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1  Einleitung 

Laut aktuellen Studien aus den USA, Großbritannien und Australien sind 23- 32 % der Pferdepopulation 

übergewichtig (ROBIN et al. 2015, THATCHER et al. 2012, POTTER et al. 2016). Da Übergewicht beim Pferd 

mit Erkrankungen wie Insulin Dysregulation und Hufrehe assoziiert ist (ROBIN et al. 2015), stellt es ein 

großes Gesundheitsrisiko für die betroffenen Tiere dar. Besonders Ponys, die als „leichtfuttrig“ gelten und 

einen geringeren Energiebedarf pro kg metabolischer Körpermasse (KM) haben als Pferde (GFE 2014), sind 

öfters von Adipositas und den damit verbundenen Erkrankungen betroffen (LUTHERSSON et al. 2017, 

WYLIE et al. 2013, ROBIN et al. 2015).  

Die Forschung im letzten Jahrzehnt bei Mäusen und Menschen hat gezeigt, dass die intestinale Mikrobiota 

und die KM miteinander verknüpft sind. Bei übergewichtigen Mäusen und Menschen konnte gezeigt 

werden, dass ihre Mikrobiota eine geringere Diversität besitzt (TURNBAUGH et al. 2009, TURNBAUGH et al. 

2008). Außerdem kam das Phylum Firmicutes häufiger und das Phylum Bacteroidetes seltener in der 

Mikrobiota übergewichtiger Individuen vor (LEY et al. 2005, RIVA et al. 2016). In Studien mit keimfrei 

aufgezogenen Mäusen konnte eine geringere Gewichtszunahme dieser Tiere, verglichen mit Mäusen, deren 

Magen- Darm- Trakt (MDT) besiedelt ist, gezeigt werden (BÄCKHED et al. 2004, RABOT et al. 2010).  

Bei der Untersuchung der fäkalen Mikrobiota bei übergewichtigen Pferden zeigte sich eine höhere 

Diversität in der Mikrobiota der übergewichtigen Pferde (MORRISON et al. 2018, BIDDLE et al. 2018). Bei 

der Zusammensetzung der unterschiedlichen Bakterienphyla in der fäkalen Mikrobiota kamen die Autoren 

zu unterschiedlichen Ergebnissen. Beim Phylum Bacteroidetes beobachtete BIDDLE et al. (2018) einen 

Abfall in der Mikrobiota übergewichtiger Pferde, während MORRISON et al. (2018) einen Anstieg zeigen 

konnte und zwei weitere Autoren (COLEMAN et al. 2019, SHEPHERD et al. 2014) keine Veränderungen in 

der fäkalen Mikrobiota unterschiedlicher Gewichtsklassen nachweisen konnten. Sowohl BIDDLE et al. 

(2018) als auch MORRISON et al. (2018) konnten in der fäkalen Mikrobiota übergewichtiger Pferde einen 

Anstieg des Phylums Firmicutes zeigen. MORRISON et al. (2018) konnten außerdem einen signifikanten 

Anstieg des Phylums Actinobacteria und einen signifikanten Abfall des Phylums Fibrobacteres in der 

Mikrobiota übergewichtiger Pferde nachweisen. Die unterschiedlichen Ergebnisse der aktuellen Studien zur 

fäkalen Mikrobiota übergewichtiger Pferde sind vermutlich auf die unterschiedlichen Fütterungsregime und 

Studiendesigns zurück zu führen. 

Deshalb sollten im Rahmen dieser Studie bei kontrollierter Haltung und hochkalorischer Fütterung folgende 

Hypothesen überprüft werden: (1) Die equine fäkale Mikrobiota verändert sich im Laufe der 

Gewichtszunahme hin zu einer Zusammensetzung wie sie für adipöse Individuen beschrieben ist. (2) Ponys 

besitzen eine andere Zusammensetzung der fäkalen Mikrobiota als Pferde.
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2  Literaturübersicht 

2.1  Die Mikrobiota im Magen- Darm- Trakt (MDT) adulter Pferde 

2.1.1 Definition 

Der Begriff Mikrobiota beschreibt alle mikroskopisch sichtbaren, lebenden Organismen einer Region 

(STUDDERT et al. 2012). Dazu gehören beispielsweise im Dickdarm des Pferdes neben den Bakterien 

außerdem Protozoen, Viren, Pilze und Archaea (DOUGAL et al. 2012, PARK und KIM 2020). Während eine 

bakterielle Besiedelung beim Pferd für den gesamten MDT einschließlich des Magens beschrieben wurde 

(COSTA et al. 2015, ERICSSON et al. 2016), gibt es bis jetzt noch keine Studien zum Vorkommen der 

anderen Mikroorganismen der equinen Mikrobiota im Dünndarm oder Magen. 

2.1.2 Mikrobielle Systematik und Ökologie 

Die Bakterien, die den überwiegenden Bestandteil der equinen Mikrobiota darstellen (WEESE 2017), 

werden taxonomisch zunächst in Stämme (Phyla) unterteilt, die wiederum in Klassen mit unterschiedlichen 

Ordnungen gegliedert sind. Eine Ordnung enthält mehrere Familien, die verschiedene Gattungen (Genera) 

umfassen. Einem Genus können dann verschiedene Bakterienspezies (Arten) zugeordnet werden. Diese 

systematische Einteilung ist darum bemüht, die Verwandtschaftsverhältnisse zwischen Organismen oder 

Organismengruppen wieder zu geben (KADEREIT 2008). 

