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Mikrobiota tlustého stieva koni

Souhrn

Travici soustava koni je specifickd svou anatomii i fyziologii — fermentace
polysacharidi probiha v tlustém stieveé, kde je tedy potiebna zdravi prospésna mikrobiota.
Mikrobiota tlustého stfeva hraje zasadni roli v zivoté koni a ovliviiuje jeho zdravi a zivotni
pohodu. SloZeni zdravé mikrobialni populace u koni se mezi nékterymi oddily komiského
gastrointestinalniho traktu zna¢né 1i$i, zejména na nizSich taxonomickych urovnich. Podstatné
je zastoupeni dostate¢ného mnozstvi celulolytickych, fibrolytickych a amylolytickych bakterii,
které produkuji tékavé mastné kyseliny a anaerobnich hub, které rozkladaji vlakninu. Pro
optimalni fermentaci potravy v tlustém stfevé je potiebna vyvazend mikrobidlni populace.
Problematické je naptiklad vychyleni ve smyslu vyssiho mnozstvi amylolytickych bakterii a
bakterii produkujicich kyselinu mlé¢nou, kdy dochazi k prekyseleni stfeva a ke kolikam.

Slozeni a vlastnosti mikrobioty tlustého stfeva lze pozitivné 1 negativné ovlivnit mnoha
zpusoby. Hlavnim faktorem je krmné davka, konkrétné naduZivani Skrobu v krmnych davkach
koni a jeho vyznamny negativni vliv na diverzitu mikrobidlnich populaci. Pro zlepSeni funkce
a sloZzeni mikrobioty je mozné vyuzivat krmné doplnkové latky, naptiklad probiotika, ktera byt
maji u mnoha chovateld lehce kontroverzni charakter, mohou podpofit zdravi a traveni a mohou
pomoci ptedchazet zdravi ohrozujicim dietetickym problémim. Mikrobiota tlustého stfeva koni
muze byt vyznamné ovlivnéna 1éCivy, jeZ negativné pisobi na mikrobidlni diverzitu a tim
mohou umoznit proliferaci patogennich bakterii zpiisobujicich dysbiozu.

V soucasnosti mezi nejvyznamnéjsi faktory ovlivilujici mikrobiotu tlustého stfeva patii
management chovu, ktery ¢asto zasahuje do pfirozeného chovani a zmény jsou pozorovatelné
i na Grovni mikroorganismu v tlustém stieve. Struktura mikrobioty tlustého stfeva ma nasledné
vliv 1 na chovani samotného kon¢, které mize byt negativné ovlivnéno pii jeho vyuzivani, at’
se jedna o jezdectvi nebo naptiklad vykon hiporehabilitace.

Zkoumanim mikrobioty tlustého stfeva je mozné 1épe porozumét potiebam koni a tim

dbat na welfare chovu, ktery je klicovy pro zdrava a spokojena zvifata.

Klicova slova: ki, mikrobiota, tlusté stievo, kolika, zmény chovani u koni



Equine hindgut microbiota

Summary

The digestive system of horses is specific in its anatomy and physiology — the
fermentation of polysaccharides takes place in the hindgut, where a health-promoting
microbiota is therefore needed. The hindgut microbiota plays a vital role in the life of horses
and affects their health and well-being. The composition of the healthy microbial population in
horses varies considerably among some compartments of the equine gastrointestinal tract,
particularly at lower taxonomic levels. The presence of a sufficient amount of cellulolytic,
fibrolytic, and amylolytic bacteria that produce volatile fatty acids and anaerobic fungi that
break down fiber is essential. A balanced microbial population is needed for optimal food
fermentation in the hindgut. For example, a deviation in the sense of a higher amount of
amylolytic bacteria and bacteria producing lactic acid is problematic as it causes the over-
acidification of the gut and colic.

The composition and attributes of the hindgut microbiota can be positively or negatively
influenced in many ways. The main factor is the ration, specifically the overuse of starch in
horse rations and its significant negative effect on the diversity of microbial populations. To
improve the function and composition of the microbiota, it is possible to use feed additives such
as probiotics, which, although slightly controversial to many breeders, can promote health and
digestion and can help prevent health-threatening dietary problems. The equine hindgut
microbiota can be significantly affected by drugs that have a negative effect on microbial
diversity and thus can allow the proliferation of pathogenic bacteria causing dysbiosis.

Currently, husbandry management is among the most important factors affecting the
hindgut microbiota, which often interferes with natural behavior, and changes are also
observable at the level of microorganisms in the hindgut. The structure of the hindgut
microbiota subsequently also affects the behavior of the horse itself, which can be negatively
affected during its use, whether it is horse riding or, for example, the performance of equine-
assisted activities and therapies.

By researching the hindgut microbiota, it's possible to better understand the needs of
horses and thus pay attention to the welfare of breeding which is key to healthy and happy

animals.

Keywords: horse, microbiota, hindgut, colic, behavioral changes in horses
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1 Uvod

Tlusté stievo je nedilnou soucasti traviciho systému koni, kde probiha fermentace
vlakniny a nestravenych zivin z tenkého stfeva. Kiin mé ve svém gastrointestinalnim traktu
bohatou a komplexni mikrobialni populaci, ktera hraje ustiedni roli pii traveni zivin, udrZzovani
zdravi a dobrych zivotnich podminek zvitat. Velkou ¢ast energie z krmné davky koné ziskavaji
diky mikrobidlnimu traveni potravy.

U koni existuje silny vztah mezi sloZzenim enteralni mikrobioty a jeji funkci. Slozeni
sttevni mikrobioty se mezi n€kterymi oddily koiiského gastrointestindlniho traktu zna¢né lisi,
zejména na nizsich taxonomickych Grovnich, ale mezi sousednimi oddily jsou mensi variace.

Mikrobialni rovnovahu ovliviiuji rizné faktory, jejichz ptisobeni muize vést jak ke
zdravému a prospivajicimu jedinci, tak k porucham zazivani, k onemocnénim
gastrointestinalniho traktu (napf. koliky, kolitidy a laminitidy) i smrti jedince. Mezi hlavni
faktory patii vyziva, sloZzeni krmné davky a s tim souvisejici krmné doplitkové latky, 1éciva a
jejich pouziti v nemoci i béhem prevence a antropogenni vlivy. Jednim z primarnich faktord,
které ovlivituji mikrobiotu tlustého stieva, je management chovu. Zejména sem spada vycvik,
ale i tieba stale Cast&jsi obezita a s ni souvisejici metabolicky syndrom, socialni interakce,
prostiedi, ve kterém ki Zije, umély odstav a preprava koni. Ukolem ¢lovéka je dbat na welfare
v chovu koni a vytvofit pro kon¢ dobré zivotni podminky. Stanoveni mikrobialniho slozeni
stieva zdravého koné je tedy velmi dilezité pro méfeni dopadu téchto metabolickych poruch a
jejich nasledné léceni. Gastrointestinalni onemocnéni je zarovenl hlavni pfi¢inou morbidity
a umrtnosti koni. Kromé toho ma mikrobiota vliv i na chovani koni a jejich reaktivitu, coz je
podstatné naptiklad u jezdectvi ¢i vykonu prace pfi hiporehabilitaci.



2 Cil prace

Cilem prace je shrnuti aktudlnich poznatkii o mikrobioté tlustého stfeva koni
a o faktorech, které ovliviiuji jeji slozeni.
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3 Literarni reSerse

3.1 Specifika traveni a travici soustavy koni

Funkce a procesy celého gastrointenstinalniho traktu koné maji vyznamny vliv na
mikrobiotu tlustého stfeva a na traveni zivin v tenkém stieveé. Tlusté a slepé stievo koné jsou
svoji funkci velmi podstatné ¢asti gastrointenstinalniho traktu. Jejich funkci ovliviiuje spousta
faktorti, mj. 1 traveni v Zaludku a tenkém stieve.

3.1.1 Specifika Zaludku

Zaludek kong tvoii pouze 8 % aZ 10 % gastrointestinalniho traktu 0 objemu 7,5 az 151, v
zavislosti na typu krmiva a ma omezenou kapacitu pro jeho zadrzovani. Ve srovnani s jinymi
bylozravymi druhy své velikosti, jako je napf. skot, je zaludek koné vyrazné mensi. Aby koné
tato skute¢nost neomezovala, travi kin pfijimédnim potravy velkou ¢ast dne a jeho tlusté stfevo
ma obdobnou fermentaéni funkci jako bachor skotu (Al Jassim, Andrews 2009).

Zaludek se déli na dvé &asti, horni polovina zaludku se sklada z dlazdicovych epitelialnich
bunék, které postradaji slizni¢ni vrstvu. Naopak spodni ¢ast zaludku je zlaznata a sklada se ze
sekre¢ni tkané, ktera produkuje kyselinu a hlen, jenzZ pomaha chranit tuto oblast (Al Jassim,
Andrews 2009; Rabuffo et al. 2009). Produkce kyseliny je kontinualni, a K jeji sekreci dochazi
i bez ptitomnosti krmiva v Zaludku (Bell et al. 2007; Merritt et al. 2003). Jicnova ¢ast je vystlana
vrstevnatym dlazdicovym epitelem, ktery je souvisly s vystelkou jicnu. Je neglandularni, a
proto neprodukuje zadné sekrety. Tato Cast piedstavuje piiblizné jednu tfetinu zaludku (Al
Jassim, Andrews 2009). Mirn¢ kyselé podminky v neglandularni oblasti zaludku umoziuji
fermentaci, ktera vede k produkei kyseliny mlé¢né, jejiz koncentrace se miize po krmeni zvysit
(Al Jassim, Andrews 2009; Julliand, Grimm 2016). Fermentace mutiZe ustat v kyselejsi pylorické
¢asti zaludku, ale bakterie produkujici kyselinu mléénou ziistavaji zivotaschopné (Al Jassim,
Andrews 2009).

Zaludek koné je uzptisoben k tomu, aby piijimal stravu skladajici se pfevazné z hlavnich
strukturalnich polysacharidu rostlin véetné celuldzy, hemicelulozy a pektinu. Takto slozena
krmna davka zajisti, Ze Zaludek koni je vZdy naplnén a jeji kontinudlni pfijem a zpracovavani
V dutin€ Ustni vyvolava produkei slin, které chrani neglandularni ¢ast zaludku pted poskozeni
kyselinou (Al Jassim, Andrews 2009). Dle Bell et al. (2007) hraji sliny dulezitou roli pii
pufrovani pH Zaludku. Krmné davky s nizkym obsahem objemného krmiva mohou sniZit
produkci slin, ¢imz se snizi pufrace slinami a tento jev zpisobi snizeni pH Zzaludku (Bell et al.
2007). Van den Boom (2022) doplnuje, Ze mnozstvi produkovanych slin pii zpracovavani
objemného krmiva je piiblizné dvakrat vétsi nez pii zkrmovani krmiva koncentrovaného.

Naopak dlouhodobé zkrmovani obili nebo koncentrovaného krmiva bohatého na
nestrukturdlni sacharidy, bolusové krmeni a nedostatek krmiva po delsi dobu prodluzuji dobu
pusobeni kyseliny na neglandularni vrstveny dlazdicovy epitel, coz miiZze zpisobit Zalude¢ni
viedy (Al Jassim, Andrews 2009). Mezi dalsi rizikové faktory pro vznik zalude¢nich viedl patii
i stres, ale ne kazdy stresor vede nutné K tvorb¢ vieda (De Graaf-Roelfsema et al. 2010).

Krmné davky s vysokym obsahem rychle fermentovatelnych sacharidit mohou vést ke
zvysené produkci tékavych mastnych kyselin, coz pfi nizkém pH miize vést ke zvySenému
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vyskytu a zavaznosti zaludecnich viedii. Tato produkce muze byt kompenzovana pufracni
kapacitou stravy s vysokym obsahem bilkovin. Pfi poddvani krmnych davek s vysokym
obsahem sacharidi je tedy dtlezité zahrnout také vyznamnou slozku bilkovin (Nadeau et al.
2000).

3.1.2 Specifika tenkého stieva

Tenké stfevo je hlavnim mistem pro chemické trdveni zivin a absorpci kone¢nych
produktii traveni (aminokyselin, monosacharidii a mastnych kyselin). Kromé nékterych
nestrukturdlnich sacharidl, které jsou fermentovany v neglanduldrni oblasti zaludku, je
chemicka povaha traveniny, ktera opousti zaludek a vstupuje do stieva, stejna jako u pozitého
krmiva (Al Jassim, Andrews 2009).

Pankreatické $t'ava je do tenkého stfeva koné vyluCovana nepietrzité, ale na rozdil od
ptezvykavych bylozravci se sekrece u koné zvySuje trojnasobné az ¢tyfnasobné béhem dvou
az tii minut poté, co ki zacal pfijimat potravu. Kon¢ také vyprodukuji za 24 hodin 10 az 12
1/100 kg t€lesné hmotnosti pankreatické stavy, coz je nékolikanasobné vice oproti skotu (pét
litrG) ¢i oveim (jeden litr). Praveé proto, ze je pankreaticka §tava produkovana nepietrzité a ve
velkém mnozstvi, jsou koncentrace pankreatickych enzymu a hydrogenuhli¢itanti vzdy nizké.
Zlu¢ emulguje tuk a tim zlepSuje enzymatické traveni. Velky obsah vody ve §tavé zajistuje
zachovani podminek vhodnych pro riznorodou mikrobiotu ve slepém a tlustém stievé (Al
Jassim, Andrews 2009).

Traveni a vstfebavani sacharidl, bilkovin a tukdi je v prvni casti tenkého stfeva
efektivnéjsi neZ v ostatnich dvou segmentech tenkého stieva, jejunu a ileu. Vétsina dostupnych
Zivin je absorbovana v dobé&, kdy travenina dosahne koncové cCasti ilea a vstoupi do slepého
stieva (Al Jassim, Andrews 2009). Stravitelné sacharidy jsou u koni hydrolyzovany ve stievnim
lumenu pankreatickou alfa-amylazou a disacharidazami kartacového lemu, sacharazou,
maltdzou a laktdzou na monosacharidy, D-glukézu, D-fruktéozu a D-galaktozu. Tyto
monosacharidy jsou absorbovany pfes membranu enterocytli specifickymi monosacharidovymi
transportéry (Shirazi-Beechey 1995).

Koné¢ travi v tenkém stevé predevSim nestrukturalni sacharidy, jako je Skrob, maltéza a
1999). Dle Al Jassim a Andrews (2009) ale neni traveni $krobu v tenkém stievé koné piilis
efektivni, protoze koncentrace alfa-amylazy v pankreatické st'ave je ve srovnani s jinymi druhy
velmi nizkd (Kienzle et al. 1994). Zda se, ze presny limit se u jednotlivct lisi. Pfestoze krmeni
stravou s vysokym obsahem Skrobu miize vést ke zvySeni hladiny amylazy, zvySeni neni
vyrazné a vyzaduje Cas (Kienzle et al. 1994; Dyer et al. 2009). Problematiku traveni Skrobu
v tenkém stieveé shrnuje i Garber et al. (2020), ktefi tvrdi, ze pokud jsou koné krmeni stravou
bohatou na skrob (konkrétné vice nez jeden gram skrobu v krmné davce na kilogram zivé
hmotnosti zvifete), podstatné mnozstvi skrobu unikne enzymatickému amylolytickému traveni
Vv tenkém stfeve. Jakmile se travenina peristaltickymi pohyby dostane do tlustého stieva, je
Skrob fermentovan a vznika zvySené mnozstvi kyseliny mlécné. V disledku toho mize pH v
tlustém stievé klesnout a vytvorit nezadouci podminky pro proliferaci prospésSnych
fibrolytickych bakterii. Tento stav mtze piedstavovat riziko pro zdravi traviciho traktu (Garber
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et al. 2020). Hintz a Cymbaluk (1994) jesté doplnuji, Ze jakakoli stfevni dysfunkce u koné je
ohrozujici, protoze mtize predchazet kolice, hlavni pficin€ umrtnosti koni.

Mikrobiota ilea je vyrazné¢ méné rozmanitd nez jakékoli oblast tlustého stieva a jeji role
neni zcela jasna (Harris, Dunnett 2016).

3.1.3 Specifika tlustého a slepého stireva

Tlusté stievo tvori piiblizné 64 % objemu koniského gastrointestinalniho traktu, ale pouze
30 % jeho celkové délky. Jedna se o organ, ktery pojme 95 az 112 1 tekutiny, piiblizné o
velikosti predzaludku dospé€lého skotu. Stejné jako bachor skotu je tlusté stievo kon¢ osidleno
mikrobiotou, ktera se podili na fermentaci natravené potravy (Al Jassim, Andrews 2009).

Stény tlustého stfeva nemaji klky a epitelialni buniky postradaji mikroklky, ale obsahuji
zlazy pro vylu€ovani hlenu. Na rozdil od jinych byloZravcii se tenké stfevo koné otevira pfimo
do slepého stifeva ptes svalovou chlopeii. Relativné blizko této chlopné je druha svalova
chlopen, kudy travenina prochazi ze slepého stteva do pravého ventralniho traéniku (Al Jassim,
Andrews 2009).

V procesu traveni je dulezity kontinualni pfivod traveniny z tenkého stfeva, kterad je
zpracovavana enzymy (Al Jassim, Andrews 2009). Sliznice tlustého stieva neprodukuje vlastni
enzymy. Traveni a absorpce se misto toho opira o fermentaci pomoci mikrobioty stfeva a poté
o absorpci kone¢nych produktti fermentace (Harris, Dunnett 2016) nebo o produkei 714z s vnéjsi
sekreci (Al Jassim, Andrews 2009). Pravé tato fybrolyticka aktivita produkuje t€kavé mastné
kyseliny, konkrétné kyselinu maselnou, ktera je klicova pro podporu zdravi stfevnich bun¢k a
kyselinu octovou a propionovou, které jsou energetickymi prekurzory (Harris, Dunnett 2016).
Tyto kyseliny jsou absorbovany pfes sténu stieva, transportovany krvi do riznych tkani, kde
slouzi jako zdroj energie (Al Jassim, Andrews 2009).

Ne vSechny produkty fermentace kan vyuziva. Aminokyseliny jsou zadrZovany mikroby
a poté se objevuji ve vykalech (Al Jassim, Andrews 2009). Dostupnost precekalniho proteinu
je povazovana za kliCovou, ale o pfinosu dal$ich proteinli nad rdmec krmné davky panuje urcita
kontroverze, ktera je vysvétlena dale v textu (Harris, Dunnett 2016).

VétSina mineralnich latek, vitamind a stopovych prvkd, které ki s potravou pozie, se
vstiebava v tenkém stievé. Fosfor se vSak vstiebava hlavné v tlustém stfevé a jeho vysoky
pfijem, zejména ve formé rostlinnych fytatl, mize naruSovat vstiebavani vapniku v tenkém
stievé (Harris, Dunnett 2016).

3.2 Mikrobiota tlustého stireva

Kun mé ve svém gastrointestindlnim traktu bohatou a komplexni mikrobialni komunitu,
ktera hraje ustedni roli ve zdravi i nemoci. Velkou ¢ast energie z krmné davky koné ziskavaji
diky mikrobialnimu traveni potravy (Dougal et al. 2013). Stanoveni mikrobialniho slozeni
koniského stieva zdravého koné je dllezit¢ pro méfeni dopadu metabolickych poruch a
onemocnéni (Garber et al. 2020). Nékteré podstatné zdravotni problémy koni mohou vyplyvat
z dysbidzy v ekosystému tlustého a slepého stteva v dasledku dietnich faktort (Julliand, Grimm
2017).
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Tato kapitola pojednavéa o funkci mikrobioty tlustého stieva, protoze pravé mikrobiota
ma velmi vyznamnou funkci pfi traveni potravy u koni a jeji slozeni mize mit velky vliv na
celkovy stav koné.

