncentrationer av kvave (N) och lagre pH i faeces jamfort
med nar samma sex hastar utfodrades med ett grovfoder med lagre proteinhalt (Connysson et
al., 2006). Héstarna i forsoket var i tavlingskondition och intog 1070 respektive 1600 g
raprotein/dag fran de ensilerade grovfodren. Det sags daremot ingen skillnad nar fyra hastar
fistulerade i caecum och RVC utfodrades med tva ensilerade vallfoder med olika
raproteininnehall dar det ena fodret forsag hastarna med 615 g raprotein/dag och det andra
873 g raprotein/dag. Varje foder utfodrades under 22 dagar i ett change-over forsok med ett
abrupt byte av grovfoder emellan. Hastarna provtogs ur faeces och RVC (Muhonen et al.,
2008). Nar hastarna bytte fran fodret med lagre proteinhalt till fodret med hogre proteinhalt
var aterfanns inga forandringar efter de forsta tre veckorna (Muhonen et al., 2009).

Diskussion

Det verkar som att nar hastar utfodras med starkelserika fodermedel far de en annorlunda
mikrobiell sammanséttning jamfort med om de utfodras med fiberrika foderstater. | alla
studier dar starkelserikt foder inkluderats i foderstaten och andelen LAB undersokts, har de
pavisats stiga jamfort med andelen som uppmatts vid fiberrika foderstater. Goodson et al.
(1988) visade att andelen amylolytiska bakterier, som bland annat innefattar Streptococcus
spp. och Lactobacillus spp. som ingadr i LAB, lag runt 80 % av caecums mikrobiella
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population och noterade ett pH-varde under 6,00 i ponnyns caecum vid utfodring av enbart
kraftfoder. | forsoket anvéndes dock bara en ponny som utfodrades med enbart starkelserikt
kraftfoder och inget fiberrikt foder 6ver huvud taget under behandlingen, vilket inte &r
representativt for hur de flesta hastagare utfodrar sina hastar idag. Att anvanda sig av ett enda
djur kan ocksa leda till att resultaten inte blir representativa for fler an just den individen, da
det finns individuella variationer i mikrobiell sammansattning i Gl-systemet hos hastar
(Willing et al., 2009; Schoster et al., 2013). Aven i Hansen et al. (2013) sags skillnader i
molarproportioner i caescum som berodde pa individuella variationer. Pa grund av den
individuella variationen bor en change-over design anvandas i forsok med fa antal héstar for
att komma forbi denna problematik. De flesta férsoken har anvént sig av sadana utformningar
men i forsok dar bara en hést anvénts eller hastarna avlivats ar det av praktiska skal inte
mojligt (Goodson et al., 1988; de Fombelle et al., 2003; Daly et al., 2012). Att de Fombelle et
al. (2003) fann att pH i caecum var hogre hos hastar som utfodrades med starkelserikt
koncentrat, vilket motsiger de andra studierna, kan bero pa att change-over design inte
anvants.

Trots att Goodson et al. (1988) endast hade med en ponny i forsoket var det anda intressant att
ta med studien i uppsatsen pa grund av de hoga koncentrationerna av amylolytiska bakterier
som uppméttes, vilket visar hur mycket mikrobiotan eventuellt skulle kunna férandra sig
beroende pa vad foderstaten erbjuder och dessutom for att det var det enda forsok dar den
starkelserika foderstaten inte kompletterades med nagon form av fiberrikt foder. Costa et al.
(2015) visade att den vanligast forekommande klassen av bakterier i caecum var Clostridia
medan Bacilli, som de tva amylolytiska bakterierna Lactobacillus spp. och Streptococcus spp.
tillhdr, var den minst forekommande. Vid jamforelse av olika grovfoder var den enda
skillnaden som kunde pavisas en 6kad forekomst av Streptococcus spp. i RVC och faeces nér
ho utfodrades jamfort med inplastade vallfoder (Mdiller et al., 2008). Den 6kade férekomsten
av Streptococcus spp. i forsoket av Miiller et al., (2008) verkar kanske inte ha haft nagon
storre betydelse da mjolksyranivaerna i forsoket anda var valdigt laga, pa gransen till
detekterbara. Grovfoders raproteinhalt verkar inte heller ha sarskilt stor inverkan pa hastens
mikrobiota i caecum eller RVC (Muhonen et al., 2008).

Det ar dock viktigt att poangtera att anvandandet av olika analysmetoder kan paverka
resultaten. Manga av studierna, till exempel Goodson et al. (1988), anvande sig av
mikrobiologisk odling medan nagra av de nyare studierna, till exempel Costa et al. (2015),
anvande sig av molekylarbiologisk analys. Det finns svarigheter och fordelar med bada
metoderna, bland annat har det visat sig att manga av mikroorganismerna i tarmen hos hastar
inte gar att odla (Daly et al., 2001), men samtidigt ger molekylarbiologisk analys ett valdigt
stort datamaterial som inte bara innehaller DNA-frekvenser fran mikroorganismerna i tarmen,
utan aven fran annat organiskt material som finns vid provtagningstillfallet.