Um die Zusammensetzung der Mikrobiota in ihrer Gesamtheit zu vergleichen, ohne sich nur auf die Zu- 

oder Abnahme einzelner Phyla, Ordnungen, Klassen, Familien, Genera oder Spezies zu fokussieren, werden 

unterschiedliche Begriffe aus der mikrobiellen Ökologie angewendet (COSTA und WEESE 2018). Zum einem 

das Artenreichtum oder die Artenvielfalt. Dies ist definiert als die Anzahl aller Arten in einem Umfeld 

(KÖNIG 2008). Es kann entweder direkt ermittelt werden als „beobachtetes Artenreichtum“ durch Zählung 

aller Arten in einer Probe oder einem Probenpool. Davon zu unterscheiden ist das „geschätzte 

Artenreichtum“, dass aus dem „beobachten Artenreichtum“ errechnet wird und das wahre Artenreichtum 

wiedergeben soll, dass bei der Untersuchung der gesamten Population ermittelt worden wäre (COSTA und 

WEESE 2018). Zur Charakterisierung der equinen Mikrobiota wird entweder das „beobachtete 

Artenreichtum“ genutzt, dass aus der Anzahl der operativen taxonomischen Einheiten innerhalb einer 

Probe ermittelt wird oder das „geschätzte Artenreichtum“, dass über den Chao 1 Index errechnet wird 

(BIDDLE et al. 2018, ELZINGA et al. 2016, MORRISON et al. 2018). Ein weiterer wichtiger ökologischer 

Parameter ist die Gleichverteilung, ein Wert, der die relative Häufigkeit der Arten in einer Probe wiedergibt 

(COSTA und WEESE 2018). Aus dem Artenreichtum und der Gleichverteilung kann mit Hilfe 

unterschiedlicher Rechenmodelle die Diversität ermittelt werden. Diese ist umso größer je heterogener die 

Zusammensetzung der Gemeinschaft ist (KÖNIG 2008). Bei der Diversität wird zwischen der α- Diversität, 

die eine einzelne Proben oder ein Habitat betrachtet, und der β- Diversität, die größere Gruppen 
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miteinander vergleicht, unterschieden (COSTA und WEESE 2018). Eine verminderte Diversität der equinen 

Mikrobiota wurde bei stärkereicher Fütterung (WARZECHA et al. 2017, HANSEN et al. 2015), Kolik 

(STEWART et al. 2018), Equinem Metabolischen Syndrom (ELZINGA et al. 2016) und Durchfall (RODRIGUEZ 

et al. 2015) beschrieben.  

2.1.3 Zusammensetzung und Funktion  

Mittels Sequenzierung konnte eine bakterielle Besiedlung im kompletten MDT des Pferdes gezeigt werden, 

wobei die Diversität der Mikrobiota vom Magen in Richtung Dickdarm zu nimmt (COSTA et al. 2015). Es 

wurde des Weiteren gezeigt, dass es große Unterschiede hinsichtlich des Vorkommens unterschiedlicher 

Bakterienstämme in den verschiedenen Abschnitten des MDT gibt (siehe Tabelle (Tab.) 1). Im Magen und 

Duodenum dominiert der Stamm Firmicutes. Im Bereich von Jejunum und Ileum ist ebenfalls der Stamm 

Firmicutes vorherrschend, wobei dort auch der Stamm Proteobacteria ebenfalls sehr prominent ist. Ab dem 

Caecum, hinter der Ilocaecalklappe, ist der Stamm Proteobacteria deutlich seltener vertreten, während 

dort je nach Studie der Stamm Bacteroidetes (DOUGAL et al. 2013, ERICSSON et al. 2016, GLATTER et al. 

2019) bzw. der Stamm Verrucomicrobia (COSTA et al. 2015) vermehrt auftritt und nach Firmicutes zu den 

am zweit häufigsten im Dickdarm auftretenden Bakterienstämmen zählt. Auch wenn die bakterielle 

Mikrobiota im Bereich des Dickdarms auf Ebene der Bakterienstämme relativ uniform ist, ergeben 

genauere Untersuchungen der verschiedenen Dickdarmabschnitte, dass deutliche Unterschiede zwischen 

der bakteriellen Mikrobiota auf Ebene der Bakterienfamilien und Gattungen proximal und distal der Flexura 

pelvina bestehen (DOUGAL et al. 2013, JULLIAND und GRIMM 2016). Deshalb können durch die 

Untersuchung von Kotproben lediglich zuverlässige Aussagen über die Mikrobiota der distalen 

Dickdarmabschnitte wie dem Colon dorsale und dem Colon descendens getroffen werden. Trotzdem 

konnten GRIMM et al. (2017) eine signifikante Korrelation zwischen der Mikrobiota von Caecum und Colon 

zeigen, sodass Kotproben als noninvasive Biomarker genutzt werden können.  