3.2.1 Zakladni pojmy

Pro pochopeni problematiky je zapotiebi uvést zakladni pojmy.

Mikrobiota Mikroorganismy ptitomné v definovaném prostiedi

Metataxonomie Charakterizace celé mikrobioty a vytvoieni metataxonomického
stromu, ktery zndzorfiuje vztahy mezi vSemi ziskanymi
sekvencemi

Metagenom Sbirka genomi a gent od ¢lent mikrobioty

Mikrobiom Tento termin se vztahuje na cely biotop, véetné mikroorganismu

(bakterie, archea, nizsi a vyssi eurkaryota a viry), jejich genoma
(tj. genl) a okolnich podminek prostiedi (Marchesi, Ravel 2015).

3.2.2 Slozeni mikrobioty tlustého stieva koni

Stfevni trakt konovitych obsahuje rozmanité spolecenstvi mikroorganismu, které se
sklada z hub, parazitd, prvokt, archei, viri a bakterii (Costa, Weese 2018). Tito mikrobi
zajistuji podstatnou c¢ast denni energetické potfeby koni prostiednictvim fermentace
rostlinného materialu na t€kavé mastné kyseliny (Argenzio et al. 1974; Biddle et al. 2013). V
enterdlnim traktu koné se nachazi az 10*° bakteridlnich bunék (Julliand, Grimm 2016), pii¢emz
vétsina sidli v tlustém stieve, zejména ve srovnatelné zvétseném slepém stievé (Blackmore et
al. 2013). Degradace nestravitelnych celulézovych a hemicelulézovych slozek pice témito
mikroorganismy je klicova pro zisk energie a nezbytné nutri¢ni potieby u koni (Julliand, Grimm
2016).

U v8ech druhti savct védecké diikazy poukazuji na silny vztah mezi sloZenim enteralniho
mikrobiomu a jeho funkci (Muegge et al. 2011). Konkrétné u koni studie naznacuji, ze stievni
mikrobiota se mezi nékterymi oddily koniského gastrointestinalniho traktu zna¢né 1i8i, zejména
na niz§ich taxonomickych trovnich, ale mezi sousednimi oddily jsou mensi variace. Rostouci
diverzita nalezend v bakteridlnim sloZeni smérem k distdlnimu stfevu svédci o sloZitosti tohoto
prostiedi (Costa et al. 2015a).

3.2.2.1 Bakterie

Navzdory nespornému individualnimu sloZeni mikrobiomu kazdého koné (Salem et al.
2018) byl vytvotfen pojem ,,core microbiom* zahrnujici kliCové mikroby pfitomné u vétSiny
jedinca (Dougal et al. 2013; O’ Donnell et al. 2013; Dougal et al. 2014; Costa et al. 2015a). V
disledku toho je identifikace sloZeni ,,core* mikroorganismt dilezitym krokem pii definovani
zdravé mikrobidlni komunity. Definovani zékladniho ,,core* mtze byt uzitecné k predpovédi
dopadu odchylek v mikrobiomu a k zachovani nebo obnoveni mikrobiomu, ktery se vyskytuje
u zdravych jedinct (Shade, Handelsman 2012). Vzhledem k obrovské rozmanitosti stfevnich
bakterii zndmych u pfezvykavct se zda, ze stfevni mikrobiom koni obsahuje nizsi pocet druhii
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jako tzv. zakladni populace, pfi¢emz nejbohatsi diverzita (33 bakterialnich rodin) sidli v pravé
dorzalni sloze tra¢niku koné (Dougal et al. 2013).

Obecné plati, ze u zdravych koni prevlada nékolik tfid, fadi, celedi a rodi. Bakteridlni
homeostazy tohoto slozitého prostredi (Costa, Weese 2018). Vyzvou pfi zkoumani mikrobialni
komunity je schopnost propojit populaci s jejim vyznamem a funkcemi ve stieve, protoze
pravdépodobné rtzné druhy mikrobti vykondvaji podobné funkce, jak je predpokladano u
mikrobioty lidského stfeva (Tap et al. 2009; Dougal et al. 2012).

Mezi nejrozsifenéjsi kmen bakteridlni komunity patfi Firmicutes (Dougal et al. 2013,;
Costa et al. 2015a; Ericsson et al. 2016; Costa, Weese 2018). V riznych ¢astech stieva se
vyskytuje s ¢etnosti od 40 % do 90 % a to v¢etné tiidy Clostridia a téidy Bacilli (Dougal et al.
2013; Costa et al. 2015a).

Ttida Clostridia zahrnuje tad Clostridiales a ¢eled’ Lachnospiraceae. Tato ¢eled’ se zda
byti soucasti ,,core” stfevni mikrobioty u vSech savci véetné koné (Dougal et al. 2014).
Produkuje kyselinu maselnou, ktera se vyznacuje mimo jiné i ochranou kolonocyta (Thurshy,
Juge 2017) a celkové se podili na dobrém stavu stieva (Costa et al. 2012; Weese et al. 2015).
Celedi Ruminococcaceae a Fibrobacteraceae patiici do stejného fadu predstavuji pouze malé
procento bakterialni komunity, ale i tak jsou svym vyskytem po celém tlustém a slepém stievé
povazovany za soucast ,,core” (Julliand, Grimm 2016). Tyto Celedi degraduji bunécné stény
rostlin a jejich nepfitomnost mutize ovlivnit rovnovahu mikrobiomu, jedna se tedy o kli¢ové
Celedi (Ze et al. 2013). Dle Petrof et al. (2013) ptedstavuji bakterie tiidy Clostridia a nékolik
Clostridium spp. vétsinu druhti bakterii nachazejicich se v distalni ¢asti stievniho traktu.

Do kmenu Firmicutes téz spadaji bakterie produkujici kyselinu mlé¢nou. Patii sem druhy
Streptococcus bovis a Streptococcus equinus a poté bakterie rodu Lactobacillus
s prevladajicimi druhy Lactobacillus salivarius a Lactobacillus mucosae (Al Jassim et al.
2005). Julliand a Grimm (2017) uvadéji, ze zminéné amylolytické bakterie byly i izolovany.
Dle Bailey et al. (2003) jsou bakterie Lactobacillus salivarius a Lactobacillus mucosae schopné
dekarboxylovat aminokyseliny, produkovat potencidlné vazoaktivni aminy za podminek, kdy
se snadno fermentovatelné sacharidy stavaji dostupnymi pro mikrobialni fermentaci. Ve studii
Al Jassim et al. (2005) byla v oblasti zaludku a kone¢niku také nalezena dalsi skupina
laktobacilt, které jsou blizce ptribuzné s Lactobacillus delbrueckii. Tyto bakterie se velmi
podobaji Lactobacillus spp., bézné se vyskytujici ve fermentovanych potravinaiskych
produktech (Heilig et al. 2002).

Mezi druhy nejrozsitenéjsi kmen patii Bacteroidetes (Daly et al. 2001; Costa et al. 2012;
Dougal et al. 2013; O’ Donnell et al. 2013; Whitfield-Cargile et al. 2015), ale Ericsson et al.
(2016) dava na druhé misto kombinaci kmenti Bacteroidetes a Proteobacteria. Proteobacteria
zahrnuji $irokou Skalu gramnegativnich bakterii, a to v¢etné fadu Enterobacteriales a fadu
Pseudomonadales. Diverzita tohoto kmene ve stievech je ovlivnéna prostifedim, kde se bakterie
nachazeji. Je dualezit¢é zminit, Ze Proteobacteria se nachazeji primarn€¢ v horni casti
gastrointestinalniho traktu (Ericsson et al. 2016) s nejvyssi Cetnosti v ileu koni (Costa et al.
2015a).

Tteti nejrozsifenéjsi kmen, Verrucomicrobia (Shepherd et al. 2012; Steelman et al. 2012;
Costa et al. 2015a; Costa et al. 2015b), se taktéz nachazi ve vnéjSim prostiedi, zejména v pudé
(Bergmann et al. 2011). Kmen je soucasti tzv. PVC nadkmenu bakterii, ktery obsahuje jiz
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zminény kmen Verrucomicrobia a dale kmeny Planctomycetes a Chlamydiae (Fuerst 2013).
Jedna se o vyznamné rezidenty ve stfevé koni (Costa et al. 2015a). Mezi vyznamné zastupce
kmene Verrucomicrobia patii rod Akkermansia, ktery pomaha udrzovat integritu mucinové
vrstvy a tim snizuje zanétlivost stfev (Everard et al. 2013).

Dle Dougal et al. (2014) lze souhrnné fici, Ze celkova diverzita zakladni bakterialni
komunity domestikovanych koni se zd4 byt ptekvapivé nizkd. Tato skutecnost muize byt
divodem citlivosti koni na néktera gastrointestinalni onemocnéni (Dougal et al. 2014).

Vliv na slozeni bakteridlniho mikrobiomu ma i vék kong. Obzvlasté u hiibat se mikrobiota
S pribyvajicim vékem méni. Zatimco noveé narozend hiibata maji mikrobiom, ve kterém
prevlada kmen Firmicutes (Costa et al. 2016; Almeida et al. 2016), ve stfevech hiibat starych
Verrucomicrobia (Costa et al. 2016). Kolonizace stievniho traktu hiibéte totiz zacina jiz
kontaktem s vaginalni mikrobiotou matky béhem porodu a vystavenim se mikrobiim napf. na
druht. (Bordin et al. 2013; Faubladier et al. 2014; Whitfield-Cargile et al. 2015; Costa et al.
2016). Ve staii 60 dni je mikrobiom jiz relativné stabilni a devitimé&sicni jedinci vykazuji malé
rozdily ve srovnani s dospélymi jedinci (Costa et al. 2016). StarSi koné vykazovali vyssi
diverzitu ve srovnani s mlad$imi jedinci (Dougal et al. 2014).

3.2.2.2 Bakteriofagy

O tloze bakteriofag ve stievech koni vime velmi maélo. Jejich pocet je 10*° az 10
bakteriofagli na gram stolice (Cann et al. 2004; Golomidova et al. 2007), vcetn¢ az 60
morfologicky odlisnych typa fagt (Kulikov et al. 2007). Golomidova et al. (2007) dale uvadi,
ze fagy maji afinitu k bakteriim hojné zastoupenych ve stievé. Dle Alexander et al. (1970) byly
bakteriofagy pozorovany pod elektronovym mikroskopem jako volné nebo vazané
s bakteriemi, coz naznacuje, ze by mohly hrat dulezitou roli pfi regulaci bakterialnich druht
Vv tlustém a slepém stieveé koni. Jejich ptesna role je dodnes neznama (Julliand, Grimm 2016).

3.2.2.3 Houby

Nov¢jsi studie tvrdi, Ze u anaerobnich hub predpokladame vyznamnou roli v enteralni
degradaci rostlinnych vlaken, a to i pfes to, ze jejich koncentrace ve stfevé je nizka (Dijkerman
et al. 1997; Julliand, Grimm 2016). Ve studii Dougal et al. (2012) byla ve slepém stieve a pravé
dorzalni sloze tracniku prokdzana pfitomnost protozodlni rDNA hub. Konkrétnich poznatkii
neni dostate¢né mnozstvi (Orpin 1981).

Mezi konkrétni zastupce patii Piromyces equi, anaerobni monocentrickd houba, ktera
produkuje exoglukanazu — enzym plné schopny travit celulozu (Harhangi et al. 2003). Kromé
Piromyces equi byly popsany dva dalsi morfologicky a téz metabolicky odlisné druhy hub,
konkrétn¢ Piromyces citronii a Caecomyces equi (Julliand, Grimm 2016). Dle Liggenstoffer et
al. (2010) existuji ditkkazy pro dalsi taxony plisni kultivované z konskych vykala, ale vyzkum
je v rané fazi a charakterizace hub tlustého stieva koni vyzaduje dal$i vyzkum (Julliand, Grimm
2016).
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3.2.2.4 Prvoci

Aktivita prvoku ve stfevé koni, jako je napt. Ciliates (Kirkpatrick, Saik 1988; Giirelli,
Gogmen 2012), neni dobfe prozkoumana. Zda se, ze maji omezenou roli pii traveni celuldzy a
maji schopnost degradovat pektin (Moore, Dehority 1993; Julliand et al. 1999). Je dulezité
zminit, ze vyzkumu o prvocich ve stfevech koni, je malo. VétSina publikovanych praci se
soustiedila na populaci vyskytujici se ve slepém stievé (Kern et al. 1973; Bonhomme-Florentin
1988), i kdyz mala ¢ast populace byla identifikovana i v tlustém stievé (Moore, Dehority 1993).
Nejnovéjsi studie tvrdi, ze mezi jednotlivymi jedinci existuji velké rozdily (Koike et al. 2000).

3.2.2.5 Archea

Jedna se o archaické mikroorganismy produkujici metan, které se nachdzi v extrémnich
prostredich, v¢etné traviciho traktu Zivocichti (Dougal et al. 2012). Dle Conway de Macario,
Macario (2009) archea obyvaji gastrointestinalni trakt mnoha zvifat véetné koni a vétSina
vyzkuml se tykala konkrétn¢ metanogennich archei. Divodem vyzkumu byl fakt, ze
hospodarska zvitata prispivaji k produkci sklenikovych plynd (Martin et al. 2009). Jen malo
studii charakterizovalo archea jako takova (Dougal et al. 2012).

3.3 Faktory ovlivitujici sloZeni mikrobioty

Gastrointestinalni mikrobiota hraje klicovou roli pfi traveni Zivin, udrzovani zdravi a
dobrych Zivotnich podminek zvifat. Mikrobialni rovnovahu mohou ovlivnit rizné faktory,
jejichz psobeni miize vést jak ke zdravému a prospivajicimu jedinci, tak k poruchdm zazivani,
k onemocnénim gastrointestinalniho traktu i smrti jedince (Garber et al. 2020). V této kapitole
jsou popsany nejcastéjsi faktory, které mohou narusit sloZzeni mikrobioty tlustého a slepého
stteva koné.

33.1 Vyziva

U koni, stejné jako u jinych druhti, ma vyziva hluboky vliv na mikrobiotu tlustého stfeva
(Cryan, Dinan 2012; Julliand, Grimm 2017). Protoze vhodna a vyvazena krmna davka je
nezbytna pro optimalni degradaci Zivin a zdravi u konovitych, nespravné krmeni mizZe vyvolat
dysbidzu nebo zvysit obecnou zranitelnost traviciho traktu (Costa, Weese 2012; Warzecha et
al. 2017). Disbiozu stfevniho mikrobiomu Ize pozorovat i u jedinct, ktefi trpi enteralnimi
poruchami (Costa et al. 2012; Weese et al. 2015).

3.3.1.1 Proces traveni

V tenkém a tlustém stievé probihaji travici procesy rozdilng. Césti potravy, které
nedokaze tenké stfevo pomoci enzymu rozlozit, putuji do stieva tlustého, kde maji velky vliv
na mikrobiotu. Podle vlastnosti traveniny muze travenina mikrobiotu podporovat nebo
inhibovat v rtstu a ovliviiovat jeji slozeni (Julliand, Grimm 2017).

Pfirozena potrava koni v priméru obsahuje 35 az 60 % polysacharidii bunéénych stén
vcetné celuldzy, hemicelulozy a pektind, které nejsou Stépitelné za pomoci enzymatického
aparatu savcu. Tyto sacharidy slouzi jako substrat pro fibrolyty (Julliand, Grimm 2017).
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Naopak skrob a ve vodé rozpustné sacharidy, které predstavuji ptiblizn¢ 10 % az 40 %
denni krmné davky, nemusi byt v zaludku a tenkém stievé dobfe straveny. Divodem miize byt
struktura, v jaké se skrob v krmné davce vyskytuje, omezena kapacita amylazy nebo nedostatek
enzymu $tépici fruktany v tenkém stievé (Julliand, Grimm 2017).

V dutin¢ tlustého stfeva zahrnuje degradace sacharidi dva kroky: hydrolyzu
polysacharidl a fermentaci jednoduchych cukra. Prvni krok spoc¢iva v piilnuti mikroorganismu
na bunééné stény natravené rostlinné hmoty, diky kterému se enzymy dostanou k substratim a
zajisti hydrolyzu. Enzymy, které v této fazi figuruji, pochézeji hlavné z bakterii vazanych na
Castice v tlustém a slepém stievé (Jouany et al. 2009). Nasledné fibrolytické a amylolytické
druhy mikroorganismi hydrolyzuji sacharidy na jednoduché cukry (celobidza, glukoza,
xyldza), které jsou dale fermentovany. Kone¢nymi produkty fermentace jsou tékavé mastné
kyseliny, kyselina mlé¢na a plyny (metan a oxid uhli¢ity) (Julliand, Grimm 2017).

Slozeni mastnych kyselin v tlustém stfevé je ovlivnéno sloZzenim mikrobioty a
vlastnostmi sacharidl v traveniné. Aktivita fibrolytickych mikroorganismil indukuje vysoké
hladiny kyseliny octové a v mensi mife hladiny kyseliny maselné, zatimco aktivita
amylolytickych mikroorganismt indukuje velké zvyseni podilu kyseliny propionové (Sauvant
et al. 1994).

3.3.1.2 Zména krmné davky

Dosavadni studie, které hodnoti dopad zmény pice na fibrolytické, potazmo celulolytické,
xylanolytické nebo pektinolytické bakterie v tlustém stfevé koni, neuvadély zadné kratkodobé
nebo dlouhodobé dopady na tuto konkrétni vyménu krmiva. Obména se tykala pfechodu z
jednoho druhu sena na jiny druh sena, pfechodu ze sendze na silaz a prechodu mezi dvéma
silazemi (Julliand, Grimm 2017). Naopak u ptechodu ze silaze na jinou silaz liSici se
koncentraci hrubého proteinu, doslo ke zméné, ktera je pro mikrobiotu prosp&sna. Ctyf¥i hodiny
po ptechodu se snizily koncentrace streptokokul, anaerobnich a proteolytickych bakterii a
bakterii vyuZivajicich kyselinu mlé€nou. Béhem nasledujicich tff tydnid po zméné byly také
upraveny pocty zminénych mikroorganismti (Muhonen et al. 2008). Je dilezité zminit, ze ve
studiich byl botanicky piivod a/nebo biochemické slozeni pice vzijemné velmi blizké az
identické, coz mize potencialné vysvétlovat minimalni dopad na mikrobiotu stieva (Julliand,
Grimm 2017).

U ptechodu z objemného krmiva na koncentrované krmivo dochazelo K vétsim zménam.
Dle Goodson et al. (1988) se jiz po 24 hodinach zvysilo procento amylolytickych bakterii po
tom, co z krmné davky slozené Cisté z vojtéskového sena piesli na krmeni €isté koncentrovanou
stravou slozenou z mleté kukufice a s6jového Srotu. Novéjsi studie dokonce uvadéji, ze
mikrobiota slepého stfeva a pravé ventralni slohy tlustého stfeva se zménila jiz za pét hodin, a
to pouze po zalenéni jeémene do krmné davky zalozené puvodné na vlakning, tj. do davky
zalozené na objemném Krmivu. Zména se projevila zvySenim koncentrace laktobacila,
streptokokt a tim padem téZ kyseliny mlécné (de Fombelle et al. 2001; Respondek et al. 2008),
naopak zmény v koncentracich celulolytickych bakterii nebyly vyznamné (de Fombelle et al.
2001). Ke snizeni doslo v prvnich dnech po zméné krmné davky u procenta xylanolytickych a
pektinolytickych bakterii (Goodson et al. 1988). De Fombelle et al (2001) zduraznili, Ze pocéty
mikroorganisml vykazuji vétsi rozdily v pravé ventralni sloze tlustého stieva nez ve stievé
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slepém. Celkem 48 hodin po zmén¢ ze sena na koncentrovanou stravu se projevil velky nartst
celkového poctu anaerobnich bakterii, vyrazny pokles poctu prvokli a snizeni poctu
amylolytickych bakterii (Goodson et al. 1988). Dle Hansen et al. (2015) krmeni samotnym
senem podporuje vyssi uroven mikrobialni diverzity, protoze seno obsahuje méné zivin, které
se pomaleji odbouravaji.