Abrupta byten fran foderstater med bara grovfoder till foderstater innehallande starkelserika
fodermedel verkar ocksa ge 6kade koncentrationer av LAB i caecum och RVC. | studien av
de Fombelle et al. (2001) steg andelen Streptococcus spp. och Lactobacillus spp. i caecum
fem timmar efter byte fran ho till en foderstat bestaende av halften ho (samma ho som fore
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bytet) och halften korn, men sjonk i RVC vid samma tidpunkt. Det skulle kanske kunna bero
pa att det starkelserika fodret annu inte natt colon, for vid provtagning 29 timmar efter
foderbytet var koncentrationerna av LAB och mjolksyra hogre i bade caecum och RVC &n de
var nar ho utfodrades. Nar Goodson et al. (1988) gjorde ett abrupt foderbyte fran lusernho till
majs och sojamjol gick koncentrationerna av amylolytiska bakterier i caecum, som skulle
kunna vara LAB, till ett varde sa hogt som 92,2 % efter 24 timmar. Andelen amylolytiska
bakterier i samma forsok efter utfodring av lusernhd i tre veckor var 455 %.
Koncentrationerna av dessa bakterier i caecum rapporterade av Goodson et al. (1988) var
valdigt hoga jamfort med vad som rapporterats av till exempel Hansen et al., (2015). Det
skulle kunna bero pa att Goodson et al., (1988) inte odlade for sa manga olika slags bakterier,
eller att identifieringsmetoderna fér mikroberna inte var sa utvecklade pa den tiden att de kan
ha grupperats felaktigt eller efter annan grovre klassificering. Daremot verkade inte abrupt
byte mellan grovfoder med olika raproteinhalt ge nagra storre forandringar i den mikrobiella
sammansattningen i RVC eller faeces (Muhonen et al., 2008). Vid sokning efter studier
gjorda med avseende pa mikrobiell sammansattning i grovtarmen vid abrupt introduktion av
kraftfoder med hog rdproteinhalt aterfanns inget sadant material, detta skulle vara intressant
att se forskning pa.

De tva forsoken som undersokte effekten av raproteinhalt i grovfoder pa mikrobiota i
grovtarmen hos héstar fick olika resultat. Muhonen et al. (2008) fann inga skillnader mellan
olika halter av raprotein i grovfodret, medan Connysson et al. (2006) fann vissa forandringar.
Det skulle kunna bero pa att skillnaden i mangden raprotein som utfodrades per dag var
ganska stor, raproteinmangden i grovfodret med hdg proteinhalt i respektive forsok var
dubbelt sa hog i studien av Connysson et al. (2006) som i studien av Muhonen et al. (2008).

Det finns svarigheter med att dra slutsatser om grovtarmens generella mikrobiella
sammansattning genom prov tagna ur faeces, till exempel da mikrobiotan i faeces och caecum
endast har en relativ likhet pa ca 67 %, med avseende pa artforekomst (Schoster et al., 2013).
Hansen et al. (2013) fann att det dominerande fylumet i caecum var Bacteroidetes, medan det
visats att Firmicutes ar det storsta fylumet i faeces (Costa et al., 2015; Shepherd et al., 2012).
Darfor kan det vara bra att anvanda fistulerade hastar for att dra slutsatser om specifika
segment i grovtarmen.

Tabell 1 visar molarproportioner i RVC fran forsok dar olika mangder starkelse utfodrats. |
tabellen gar det att se att proportionerna forandras, och en viss tendens till att andelen acetat
minskar till forman for andra VFA ju hogre andel stirkelse som utfodras. Pa grund av
uppsatsens avgransning tas inte eventuella halsokonsekvenser av detta upp, utan slutsatsen
utifran tabellen blir att starkelsemangden paverkar proportionerna av VFA vilket skulle kunna
innebara att den mikrobiella sammansattningen i RVC paverkas. Den enda foderstaten
innehallande starkelse som ligger under svenska utfodringsrekommendationen (Jansson et al.,
2013) for andel starkelse som bor utfodras per mal ar foderstaten som utfodrades i studien av
Phillipeau et al. (2015), vilken ocksa ar den som ligger narmast molarproportionerna vid
utfodring av enbart grovfoder (Mdller et al., 2008). Baserat pa studien av Phillipeau et al.,
(2015) dar det inte sags nagon mikrobiell paverkan av hur korn processats, tillsammans med
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informationen i tabell 1 verkar det som att mangden starkelse som utfodras har en storre
inverkan pa mikrobiotan i hastens Gl-system an i vilken form starkelsen utfodrats.

Slutsats

Utfodring av stdrkelserika fodermedel, &ven tillsammans med grovfoder, leder till
forandringar i mikrobiell ~ sammansattning i mag-tarmkanalen  dar  framst
mjolksyraproducerande bakterier i grovtarmen framjas. Starkelserika fodermedel bor darfor
utfodras med forsiktighet och kunskap om héstens Gl-system och dess mikrobiella
fermentation.
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