 

Tab. 1: Prozentuale Zusammensetzung der intestinalen equinen Mikrobiota in unterschiedlichen 

Abschnitten des MDT (Uc= unbekanntes Genus das nur bis auf Ebenen der Familie oder Klasse zugeordnet 

werden konnte) 

Magen (pars glandularis) 

  COSTA et al 
(2015) 

ERICSSON et al. 
(2016) 

GLATTER et al 
(2019) 

Phylum Firmicutes 
Proteobacteria 
Bacteroidetes 

95% 
2% 
 
 

61,5% 
7,8% 
14,1% 
 

92% 
3% 
2% 
 

Genus Lactobacillus 
Sarcina 
Streptococcus 
Uc Ruminococcaceae 

48% 
35% 
4% 
 

Keine Zahlen 
angegeben 

75% 
 
4% 
 



Literaturübersicht 

4 
 

Uc Lachnospiraceae 
Xylanibacter 

2% 
2,5% 

 

 

 

 
Dünndarm 

  COSTA et al 
(2015) 

ERICSSON et al. 
(2016) 

GLATTER et al 
(2019) 

Phylum Firmicutes 
Proteobacteria 
Verrucomicrobia 
Bacteroidetes 
 

87% 
8% 
3% 

13,5% 
14,1% 
 
9,6% 

62% 
37% 
 
2% 

Genus Lactobacillus 
Streptococcus 
5 genus incertea sedis 
Sarcina 
Uc Clostidiales 
Uc Lachnospiraceae 

49% 
21% 
2% 
2% 
2% 

Keine Zahlen 
angegeben 

50% 
5% 
 
 
 
15% 
 
 

 

 
Caecum 

  COSTA et al. 
(2015) 

ERICSSON 
et al. 
(2016) 

GLATTER et 
al (2019) 

DOUGAL et 
al. (2013) 

Phylum Firmicutes 
Proteobacteria 
Verrucomicrobia 
Spirochaetes 
Fibrobacteres 
Bacteroidetes 
Synergistetes 
Tenericutes 

48% 
7% 
8% 
5% 
5% 
5% 

43,3% 
12,4% 
 
2,5% 
 
27,9% 
2,6% 

75% 
3% 
 
2% 
2% 
18% 
 
2% 

41% 
2% 
 
4% 
3% 
48% 

Genus Uc Clostridiales 
Uc Lachnospiraceae 
5 genus incertea sedis 
Uc Ruminococcaceae 
Sporobacter 
Fibrobacter 
Triponema 
Lactobacillus 
Prevotella 
Ruminococcus 
Uc Erysipelotrichaceae 
Uc S24-7 
Xylanibacter 

12% 
10% 
7% 
7% 
6% 
4% 
4% 

Keine 
Zahlen 
angegeben 

 
35% 
 
5% 
 
 
 
15% 
2% 
6% 
4% 
9% 
5% 

Keine 
Zahlen 
angegeben 
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Colon ventrale 

  ERICSSON et al. (2016) GLATTER et al (2019) 

Phylum Firmicutes 
Bacteroidetes 
Spirochaetes 
Verrucomicrobia 
Lentispherae 
Fibrobacteres 

41,7% 
41% 
6,7% 
2,7% 
 
2% 

78% 
18% 
4% 
 
2% 

Genus Uc Lachnospiraceae 
Lactobacillus 
Uc Ruminococcaceae 
Uc S24-7 
Xylanibacter 
RC gut group 
Treponema 
Ruminococcus 

Keine Zahlen 
angegeben 

35% 
10% 
10% 
8% 
3% 
2% 
3% 
3% 

 

Colon dorsale 

  ERICSSON et al. (2016) GLATTER et al (2019) 

Phylum Firmicutes 
Bacteroidetes 
Proteobacteria 
Spirochaetes 
Verrucomicrobia 
 

37,6% 
40,7% 
 
4,5% 
8,9% 

72% 
22% 
2% 
4% 

Genus Uc Lachnospiraceae 
Lactobacillus 
Uc Ruminococcaceae 
Uc S24-7 
Xylanibacter 
RC gut group 
Treponema 
Ruminococcus 

Keine Zahlen 
angegeben 

42% 
12% 
5% 
7% 
3% 
2% 
2% 
2% 

 

Kleines Colon 

  COSTA et al. (2015) DOUGAL et al. (2013) 

Phylum Firmicutes 
Bacteroidetes 
Proteobacteria 
Spirochaetes 
Fibrobacteres 
Verrucomicrobia 

43% 
3% 
2% 
8% 
8% 
13% 

44% 
42% 
2% 
2% 
6% 

Genus 5 genus incertea sedis 
Uc Clostidiales 
Treponema 
Uc Lachnospiraceae 
Uc Ruminococcaceae 
Fibrobacter 
Sporobacter 

22% 
11% 
7% 
7% 
6% 
6% 
2% 

Keine Zahlen 
angegeben 
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Innerhalb des Bakterienstamms Firmicutes, der den dominierenden Stamm im MDT des Pferdes darstellt, 

ist die häufigste Bakterienklasse im Bereich von Magen und Duodenum Bacilli, während im Dickdarm die 

Klasse Clostridia deutlich dominiert (COSTA et al. 2015). 

Die oben genannten Befunde beziehen sich dabei auf Pferde, die entweder aufgrund von Erkrankungen, die 

nicht mit dem MDT in Zusammenhang standen, eingeschläfert (ERICSSON et al. 2016, COSTA et al. 2015, 

DOUGAL et al. 2012) oder gesund zur Fleischgewinnung geschlachtet wurden (DOUGAL et al. 2013, 

GLATTER et al. 2019). Sofern Angaben zur Fütterung gemacht wurden, bestanden die Rationen der Pferde 

entweder aus Gras und Heu (DOUGAL et al. 2013), Heu und Hafer (GLATTER et al. 2019) oder aus Heu und 

teilweise kleinen Mengen Kraftfutter (DOUGAL et al. 2012, COSTA et al. 2015). 