Nov¢jsi studie potvrdily jak nartst anaerobnich a amylolytickych bakterii po podavani
krmnych davek s vysokym obsahem Skrobu (Grimm et al. 2017), tak narust souvisejicich roda
Lactobacillus a Streptococcus (Jouany et al. 2009). Naopak poklesly koncentrace
celulolytickych bakterii (Richards et al. 2006; Coenen, Vervuert 2010; Garber et al. 2020).
Nedavné studie téz potvrzuji, ze Celedi Lachnospiraceae a Ruminococcaceae a Fibrobacter
spp. maji niz$i zastoupeni v tlustém stieveé koni krmenych potravou s vysokym obsahem skrobu
ve srovnani s témi, ktefi jsou krmeni potravou s vysokym obsahem vlakniny (Harlow et al.
2016; Berg et al. 2017). Problematiku shrnuji i dalsi studie, které tvrdi, ze dostupnost Zivin v
krmné davce ve velkém méftitku, napt. zahrnuti Skrobu do stravy zalozené na vlakning, snizuje
mikrobialni diverzitu (Willing et al. 2009; Hansen et al. 2015; Warzecha et al. 2017) a tim muze
vést k méné stabilnim mikrobidlnim populacim a potencidlné ke gastrointestinalni dysbidze
(Murcia 2019).

Destrez et al. (2015) navic prokazali, ze krmné davky s vysokym obsahem $krobu nejen
indukuji zmény v mikrobioté tlustého a slepého stieva, ale také spojuji tyto zmény s
behavioralnim stresem, ktery je Casto popisovan jako stres alimentarni. Ve studii byla stanovena
korelace mezi mikrobialnimi zménami vyvolanymi stravou s vysokym obsahem S$krobu a
behavioralni reaktivitou koni, konkrétné ponika (Destrez et al. 2015; Bulmer et al. 2019). Ve
vyzkumech zaméfenych na ¢lovéka bylo prokazano, ze mikrobiota gastrointenstinalniho traktu
urcitym zptisobem moduluje chovani souvisejici se stravovanim ¢lovéka (Alcock et al. 2014;
Clarke et al. 2014). Napiiklad mikrobi mohou mit afinitu k ur¢itym substratim a vyvinuli
strategie pro manipulaci chovani hostitele prostfednictvim baZeni a dysforie, a to, dokud neni
spotfebovan pozadovany substrat pro udrzeni jejich kondice. Mezi potencialni mechanismy
manipulace chovani hostitele patii manipulace S bazenim po odmeéné, produkce hormont
podobnych latek, které méni emo¢ni stav nebo zmény chutovych receptoru (Alcock et al. 2014;
O’Callaghan et al. 2016). Dle Bulmer et al. (2019) by chovani koni mohlo byt zptisobeno
neuroendokrinnimi zménami, které zpusobila krmna davka ménici stfevni mikrobiotu. Destrez
et al. (2015) jesté dopliuji, Ze kromé toho miiZze byt zména chovani vyvolana vyse zminénymi
skutecnostmi potencidlné pouZita k predikci a prevenci poruch tlustého a slepého streva
zpisobenych nutricnim managementem koni.

3.3.1.3 Druh a forma zpracovani koncentrovaného krmiva

Dle Harlow et al. (2015) se zda, ze botanicky zdroj $krobu ma téZz vliv na mikrobiotu
tlustého a slepého stieva. Pfidani ovsa do krmné davky vedlo ke vySeni poctu laktobacila a
snizeni grampozitivnich koki, naopak u kukufice se jejich pocet snizil (Harlow et al. 2016).
Situaci vysvétluji Kienzle et al. (1997), Ze to muze byt zpusobeno vyssi stravitelnosti ovsa
Vv preiledlni oblasti ve srovnani s kukufici. Dalsi vysvétleni nabizi Mishra et al. (2012), ktefti
tvrdi, Ze to mize byt téZ zpisobeno rozdily v poméru amylézy a amylopektinu, morfologii
Skrobovych granul, ptfitomnosti neSkrobovych slozek v zrnech (napt. vysoké hladiny p-glukani
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Vv 0vsu), nachylnost k Zelatinaci a retrogradace molekul skrobu kukufice a ovsa. V dusledku
toho se zdd, ze ackoli vSechny zdroje Skrobu stimulovaly zvySeni poctu celkovych
amylolytickych bakterii, existovaly rozdily v tom, které amylolytické bakterie proliferovaly v
reakci na kazdy zdroj Skrobu (Harlow et al. 2016).

Co se tyce vlivu formy zpracovani koncentrovaného krmiva, ve studii Philippeau et al.
(2015) krmili koné senem a koncentrovanym krmivem, konkrétn¢ jeCmenem, ve Ctyfech
riznych forméch: celozrnny je¢men, mlety je¢men na 2,5 mm, jeCmen ve form¢ vlocek a
je¢men ve formé granuli. Pomoci kultivaénich technik nezjistili v tlustém stfevé zadny rozdil
v koncentraci anaerobnich, celulolytickych a amylolytickych bakterii a bakterii vyuzivajicich
kyselinu mlé¢nou. Nicméné pocty celulolytickych bakterii, hodnota pH a pomér mezi t€kavymi
mastnymi kyselinami byly nizsi u koni, ktefi dostavali do krmné davky mlety je¢men. To
naznacuje, Ze potencialni negativni dopad Skrobu na fibrolytickou aktivitu v pravych biisnich
slohach tra¢niku u koni mizeme omezit spiSe pomoci termomechanickych tprav krmiva
(tvorba granuli a vloéek) nez pomoci Giprav mechanickych (mleti) (Philippeau et al. 2015). Dalsi
vyzkum vyuZzivajici sekvenovani DNA by pravdépodobné upozornil na zménu hlavnich
bakteridlnich populaci, které se zménily v disledku zmény stravy. Kromé toho, ziskani blizsich
informaci ohledn¢ enzymatické aktivity mize ptinést dalsi informace o mikrobidlni aktivité
Vv tlustém stievé koni (Julliand, Grimm 2017).

3.3.1.4 Frekvence krmeni

Venable et al. (2017) popsali ucinky velikosti a frekvence krmné davky na mikrobiotu
slepého stfeva koné¢. Tato studie vyuzivala sekvenovani zalozené na genu 16S rRNA. Autofi
studie krmili koné kazdy den stejnou porci, kterd se objevila v jedné, dvou nebo tiech stejnych
krmnych davkach. Tyto krmné davky se skladaly z koncentrovaného krmiva ve formé granuli.
Konim bylo poddvano maximalné devét gramii Skrobu na kilogram télesné hmotnosti na
krmnou davku a Sest gramil ve vod¢ rozpustnych sacharidi na kilogram télesné hmotnosti na
krmnou davku. Takové rozvrzeni krmnych davek nepiesahlo dva gramy $krobu na kilogram
télesné hmotnosti za den, a navic koné dostavali béhem dne tii kilogramy sena a méli Sest hodin
piistup na pastu (Venable et al. 2017). Dle Julliand et al. (2006) dana hranice dva gramy Skrobu
na kilogram télesné hmotnosti nepfedstavuje riziko, Ze se vétsi mnozstvi skrobu dostane i do
tlustého stfeva, protoze by ho tenké stievo nestacilo stravit. Je ale dilezité zminit, Ze dle Garber
et al. (2020) je hranice niZe, na jednom gramu Skrobu na kilogram télesné hmotnosti.

Kazdé dve hodiny méfili autofi strukturu komunity bakterii a jejich diverzitu ve slepém
stieve. Zatimco druhova diverzita bakterii se nezménila, mnozstvi mikrobt bylo odli$né u koni
krmenych jednou velkou krmnou davkou ve srovnani s jedinci, ktefi dostavali tfi mensi davky
krmiva béhem dne. Zmény byly pozorovany na Grovni roda Streptococcus, Lactobacillus,
Prevotella, Coprococcus a Phascolarctobacterium. Konkrétné u rodu Streptococcus vedla
zvysena frekvence krmeni k vétsi stabilité relativniho mnozstvi tohoto rodu, zatimco krmeni
jednou denné vedlo k Sirokym vykyvim, které mohou byt spojovany S vysokou produkci
kyseliny mlééné a nasledn€ s nastupem laminitidy u koni. Relativni mnoZstvi rodu
Lactobacillus se v pribéhu dne velmi ménilo, vrcholilo béhem krmeni u koni krmenych jednou
denn¢, a postupné se béhem dne zvysovalo u koni krmenych vicekrat denné. Je zajimavé
poznamenat, ze relativni mnozstvi rodu Prevotella bylo nizsi s vyssi frekvenci jidla. Pro
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chovatele koni neni tento rod tak dulezity, protoze jeho vyznam u koni neni znam, nicméné rod
Prevotella ptisobi preventivné viici acidéze v bachoru skotu, takze vyznamna bude spiSe pro
chovatele piezvykavca (Venable et al. 2017).

Autofi studie v zavéru uvadeji, ze mikrobiota slepého stieva koné je ovlivnéna frekvenci
a velikosti krmnych davek (Venable et al. 2017).

3.3.1.5 Krmné¢ doplnkové latky

Dle natizeni Evropské komise jsou krmné dopliikové latky produkty pouzivané ve vyziveé
zvifat za ucelem zlepSeni kvality krmiva a jakosti potravin Zivo¢isného ptivodu nebo jsou
pouzivané ke zlepSeni uzitkovosti a zdravi zvifat, napf. poskytnutim lepsi stravitelnosti
krmnych surovin. Krmné dopliikové latky nejsou krmnymi surovinami a do krmnych davek se
davaji v malém mnozstvi. Na zakladé regulaci Evropské komise se déli do péti tiid na krmné
doplinkové latky senzorické, nutriéni, zootechnické a technické a na kokcidiostatika a
histomonostatika. Ve vyzivé koni se nejéastéji pouzivaji zootechnické dopliikové latky, tedy
probiotika a prebiotika (Pandey et al. 2019).

Studie zkoumajici krmné dopliikové latky u koni ve spojitosti se stfevni mikrobiotou se
nejcastéji zaméfuji na probiotika, prebiotika a postbiotika. Bylo prokazano, ze probiotika a
prebiotika ovliviiuji stravitelnost in vivo a in vitro a pouzivaji se ke stabilizaci mikrobioty v
tlustém stieve koni (Garber et al. 2020), studie zamétujici se na tuto problematiku vSak ukazuji
protichudné vysledky (Morgan et al. 2007; Murray et al. 2008; Jouany et al. 2009; Mackenthun
et al. 2013; Elghandour et al. 2016; Grimm et al. 2016; Salem et al. 2016; Gobesso et al. 2018;
Garber et al. 2020). Pesto jsou probiotika i prebiotika Siroce pouzivana k modulaci rovnovahy
mikrobioty jak u hospodarskych zvifat, tak u koni (Chaucheyras-Durand, Durand 2010;
Schoster 2018).

3.3.1.5.1 Probiotika

Organizace OSN pro vyzivu a zemé&délstvi definuje probiotika jako ,zivé
mikroorganismy, které, kdyz jsou podavany v adekvatnim mnoZstvi, maji pro hostitele
zdravotni pfinos“ (Garber et al. 2020). V Evropské unii jsou probiotika povazovana za
dopliikové latky krmiv a stabilizatory stfevni flory pro zdrava zvirata (Schoster et al. 2014).

Co se vlastnosti tyce, probiotika by méla byt schopna ptezit zalude¢ni prostiedi, mit
antimikrobidlni vlastnosti vii¢i patogeniim a adherovat k hlenu a epitelidlnim bunikdm. Jsou
navrzena tak, aby dosahla tlustého stieva a usadila se v ném (Kauter et al. 2019). Jako probiotika
by se mély primarné vyuzivat druhy, které jsou pfirozené pro dany Zivocisny druh. Mezi
mikroorganismy obvykle pouzivané jako probiotika patii kvasinky a bakterie, zejména bakterie
produkujici kyselinu mlécnou, jako jsou laktobacily a bifidobakterie. Bakterie, které obsahuji
komer¢ni probiotika, tvoii celkem méné nez jedno procento vSech stfevnich mikroorganismd.
V zavislosti na druhu a hodnoceném segmentu gastrointestinalniho traktu miize byt jejich
relativni ¢etnost mnohem vyssi (Schoster et al. 2014; Schoster 2018).

Dle Hesta a Costa (2021) jsou hlavnimi rody vyskytujicimi se v komerénich produktech
pro koné Lactobacillus, Bifidobacterium, Enterococcus a Saccharomyces spp. Jiné studie
oznacuji za nejcastéji pouzivané rody pro probiotika pouze rody Lactobacillus, Bifidobacterium
a Enterococci a udavaji, ze ackoli tyto kmeny prokazaly vyhody in vitro, ani jeden z rodt neni
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v tlustém stfevé koni nejhojnéji zastoupen (Costa et al. 2012; Dougal et al. 2012; Dougal et al.
2013; Costa et al. 2016). Za normalnich okolnosti se jim nedafi trvale kolonizovat stievo,
protoze je obtizné konkurovat druhtim, které se ve stfevé stabilné nachazeji (Hesta, Costa 2021).
Dle Schoster (2018) jsou rody Lactobacillus, Bifidobacterium, Enterococcus, Bacillus a
Streptococcus povazovany pro koné za prospésné. Studie zkoumajici pouziti probiotik u koni
by se spiSe mély zaméFit na druhy, které se v tlustém stievé vyskytuji s vEtsi Cetnosti. Jedna se
hlavné o zastupce téidy Clostridia. Tato téida by teoreticky mohla mit lepsi G¢inek nez vyse
zminéné rody (Schoster et al. 2014).

Bakteridlni probiotika byla hodnocena piedev§im z hlediska jejich G¢innosti pfi 1é€b¢ a
prevenci gastrointestindlnich onemocnéni, nez jako doplnék pravidelné krmné davky (Schoster
2018). Studie Tanabe et al. (2014) prokazala piinosy pouzivani bakteridlnich probiotik rodu
Lactobacillus a Bifidobacteria. Konkrétné se jednalo o prijjem hiibat, jehoz vyskyt se po pouziti
probiotik snizil. Naopak dle Schoster et al. (2015a) nemaji probiotika na vyskyt prujmu u hiibat
vliv. Schoster et al. (2015b) ur¢ili, Ze multikmenové laktobacily maji omezeny Gcéinek na
gastrointestinalni mikrobiotu, coz v kombinaci s nedostatkem klinickych zlepSeni zdravotnich
stavl jedinci mlize naznacovat, Ze probiotika nemusi byt schopna zlepsit nebo zabranit prijmu
u hiibat. Nicméné Ward et al. (2004) prokazali, ze vylu¢ovani Salmonelly ve vykalech bylo
snizeno jiz dva dny po podani probiotik Lactobacillus spp. a Enterococcus faecium, coz
naznacuje, Ze tento terapeuticky ptistup by mohl byt pouzit ke snizeni rizika nebo ke zpomaleni
stfevni dysbidze (napf. prijem nebo terapie antimikrobidlnimi latkami). Kromé toho miize byt
manipulace s mikrobiotou u¢inngj$i béhem prvniho mésice zivota hiibéte, nez se mikrobiota
stane stabilngjsi. Jednim z novych pfistupti, ktery se ma u koni pouzit k obnoveni stfevni
homeostazy, je vyuziti komplexnich probiotik obsahujicich mnoho organismi (n€kdy vice nez
25 riznych druhti bakterii a kvasinek) (Petrof et al. 2013).

Nicméné Garber et al. (2020) uvadi, Ze napomocné muze byt I preventivni piidani
probiotik do stravy s vysokym obsahem Skrobu. Tim se ve slepém stfevé zabrani poklesu pH a
snizeni produkce kyseliny mlé¢né. Cely proces vytvoii ptiznivé podminky pro celulolytické
bakterie. Studie dale uvadi, Ze je potfeba dal§iho vyzkumu zaméteného na vhodné kombinace
probiotik a substratu. Je téZ nutné pihlédnout k dal§im faktoriim, jako je davkovani, v&k zvifete
(probiotika mohou mit rizny ucinek na nezralou mikrobiotu hiibat), plemeno, vyzivny stav a
pfipadnou graviditu a laktaci (Garber et al. 2020).

Diskutuje se i 0 tom, jaky vliv na kolonizaci probiotik ve stieve, ma specifita neboli druh
hostitele (v této praci Equus ferus f. caballus) (Gibson, Fuller 2000). Konkrétné rod
Lactobacillus byl vysoce adherentni k enterocytim, pokud pochazel ze zdravych koniskych
vykalti nebo z zalude¢niho epitelu (Yuki et al. 2000). Na druhé strané se ukazalo, ze enterokoky
s probiotickymi vlastnostmi izolované ze zdravych koniskych vykalt nejlépe ptfilnou k lidskému
a psimu hlenu, ktery se nachazi na sliznici stfeva (Laukova et al. 2004; Laukova et al. 2008).
Stejny jev byl pozorovan u laktobacilti izolovanych z lidi a pst (Rinkinen et al. 2003). Zda se
tedy, Ze schopnost probiotik kolonizovat stfevni trakt neni vzdy hostitelsky specificka, coz
naznacuje, Ze kmeny by mély byt vybirany na zakladé jejich probiotickych vlastnosti, nikoli
jejich ptivodu. Informace o technické nestabilité bakterialniho kmene je dileZzita pro komeréni
vyuziti probiotik. Nestabilita je totiz ¢asto omezujicim faktorem, ktery ale neni nemozné
v komer¢ni produkei piekonat (Schoster et al. 2013).
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| pfesto, ze terapie probiotiky ma v humanni medicin€ slibné vysledky, dikazy o tom, ze
je lze stejné vyuzit u koni, jsou zatim slabé. Cil vyvinout jedno probiotikum pro prevenci nebo
1é¢bu vsech gastrointestindlnich nemoci je neredlny, protoze kazdy bakteridlni taxon ma jiné
ucinky. Selekce a kombinace kment pro terapeutické vyuziti musi byt specificka pro kazdé
onemocnéni a mé¢l by byt zalozen na vlastnostech rodu in vitro. Placebem kontrolované klinické
studie za kontrolovanych podminek jsou pak nezbytné pro poskytnuti dikazii 0 vyznamu
probiotik u koni (Schoster et al. 2014).

Navzdory vsem témto omezenim jsou probiotika obecné povazovana za bezpecna,
nakladové efektivni a snadno aplikovatelna. S vyuzitim novych poznatkd o slozeni konské
k druhiim, které se hojn¢ vyskytuji ve stfevni mikrobioté koni. Zvlastni diiraz by mél byt kladen
na bakterialni druhy, které jsou spojeny s mikrobiotou zdravych koni. Ptistup k podavani
jednoho nebo nékolika kment spole¢né by mél byt prehodnocen (Schoster et al. 2014).

3.3.1.5.2 Prebiotika

Dle Gibson et al. (2017) jsou prebiotika definovana jako ,,substrat, ktery je selektivné
vyuzivan hostitelskymi mikroorganismy a jsou pifinosné pro zdravi“. Studie Hesta a Costa
(2021) uvade¢ji prebiotika jako slou¢eniny pro hostitele nestravitelné, které ale mohou byt
pouzity jako zdroj potravy pro nékteré prospésné bakterie. Prebiotika v kombinaci s probiotiky
se nazyvaji symbiotika, ale studie hodnotici tuto kombinaci u koni jsou raritou (Hesta, Costa
2021). Vhodné parovani probiotik a prebiotik by mélo byt dale zkoumano, aby bylo mozné
dosahnout konzistentnéjSich ptiznivych Ucinkl (Coverdale 2016).