Im Gegensatz zu den köpereigenen Enzymen im Dünndarm, sind die Enzyme der cellulolytischen und 

fibrolytischen Bakterien im Dickdarm des Pferdes in der Lage die komplexen β-glykosidischen Bindungen 

der Strukturkohlenhydrate in den Pflanzenzellwänden zu spalten (BREVES 2015). Die entstandenen 

Spaltprodukte werden dann über eine anaerobe, mikrobielle Kohlenhydratfermentation weiter abgebaut 

(BREVES 2015). Dabei entstehen als wichtigste Endprodukte der Fermentation die kurzkettigen Fettsäuren 

(SCFA) Azetat, Butyrat und Propionat. Des Weiteren werden Gase wie Methan, CO2 und H2 sowie geringe 

Mengen an Laktat und den SCFAs Isobutyrat, Valerat und Isovalerat gebildet (FRAPE 2010). Die im Dickdarm 

entstandenen SCFAs werden über die Caecum- und Colonmukosa in die Blutbahn resorbiert und leisten 

einen wichtigen Beitrag zur Energieversorgung der Pferde (ARGENZIO et al. 1974, STEVENS 1978). 

Propionat wird dabei vorwiegend von der Leber zur Gluconeogenese genutzt (SIMMONS und FORD 1985), 

während Azetat und Butyrat zur Fettsynthese genutzt werden (DEN BESTEN et al. 2013). Butyrat leistet 

außerdem einen wichtigen Beitrag zur Ernährung der Epithelzellen des Darmes und ist an der Regulation 

von Entzündungs- und Differenzierungsprozessen im Dickdarm beteiligt (SHIRAZI-BEECHEY 2008). 

 

Anaerobe Pilze, Protozoen und Archaea, die nur einen sehr geringen Anteil an der intestinalen Mikrobiota 

des Pferdes haben (WEESE 2017), wurden in allen Abschnitten des Dickdarmes nachgewiesen (DOUGAL et 

al. 2012). Je nach Autor konnten 1 % (SHEPHERD et al. 2012) bis 1,4 % (PARK und KIM 2020) der im Kot 

ermittelten Sequenzen als Archaea identifiziert werden. Bei Untersuchungen der unterschiedlichen 

Dickdarmabschnitte wurden Protozoen und Archaea vorwiegend im Colon dorsale dextrum nachgewiesen 

(DOUGAL et al. 2012). MURA et al. (2019) zeigten bei der Untersuchung der anaeroben Pilze in den 

unterschiedlichen Dickdarm Abschnitten eines Pferdes, dass im Colon ventrale dextrum und im Colon 

dorsale dextrum mehr anaerobe Pilze auftraten als in den anderen Abschnitten des Dickdarms (MURA et al. 

2019). DOUGAL et al. (2012) fanden hingegen bei der Untersuchung der intestinalen Mikrobiota von acht 

Pferden eine gleichmäßige Besiedelung aller Dickdarmabschnitte mit anaeroben Pilzen. Die anaeroben Pilze 

des MDT werden alle dem Stamm Neocallimastigomycota zugeordnet (LIGGENSTOFFER et al. 2010). Bei der 

Untersuchung der anaeroben Pilze in den unterschiedlichen Abschnitten des Dickdarmes zeigte sich, dass 
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61,7 % der gefundenen Sequenzen zu Genera gehören, die bis jetzt nicht kultiviert wurden (MURA et al. 

2019). Unter diesen Genera war das Genus AL1 vorherrschend (MURA et al. 2019). Dies war ebenfalls eines 

der am häufigsten auftretenden Genera bei der Untersuchung der anaeroben Pilze in den Kotproben von 

drei Pferden (LIGGENSTOFFER et al. 2010). Dort trat jedoch neben AL1 auch das ebenfalls unkultivierte 

Genus AL3 häufig auf (LIGGENSTOFFER et al. 2010). Von den im Pferdekot vorkommenden Sequenzen 

wurden 0,5 % als Viren identifiziert (PARK und KIM 2020). Diese gehören zu 93,5 % zur Ordnung 

Caudovirales, die Doppelstrang DNA Viren umfasst (PARK und KIM 2020). Außerdem wurden in der fäkalen 

Mikrobiota des Pferdes 0,2 % Herpesvirales und 0,1 % Nidovirales nachgewiesen (PARK und KIM 2020). 

Weitere wichtige Funktionen der intestinalen Mikrobiota sind die kompetitive Verdrängung pathogener 

Organismen und die Modulation des lokalen Immunsystems (COSTA und WEESE 2018). 

2.2 Veränderungen in der Mikrobiota des Dickdarms durch Futtermittel 

2.2.1 Fütterung von Heu 

Studien, die mittels Sequenzierung die bakterielle Mikrobiota im Kot von ausschließlich mit Heu gefütterten 

Pferden untersuchten, ergaben, dass bei diesen der Stamm Firmicutes dominiert (Abbildung (Abb.) 1) 

(SCHOSTER et al. 2016, SHEPHERD et al. 2012, DOUGAL et al. 2014).  