Potencial prebiotik ovlivilovat gastrointestindlni mikrobiotu zvifat byl jiz dfive
prezkouman (Zivkovic et al. 2011; Markowiak, Slizewska 2018). Mezi nejéastéji pouzivana
prebiotika ve vyziveé patii oligofruktdza, inulin, fruktooligosacharidy a mannanoligosacharidy,
dale byly jako zdroj prebiotik vyuzity i produkty fermentace kvasinek, jejich bunétné stény a
nezivé Lactobacillus acidophilus (Coverdale 2016). Dle Heaton et al. (2019) zmiriuji
fruktooligosacharidy s kratkym fetézcem pokles stravitelnosti, se kterym se setkévaji starsi
kong a snizuji naruseni mikrobioty tlustého stfeva po rychlém jednordzovém pozieni jeCmene
(velkého mnozstvi skrobu) (Respondek et al. 2008). Glatter et al. (2016) uvadi, ze u dospélych
koni, ktefi dostavali do krmné davky topinamburovou moucku obsahujici fruktooligosacharidy,
doslo ke stimulaci mikrobidlni aktivity, ale pouze v oblasti ventralni slohy tlustého stieva.

Podobné jako u probiotik existuji v literatufe ohledné ucinnosti prebiotik protichiidné
vysledky (Coverdale 2016). Navzdory nedostatku dikazli o pozitivnich vlivech prebiotik na
mikrobiotu jsou Siroce pouzivana, za iCelem snizeni rizika naruSeni mikrobialnich populaci
Vv tlustém a slepém stievé, naptiklad z diivodu uZivani antibiotik (Berg et al. 2005; Respondek
et al. 2008; Glatter et al. 2016).

Utinek suplementace enzymii na gastrointestinalni trakt koni nebyl dosud dobie
prozkouman (Garber et al. 2020). Studie Proudman et al. (2014) nezaznamenala Zadnou zménu
V rozmanitosti mikrobioty po dodani amylazy do krmné davky. Podstatné zmény vsak nastaly
v relativnim mnozstvi dvou nejpocetnéjsich kmenti — Bacteroidetes a Firmicutes. U obou
kmeni byl zaznamenin procentudlni vzrist. Navic zvySend relativni Cetnost Cceledi
Veillonellaceae, ktera vyuziva kyselinu mléénou spolu se snizenim celkového mnozstvi
mastnych kyselin mize naznacovat, Ze suplementace enzymt ma potencial ovlivnit zdravi stiev
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u konovitych. Divodem je pravdépodobné zvySené mnozstvi Skrobu, které se stravi jiz v
tenkém stfevé, a do tlustého stieva tak pokracuje mensi mnozstvi nestravené¢ho Skrobu
(Proudman et al. 2015).

3.3.1.5.3 Postbiotika

Postbiotika jsou metabolity produkované bakteriemi (tj. kyselina maselna), které mohou
pfimo podporovat zdravi stfev nebo také slouzit jako zdroj energie pro jiné prospésné bakterie.
Potencial metaboliti modulovat stifevni mikrobiotu byl prokazan (Ott et al. 2017). Lécba
mikroenkapsulovanym butyratem sodnym miize byt prospésna u koni (Wambacq et al. 2020),
je v8ak zapotiebi dal§iho vyzkumu (Hesta, Costa 2021).

3.3.1.6 Dietetické problémy souvisejici s narusenim mikrobioty

Naruseni stfevni mikrobioty je €asto spojeno S poruchami gastrointestinalniho traktu
(Garber et al. 2020), jako je kolika (Weese et al. 2015), kolitida (Costa et al. 2012), laminitida
(Moreau et al. 2014), metabolicky syndrom koni (Elzinga et al. 2016) nebo equinni
dysautonomie (EGS) (Garrett et al. 2002). Nicmén¢ neni jednoduché odhadnout, zda naruSeni
mikrobioty zptsobi onemocnéni, ¢i naopak (Costa, Weese 2018; Garber et al. 2020). Studie
Whitfield-Cargile et al. (2015) ale uvadi, Ze slozeni a diverzita fekalniho mikrobiomu nemusi
vzdy nutné ptispivat k nachylnosti rozvoje patologickych stav.

3.3.1.6.1 Kolika

vyskytuji. Mezi hlavni rizikové faktory patii zména stravy a podminky ustdjeni (Curtis et al.
2019), nicméné jedna se o multifaktoridlni onemocnéni, coz znesnadnuje zkoumani pouze
z dietetického pohledu (Durham 2009). Vzhledem k tomu, ze stfevni mikrobiota je pomérné
citliva na velké mnozstvi stresord, 1ze ocekavat, ze po epizodach koliky nastanou v mikrobioté
vyrazné zmény, 1 kdyz pti€iny a zdvaznost stavu mohou byt v kazdém ptipadé velmi odlisné.
Navzdory zavaznosti onemocnéni bylo provedeno pouze malo studii, které hodnoti dasledky
koliky na sttevni mikrobiotu koni (Costa, Weese 2018; Garber et al. 2020).

Studie Venable et al. (2013) se vénovala kolikam u koni a bylo zji$téno, ze u koni trpicich
kolikou doslo k nardstu kmene Bacteroidetes a druhu Clostridium phytofermentans. Weese et
al. (2015) zaznamenali i narGist kmene Proteobacteria, ktery je spojen se zvySenym rizikem
vyskytu koliky. Naopak celedi Lachnospiraceae a Ruminococcaceae z kmene Firmicutes
s kolikou spojovany nebyly. Tento vysledek muze mit diagnosticky potencial k predikci a
prevenci koliky, protoze existuje souvislost mezi vypuknutim koliky a danymi kmeny
(Firmicutes a Proteobacteria) a to tak, Zze ¢im vyssi je pomér mezi kmeny, tim je méné
pravdépodobné, Ze se kolika rozvine (Weese et al. 2015).

Co se pricin koliky tyce, dle Garber et al. (2020) mize kolika souviset s neschopnosti
stfevni mikrobioty se pfizptisobit zménam typu pice, rocniho obdobi a okolniho pocasi, které
mohou byt specifické pro jednotlivce. To by mohlo vysvétlovat, pro¢ tyto faktory mohou u
nékterych koni zvysit riziko koliky, zatimco u jinych jedinctu se Zadné ptiznaky nevyskytnou
(Garber et al. 2020). Dalsi studie uvadéji, ze jakakoli zména v mnozstvi, zdroji nebo frekvenci
krmeni koncentrovanymi krmivy, doplikovymi krmivy nebo pici, a to v¢etné pfechodu na
novou Sarzi, mize zvysit riziko koliky. Epizoda koliky ¢asto pfichdzi béhem dvou tydnt po
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zmén¢ krmné davky (Tinker et al. 1997; Hudson et al. 2001; Hillyer et al. 2010; McCarthy et
al. 2010; Hesta, Costa 2021), proto je dulezita postupna adaptace na novou varku krmiva (Harris
et al. 2017). Dle Al Jassim a Andrews (2009) mize ke kolice pfispét i chrup ve $patném
zdravotnim stavu, ktery zaptic¢ini neti€¢inné zvykani a nasledné poziti velkych ¢astic krmiva.

3.3.1.6.2 Kolitida

Kolitidou se rozumi zanétlivy stav tlustého stfeva, ktery mize byt doprovazen prijmem
(Uzal, Diab 2015). Hlavnimi bakteriemi spojenymi S pii¢inami kolitidy u koni jsou Clostridium
difficile, Clostridium perfringens, Salmonella spp. a Neorickettsia risticii (Costa, Weese 2018).
Dle Uzal a Diab (2015) patii mezi nejcastéjsi bakterialni pric¢iny jesté¢ Clostridium piliforme,
Rhodococcus equi, Ehrlichia risticii a Lawsonia intracellularis, nicmén¢ studie se zabyvala i
pti¢inami enteritidy. Rodriguez et al. (2015) ale uvedli, ze namnozeni Clostridium difficile by
nemuselo nutné vyvolat zanétlivy stav. Dalsi mikroorganismy, jako jsou Fusobacterium spp. a
Escherichia spp., byly nalezeny u koni s prijmovym onemocnénim, ale u zdravych zvifat
nikoliv (Clark et al. 2018; Morrison et al. 2018). Dle Garber et al. (2020) je potieba u
Fusobacterium spp. ud¢lat dalsi vyzkum, protoZze mohou puisobit enteropatogenné. Navic neni
jasné, zda jsou nékteré bakterie nadmérné zastoupeny v gastrointestindlnim traktu koni s
kolitidou, protoze ptispivaji k propuknuti onemocnéni nebo protoze se mohou rychleji mnozit
Vv oslabeném stievé (Garber et al. 2020).

Ve studii Costa et al. (2012) méli zdravi jedinci, co se Cetnosti ty¢e, dominantni kmen
Firmicutes (68 %) a po ném procentualné nasledoval kmen Bacteroidetes (14 %). U koni
s kolitidou dominoval kmen Bacteroidetes (40 %) a to zvysSen¢ ve srovnani se zdravymi kofimi,
az poté nasledoval kmen Firmicutes (30 %). Navic zdravi koné¢ méli vyssi zastoupeni kmend
Actinobacteria a Spirochaetae, zatimco koné¢ s kolitidou méli vice Fusobacteria. Naopak tfida
Clostridia byla hojné&ji zastoupena u zdravych koni, coz naznacuje, ze mize piispivat ke
zdravému ,,core. Zmény v mikrobioté stfeva béhem kolitidy nebyly ptekvapivé, protoze
enteropatogenni bakterie byly jiz diive s timto onemocnénim spojovany. Pfiina vSak Casto
zustava nejasna (Desrochers et al. 2005; Costa et al. 2012; Uzal, Diab 2015). Navic snizena
stfevni permeabilita nebo syndrom zvysené propustnosti stieva mohou také ptispivat ke zméné
v mikrobialni populaci (Stewart et al. 2017). Dysfunkce stieva jakozto bariéry, ktera je
vyvolana patogeny, miize vést ke snizeni nebo zvyseni proliferace jinych bakterii. Nedavna
zjiSténi naznacuji, Ze kolitida je onemocnéni souvisejici s velkymi mikrobidlnimi stfevnimi
poruchami a neni zptisobeno pouze jednim patogenem (Costa et al. 2012).

3.3.1.6.3 Laminitida

K rozvoji klinické laminitidy u koni pfispivaji rizné dietetické i nedietetické faktory
(Bailey et al. 2004; Milinovich et al. 2006; Al Jassim, Andrews 2009; Milinovich et al. 2010;
Steelman et al. 2012; Moreau et al. 2014; Horn et al. 2019). Vice studii se zamétuje na faktory
spojené s vyzivou koni, napf. pii pfetizeni gastrointestinalniho traktu Skrobem
z koncentrovanych krmiv nebo fruktany pfi nadmérném spasani jarni pastvy (Garber et al.
2020). Nicméné i dalsi nedietetické faktory, jako je opakované poranéni kopyt nebo pouzivani
glukokortikoidi (Johnson et al. 2002) jsou dulezité, protoze také mohou vést k nastupu
laminitidy (Costa, Weese 2018). Mezi nejvyrazngjsi zmeény, které jsou zpisobeny dietetickymi
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faktory, patii zmény mikrobioty v pocétu streptokokti a laktobacilt (Milinovich et al. 2010;
Moreau et al. 2014).

3.3.2 Léciva

Vyuziti 1é¢iv u koni téz patii mezi klicové faktory, které maji potencial ovlivnit
gastrointestinalni mikrobiotu. Literatura nejcastéji uvadi antimikrobialni 1é¢bu, nesteroidni
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et al. 2020).
3.3.2.1 Antimikrobidlni terapie

Ze vsech vnéjSich faktori vedoucich ke zméndm mikrobioty miize mit podavani
muze peroralni podavani antibiotik vyvolat dysbiozu, ktera mize vést k prajmum (Barr et al.
2013; Collinet et al. 2019). | kdyz je vyskyt prijmu souvisejiciho s 1é€bou antimikrobialnimi
latkami sporadicky, mlze 1écba stale predstavovat vyznamné zdravotni riziko kvili pfitomnosti
enteropatogent, naptiklad Clostridium difficile (Barr et al. 2013). Ve studiich, ve kterych se
vyzkum zaméfoval na mikrobitu ¢lovéka, zplisobuje disbiéza vyvolana antibiotiky snizeni
mikrobialni diverzity a zvySené riziko rozvoje onemocnéni spojenych s patobionty (Lange et
al. 2016). Takto zménéna mikrobialni populace mize vést ke zhorSeni struktury ochranné
vrstvy sliznice (Jakobsson et al. 2015).

Cilem studie Costa et al. (2015b) bylo charakterizovat zmény spojené s podavanim Casto
pouzivanych antimikrobidlnich 1€kii ve fekalnich bakteridlnich populacich zdravych koni.
Konkrétné se jednalo o intramuskularni podavani prokainpenicilinu a ceftiofuru sodného a
peroralni podavani trimethoprim sulfadiazinu. Vsechna testovana antibiotika méla ucinek na
mikrobiotu, pficemz trimethoprim sulfadiazin vedl k vyraznéj§im zménam, jako je sniZzena
druhova rozmanitost bakterii a rozdily ve struktufe populace pievazné ve kmeni
Verrucomicrobia. Byl to vSak jediny 1ék podavany oralné a neni jasné, zda to bylo kvili vétsimu
inherentnimu U¢inku 1éku nebo kvili zpisobu podani (Costa et al. 2015b).

Collinet et al. (2019) zjistili, Ze peroralni podani trimethoprim sulfadiazinu vedlo ke
snizeni kratkodobych koncentraci celulolytickych bakterii, zatimco pocet amylolytickych
bakterii se zvysil. Fekalnim mikrobidlnim komunitam trvalo pfiblizné€ 28 dni, neZ se po podani
antibiotik vratily do jejich ptivodniho stavu (Collinet et al. 2019). Stejnou latkou se zabyvala i
studie Harlow et al. (2013), ktera zjistila, ze se snizil vyskyt celulolytickych bakterii ve
vykalech koni, kterym byl podavan trimethoprim sulfadiazin nebo ceftiofur a byl stale snizen
ve srovnani s kontrolami po obdobi vysazeni. Vysledky studie navic naznaCovaly, Ze antibiotika
narusila mikrobiotu gastrointestinalniho traktu a umoznila proliferaci rodu Salmonella a druhu
Clostridium difficile, kteti jsou bézné spojovany s prujmem u koni i po ukonéeni antibiotické
1é¢by (Harlow et al. 2013).

-----
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zmirnéni bolesti zpusobené kolikou, gastropatii, enteropatii nebo kolitidou (Chapman 2009;
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Marshall, Blikslager 2011; Whitfield-Cargile et al. 2018) a inhibici obnovy bari¢rové funkce
sliznice (Tomlinson et al. 2004). Whitfield-Cargile et al. (2018) prokazali, Ze terapeutické
zdravych koni. Mikrobialni zmény byly charakterizovany ubytkem kmene Firmicutes a ¢eledi
Lachnospiraceae, Clostridiacea a Ruminococcaceae, a to bez ohledu na typ pouzitého 1é¢iva
(fenylbutazon nebo firocoxib). Tato zjisténi naznacuji, Ze dysbidza vyvolana nesteroidnimi

-----

3.3.2.3 Anthelmintika

Parazité gastrointestinalniho traktu obyvaji stejné prostiedi jako jeho bakterie, archea a
houby. Vzajemné¢ se ovliviuji a jejich interakce hraji dulezitou, ale zatim ne zcela pochopenou
roli v regulaci imunity a zanétu (Peachey et al. 2018; Walshe et al. 2019). U koni je 1é¢ba
anthelmintiky rizikovym faktorem pro vznik koliky (Hillyer et al. 2010). Zmény stfevni
mikrobioty po 1é¢bé zahrnuji snizeni relativni abundance kmenu Bacteroidetes (Sirois 2013;
Walshe et al. 2019). Sirois (2013) ve své studii pouzil jako anthelmintikum fenbendazol a
ivermektin. Zjistil, Ze pied anthelmintickou 1é€bou byl ve stfevni mikrobioté nejhojnéjsim
kmenem kmen Bacteroidetes (43 %) nasledovany kmenem Firmicutes (27 %) a po 1é¢bé
naopak kmen Firmicutes (35 %), po kterém nasledoval kmen Bacteroidetes (32 %) (Sirois
2013).

Walshe et al. (2019) uvadi podobné vysledky, pokles kmene Bacteroidetes bez ohledu na
vek koni a 1é¢bu (fenbendazolem nebo moxidektinem). Studie téz zjistila snizenou diverzitu
mezi vzorky tyden po 1é¢b¢ a toto obdobi se shoduje s degradaci helminti. Zmény byly spojeny
se zvyS$enim zanétlivych biomarkert a byly zvraceny dva tydny po 1é¢bé (Walshe et al. 2019).

Kunz et al. (2019), jejichz studie se pfimo zamétovala na zmény fekalni mikrobioty
spojené s podavanim anthelmintik naznacuje, Ze moxidektin a praziquantel snizily mikrobialni
diverzitu, zatimco diverzita mezi vzorky zistala nezménéna. Autofi se shoduji, Ze jejich studie
nenaznacuje zasadni dopady na mikrobiotu po 1é¢bé anthelmintiky. Vysledky tohoto vyzkumu
v8ak naznacuji specifické zmeény mikrobioty spojené s podavanim anthelmintik konim, které
nebyly dfive hlaSeny. Tyto zmény jsou naznaceny poklesem mikrobialni diverzity ve vzorcich
a vyznamnymi rozdily v ¢etnosti n€kolika taxonomickych skupin po oseteni (Kunz et al. 2019).

Podobné Daniels et al. (2017) uvedli, Ze¢ moxidektin vyznamné nezménil bakterialni
diverzitu. Zvysena bohatost a diverzita byla spojena s napadenim hlisty, zatimco pokles
diverzity mezi vzorky byl prokazan s podavanim anthelmintik (Daniels et al. 2017; Walshe et
al. 2019; Kunz et al. 2019). Kromée piimého ucinku anthelmintik na bakterialni populace mohou
helminti ménit produkci mucinu, coz miize vést ke zménadm prostifedi pro stfevni bakterie
(Fricke et al. 2015). Vzhledem k prevalenci uzivani anthelmintik u koni po celém svéte je
dilezité pochopit fyziologicky dopad a potencialni zdravotni rizikové faktory spojené s jejich
podavanim (Kunz et al. 2019).

3.3.3 Variabilita mezi jedinci

Variabilita mikrobioty mezi jedinci jiz byla popsana n¢kolika studiemi (Blackmore et al.
2013; Proudman et al. 2015; Salem et al. 2018). Mezi nejcastéjsi faktory, které maji potencial
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ovlivnit mikrobiotu, patii plemennd pftislusnost, pohlavi, veék, bifezost, porod nebo laktace
(Weese et al. 2015; Mshelia et al. 2018).

Dle Weese et al. (2015) je fekalni mikrobiota u klisen béhem pozdni biezosti odlisna od
nebiezich kontrolnich klisen. Jednalo se 0 rozdily v jednotlivych zastupcich a struktufe, ale
nikoliv v relativnim mnozstvi hlavnich kmend. Tyto rozdily mohou byt zptisobeny zménou
sttevni kapacity biezich klisen, hormonalnimi zménami probihajicimi béhem biezosti a stresem
souvisejicim se zménami v manipulaci pfed porodem. Uvadi se, Ze u klisen je plemeno
predisponujicim faktorem pro uréité klinické stavy (Weese et al. 2015). Podle nejlepsiho
védomi autorti studie Zhao et al. (2015) vSak existuje jen nékolik studii popisujicich
meziplemenné variace ve stfevni mikrobioté koni.