 

 

Abb. 1: Zusammensetzung der fäkalen equinen Mikrobiota bei Heufütterung (nach Daten von SCHOSTER et 

al. 2016, SHEPHERD et al. 2012 und DOUGAL et al. 2014) 
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Dieser grampositive Bakterienstamm wird bei Heufütterung vorwiegend durch die Klasse Clostridia 

repräsentiert (SCHOSTER et al. 2016). Obwohl zu dieser Klasse auch einige Spezies gehören, die 

Erkrankungen auslösen können, hat sich in den letzten Jahren gezeigt, dass die Clostridien in der 

Mikrobiota des equinen MDT vermutlich eine wichtige Rolle spielen. So werden beispielsweise die 

Bakterienfamilien Lachnospiraceae und Ruminococcaceae allgemein mit Darmgesundheit assoziiert 

(SCHOSTER et al. 2017, COSTA et al. 2012). Als zweithäufigster auftretender Bakterienstamm bei 

Heufütterung wurde in einigen Studien Verrucomicrobia (SCHOSTER et al. 2016, SHEPHERD et al. 2012) 

identifiziert, in einer anderen Untersuchung (DOUGAL et al. 2014) der Stamm Bacteroidetes. 

2.2.2 Fütterung von Silage und Heulage 

Silage weist im Vergleich zu Heu aufgrund der Herstellung durch Milchsäuregärung einen deutlich 

niedrigeren pH-Wert und geringere Zuckergehalte sowie höhere Laktat- und SCFA-Gehalte auf (MUHONEN 

et al. 2009, MÜLLER et al. 2008). Die aus stark getrocknetem Material hergestellten Heulagen bieten 

schlechtere Bedingungen für die Milchsäuregärung (HARRIS et al. 2017) und haben verglichen mit Silagen 

höhere pH-Werte und höhere Zuckergehalte sowie geringere Laktat- und SCFA-Gehalte (MUHONEN et al. 

2009, MÜLLER et al. 2008). Mehrere Untersucher überprüften mittels Kultivierungsmethoden an 

fistulierten Pferden die Auswirkungen konservierter Futtermittel, die von der gleichen Anbaufläche 

gewonnen wurden, auf die Mikrobiota und das Milieu im Colon und Kot. Dabei konnten keine 

nennenswerten Veränderungen in den ersten 28 Stunden nach der Futterumstellung von Heu 

(Trockensubstanz (TS)-Gehalt 81%) auf Silage (TS-Gehalt 36%) oder Heulage (TS-Gehalt 55%) (MUHONEN et 

al. 2009) gezeigt werden. Bei der Fütterung über einen Zeitraum von 21 Tagen, konnten bei Heulage 

Fütterung weniger Streptokokken kultiviert werden, als bei der Fütterung von Heu oder Silage (MÜLLER et 

al. 2008). Da aber die Fütterung die Gesamtzahl der laktatproduzierenden Bakterien, zu denen die 

Streptokokken gehören, und die Laktatkonzentration im Colonchymus nicht signifikant beeinflusste, hat 

dieses Ergebnis vermutlich keine Relevanz. 

2.2.3  Stärkereiche Fütterung  

Pferde weisen, verglichen mit anderen Tierarten, im Speichel keine und im Dünndarm eine deutlich 

geringere Aktivität des Enzyms Amylase auf, welches für den Abbau von Stärke notwendig ist (COENEN 

2020). Dies ist wahrscheinlich der evolutionären Anpassung des Pferdes an eine stärkearme Ration, die 

vorwiegend aus pflanzlichen Zellwandbestandteilen besteht, geschuldet (FRAPE 2010). Deshalb führt eine 

Fütterung von mehr als 2 g Stärke pro kg KM und Mahlzeit zu einem Überschreiten der präcaecalen 

Verdauungskapazität, sodass Stärke in den Dickdarm gelangt (JULLIAND et al. 2006). Verschiedene Autoren 

haben die Auswirkungen der Anflutung von Stärke in den Dickdarm auf die bakterielle Mikrobiota und das 

Milieu des Dickdarms untersucht. Dabei waren zunächst vorwiegend mit Hilfe von Kultivierungsmethoden 

die unterschiedlichen funktionellen Bakteriengruppen im Chymus des Caecums und Colons fistulierter 
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Pferde im Fokus. Die in den unten zitierten Studien eingesetzten Stärkemengen sind, sofern sie von den 

Autoren angegeben wurden, in Tab. 2 aufgeführt. 

Durch die Anflutung von Stärke im Dickdarm wurde ein Anstieg der Stärke verwertenden Bakterien, zu 

denen auch Laktobacillus und Streptococcus gehören, beobachtet (DESTREZ et al. 2015, FOMBELLE et al. 

2001, GRIMM et al. 2017, JULLIAND et al. 2001, DESTREZ et al. 2019). Diese Bakterien fermentieren Stärke 

und produzieren neben Gasen und SCFAs wie Propionat, hauptsächlich Laktat (JULLIAND et al. 2001, 

JULLIAND und GRIMM 2017). Als Konsequenz stärkereicher Mahlzeiten kommt es zu einer Erhöhung der 

Laktat-Konzentration im Dickdarm-Chymus (KRISTOFFERSEN et al. 2016, JULLIAND et al. 2001, FOMBELLE et 

al. 2001, DALY et al. 2012, GRIMM et al. 2017). Außerdem steigt die Gesamtzahl der anaeroben Bakterien 

an (JULLIAND et al. 2001, FOMBELLE et al. 2001, GRIMM et al. 2017, DESTREZ et al. 2015, DESTREZ et al. 

2019). Dadurch, dass insgesamt mehr anaerobe Bakterien vorhanden sind, werden auch mehr SCFAs 

gebildet (HANSEN et al. 2015, GRIMM et al. 2017, FOMBELLE et al. 2001, JULLIAND et al. 2001, 

KRISTOFFERSEN et al. 2016, WARZECHA et al. 2017). Sowohl Laktat als auch die vermehrt gebildeten SCFAs 

führen zu einer Azidierung des Dickdarmmilieus, sodass es nach dem Überschreiten der vorhandenen 

Pufferkapazität zu einem Absinken des pH-Wertes im Dickdarm-Chymus kommt (KRISTOFFERSEN et al. 