Ve studii Mshelia et al. (2018) méla populace klisen rozmanitéjsi mikrobiom ve srovnani
s hiebci. Zvyseni diverzity a ur€ité konkrétni snizeni bylo zjisténo u druhi Escherichia coli,
Staphylococcus, Streptococcus, Corynbacteria, Klebsiella, Salmonella a Bacillus u obou
pohlavi (Mshelia et al. 2018).

Studie Massacci et al. (2020) se vénovala vlivu plemenné pfislusnosti a uvedla, Ze celkova
struktura mikrobiomu nebyla vyznamné spojena s genetickym pivodem. Ang et al. (2022) se
zabyvali identifikaci fekalniho mikrobiomu u koni ze tii riznych kontinentd. Byly pozorovany
rozdily, které odliSovaly zejména koné japonské od argentinskych nebo evropskych koni.
Vétsina eukaryotnich druhti byla spojovana s houbami, které mohly byt zavle¢eny do stifevni
mikrobioty koni prostfednictvim potravy, jako v piipadé Lentinula edodes, ktera je
nejoblibengjsi houbou ve vychodni Asii, a bylo zjisténo, Ze jim je obohacen mikrobiom u
japonskych koni. Pokud jde o rozdily v bakterialnich druzich, Spanélsti koné byli obohaceni o
rizné druhy Lactobacillus, koné z Finska 0 Romboutsii a kon¢ z Argentiny o Bifidobacterium
boum. Kromé¢ toho se zda, Ze i misto vyskytu ma vliv na fekalni mikrobiom, protoze ve stejné
zemepisné poloze se mikrobiom divokych koni lisil od koni domacich (Ang et al. 2022).

3.3.4 Antropogenni vlivy

Mezi vlivy antropogenniho ptivodu, které mohou mit dopad na mikrobiotu, patii
domestikace, vycvik, obezita a sni souvisejici metabolicky syndrom, socidlni interakce,
prostiedi, ve kterém kun Zije, umé&ly odstav a pieprava koni. Management chovu téchto zvitat
Casto zasahuje jejich pfirozené chovani takovym zptisobem, Ze zmény jsou pozorovatelné i na
urovni mikroorganismu v tlustém stfeve.

3.3.4.1 Domestikace

Domestikace zvitfat je spojena s ovliviilovanim pohybu druhti, krmeni, ochrany druhi,
chovu, ale nejvice je spojena s kontrolou chovani (Zeder 2012). Domestikovani savci a druhy
chované v zajeti maji na rozdil od divoce zijicich druhil odliSnou a méné rozmanitou mikrobiotu
(McKenzie et al. 2017; Ang et al. 2022). Naruseni tésn¢ vyvinutych vztahti mezi hostitelem a
jeho stfevni populaci mize byt patrné kromé ¢loveka také u dalsich savet, zejména u téch, ktefi
jsou vystaveni velkym zménam ve zptsobu jejich zivota (Metcalf et al. 2017).

Dle Ang et al. (2022) vykazovali domaci koné vyssi zastoupeni archei a niz$i zastoupeni
eukaryot a virt. Proto se zdd, Ze domestikace nebo zajeti souvisi s obohacenim o metanogenni

druhy, jako je Methanobrevibacter a se snizenim diverzity bakterii (Ang et al. 2022).
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Studie Metcalf et al. (2017) zkoumala G¢inky domestikace a zivota v zajeti tak, ze
porovnavala fekalni mikrobiom u nedomestikovaného koné Prevalského (Equus ferus
przewalskii) a u kon¢ domaciho (Equus ferus f. caballus). Zjistila, ze fekalni mikrobiom koni
Prevalského se liSi slozenim a je ve srovnani s domestikovanymi konmi rozmanitéjsi.
Mikrobiomy byly fylogeneticky odlisné a s riznymi poméry taxonu v fadech Clostridiales,
Bacteroidales, Erysipelotrichales a Spirochaetales (Metcalf et al. 2017). Analyza sloZeni
odhalila, ze fekalni mikrobiomy koni Pfevalského meély vyznamné vyss$i vyskyt rodu
Phascolarctobacterium (tad Clostridiales), ktery je spojen se sukcinatovou drahou, jejiz
konecnym produktem je kyselina propionova (Louis et al. 2014). Tyto rozdily mohou
naznacovat, Ze mikrobioty obou druhd vyuzivaji rizné drahy stfevniho metabolismu. Bylo téz
zjisténo, ze druhové zastoupeni rostlin se na pastvach lisilo, avSak diverzita rostlin byla na
pastvach podobna. Autofi poukazuji na moznost, ze rozdily ve stravé mohou odpovidat za
nékteré¢ rozdily ve stfevni mikrobioté. Preference pastvy u koni mohou byt dal$imi
ptispivajicimi faktory a je zapotiebi dalsiho vyzkumu (Metcalf et al. 2017).

Jednotlivé fekalni mikrobiomy koni Pfevalského mély vyrazn€ rozmanitéjsi konsorcia
bakterii ve srovnani s koném domacim, ackoli interindividudlni variace byly niz8i. Je mozné,
ze odlisSnd dieta koni Prevalského podporuje vyssi diverzitu gastrointestinalnich
mikroorganismi. Dal§i moznosti je, ze diverzita mikroorganismu ve stievech byla ztracena v
dasledku domestikace, coz odrazi ztraty zjisténé u cloveéka, ktery béhem historie svého druhu
piesel k zemédelskému a méstskému zivotnimu stylu (Metcalf et al. 2017).

3.3.4.2 Vyevik

Zdravi gastrointestinalniho traktu je jednim z klicovych faktorti pro podavani dobrych
vykoni u koni ve vycviku, nicméné pouze omezené mnozstvi studi zkoumalo stfevni
mikrobiotu ve vztahu ke cviCeni (Garber et al. 2020). Studie Pagan et al. (1998) uvadi, ze
cviceni mélo za nasledek vyznamny pokles stravitelnosti susiny a také sniZilo primérnou dobu
jeji retence v organismu. Jina studie, Almeida et al. (2016), prokazala, Ze intenzivni trénink
mize vyvolat zmény ve slozeni mikrobioty. Vzorky odebrané na zacatku experimentalniho
obdobi byly vice podobné vzorkiim odebranym na konci studie, béhem pokusu se ale lisily. To
vSe naznacuje, ze se sttevni mikrobiota pfizpusobuje ndroc¢nosti cviceni a Ze pravé zmeény Ve
cvi¢enim jako takovym (Almeida et al. 2016).

Studie Mach et al. (2020) zkoumala mikrobiotu sportovnich koni a prokazala, ze
odchyleni stfevni mikrobioty u zdravych sportovnich koni krmenych stejnou krmnou davkou a
chovanych ve stejné jezdecké Skole primarné souvisela S jezdeckym zamétenim. Fyzické a
psychické stresory byly pravdépodobn¢ hlavnimi proménnymi, které ovliviiovaly mikrobialni
populace u jedincti chovanych pro drezuru a skoky. Populace si také byli podobnéjsi nez u koni
chovanych pro vSestrannost. Autofi uvedli, Ze tyto typy stresort jsou ve skutecnosti zplisobeny
prilisnym vyuzivanim koni béhem soutézi. Jedna se zejména o nedostate¢nou regeneraci, stani
v uzavienych boxech, konzumaci suchych koncentrovanych krmiv a pieprava na dlouhé
vzdalenosti (Mach et al. 2020).

Dle Plancade et al. (2019) nelze vyuzit slozeni mikrobioty jako biomarker pro predikci
vykonu jedince, protoze nekorelovala s biochemickymi a metabolomickymi krevnimi
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parametry béhem zavodii ve vytrvalosti. Dalsi vyzkum prokazujici spojeni mezi stievni
mikrobiotou a cvi¢enim by umoznil budouci manipulaci s mikrobiotou za ucelem zvyseni
sportovniho vykonu (Plancade et al. 2019). Otazkou zGstava, jak daleko jsou trenéti koni
ochotni zajit pro zlepSeni vykonu u koni.

3.3.4.3 Obezita a metabolicky syndrom

V posledni dobé se u koni ¢im dal tim castéji setkdvame s vyS$i mirou obezity.
Metabolicky syndrom je povazovan za klicovy problém (Elzinga et al. 2016), protoze miize
vést ke stavu dysregulace a rezistence na inzulin, zvySenému riziku laminitidy (Johnson 2002),
intoleranci tepla, sniZzené vykonnosti a problémim s klouby (Biddle et al. 2018). Krmna davka
patii mezi hlavni hnaci faktory rozvoje obezity i metabolického syndromu. Obé onemocnéni
jsou uzce propojena S managementem vyzivy koni, konkrétné s krmivy, kterd jsou bohatd na
ziviny (Morrison et al. 2018). Vzhledem k tomu, ze strava téz ovliviiuje gastrointestinalni
mikrobialni populace, obezita a metabolicky syndrom souviseji i s mikroorganismy ve stievech.
Na druhou stranu slozeni stfevni mikrobioty ovlivituje efektivitu vyuziti energie ze stravy,
potazmo dostupnost piebytecné energie pro skladovani, a nakonec rozvoj obezity (Morrison et
al. 2018; Durham et al. 2019).

Studie Biddle et al. (2018) identifikovala rozdily v mikrobiomu koni s kachexii, dobrou
kondici a obezitou, které souvisely s krevnimi analyty spojenymi s vyzivnym stavem. Pomér
kmenta Firmicutes a Bacteroidetes a rozmanitost mikrobioty byly vyssi u obéznich koni ve
srovnani S jedinci s kachexii a primérnym vyzivnym stavem. Metadata shromazdéna od
kazdého koné zahrnovala stravu, kterd byla kategorizovdna b&éhem analyzy. Studie vSak
nekontrolovala stravu, o které je znamo, ze primarné ovliviiuje mikrobialni slozeni (krmna
davka bohata na koncentrované krmivo S vysokym obsahem Skrobu) (Biddle et al. 2018).

Jina studie, Elzinga et al. (2016), zaznamenala rozdily mezi jedinci s metabolickym
syndromem a zdravymi kofimi v celkové struktufe mikrobidlnich populaci. Metabolicky
syndrom koni souvisel se zvySenym vyskytem Clostridium cluster XI, populacemi kmene
Verrucomicrobia, Lactobacillus, Cellulosilyticum a Elusimicrobium a snizenym poc¢tem celedi
Lachnospiraceae, Flavobacteriaceae a Rhodospirillaceae, Fimentrobacter a Anaberovoraxer.
Kromé toho vykazovali koné s metabolickym syndromem sniZeni fekalni mikrobialni diverzity.
Ackoli tato studie identifikovala rozdily ve slozeni fekalniho mikrobiomu mezi zdravymi a
nemocnymi jedinci, neni znamo, zda tyto rozdily ptetrvavaji, pokud jsou kon¢ s kachexii a
obezitou krmeni stejnou stravou (Elzinga et al. 2016).

Morrison et al. (2018) provedli studii s jednim plemenem pony. Hlavni hypotézou bylo,
ze fekalni mikrobiom koni s obezitou bude mit rozmanitéjsi zastoupeni bakterialnich druhd,
coz je v souladu se studii Biddle et al. (2018). Nicméné vysledky studie Morrison et al. (2018)
odhalily zvysenou ¢etnost kment Bacteroidetes a Actinobacteria ve skupiné koni s obezitou,
zatimco studie Biddle et al. (2018) uvadi pokles vyse uvedenych taxoni. Tyto rozdily by mohly
byt zpusobeny heterogennéjsi populaci a rozmanitéjsi stravou ve studii Biddle et al. (2018).
Kulecka et al. (2016) prokazali, Ze u jinych Zivo¢isnych druhd, konkrétné¢ u mysi, zmirnila
obéznim zvifatim fekalni transplantace od zdravych jedinci s normalni télesnou hmotnosti
symptomy metabolického syndromu. Tento vysledek naznacuje, ze mikrobiom muze hrat
dilezitou roli ve fyziologii regulace hmotnosti. Manipulace se sttevnim mikrobiomem pomoci
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fekalnich transplantaci u konovitych vyzaduje dalsi zkoumani, aby se zjistilo, zda jsou podobné
ucinky evidentni (Garber et al. 2020).

3.3.4.4 Socialni interakce

Dle Costa et al. (2012) hraji socialni interakce dilezitou roli pfi vytvafeni stievniho
mikrobiomu a tento faktor by mél byt bran v uvahu pfi interpretaci studii stfevni mikrobioty.

Ve studii Antwis et al. (2018) byl popsan vliv socialnich interakci na mikrobialni sloZeni
semiferalnich poniki. Socialni chovéani, jako je napt. grooming, ke kterému dochézi mezi ¢leny
stejného stada, poskytuje jednotliveim piileZitosti ke sdileni mikrobialnich populaci. Navic
tésna prostorova blizkost také podporuje sdileni stfevnich mikrobiom@ prostiednictvim
kontaktu s nedavno vylou¢enymi vykaly, véetné potencialni koprofagie (Ransom, Cade 2009).
Je tedy pravdépodobné, ze se mikrobiomy jedinci s uzkymi socidlnimi vazbami budou
sblizovat a specifické interakce (tj. matka-potomek a hiebec-klisna) vedou k podobnym
mikrobiomim. To déle podporuje hypotézu, ze jednotlivei ovliviji slozeni mikrobiomu sobé
navzajem, a nakonec i skupiné. Hlavnim prediktorem slozeni mikrobiomu vsak zGstava
individualni mikrobialni identita. Afiliativni chovani se vyskytuje ¢astéji mezi matkami a jejich
potomky nez mezi hiibaty a cizimi klisnami, ale vertikalni pfenos mikrobiomt mezi matkami
a jejich hiibaty muze probéhnout i béhem porodu a kojeni (Dominguez-Bello et al. 2010;
Duranti et al. 2017; Meehan et al. 2018).

Hiebci zaujimaji ve skupiné ustiedni spolecenskou roli (Stanley et al. 2018), coz se odrazi
ve vétsi podobnosti mikrobioml mezi hiebei a klisnami (nez mezi klisnami navzajem). Neni
jasné, zda je konvergence mikrobiomu zptisobena hiebcem, Klisnou, nebo na to maji vliv obé
pohlavi, nicméné jedna se S velkou pravdépodobnosti o dasledek afiliativniho chovani mezi
hiebci a klisnami (véetné piipousténi). Dalsi moznosti je kontakt hiebee s trusem klisen (Shultz,
Stanley 2012; Stanley et al. 2018). Bylo by také zajimavé porovnat slozeni mikrobiomu ve
skupinach odrostlych hiebcti (bachelor groups) se sloZzenim hiebct v harémech, abychom mohli
urcit potencial klisen ménit hiebéi mikrobiomy (Antwis et al. 2018).

3.3.4.5 Odstav

Odstav patii mezi jednu z nejvice stresujicich udalosti v zivoté koni (Erber et al. 2012).
Proces umélého odstavu je spojeny s docasnymi potencialnimi psychologickymi,
fyziologickymi a nutri¢nimi stresory a mize mit za nasledek zvysenou frekvenci vokalizace,
zménu chovani béhem krmeni, podrazdénost, uzkost, agresivitu a neochotu si hrat. U mnohych
hiibat 1ze zaznamenat zvySen¢ hladiny glukokortikoidl, zmény srdecni frekvence a télesné
teploty, stejné jako zpomaleni rustu (Waran et al 2008; Henry et al. 2012).

Ve studii Mach et al. (2017) bylo analyzovano slozeni stfevni mikrobioty ve vztahu ke
dvéma riznym metoddm odstavu u hiibat (metoda postupného dostavu a metoda néhlého
odstavu). Na zaklad¢ hladin kortizolu ve slinach byl stupen stresu jasn¢ vyssi u hiibat, ktera
byla odstavovana metodou nahlého odstavu. Nicméné Erber et al. (2012) uvadéji zvysené
uvoliiovani kortizolu po dels$i dobu u postupného odstavu na rozdil od hiibat, ktera byla
odstavena nahle. Stfevni mikrobiota byla ovlivnéna odstavem jako takovym bez ohledu na
metodu odstavu. Nejvyraznéj§i zmény byly zaznamenany tfeti den po odstavu. Vzrostly
relativni abundance rodt Prevotella, Oscillibacter, Streptococcus, Anaerovibrio a
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Lactobacillus, zatimco relativni abundance roda Fibrobacter, Clostridium XlIVa,
Treponemococcus, Ruminococcus a blize nespecifikovanych zastupct ¢eledi Lachnospiraceae
se snizily. Mikrobiota se vratila do relativni stability za sedm dni. Autofi téz uvadi, ze zmény
pozorované po odstaveni mohly souviset se stresem (Mach et al. 2017). Naopak Lindenberg et
al. (2019) uvadgji, Ze odstaveni nemélo zasadni vliv na mikrobialni slozeni.

Na zakladé rozdili mezi studiemi tedy nelze jednoznaéné dospét k zavéru ohledné vlivu
odstavu. K nejvyznamnéj$im zménam v mikrobidlnim slozeni v8ak dochazi béhem prvnich
dvou mésict pred odstavem, coz odpovida obdobi, kdy se hiibata zacinaji krmit stravou
bohatou na vlakninu (Garber et al. 2020).

3.3.4.6 Pieprava

Koné jsou ¢asto prepravovani za riiznymi ucely, naptiklad po zakoupeni, na zavody a
trénink, za ucelem reprodukce nebo cesty z divodu veterinarniho oSetieni (Faubladier et al.
2013). Perry et al. (2018) piedpokladaji, ze stres zpusobeny cestovanim pfipiva k riznym
zdravotnim komplikacim, v¢etné gastrointestindlnich, behavioralnich a respira¢nich problémt.
Mezi takovy stres patii zmény teploty a vlhkosti, $patna kvalita vzduchu, fyzicka naro¢nosti
nebo omezeni piijmu krmiva a vody (Perry et al. 2018).

Faubladier et al. (2013) studovali t¢inky suplementace kvasinkami na fekalni mikrobiom
u koni vystavenych dvouhodinové piepravé. Pocet streptokokti byl ovlivnén transportem,
zatimco koncentrace celulolytickych bakterii, bakterii vyuzivajicich kyselinu mlé¢nou a
zastupct rodu Lactobacillus zustala nezménéna. Suplementace kvasinkami dokonce vedla k
vys§8im koncentracim U bakterii vyuzivajicich kyselinu mlé¢nou (Faubladier et al. 2013).

Schoster et al. (2016) uvedli, ze 12 hodin po pievozu, ktery trval jednu hodinu, m¢li koné
snizeny vyskyt zastupct téidy Clostridia a fadu Rickettsiales ve srovnani s vychozi hodnotou
pted transportem, zatimco indexy diverzity se nezménily.

Ve studii Perry et al. (2018) byla druhova rozmanitost a rovnomérnost rozptyleni taxond
po transportu snizena ve srovnani s vychozi hodnotou pted transportem. Ve srovnani s vychozi
hodnotou se vSak diverzita snizila i v kontrolni skuping€ koni. Autofi studie si tento jev vysvétluji
tak, ze kontrolni jedinci byli ovlivnéni navratem sledované skupiny koni do staje. Na urovni
genetické podobnosti pritomnych taxoni nebyl pozorovan zadny vliv transportu. Na
individualni taxonomické urovni se po preprav€é vyznamné snizilo zastoupeni kmenu
Bacteroidetes pouze ve sledované skupiné. Ostatni taxony byly téZ ovlivnény, nicméné pouze
velmi malo. Tyto zmény zahrnuji zvySeni acidofilnich Lactobacillus a Streptococcus spp.
béhem cestovani. Nedostatek rozdili mezi sledovanou a kontrolni skupinou miize byt zptisoben
stresem z odlouceni jednotlivych skupin. Ze studie vsak nelze vzdy vyloucit dalsi faktory, navic
v managementu chovu koni se zmény, které mohou ovlivnit mikrobiom, ned¢ji izolované (napf.
pieprava souvisi se zménou teploty, vlhkosti, kvality vzduchu, rezimu krmeni) (Perry et al.
2018).

3.3.4.7 Prostiedi

Salem et al. (2018) jako prvni studovali sezénni variace ve fekalnim mikrobiomu koni.
Management chovu byl nastaven s minimalnimi zménami, pii¢emz kon¢ byli po dobu 12
mésict drzeni na pastve. Pouze béhem par mésict v roce, kdy travni porost nestacil k zajisténi
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dostatecné vyzivy zvitat, dostavali kon¢ dopliikovou sendz ad libitum. Studie zjistila, Zze ro¢ni
obdobi, pocasi (teplota a srazky) a senaz navic byly spojeny se zménami v mikrobialni populaci.
Zajimavy byl vliv pocasi, ktery mohl byt zptisoben bud’ ptimou korelaci mezi povétrnostnimi
podminkami a druhy krmiva, které jsou pro kon¢ k dispozici, nebo vlivem pocasi na slozeni
bakterii v prostiedi (v pidé a travé nebo senazni mikrobiota). Zmény ve sloZeni ptidnich
mikrobialnich populaci byly spojeny se zménami povétrnostnich podminek (Salem et al. 2018).
Cruz-Martinez et al. (2012) zkoumali vliv destovych srazek na pidni mikrobialni populace
travnich porostl a uvadi vyznamny vliv pudni vlhkosti a teploty na slozeni ptfidruzenych
mikrobialnich populaci. Bakterie z prostfedi pozité s krmivem mohou piezit enzymatické
traveni v Zaludku a tenkém stfevé a mohou kolonizovat tlusté stievo, coz vede ke zménam ve
sttevni mikrobioté (Cruz-Martinez et al. 2012). Studie David et al. (2014) tuto informaci
potvrdila na lidech, u kterych byly ve fekalni mikrobioté indentifikovany mikrobi pfenasené na
potravindch. Zde se opét nachazi prostor pro dalsi studie, které by se zaméfily ¢isté na populace
koni (David et al. 2014).

Vysledky studie Salem et al. (2018) naznacuji, ze mikrobiom stieva je vysoce dynamicky
a reaguje na zmény prostiedi. Studie povazuje kolisani stavu mikrobioty v disledku vykyvu
pocasi a stravy za normalni. V dalSich krocich vyzkumu by bylo tfeba zjistit, zda jsou tyto
vysledky konzistentni v prib&hu sezon, délka vyzkumu by se idealné posunula na alespon 24
az 36 mésicu (Salem et al. 2018).

Kromé piirodnich vlivii se na prostfedi, ve kterém koné ziji, podili hlavné ¢lovek. Jeho
ukolem je dbat na welfare chovu koni a vytvofit pro koné¢ dobré Zivotni podminky. Mezi né
patii zejména oproSténi od hladu, Zizn¢ a podvyzivy, nepohodli, bolesti nebo strachu. Déle je
potieba umoznit konim projevovat svoje pfirozené chovani. VSechny tyto okolnosti patfi mezi
tzv. pét svobod a jejich dodrzovanim v chovu umoZiiujeme konim Zit spokojeny Zivot. Naopak
pti jejich porusovani mohou koné trpét a jak jiz bylo zminéno vyse, spousta vnéjSich faktora,
kter¢ mimo jiné souvisi s dodrzovadnim péti svobod, maji vliv na mikrobiotu stieva koni
(Webster 2001; Chen et al. 2021).

3.4 Vyuziti metod hodnoceni mikrobioty pro ucely zoorehabilitace

3.4.1 Zoorehabilitace

Americka asociace pro hipoterapii (American Hippotherapy Association, AHA) déli
aktivity a terapie za ucasti koni (equine-assisted activities and therapies, EAAT) na dvé
kategorie intervenci, konkrétné na aktivity za i¢asti koni (equine-assisted aktivity, EAA) a na
terapii za ucasti koni (equine-assisted therapy, EAT). AHA definuje EAA jako specifické
aktivity, ve kterych se setkdva kin, klient a dany odbornik. EAA zahrnuje v ¢eském nézvoslovi
hiporehabilitaci v pedagogické a socialni praxi a parajezdectvi. U EAT se jedna o terapii, tudiz
odbornikem musi byt kvalifikovany zdravotnik. BEhem hipoterapie ve fyzioterapii a ergoterapii
se jedna o fyzioterapeuta nebo ergoterapeuta, béhem hipoterapie v psychiatrii a psychologii se
jedna na psychiatra nebo psychologa. EAAT tedy zahrnuje rozmanitou $kalu intervenci za
ucasti koni (Koca, Ataseven 2016; McDaniel Peters, Wood 2017).

AHA uvadi, Ze pro bezpecny pribeh hiporehabilitace nebo hipoterapie musi byt koné
zdravi a dobfe vycviceni dle specializace. Je potieba, aby kon¢ byli klidni a vyrovnani i
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v situacich, kdy se v jejich blizkosti vyskytuji cizi lidé, neznamé zvuky nebo pachy. To vse se
da zajistit vybérem spravného jedince, ktery bude mit povahu vhodnou pro zoorehabilitaci,
zvladnuty specialni vycvik a dobrou fyzickou i psychickou kondici. Zaroven je potieba, aby
koné netrapily zadné vnitini stresory, které mohou souviset s managementem chovu (napf.
zmény ve stfevni mikrobioté z diivodu nevhodné krmné davky, pouziti krmnych doplinkovych
latek, 1é¢iv nebo nevhodného ustajeni). Proto by mélo byt naprostym zakladem dodrzovani
welfare koni jak v bézném chovu, tak béhem terapii (Ferlazzo et al. 2023).

3.4.2 Souvislost mikrobioty a reaktivity koni

Dle Kraimi et al. (2019) ma mikrobiota tlustého stfeva vliv nejen na imunitu, rast,
metabolismus, ale také na vyvoj mozku a chovani. V této problematice velmi dominuje pojem
osa mikrobiota-stievo-mozek (Microbiota Gut-Brain Axis, MGBA). Jedna se o komplexni
obousmérnou komunikaéni sit’ mezi centrdlnim a enterickym nervovym systémem. Tento
Systém propojuje emo¢ni a kognitivni centra mozku s perifernimi stfevnimi funkcemi
(Carabotti et al. 2015). VIiv MGBA nema za nasledek pouze patologické stavy, vliv osy je
mozné zaznamenat i u zdravych zvitat. Naopak sloZeni mikrobioty se muze modifikovat i
stresujicimi situacemi, které se v chovu vyskytuji a dand modifikace ma dale potencial zesilit
negativni u¢inky stresu. Tim se kiin dostava do situace, ve které jeden problém umocnuje druhy.
Proto je potieba v chovech dbat na to, aby rtizné faktory negativné neovliviiovaly mikrobiotu.
Veskeré vlivy jsou znazornény na Obrazku 1 (Kraimi et al. 2019).

WELFARE

Chovani Nemoci

Stfevni mikrobiota

Imunita

Obrazek 1 Stfevni mikrobiota jako klicovy €initel pro dobré zivotni
podminky zvifat (Kraimi et al. 2019).

Béhem studie Destrez et al. (2015) obsahovala krmné davka koni niz§i mnozstvi sena,
nez je minimalni doporu¢ené mnozstvi a vyssi mnozstvi Skrobu nez maximalni doporucené
mnozstvi. Tato dieta vyvolala zmény v mikrobioté, autofi zjistili zvySeni koncentrace
celkovych anaerobnich bakterii, bakterii vyuZzivajicich kyselinu mlé¢nou a amylolytickych
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bakterii. Dieta méla vliv na koncentrace krvinek, konkrétné na zvyseni poctu granulocytt
(Destrez et al. 2015). Broom (2006) predpokladal, Ze stres mize u zvifat vyvolat fadu reakeci,
véetné imunologickych reaket, které naptiklad zahrnuji prave proliferaci a aktivaci granulocyti.
Autofi studie Destrez et al. (2015) tedy oznac¢uji krmnou davku, kterou ve studii pouzili, za
spoustéée alimentarniho stresu koni. Tento stres také zménil chovani koni v boxech kvuli tomu,
ze travili méné Casu piijmem potravy a vice ¢asu odpocivali, coz miize bez dostatecného
enrichmentu vyvolat stereotypni chovani. Dalsi ukazatelem stresu byl neklid koni a pfiliSna
ostrazitost, ktera se po zkrmovani této krmné davky také zvysila (Destrez et al. 2015).

I vysledky studie Bulmer et al. (2019) ukazuji jasnou souvislost mezi stravou, slozenim
fekalnich mikrobialnich populaci a chovanim. Koné krmeni krmnou davkou S vysokym

vvvvvv

vvvvvv

vzestup bakterii produkujicich kyselinu mlé¢nou u koni krmenych krmnou dévkou s vysokym
obsahem $krobu. Tento vzestup je spojen s poklesem fibrolytickych bakterii (Bulmer et al.
2019). Podobné vysledky piinesla i studie Destrez et al. (2019), ktera zkoumala souvislost mezi
fluktuaci mikrobioty tlustého stfeva v dusledku dietnich zmén a zménami v chovani, které
odrazi uzkostné poruchy u koni. Krmné davky s vysokym obsahem Skrobu zvysily v tlustém
stievé amylolytickou aktivitu, a naopak snizily aktivitu fibrolytickou. Pfestoze autofi nezjistili
zadné vyznamné rozdily v hodnotach pH, pH negativné korelovalo s frekvenci ulekové reakce
pii testu, ve kterém byl kin ne¢ekané vystaven otevirani destniku. Proto kdyz se pH obsahu
tlustého stieva snizilo, frekvence lekové reakce se u tohoto testu zvysila. Béhem testu se vsak
neprokazali vyznamné rozdily v chovani, které by byly zpisobeny krmnou davkou s vysokym
obsahem Skrobu. Tento jev muze byt zpisoben stropnim efektem, protoze vsichni koné
vykazovali na nahlé otevieni destniku velmi silné behavioralni reakce (Destrez et al. 2019).

Stejné tak béhem testu, pii kterém koné zkoumali nové piredméty, byli jedinci krmeni
krmnou davkou s vysokym obsahem $krobu vice neklidni a vykazovali vyrazné vyssi frekvenci
odfrkavani (blowing). Tato frekvence pozitivné korelovala s koncentraci amylolytickych
bakterii. Takové chovani u koni mize byt povazovano za varovné chovani a mize byt spojeno
s tizkosti (Destrez et al. 2019).
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4 Zavér

Cilem prace bylo shrnout aktualni poznatky 0 mikrobioté tlustého stieva koni a faktory,
které ovliviuji jeji slozeni. Stfevni mikrobiota koni hraje kli¢ovou roli pii traveni zivin a
udrzovani dobrého zdravotniho stavu.

Hlavni vliv na mikrobiotu tlustého stfeva ma slozeni krmné davky, konkrétné¢ pomér
objemného a koncentrovaného krmiva. U koni krmenych vyhradné objemnym krmivem byla
mikrobiota tlustého stfeva rozmanitd, coz je pro hostitele pfinosné. Naopak krmné davky
S vysokym obsahem Skrobu indukuji pro hostitele negativni zmény v mikrobioté stfeva, ze
kterych miize vzniknout dysbidza, pfipadné¢ onemocnéni, které miize mit i fatalni nésledky.
Studie také spojuji tyto zmény s behavioralnim stresem a zvys$enou reaktivitou.

Dal8im vyznamnym faktorem, ktery jde ruku v ruce s vyzivou koni, je jejich domestikace.

cey

Domestikovani koné chovani v zajeti maji na rozdil od svych divoce Zijicich ptibuznych
odlisnou a méné rozmanitou mikrobiotu. Domaci koné€ jiz neziji jako jejich divoci pfedkové,
lidé je trénuji pro ucely jezdeckych sporti a hiporehabilitace, piepravuji je v uzavienych
prostorach na velké vzdalenosti, piekrmuji je nebo méni jejich socialni uspofadani. To v§e ma
na mikrobiotu vyznamny vliv. Je tedy dulezité, abychom kromé uzitkovosti téchto zvitat dbali

i na welfare chovu.

36



5 Literatura

Al Jassim RAM, Andrews FM. 2009. The Bacterial Community of the Horse Gastrointestinal
Tract and Its Relation to Fermentative Acidosis, Laminitis, Colic, and Stomach Ulcers.
Veterinary Clinics of North America: Equine Practice 25:199-215.

Al Jassim RAM, Scott PT, Trebbin AL, Trott D, Pollitt CC. 2005. The genetic diversity of
lactic acid producing bacteria in the equine gastrointestinal tract. FEMS Microbiology
Letters 248:75-81.

Alcock J, Maley CC, Aktipis CA. 2014. Is eating behavior manipulated by the gastrointestinal
microbiota? Evolutionary pressures and potential mechanisms. BioEssays 36:940-949.

Alexander F. 1955. FACTORS AFFECTING THE BLOOD SUGAR CONCENTRATION
IN HORSES. Quarterly Journal of Experimental Physiology and Cognate Medical
Sciences 40:24-31.

Almeida MLM de et al. 2016. Intense Exercise and Aerobic Conditioning Associated with
Chromium or L-Carnitine Supplementation Modified the Fecal Microbiota of Fillies.
PLOS ONE 11:€0167108.

Ang L et al. 2022. Gut Microbiome Characteristics in feral and domesticated horses from
different geographic locations. Communications Biology 5:172.

Antwis RE, Lea JMD, Unwin B, Shultz S. 2018. Gut microbiome composition is associated
with spatial structuring and social interactions in semi-feral Welsh Mountain ponies.
Microbiome 6:207.

Argenzio R, Southworth M, Stevens C. 1974. Sites of organic acid production and absorption
in the equine gastrointestinal tract. American Journal of Physiology-Legacy Content
226:1043-1050.

Bailey SR, Baillon M-L, Rycroft AN, Harris PA, Elliott J. 2003. Identification of Equine
Cecal Bacteria Producing Amines in an In Vitro Model of Carbohydrate Overload.
Applied and Environmental Microbiology 69:2087-2093.

Bailey SR, Marr CM, Elliott J. 2004. Current research and theories on the pathogenesis of
acute laminitis in the horse. The Veterinary Journal 167:129-142.

Barr BS, Waldridge BM, Morresey PR, Reed SM, Clark C, Belgrave R, Donecker JM,
Weigel DJ. 2013. Antimicrobial-associated diarrhoea in three equine referral practices:
Antimicrobial-associated diarrhoea in three equine referral practices. Equine Veterinary
Journal 45:154-158.

Bell R, Mogg T, Kingston J. 2007. Equine gastric ulcer syndrome in adult horses: A review.
New Zealand Veterinary Journal 55:1-12.

37



Berg EL, Fu CJ, Porter JH, Kerley MS. 2005. Fructooligosaccharide supplementation in the
yearling horse: Effects on fecal pH, microbial content, and volatile fatty acid
concentrationsl,2. Journal of Animal Science 83:1549-1553.

Berg JT, Chambers B, Siegel H, Biddle A. 2017. Equine microbiome project: Understanding
differences in the horse gut microbiome related to diet. Journal of Equine Veterinary
Science 52:94.

Bergmann GT, Bates ST, Eilers KG, Lauber CL, Caporaso JG, Walters WA, Knight R, Fierer
N. 2011. The under-recognized dominance of Verrucomicrobia in soil bacterial
communities. Soil Biology and Biochemistry 43:1450-1455.

Biddle AS, Black SJ, Blanchard JL. 2013. An In Vitro Model of the Horse Gut Microbiome
Enables Identification of Lactate-Utilizing Bacteria That Differentially Respond to
Starch Induction. PLoS ONE 8:e77599.

Biddle AS, Tomb J-F, Fan Z. 2018. Microbiome and Blood Analyte Differences Point to
Community and Metabolic Signatures in Lean and Obese Horses. Frontiers in Veterinary
Science 5:225.

Blackmore TM et al. 2013. Strong Stability and Host Specific Bacterial Community in Faeces
of Ponies. PLoS ONE 8:e75079.

Bonhomme-Florentin A. 1988. Degradation of hemicellulose and pectin by horse caecum
contents. British Journal of Nutrition 60:185-192.

Bordin Al, Suchodolski JS, Markel ME, Weaver KB, Steiner JM, Dowd SE, Pillai S, Cohen
ND. 2013. Effects of Administration of Live or Inactivated Virulent Rhodococccus equi
and Age on the Fecal Microbiome of Neonatal Foals. PLoS ONE 8:e66640.

Broom DM. 2006. Behaviour and welfare in relation to pathology. Applied Animal Behaviour
Science 97:73-83.

Bulmer LS, Murray J-A, Burns NM, Garber A, Wemelsfelder F, McEwan NR, Hastie PM.
2019. High-starch diets alter equine faecal microbiota and increase behavioural
reactivity. Scientific Reports 9:18621.

Cann AJ, Fandrich SE, Heaphy S. 2004. Analysis of the Virus Population Present in Equine
Faeces Indicates the Presence of Hundreds of Uncharacterized Virus Genomesw.

Carabotti M, Scirocco A, Maselli MA, Severi C. 2015. The gut-brain axis: interactions
between enteric microbiota, central and enteric nervous systems. Annals of
Gastroenterology.

Clark A, Sallé G, Ballan V, Reigner F, Meynadier A, Cortet J, Koch C, Riou M, Blanchard A,
Mach N. 2018. Strongyle Infection and Gut Microbiota: Profiling of Resistant and
Susceptible Horses Over a Grazing Season. Frontiers in Physiology 9:272.

38



Clarke G, Stilling RM, Kennedy PJ, Stanton C, Cryan JF, Dinan TG. 2014. Minireview: Gut
Microbiota: The Neglected Endocrine Organ. Molecular Endocrinology 28:1221-1238.

Coenen M, Vervuert I. 2010. A minimum of roughage and a maximum of starch — necessary
benchmarks for equine diets: Pferdeheilkunde Equine Medicine 26:147-151.

Collinet A, Grimm P, Julliand S, Julliand V. 2019. Oral administration of antibiotics alters
fecal ecosystem of adult horses in the long-term. Journal of Equine Veterinary Science
76:94.

Conway de Macario E, Macario A. 2009. Methanogenic archaea in health and disease: A
novel paradigm of microbial pathogenesis. International Journal of Medical
Microbiology 299:99-108.

Costa MC, Stampfli HR, Allen-Vercoe E, Weese JS. 2016. Development of the faecal
microbiota in foals. Equine Veterinary Journal 48:681-688.

Costa MC, Silva G, Ramos RV, Staempfli HR, Arroyo LG, Kim P, Weese JS. 2015.
Characterization and comparison of the bacterial microbiota in different gastrointestinal
tract compartments in horses. The Veterinary Journal 205:74-80.

Costa MC, Stampfli HR, Arroyo LG, Allen-Vercoe E, Gomes RG, Weese J. 2015. Changes in
the equine fecal microbiota associated with the use of systemic antimicrobial drugs.
BMC Veterinary Research 11:19.

Costa MC, Arroyo LG, Allen-Vercoe E, Stampfli HR, Kim PT, Sturgeon A, Weese JS. 2012.
Comparison of the Fecal Microbiota of Healthy Horses and Horses with Colitis by High
Throughput Sequencing of the V3-V5 Region of the 16S rRNA Gene. PLoS ONE
7:241484.

Costa MC, Weese JS. 2012. The equine intestinal microbiome. Animal Health Research
Reviews 13:121-128.

Costa MC, Weese JS. 2018. Understanding the Intestinal Microbiome in Health and Disease.
Veterinary Clinics of North America: Equine Practice 34:1-12.

Coverdale JA. 2016. HORSE SPECIES SYMPOSIUM: Can the microbiome of the horse be
altered to improve digestion?1,2. Journal of Animal Science 94:2275-2281.