2016, HANSEN et al. 2015, JULLIAND et al. 2001). Durch das Absinken des pH-Wertes geht die Anzahl der 

für die Faserverdauung zuständigen cellulolytischen Bakterien, die säureintolerant sind, zurück (JULLIAND 

et al. 2001, GRIMM et al. 2017, DESTREZ et al. 2015, KRISTOFFERSEN et al. 2016, JULLIAND und GRIMM 

2017). Säuretolerante Bakterien wie Lactobacillus und Streptococcus vermehren sich hingegen verstärkt 

(FOMBELLE et al. 2001). Des Weiteren kommt es zu einem Anstieg der laktat-verwertenden Bakterien 

(GRIMM et al. 2017, DESTREZ et al. 2015). Da die cellulolytischen Bakterien vorwiegend Azetat produzieren, 

während die laktat-verwertenden Bakterien vermehrt Propionat bilden (JULLIAND und GRIMM 2017), führt 

die veränderte Zusammensetzung der funktionellen Bakteriengruppen im Dickdarm auch zu einem 

veränderten Muster der von den Bakterien produzierten SCFAs.  

Neuere Studien, die den Einfluss einer stärkereichen Fütterung mittels Sequenzierung im Chymus von 

Caecum und Colon untersucht haben, konnten zeigen, dass bei stärkereicher Fütterung die Diversität der 

bakteriellen Mikrobiota abnimmt (HANSEN et al. 2015, KRISTOFFERSEN et al. 2016, WARZECHA et al. 2017). 

Außerdem wurde auch mittels Sequenzierung ein Anstieg der laktat-produzierenden und stärke-

verwertenden Bacillus-Lactobacillus-Streptococcus-Gruppe bei stärkereicher Fütterung festgestellt, 

während das cellulolytische Genus Fibrobacter seltener vorkam (DALY et al. 2012).  

Auch in der fäkalen Mikrobiota konnte bei stärkereicher Fütterung sowohl mittels Kultivierung (GRIMM et 

al. 2017) als auch mittels Next Generation Sequencing (MORRISON et al. 2020a, BULMER et al. 2019) ein 

Anstieg von Streptococcus bei gleichzeitigem Abfall fibrolytischer Genera gezeigt werden.  
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Tab.2: Eingesetzte Stärkemenge in den oben zitierten Studien in g/kg KM je Mahlzeit (stärkearme Ration 

(LS), stärke reiche Ration (HS)) 

Autoren Stärkemenge (g/kg KM je Mahlzeit) 
MORRISON et al. (2020a) 
 

2 g 

BULMER et al. (2019) 
 

LS 0,46 g oder HS 0,96 g morgens und abends 

WARZECHA et al. (2017) 
 

LS 0,45 g oder HS 0,9 g morgens und abends 

GRIMM et al. (2017) 
 

2,51 g morgens und 1,26 g abends 

KRISTOFFERSON et al. (2016) 
 

3 g 

HANSEN et al. (2015) 
 

1,68 g morgens, 1g mittags und 0,9 g abends 

DESTREZ et al. (2015) 
 

2,51 g morgens und 1,26 g abends 

MURRAY et al. (2014) 
 

LS 1,2 g oder HS 2,2 g 

FOMBELLE et al. (2003) 2,86 g 
 

Unterschiedliche Autoren haben den Einfluss der Verarbeitungsform, in der das stärkereiche, Futter 

angeboten wird, sowie der Stärkequelle auf die Mikrobiota untersucht. Dabei konnten, trotz höherer 

präcaecaler Verdaulichkeit von pelletierter (Stärke: 49 % der TS) und hydrothemisch aufgeschlossener 

(Stärke: 62,1 % der TS) Gerste, mittels Kultivierung in der fäkalen Mikrobiota keine Unterschiede zur 

Fütterung mit gemahlener (Stärke: 60,9 % der TS) oder unbearbeiteter (Stärke: 57,9 % der TS) Gerste 

festgestellt werden (PHILIPPEAU et al. 2015). Auch eine Studie, die mittels Kultivierung die Unterschiede 

eines pelletierten Kraftfutters auf Haferbasis (Stärke: 38 % der TS) und eines auf Mais und Weizen Basis 

(Stärke: 36 % der TS) verglich, konnte keine Unterschiede in der fäkalen Mikrobiota der beiden 

Fütterungsgruppen nachweisen (PYLES et al. 2019). Beim Vergleich der fäkalen Mikrobiota zwischen 

Pferden, die geschroteten Mais oder flockierten Hafer als Stärkequelle erhielten, konnten deutliche 

Unterschiede festgestellt werden. Dabei wurden die Stärkequellen entweder mit einem Stärkegehalt von 1 

g/kg KM als stärkearme oder mit 2 g/kg KM als stärkereiche Ration gefüttert. Bei der Fütterung von Mais 

wurde bei beiden Rationen nach 6 und nach 13 tägiger Fütterung ein signifikanter Abfall der 

cellulolytischen Bakterien nachgewiesen, während bei der Fütterung von Hafer lediglich bei der 

stärkereichen Ration zwischen den letzten beiden Probennahme Zeitpunkten nach sechs und nach 

dreizehntägiger Fütterung ein signifikanter Abfall auftrat (HARLOW et al. 2016). Dies ist wahrscheinlich 

darauf zurück zu führen, dass Maisstärke im Dünndarm schlechter enzymatisch abgebaut werden kann als 

Haferstärke und deshalb bei Maisfütterung mehr unverdaute Stärke im Dickdarm anflutet (ROSENFELD und 

AUSTBØ 2009). 