Cruz-Martinez K, Rosling A, Zhang Y, Song M, Andersen GL, Banfield JF. 2012. Effect of
Rainfall-Induced Soil Geochemistry Dynamics on Grassland Soil Microbial
Communities. Applied and Environmental Microbiology 78:7587-7595.

Cryan JF, Dinan TG. 2012. Mind-altering microorganisms: the impact of the gut microbiota
on brain and behaviour. Nature Reviews Neuroscience 13:701-712.

39



Curtis L, Burford JH, England GCW, Freeman SL. 2019. Risk factors for acute abdominal
pain (colic) in the adult horse: A scoping review of risk factors, and a systematic review
of the effect of management-related changes. PLOS ONE 14:e0219307.

Daly K, Stewart CS, Flint HJ, Shirazi-Beechey SP. 2001. Bacterial diversity within the equine
large intestine as revealed by molecular analysis of cloned 16S rRNA genes. FEMS
Microbiology Ecology.

Daniels S, Leng, Ellis, Swann, Moore-Colyer, Proudman. 2017. The Effect of Moxidectin
Treatment on the Equine Hind Gut Microbiome, Metabonome and Feed Fermentation
Kinetics in Horses with Very Low Parasite Burdens. Equine Veterinary Education 29:6—
6.

David LA et al. 2014. Diet rapidly and reproducibly alters the human gut microbiome. Nature
505:559-563.

de Fombelle A, Julliand V, Drogoul C, Jacotot E. 2001. Feeding and microbial disorders in
horses: 1-effects of an abrupt incorporation of two levels of barley in a hay diet on
microbial profile and activities. Journal of Equine Veterinary Science 21:439-445.

De GRAAF-ROELFSEMA E, Keizer HA, Wijnberg ID, Van Der KOLK JH. 2010. The
incidence and severity of gastric ulceration does not increase in overtrained Standardbred
horses: Incidence of gastric ulcers during overtraining. Equine Veterinary Journal 42:58—
61.

Desrochers AM, Dolente BA, Roy M-F, Boston R, Carlisle S. 2005. Efficacy of
Saccharomyeces boulardii for treatment of horses with acute enterocolitis. Journal of the
American Veterinary Medical Association 227:954-959.

Destrez A, Grimm P, Cézilly F, Julliand V. 2015. Changes of the hindgut microbiota due to
high-starch diet can be associated with behavioral stress response in horses. Physiology
& Behavior 149:159-164.

Destrez A, Grimm P, Julliand V. 2019. Dietary-induced modulation of the hindgut microbiota
is related to behavioral responses during stressful events in horses. Physiology &
Behavior 202:94-100.

Dijkerman R, Op den Camp HJM, Van der Drift C, Vogels GD. 1997. The role of the
cellulolytic high molecular mass (HMM) complex of the anaerobic fungus Piromyces sp.
strain E2 in the hydrolysis of microcrystalline cellulose. Archives of Microbiology
167:137-142.

Dominguez-Bello MG, Costello EK, Contreras M, Magris M, Hidalgo G, Fierer N, Knight R.
2010. Delivery mode shapes the acquisition and structure of the initial microbiota across
multiple body habitats in newborns. Proceedings of the National Academy of Sciences
107:11971-11975.

40



Dougal K, de la Fuente G, Harris PA, Girdwood SE, Pinloche E, Newbold CJ. 2013.
Identification of a Core Bacterial Community within the Large Intestine of the Horse.
PLoS ONE 8:e77660.

Dougal K, de la Fuente G, Harris PA, Girdwood SE, Pinloche E, Geor RJ, Nielsen BD, Schott
HC, Elzinga S, Newbold CJ. 2014. Characterisation of the Faecal Bacterial Community
in Adult and Elderly Horses Fed a High Fibre, High Oil or High Starch Diet Using 454
Pyrosequencing. PLoS ONE 9:e87424.

Dougal K, Harris PA, Edwards A, Pachebat JA, Blackmore TM, Worgan HJ, Newbold CJ.
2012. A comparison of the microbiome and the metabolome of different regions of the
equine hindgut. FEMS Microbiology Ecology 82:642—652.

Duranti S et al. 2017. Maternal inheritance of bifidobacterial communities and bifidophages
in infants through vertical transmission. Microbiome 5:66.

Durham AE. 2009. The Role of Nutrition in Colic. Veterinary Clinics of North America:
Equine Practice 25:67-78.

Durham AE, Frank N, McGowan CM, Menzies-Gow NJ, Roelfsema E, Vervuert I, Feige K,
Fey K. 2019. ECEIM consensus statement on equine metabolic syndrome. Journal of
Veterinary Internal Medicine 33:335-349.

Dyer J, Al-Rammahi M, Waterfall L, Salmon KSH, Geor RJ, Bouré¢ L, Edwards GB,
Proudman CJ, Shirazi-Beechey SP. 2009. Adaptive response of equine intestinal
Na+/glucose co-transporter (SGLT1) to an increase in dietary soluble carbohydrate.
Pfliigers Archiv - European Journal of Physiology 458:419-430.

Elghandour MMY, Kholif AE, Lépez S, Mendoza GD, Odongo NE, Salem AZM. 2016. In
Vitro Gas, Methane, and Carbon Dioxide Productions of High Fibrous Diet Incubated
With Fecal Inocula From Horses in Response to the Supplementation With Different
Live Yeast Additives. Journal of Equine Veterinary Science 38:64-71.

Elzinga SE, Weese JS, Adams AA. 2016. Comparison of the Fecal Microbiota in Horses With
Equine Metabolic Syndrome and Metabolically Normal Controls Fed a Similar All-
Forage Diet. Journal of Equine Veterinary Science 44:9-16.

Erber R, Wulf M, Rose-Meierhofer S, Becker-Birck M, Mostl E, Aurich J, Hoffmann G,
Aurich C. 2012. Behavioral and physiological responses of young horses to different
weaning protocols: A pilot study. Stress 15:184-194.

Ericsson AC, Johnson PJ, Lopes MA, Perry SC, Lanter HR. 2016. A Microbiological Map of
the Healthy Equine Gastrointestinal Tract. PLOS ONE 11:e0166523.

41



Everard A et al. 2013. Cross-talk between Akkermansia muciniphila and intestinal epithelium
controls diet-induced obesity. Proceedings of the National Academy of Sciences
110:9066-9071.

Faubladier C, Chaucheyras-Durand F, da Veiga L, Julliand V. 2013. Effect of transportation
on fecal bacterial communities and fermentative activities in horses: Impact of
Saccharomyces cerevisiae CNCM 1-1077 supplementationl. Journal of Animal Science
91:1736-1744.

Faubladier C, Sadet-Bourgeteau S, Philippeau C, Jacotot E, Julliand V. 2014. Molecular
monitoring of the bacterial community structure in foal feces pre- and post-weaning.
Anaerobe 25:61-66.

Ferlazzo A, Fazio E, Cravana C, Medica P. 2023. Equine-assisted services: An overview of
current scientific contributions on efficacy and outcomes on humans and horses. Journal
of Veterinary Behavior 59:15-24.

Fricke WF et al. 2015. Type 2 immunity-dependent reduction of segmented filamentous
bacteria in mice infected with the helminthic parasite Nippostrongylus brasiliensis.
Microbiome 3:40.

Fuerst JA. 2013. The PVC superphylum: exceptions to the bacterial definition? Antonie van
Leeuwenhoek 104:451-466.

Garber A, Hastie P, Murray J-A. 2020. Factors Influencing Equine Gut Microbiota: Current
Knowledge. Journal of Equine Veterinary Science 88:102943.

Garrett LA, Brown R, Poxton IR. 2002. A comparative study of the intestinal microbiota of
healthy horses and those suffering from equine grass sickness. Veterinary Microbiology
87:81-88.

Gibson GR, Fuller R. 2000. Aspects of In Vitro and In Vivo Research Approaches Directed
Toward Identifying Probiotics and Prebiotics for Human Use. The Journal of Nutrition
130:391S-395S.

Gibson GR et al. 2017. Expert consensus document: The International Scientific Association
for Probiotics and Prebiotics (ISAPP) consensus statement on the definition and scope of
prebiotics. Nature Reviews Gastroenterology & Hepatology 14:491-502.

Glatter M et al. 2016. Fermentation Characteristics along the Gastrointestinal Tract after
Feeding of Jerusalem Artichoke Meal to Adult Healthy Warmblood Horses.

Gobesso AAO, Pombo GV, Costa RL, Pereira YS, Feltre K. 2018. Effect of yeast
supplementation on digestibility, fecal microbiota and serum endotoxin levels in non-
exercising and exercising horses. Livestock Science 215:21-24.

42



Golomidova A, Kulikov E, Isaeva A, Manykin A, Letarov A. 2007. The Diversity of
Coliphages and Coliforms in Horse Feces Reveals a Complex Pattern of Ecological
Interactions. Applied and Environmental Microbiology 73:5975-5981.

Goodson J, Tyznik WJ, Cline JH, Dehority BA. 1988. Effects of an abrupt diet change from
hay to concentrate on microbial numbers and physical environment in the cecum of the
pony. Applied and Environmental Microbiology 54:1946-1950.

Grimm P, Julliand V, Philippeau C, Sadet-Bourgeteau S. 2016. Effect of yeast
supplementation on hindgut microbiota and digestibility of horses subjected to an abrupt
change of hays. Livestock Science 186:34-40.

Grimm P, Philippeau C, Julliand V. 2017. Faecal parameters as biomarkers of the equine
hindgut microbial ecosystem under dietary change. Animal 11:1136-1145.

Girelli G, Gogmen B. 2012. Intestinal ciliate composition found in the feces of racing horses
from Izmir, Turkey. European Journal of Protistology 48:215-226.

Hansen NCK, Avershina E, Mydland LT, Nasset JA, Austbe D, Moen B, Méage |, Rudi K.
2015. High nutrient availability reduces the diversity and stability of the equine caecal
microbiota. Microbial Ecology in Health & Disease 26. Available from
http://www.microbecolhealthdis.net/index.php/mehd/article/view/27216 (accessed
December 24, 2022).

Harhangi HR et al. 2003. Cel6A, a major exoglucanase from the cellulosome of the anaerobic
fungi Piromyces sp. E2 and Piromyces equi. Biochimica et Biophysica Acta (BBA) -
Gene Structure and Expression 1628:30-39.

Harlow BE, Donley TM, Lawrence LM, Flythe MD. 2015. Effect of starch source (corn, oats
or wheat) and concentration on fermentation by equine faecal microbiota in vitro. Journal
of Applied Microbiology 119:1234-1244.

Harlow BE, Lawrence LM, Flythe MD. 2013. Diarrhea-associated pathogens, lactobacilli and
cellulolytic bacteria in equine feces: Responses to antibiotic challenge. Veterinary
Microbiology 166:225-232.

Harlow BE, Lawrence LM, Hayes SH, Crum A, Flythe MD. 2016. Effect of Dietary Starch
Source and Concentration on Equine Fecal Microbiota. PLOS ONE 11:e0154037.

Harris P, Dunnett C. 2018. Nutritional tips for veterinarians. Equine Veterinary Education
30:486-496.

Harris PA, Ellis AD, Fradinho MJ, Jansson A, Julliand V, Luthersson N, Santos AS, Vervuert
I. 2017. Review: Feeding conserved forage to horses: recent advances and
recommendations. Animal 11:958-967.

43


http://www.microbecolhealthdis.net/index.php/mehd/article/view/27216

Heaton CP, Cavinder CA, Paz H, Rude BJ, Smith T, Memili E, Harris P, Liburt N, Krotky A.
2019. Are prebiotics beneficial for digestion in mature and senior horses? Journal of
Equine Veterinary Science 76:87-88.

Heilig HGHJ, Zoetendal EG, Vaughan EE, Marteau P, Akkermans ADL, de Vos WM. 2002.
Molecular Diversity of Lactobacillus spp. and Other Lactic Acid Bacteria in the Human
Intestine as Determined by Specific Amplification of 16S Ribosomal DNA. Applied and
Environmental Microbiology 68:114-123.

Henry S, Zanella AJ, Sankey C, Richard-Yris M-A, Marko A, Hausberger M. 2012. Adults
may be used to alleviate weaning stress in domestic foals (Equus caballus). Physiology
& Behavior 106:428-438.

Hesta M, Costa M. 2021. How Can Nutrition Help with Gastrointestinal Tract—Based Issues?
Veterinary Clinics of North America: Equine Practice 37:63-87.

Hillyer MH, Taylor FGR, Proudman CJ, Edwards GB, Smith JE, French NP. 2010. Case
control study to identify risk factors for simple colonic obstruction and distension colic
in horses. Equine Veterinary Journal 34:455-463.

Hintz HF, Cymbaluk NF. 1994. Nutrition of the Horse:25.

Hoffman RM, Lawrence LA, Kronfeld DS, Cooper WL, Sklan DJ, Dascanio JJ, Harris PA.
1999. Dietary carbohydrates and fat influence radiographic bone mineral content of
growing foals. Journal of Animal Science 77:3330.

Horn R, Bamford NJ, Afonso T, Sutherland M, Buckerfield J, Tan RHH, Secombe CJ,
Stewart AJ, Bertin FR. 2019. Factors associated with survival, laminitis and insulin
dysregulation in horses diagnosed with equine pituitary pars intermedia dysfunction.
Equine Veterinary Journal 51:440-445.

Hudson JM, Cohen ND, Gibbs PG, Thompson JA. 2001. Feeding practices associated with
colic in horses. Journal of the American Veterinary Medical Association 219:1419-1425.

Chapman AM. 2009. Acute Diarrhea in Hospitalized Horses. Veterinary Clinics of North
America: Equine Practice 25:363-380.

Chaucheyras-Durand F, Durand H. 2010. Probiotics in animal nutrition and health. Beneficial
Microbes 1:3-9.

Chen S, Luo S, Yan C. 2021. Gut Microbiota Implications for Health and Welfare in Farm
Animals: A Review. Animals 12:93.

Jakobsson HE, Rodriguez-Pifieiro AM, Schiitte A, Ermund A, Boysen P, Bemark M, Sommer
F, Béackhed F, Hansson GC, Johansson ME. 2015. The composition of the gut microbiota
shapes the colon mucus barrier. EMBO reports 16:164-177.

44



Jalanka-Tuovinen J, Salonen A, Nikkild J, Immonen O, Kekkonen R, Lahti L, Palva A, de
Vos WM. 2011. Intestinal Microbiota in Healthy Adults: Temporal Analysis Reveals
Individual and Common Core and Relation to Intestinal Symptoms. PLoS ONE
6:€23035.

Johnson PJ. 2002. The equine metabolic syndrome Peripheral Cushing’s syndrome.

Johnson PJ, Slight SH, Ganjam VK, Kreeger JM. 2002. Glucocorticoids and laminitis in the
horse. Veterinary Clinics of North America: Equine Practice 18:219-236.

Jouany J-P, Medina B, Bertin G, Julliand V. 2009. Effect of live yeast culture
supplementation on hindgut microbial communities and their polysaccharidase and
glycoside hydrolase activities in horses fed a high-fiber or high-starch diet. Journal of
Animal Science 87:2844-2852.

Julliand V, De Fombelle A, Varloud M. 2006. Starch digestion in horses: The impact of feed
processing. Livestock Science 100:44-52.

Julliand V, Grimm P. 2016. HORSE SPECIES SYMPOSIUM: The microbiome of the horse
hindgut: History and current knowledgel. Journal of Animal Science 94:2262-2274.

Julliand V, de Vaux A, Millet L, Fonty G. 1999. Identification of Ruminococcus flavefaciens
as the Predominant Cellulolytic Bacterial Species of the Equine Cecum. Applied and
Environmental Microbiology 65:3738-3741.

Julliand V, Grimm P. 2017. The Impact of Diet on the Hindgut Microbiome. Journal of
Equine Veterinary Science 52:23-28.

Kauter A et al. 2019. The gut microbiome of horses: current research on equine enteral
microbiota and future perspectives. Animal Microbiome 1:14.

Kern DL, Slyter LL, Weaver JM, Leffel EC, Samuelsons G. 1973. Pony Cecum vs. Steer
Rumen: The Effect of Oats and Hay on the Microbial Ecosystem. Journal of Animal
Science 37:463-469.

Kienzle E, Pohlenz J, Radicke S. 1997. Morphology of Starch Digestion in The Horse.
Journal of Veterinary Medicine Series A 44:207-221.

Kienzle E, Radicke S, Landes E, Kleffken D, Illenseer M, Meyer H. 1994. Activity of
amylase in the gastrointestinal tract of the horse. Journal of Animal Physiology and
Animal Nutrition 72:234-241.

Kirkpatrick CE, Saik JE. 1988. Ciliated protozoa in the colonic wall of horses. Journal of
Comparative Pathology 98:205-212.

Koca TT, Ataseven H. 2016. What is hippotherapy? The indications and effectiveness of
hippotherapy. Northern Clinics of IstanbulDOI: 10.14744/nci.2016.71601. Available

45


https://doi.org/10.14744/nci.2016.71601

from https://www.journalagent.com/nci/pdfs/NCI_2_3 247 252.pdf (accessed March 1,
2023).

Koike S, Shingu Y, Inaba H, Kawai M, Kobayashi Y, Hata H, Tanaka K, Okubo M. 2000.
Fecal Bacteria in Hokkaido Native Horses as Characterized by Microscopic Enumeration
and Competitive Polymerase Chain Reaction Assays. Journal of Equine Science 11:45—
50.

Kraimi N, Dawkins M, Gebhardt-Henrich SG, Velge P, Rychlik I, VVolf J, Creach P, Smith A,
Colles F, Leterrier C. 2019. Influence of the microbiota-gut-brain axis on behavior and
welfare in farm animals: A review. Physiology & Behavior 210:112658.

Kulecka M, Paziewska A, Zeber-Lubecka N, Ambrozkiewicz F, Kopczynski M, Kuklinska U,
Pysniak K, Gajewska M, Mikula M, Ostrowski J. 2016. Prolonged transfer of feces from
the lean mice modulates gut microbiota in obese mice. Nutrition & Metabolism 13:57.

Kulikov EE, Isaeva AS, Rotkina AS, Manykin AA, Letarov AV. 2007. Diversity and
dynamics of bacteriophages in horse feces. Microbiology 76:236-242.

Kunz IGZ, Reed KJ, Metcalf JL, Hassel DM, Coleman RJ, Hess TM, Coleman SJ. 2019.
Equine Fecal Microbiota Changes Associated With Anthelmintic Administration.
Journal of Equine Veterinary Science 77:98-106.

Lange K, Buerger M, Stallmach A, Bruns T. 2016. Effects of Antibiotics on Gut Microbiota.
Digestive Diseases 34:260—268.

Laukova A, Strompfova V, Ouwehand A. 2004. Adhesion Properties of Enterococci to
Intestinal Mucus of Different Hosts. Veterinary Research Communications 28:647—-655.

Laukova A, Simonova M, Strompfové V, Styriak I, Ouwehand AC, Varady M. 2008.
Potential of enterococci isolated from horses. Anaerobe 14:234-236.

Liggenstoffer AS, Youssef NH, Couger MB, Elshahed MS. 2010. Phylogenetic diversity and
community structure of anaerobic gut fungi (phylum Neocallimastigomycota) in
ruminant and non-ruminant herbivores. The ISME Journal 4:1225-1235.

Lindenberg F, Krych L, Kot W, Fielden J, Frekier H, van Galen G, Nielsen DS, Hansen AK.
2019. Development of the equine gut microbiota. Scientific Reports 9:14427.

Louis P, Hold GL, Flint HJ. 2014. The gut microbiota, bacterial metabolites and colorectal
cancer. Nature Reviews Microbiology 12:661-672.

Mackenthun E, Coenen M, Vervuert . 2013. Effects of Saccharomyces cerevisiae
supplementation on apparent total tract digestibility of nutrients and fermentation profile
in healthy horses. Journal of Animal Physiology and Animal Nutrition 97:115-120.