Literaturübersicht 

11 
 

2.3  Veränderungen in der Mikrobiota des Dickdarms bei Erkrankungen 

Sowohl bei intestinalen als auch bei extraintestinalen Erkrankungen wurden Änderungen in der bakteriellen 

Mikrobiota des Pferdes beobachtet. Dabei ist jedoch meist unklar, ob diese Veränderungen die Ursache für 

die Erkrankungen darstellen oder sekundär, durch mit der Erkrankung einher gehenden 

Schmerzreaktionen, Änderungen in der Darmmotilität und in der Futteraufnahme, auftreten (COSTA und 

WEESE 2018). 

2.3.1  Kolik 

Kolik ist ein unspezifisches Syndrom, dass durch abdominalen Schmerz gekennzeichnet ist (WEESE 2017). 

Verschieden Autoren haben versucht hierbei die Rolle der Mikrobiota zu untersuchen. Allerdings ist ein 

limitierender Faktor der meisten Studien, dass sie unter Klinikbedingungen durchgeführt wurden und die 

untersuchten Patienten vor dem Einsetzen der Symptome und der Einlieferung in die Klinik unterschiedlich 

gehalten und gefüttert wurden (STEWART et al. 2020, STEWART et al. 2018, SALEM et al. 2019, VENABLE et 

al. 2013). In einer Studie, bei der die fäkale Mikrobiota während und nach einer nicht näher definierten 

Dickdarm Kolik untersucht wurde, konnte während der Kolikepisode vermehrt Bacteroidetes, Clostridium 

phytofermans sowie unkultivierte Bakterien aus dem Phyla Bacteroidetes und der Ordnung Clostridiales 

nachgewiesen werden (VENABLE et al. 2013). STEWART et al. (2018), die die fäkale Mikrobiota von Pferden, 

die aufgrund unterschiedlichster Ursachen Koliksymptome zeigten, mit der einer gesunden Kontrollgruppe 

verglichen, konnten eine geringere α-Diversität und Artenvielfalt bei den Kolikern nachweisen. In einer 

anderen Studie, die die Mikrobiota einer Kontrollgruppe mit Kolikern, die aufgrund einer 

Dickdarmverlagerung operiert wurden, untersuchte, konnte hingegen keine Veränderung in der Diversität 

der fäkalen equinen Mikrobiota nachgewiesen werden (SALEM et al. 2019). In den Proben des 

Coloninhaltes, die intra OP entnommenen wurden, sofern eine Indikation zur Colotomie vorlag, konnten 

SALEM et al. (2019) eine geringere Artenvielfalt nachweisen, nicht jedoch in den fäkalen Proben. Die 

Autoren konnten verschiedene Genera in der fäkalen Mikrobiota identifizieren, die zum größten Teil derzeit 

unklassifiziert sind, und deren Häufigkeit sich signifikant zwischen den beiden untersuchten Gruppen 

unterscheidet. Ein Vergleich zwischen der fäkalen Mikrobiota bei der Ankunft der Pferde in der Klink zur 

Kolikbehandlung und am 3. Tag vor ihrer Entlassung, zeigte eine Abnahme der Artenvielfalt (STEWART et al. 

2020). Des Weiteren waren Artenvielfalt und α-Diversität geringer bei Pferden, die  60 Stunden 

Koliksymptome zeigten, als bei Pferden die > 60 Stunden kolikten. Über eine Hauptkoordinaten und 

Varianzanalyse konnte außerdem gezeigt werden, dass sich die Struktur der bakteriellen Mikrobiota bei 

unterschiedlicher Länge der Kolikepisoden und Lokalisationen der Kolikursache, signifikant unterschied 

(STEWART et al. 2020).  

WEESE et al. (2015) sammelten Kotproben von 13 Tieren zu, die im Schnitt 17,5 Tage nach Entnahme der 

Kotproben Koliksymptome zeigten. Diese Kotproben wurden mit Kotproben von tragenden Stuten, die auf 
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derselben Farm gehalten wurden und dasselbe Futter erhielten, verglichen. Dabei kam in den Kotproben, 

die vor dem Auftreten einer Kolikepisode genommen wurden, vermehrt das Phylum Proteobacteria vor. 

Dies deckt sich auch mit den Daten von STEWARD et al. (2020), die einen Anstieg des Phylums 

Proteobacteria von der Aufnahme der Kolikpatienten in die Klinik bis zu ihrer Entlassung zeigen. Ein 

Unterschied in der Diversität und Artenvielfalt der fäkalen Mikrobiota wurde hingegen bei WEESE et al. 

(2015) nicht beobachtet. Wenn man nur die fünf Stuten betrachtete, die spätestens 10 Tage nach der 

Probennahme eine Kolik entwickelten, dann zeigte sich nicht nur ein Anstieg des Phylums Proteobacteria, 

sondern auch ein Absinken der Phyla Firmicutes, Bacteroidetes und Tenericutes (WEESE et al. 2015). 