46


https://www.journalagent.com/nci/pdfs/NCI_2_3_247_252.pdf

Mach N et al. 2017. The Effects of Weaning Methods on Gut Microbiota Composition and
Horse Physiology. Frontiers in Physiology 8:535.

Mach N et al. 2020. Priming for welfare: gut microbiota is associated with equitation
conditions and behavior in horse athletes. Scientific Reports 10:8311.

Marchesi JR, Ravel J. 2015. The vocabulary of microbiome research: a proposal. Microbiome
3:31, s40168-015-0094-5.

Markowiak P, Slizewska K. 2018. The role of probiotics, prebiotics and synbiotics in animal
nutrition. Gut Pathogens 10:21.

Marshall JF, Blikslager AT. 2011. The effect of nonsteroidal anti-inflammatory drugs on the
equine intestine: Effect of NSAIDs on intestine. Equine Veterinary Journal 43:140-144.

Martin C, Morgavi DP, Doreau M. 2009. Methane mitigation in ruminants: from microbe to
the farm scale. Animal 4:351-365.

Massacci FR, Clark A, Ruet A, Lansade L, Costa M, Mach N. 2020. Inter-breed diversity and
temporal dynamics of the faecal microbiota in healthy horses. Journal of Animal
Breeding and Genetics 137:103-120.

McCarthy HE, French NP, Edwards GB, Poxton IR, Kelly DF, Payne-Johnson CE, Miller K,
Proudman CJ. 2010. Equine grass sickness is associated with low antibody levels to
Clostridium botulinum: a matched case-control study. Equine Veterinary Journal
36:123-129.

McDaniel Peters BC, Wood W. 2017. Autism and Equine-Assisted Interventions: A
Systematic Mapping Review. Journal of Autism and Developmental Disorders 47:3220-
3242.

McKenzie VJ et al. 2017. The Effects of Captivity on the Mammalian Gut Microbiome.
Integrative and Comparative Biology 57:690-704.

Meehan CL, Lackey KA, Hagen EH, Williams JE, Roulette J, Helfrecht C, McGuire MA,
McGuire MK. 2018. Social networks, cooperative breeding, and the human milk
microbiome.

Merritt AM, Sanchez LC, Burrow JA, Church M, Ludzia S. 2003. Effect of GastroGard and
three compounded oral omeprazole preparations on 24 h intragastric pH in gastrically
cannulated mature horses. Equine Veterinary Journal 35:691-695.

Metcalf JL et al. 2017. Evaluating the impact of domestication and captivity on the horse gut
microbiome. Scientific Reports 7:15497.

47



Milinovich GJ, Trott DJ, Burrell PC, van Eps AW, Thoefner MB, Blackall LL, Al Jassim
RAM, Morton JM, Pollitt CC. 2006. Changes in equine hindgut bacterial populations
during oligofructose-induced laminitis. Environmental Microbiology 8:885-898.

Milinovich GJ, Klieve AV, Pollitt CC, Trott DJ. 2010. Microbial Events in the Hindgut
During Carbohydrate-induced Equine Laminitis. Veterinary Clinics of North America:
Equine Practice 26:79-94.

Mishra S, Hardacre A, Monro J. 2012. Food Structure and Carbohydrate Digestibility. Page in
Chang C-F, editor. Carbohydrates - Comprehensive Studies on Glycobiology and
Glycotechnology. InTech. Available from
http://www.intechopen.com/books/carbohydrates-comprehensive-studies-on-
glycobiology-and-glycotechnology/food-structure-and-carbohydrate-digestibility
(accessed December 25, 2022).

Moore BE, Dehority BA. 1993. Effects of diet and hindgut defaunation on diet digestibility
and microbial concentrations in the cecum and colon of the horse. Journal of Animal
Science 71:3350-3358.

Moreau MM, Eades SC, Reinemeyer CR, Fugaro MN, Onishi JC. 2014. lllumina sequencing
of the V4 hypervariable region 16S rRNA gene reveals extensive changes in bacterial
communities in the cecum following carbohydrate oral infusion and development of
early-stage acute laminitis in the horse. Veterinary Microbiology 168:436—441.

Morgan LM, Coverdale JA, Froetschel MA, Yoon I. 2007. Effect of Yeast Culture
Supplementation on Digestibility of Varying Forage Quality in Mature Horses. Journal
of Equine Veterinary Science 27:260-265.

Morrison PK, Newbold CJ, Jones E, Worgan HJ, Grove-White DH, Dugdale AH, Barfoot C,
Harris PA, Argo CM. 2018. The Equine Gastrointestinal Microbiome: Impacts of Age
and Obesity. Frontiers in Microbiology 9:3017.

Mshelia ES, Adamu L, Wakil Y, Turaki UA, Gulani 1A, Musa J. 2018. The association
between gut microbiome, sex, age and body condition scores of horses in Maiduguri and
its environs. Microbial Pathogenesis 118:81-86.

Muegge BD, Kuczynski J, Knights D, Clemente JC, Gonzalez A, Fontana L, Henrissat B,
Knight R, Gordon JI. 2011. Diet Drives Convergence in Gut Microbiome Functions
Across Mammalian Phylogeny and Within Humans. Science 332:970-974.

Muhonen S, Connysson M, Lindberg JE, Julliand V, Bertilsson J, Jansson A. 2008. Effects of
crude protein intake from grass silage-only diets on the equine colon ecosystem after an
abrupt feed changel. Journal of Animal Science 86:3465-3472.

Murcia PR. 2019. Clinical insights: The equine microbiome. Equine Veterinary Journal
51:714-715.

48


http://www.intechopen.com/books/carbohydrates-comprehensive-studies-on-glycobiology-and-glycotechnology/food-structure-and-carbohydrate-digestibility
http://www.intechopen.com/books/carbohydrates-comprehensive-studies-on-glycobiology-and-glycotechnology/food-structure-and-carbohydrate-digestibility

Murray J-AMD, Longland A, Dunnett C. 2008. Effect of yeast supplementation on the in
vitro fermentation of high-temperature dried lucerne incubated with an equine faecal
inoculum. Animal Feed Science and Technology 146:149-159.

Nadeau JA, Andrews FM, Mathew AG, Argenzio RA, Blackford JT, Sohtell M, Saxton AM.
2000. Evaluation of diet as a cause of gastric ulcers in horses. American Journal of
Veterinary Research 61:784-790.

O’ Donnell MM, Harris HMB, Jeffery IB, Claesson MJ, Younge B, O’ Toole PW, Ross RP.
2013. The core faecal bacterial microbiome of Irish Thoroughbred racehorses. Letters in
Applied Microbiology 57:492-501.

O’Callaghan TF, Ross RP, Stanton C, Clarke G. 2016. The gut microbiome as a virtual
endocrine organ with implications for farm and domestic animal endocrinology.
Domestic Animal Endocrinology 56:544-S55.

Orpin CG. 1981. Isolation of Cellulolytic Phycomycete Fungi from the Caecum of the Horse.
Microbiology 123:287-296.

Ott SJ et al. 2017. Efficacy of Sterile Fecal Filtrate Transfer for Treating Patients With
Clostridium difficile Infection. Gastroenterology 152:799-811.e7.

Pagan JD, Harris P, Brewster-Barnes T, Duren SE, Jackson SG. 1998. Exercise Affects
Digestibility and Rate of Passage of All-Forage and Mixed Diets in Thoroughbred
Horses. The Journal of Nutrition 128:52704-S2707.

Pandey AK, Kumar P, Saxena MJ. 2019. Feed Additives in Animal Health. Pages 345-362 in
Gupta RC, Srivastava A, Lall R, editors. Nutraceuticals in Veterinary Medicine. Springer
International Publishing, Cham. Available from http://link.springer.com/10.1007/978-3-
030-04624-8 23 (accessed February 18, 2023).

Peachey LE, Molena RA, Jenkins TP, Di Cesare A, Traversa D, Hodgkinson JE, Cantacessi
C. 2018. The relationships between faecal egg counts and gut microbial composition in
UK Thoroughbreds infected by cyathostomins. International Journal for Parasitology
48:403-412.

Perry E, Cross T-WL, Francis JM, Holscher HD, Clark SD, Swanson KS. 2018. Effect of
Road Transport on the Equine Cecal Microbiota. Journal of Equine Veterinary Science
68:12-20.

Petrof EO, Gloor GB, Vanner SJ, Weese SJ, Carter D, Daigneault MC, Brown EM, Schroeter
K, Allen-Vercoe E. 2013. Stool substitute transplant therapy for the eradication of
Clostridium difficile infection: ‘RePOOPulating’ the gut. Microbiome 1:3.

Philippeau C, Sadet-Bourgeteau S, Varloud M, Julliand V. 2015. Impact of barley form on
equine total tract fibre digestibility and colonic microbiota. Animal 9:1943-1948.

49


http://link.springer.com/10.1007/978-3-030-04624-8_23
http://link.springer.com/10.1007/978-3-030-04624-8_23

Plancade S, Clark A, Philippe C, Helbling J-C, Moisan M-P, Esquerré D, Le Moyec L, Robert
C, Barrey E, Mach N. 2019. Unraveling the effects of the gut microbiota composition
and function on horse endurance physiology. Scientific Reports 9:9620.

Proudman C, Darby A, Escalona E. 2014. Faecal Microbiome of the Thoroughbred Racehorse
and Its Response to Dietary Amylase Supplementation. Equine Veterinary Journal
46:35-35.

Proudman CJ, Hunter JO, Darby AC, Escalona EE, Batty C, Turner C. 2015. Characterisation
of the faecal metabolome and microbiome of Thoroughbred racehorses: Racehorse faecal
metabolome and microbiome. Equine Veterinary Journal 47:580-586.

Rabuffo TS, Hackett ES, Grenager N, Boston R, Orsini JA. 2009. Prevalence of Gastric
Ulcerations in Horses with Colic. Journal of Equine Veterinary Science 29:540-546.

Ransom JI, Cade BS. 2009. Techniques and Methods. Techniques and Methods, Techniques
and Methods.

Respondek F, Goachet AG, Julliand V. 2008. Effects of dietary short-chain
fructooligosaccharides on the intestinal microflora of horses subjected to a sudden
change in diet. Journal of Animal Science 86:316-323.

Richards N, Hinch G, Rowe J. 2006. The effect of current grain feeding practices on hindgut
starch fermentation and acidosis in the Australian racing Thoroughbred. Australian
Veterinary Journal 84:402-407.

Rinkinen M, Westermarck E, Salminen S, Ouwehand AC. 2003. Absence of host specificity
for in vitro adhesion of probiotic lactic acid bacteria to intestinal mucus. Veterinary
Microbiology 97:55-61.

Rodriguez C et al. 2015. Faecal microbiota characterisation of horses using 16 rdna barcoded
pyrosequencing, and carriage rate of clostridium difficile at hospital admission. BMC
Microbiology 15:181.

Salem AZM, Elghandour MMY, Kholif AE, Barbabosa A, Camacho LM, Odongo NE. 2016.
Influence of Feeding Horses a High Fiber Diet With or Without Live Yeast Cultures
Supplementation on Feed Intake, Nutrient Digestion, Blood Chemistry, Fecal Coliform
Count, and In Vitro Fecal Fermentation. Journal of Equine Veterinary Science 39:12-109.

Salem SE, Maddox TW, Berg A, Antczak P, Ketley JM, Williams NJ, Archer DC. 2018.
Variation in faecal microbiota in a group of horses managed at pasture over a 12-month
period. Scientific Reports 8:8510.

Sauvant D, CHAPOUTOT P, ARCHIMEDE H. 1994. La digestion des amidons par les
ruminants et ses conséquences. INRAE Productions Animales 7:115-124.

50



Shade A, Handelsman J. 2012. Beyond the Venn diagram: the hunt for a core microbiome:
The hunt for a core microbiome. Environmental Microbiology 14:4-12.

Shepherd ML, Swecker WS, Jensen RV, Ponder MA. 2012. Characterization of the fecal
bacteria communities of forage-fed horses by pyrosequencing of 16S rRNA V4 gene
amplicons. FEMS Microbiology Letters 326:62—-68.

Shirazi-Beechey SP. 1995. Molecular Biology of Intestinal Glucose Transport. Nutrition
Research Reviews 8:27-41.

Shultz S, Stanley CR. 2012. Mummy’s boys: sex differential maternal-offspring bonds in
semi-feral horses. Behaviour 149:251-274.

Schoster A, Guardabassi L, Staempfli HR, Abrahams M, Jalali M, Weese JS. 2015. The
longitudinal effect of a multi-strain probiotic on the intestinal bacterial microbiota of
neonatal foals. Equine Veterinary Journal 48:689—696.

Schoster A, Kokotovic B, Permin A, Pedersen PD, Bello FD, Guardabassi L. 2013. In vitro
inhibition of Clostridium difficile and Clostridium perfringens by commercial probiotic
strains. Anaerobe 20:36-41.

Schoster A, Mosing M, Jalali M, Staempfli HR, Weese JS. 2016. Effects of transport, fasting
and anaesthesia on the faecal microbiota of healthy adult horses. Equine Veterinary
Journal 48:595-602.

Schoster A, Staempfli HR, Abrahams M, Jalali M, Weese JS, Guardabassi L. 2015. Effect of
a Probiotic on Prevention of Diarrhea and Clostridium difficile and Clostridium
perfringens Shedding in Foals. Journal of Veterinary Internal Medicine 29:925-931.

Schoster A, Weese JS, Guardabassi L. 2014. Probiotic Use in Horses - What is the Evidence
for Their Clinical Efficacy? Journal of Veterinary Internal Medicine 28:1640-1652.

Schoster A. 2018. Probiotic Use in Equine Gastrointestinal Disease. Veterinary Clinics of
North America: Equine Practice 34:13-24.

Sirois R. 2013. Comparison of the Fecal Microbiota of Horses Before and After Treatment for
Parasitic Helminths: Massively Parallel Sequencing of the V4 Region of the 16S
Ribosomal RNA Gene.

Stanley CR, Mettke-Hofmann C, Hager R, Shultz S. 2018. Social stability in semiferal ponies:
networks show interannual stability alongside seasonal flexibility. Animal Behaviour
136:175-184.

Steelman SM, Chowdhary BP, Dowd S, Suchodolski J, Janecka JE. 2012. Pyrosequencing of
16S rRNA genes in fecal samples reveals high diversity of hindgut microflora in horses
and potential links to chronic laminitis. BMC Veterinary Research 8:231.

o1



Stewart AS, Pratt-Phillips S, Gonzalez LM. 2017. Alterations in Intestinal Permeability: The
Role of the “Leaky Gut” in Health and Disease. Journal of Equine Veterinary Science
52:10-22.

Tanabe S et al. 2014. Anti-inflammatory and Intestinal Barrier—protective Activities of
Commensal Lactobacilli and Bifidobacteria in Thoroughbreds: Role of Probiotics in
Diarrhea Prevention in Neonatal Thoroughbreds. Journal of Equine Science 25:37-43.

Tap J et al. 2009. Towards the human intestinal microbiota phylogenetic core. Environmental
Microbiology 11:2574-2584.

Thursby E, Juge N. 2017. Introduction to the human gut microbiota. Biochemical Journal
474:1823-1836.

Tinker MK, White NA, Lessard P, Thatcher CD, Pelzer KD, Davis B, Carmel DK. 1997.
Prospective study of equine colic risk factors. Equine Veterinary Journal 29:454-458.

Tomlinson JE, Wilder BO, Young KM, Blikslager AT. 2004. Effects of flunixin meglumine
or etodolac treatment on mucosal recovery of equine jejunum after ischemia. American
Journal of Veterinary Research 65:761-769.

Uzal FA, Diab SS. 2015. Gastritis, Enteritis, and Colitis in Horses. Veterinary Clinics of
North America: Equine Practice 31:337-358.

van den Boom R. 2022. Equine gastric ulcer syndrome in adult horses. The Veterinary
Journal 283-284:105830.

Venable EB, Kerley MS, Raub R. 2013. Assessment of equine fecal microbial profiles during
and after a colic episode using pyrosequencing. Journal of Equine Veterinary Science
33:347-348.

Venable EB et al. 2017. Effects of Feeding Management on the Equine Cecal Microbiota.
Journal of Equine Veterinary Science 49:113-121.

Walshe N, Duggan V, Cabrera-Rubio R, Crispie F, Cotter P, Feehan O, Mulcahy G. 2019.
Removal of adult cyathostomins alters faecal microbiota and promotes an inflammatory
phenotype in horses. International Journal for Parasitology 49:489-500.

Wambacq WA, van Doorn DA, Rovers-Paap PM, Ducatelle R, Vlaminck L, Lourengo M,
Hesta M. 2020. Dietary supplementation of micro-encapsulated sodium butyrate in
healthy horses: effect on gut histology and immunohistochemistry parameters. BMC
Veterinary Research 16:121.

Waran NK, Clarke N, Farnworth M. 2008. The effects of weaning on the domestic horse
(Equus caballus). Applied Animal Behaviour Science 110:42-57.

52



Ward MP, Alinovi CA, Couétil LL, Glickman LT, Wu CC. 2004. A randomized clinical trial
using probiotics to prevent Salmonella fecal shedding in hospitalized horses. Journal of
Equine Veterinary Science 24:242-247.

Warzecha CM, Coverdale JA, Janecka JE, Leatherwood JL, Pinchak WE, Wickersham TA,
McCann JC. 2017. Influence of short-term dietary starch inclusion on the equine cecal
microbiomel. Journal of Animal Science 95:5077-5090.

Webster AJF. 2001. Farm Animal Welfare: the Five Freedoms and the Free Market. The
Veterinary Journal 161:229-237.

Weese JS, Holcombe SJ, Embertson RM, Kurtz KA, Roessner HA, Jalali M, Wismer SE.
2015. Changes in the faecal microbiota of mares precede the development of post partum
colic: Faecal microbiota in post partum colic. Equine Veterinary Journal 47:641-649.

Whitfield-Cargile CM, Cohen ND, Suchodolski J, Chaffin MK, McQueen CM, Arnold CE,
Dowd SE, Blodgett GP. 2015. Composition and Diversity of the Fecal Microbiome and
Inferred Fecal Metagenome Does Not Predict Subsequent Pneumonia Caused by
Rhodococcus equi in Foals. PLOS ONE 10:e0136586.

Whitfield-Cargile CM, Chamoun-Emanuelli AM, Cohen ND, Richardson LM, Ajami NJ,
Dockery HJ. 2018. Differential effects of selective and non-selective cyclooxygenase
inhibitors on fecal microbiota in adult horses. PLOS ONE 13:e0202527.

Willing B, Voros A, Roos S, Jones C, Jansson A, Lindberg JE. 2009. Changes in faecal
bacteria associated with concentrate and forage-only diets fed to horses in training.
Equine Veterinary Journal 41:908-914.

Yuki N, Shimazaki T, Kushiro A, Watanabe K, Uchida K, Yuyama T, Morotomi M. 2000.
Colonization of the Stratified Squamous Epithelium of the Nonsecreting Area of Horse
Stomach by Lactobacilli. Applied and Environmental Microbiology 66:5030-5034.

Ze X, Mougen FL, Duncan SH, Louis P, Flint HJ. 2013. Some are more equal than others.
Gut Microbes 4.

Zeder MA. 2012. The Domestication of Animals. JOURNAL OF ANTHROPOLOGICAL
RESEARCH.

Zhao Y et al. 2015. Comparison of Fecal Microbiota of Mongolian and Thoroughbred Horses
by High-throughput Sequencing of the V4 Region of the 16S rRNA Gene. Asian-
Australasian Journal of Animal Sciences 29:1345-1352.

Zivkovic B, Migdal W, Radovic C. 2011. Prebiotics in nutrition of sows and piglets.
Biotechnology in Animal Husbandry 27:547-559.

53