Außerdem traten die Genera Ruminococcus, Acetivibrio, unklassifizierte Sphingobacteriales und 

unklassifizierte Bacteroidales seltener bei den Stuten auf, die eine Kolik entwickelten, während die Genera 

Rhodopseudomonas, Enhydrobacter und unklassifizierte Enterobacteriaceae häufiger vorkamen (WEESE et 

al. 2015). 

2.3.2 Durchfall 

Bei Pferden, die an Durchfall litten, zeigten sich im Vergleich zu gesunden Kontrolltieren teilweise schon auf 

Ebene der Bakterienstämme Unterschiede in der Zusammensetzung der fäkalen Mikrobiota (COSTA et al. 

2012, MCKINNEY et al. 2020). Die in den verschiedenen Studien gefundenen Veränderungen waren jedoch 

nicht einheitlich. Dies könnte damit zusammenhängen, dass auch diese Studien unter Klinikbedingungen 

durchgeführt wurden und die untersuchten Patienten vor dem Einsetzen der Symptome und der 

Einlieferung in die Klinik unterschiedlich gehalten und gefüttert wurden. COSTA et al. (2012) zeigte, dass 

Pferde mit Durchfall mehr Bakterien des Phylums Fusobacteria im Kot hatten und weniger Bakterien der 

Stämme Actinobacteria und Spirochaetes verglichen mit gesunden Kontrollpferden. Bei MCKINNEY et al. 

(2020) konnten hingegen bei Pferden mit Durchfall ein geringeres Vorkommen des Stammes 

Verrucomicrobia nachgewiesen und keine Veränderung in den Phyla Fusobacteria, Actinobacteria und 

Spirochaetes. Außerdem wurde bei Pferden, die eine Durchfallepisode überlebten, ein Anstieg des Phylums 

Verrucomicrobia beobachtet, während der Durchfallscore sank (MCKINNEY et al. 2020). ARROYO et al. 

(2020) konnten hingegen keine Unterschiede auf Phylum- Ebene detektieren. Auf Ebene der Genera 

konnten COSTA et al. (2012) und ARROYO et al. (2020) einen Anstieg des Genus Fusobacterium bei 

Durchfallpatienten nachweisen. In der Studie von COSTA et al. (2012) war die Bakterienklasse Clostridia bei 

gesunden Pferden häufiger vertreten. Dies deckt sich auch mit den Ergebnissen anderer Autoren, die in der 

fäkalen Mikrobiota der gesunden Tiere vermehrt unbekannte Genera isolieren konnten, die den zur Klasse 

Clostridia gehörenden Familien Lachnospiraceae (COSTA et al. 2012, ARROYO et al. 2020) und 

Ruminococcaceae (RODRIGUEZ et al. 2015) zuzuordnen waren. In Hinblick auf die Zusammensetzung des 

Mikrobioms konnte RODRIGUEZ et al. (2015) bei Durchfallpatienten eine geringere Artenvielfalt und 

Diversität nachweisen. Andere Autoren konnten dies jedoch nicht bestätigen (COSTA et al. 2012, ARROYO 

et al. 2020, MCKINNEY et al. 2020).  
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2.3.3 Hufrehe  

Veränderungen in der Mikrobiota durch stärkereiche Rationen werden vielfach mit der Auslösung von 

Hufrehen in Verbindung gebracht (BAILEY et al. 2004). Autoren, die die equine Mikrobiota während der 

experimentellen Auslösung einer Hufrehe durch eine Überlastung des MDT mit Oligofructose (10 g /kg KM) 

untersucht haben, konnten unmittelbar vor dem Eintreten der Hufrehesymptomatik einen Anstieg des 

Streptokokkus bovis/equinus Komplexes im Caecum-Chymus und im Kot der Pferde feststellen (MILINOVICH 

et al. 2008). Durch den Anstieg dieser Laktat-produzierenden Bakterien konnte eine Zunahme der Laktat-

Konzentration und ein Absinken des pH-Wertes auf bis zu vier im Caecum Chymus der Versuchspferde 

gemessen werden (MILINOVICH et al. 2006). Dieser niedrige pH-Wert im Dickdarm und die hohe Laktat-

Konzentration führen zu einer erhöhten Permeabilität der Darmmukosa (BAILEY et al. 2004). Dadurch 

können vermutlich sowohl bakterielle Endotoxine, die durch den Zerfall von Bakterien im Darm entstehen, 

sowie bakterielle Exotoxine und Monoamine, die von den Darmbakterien gebildet werden, vermehrt in die 

Blutbahn der Pferde gelangen (BAILEY et al. 2004). Die genannten Toxine und Monoamine werden als 

Triggerfaktoren bei der Auslösung der Hufrehe diskutiert, wobei die Rolle der einzelnen Faktoren bis jetzt 

nicht abschließend geklärt werden konnte (BAILEY et al. 2004, Patterson-Kane et al. 2018). 

Nach Eintreten der Hufrehe Symptomatik sank im weiteren Verlauf die Konzentration von Streptokokkus 

wieder ab und es folgte ein Anstieg von Laktobazillus und Enterobacteriaceae (MILINOVICH et al. 2008, 

MILINOVICH et al. 2007).  

Bei der vergleichenden Untersuchung der caecalen Mikrobiota von gesunden Kontrollpferden und Pferden, 

bei denen durch eine Überlastung des MDTs mit Stärke (15 g Maisstärke /kg KM) oder Oligofructose (10 g 

/kg KM) eine Hufrehe induziert wurde, konnte mittels Sequenzierung neben einem Anstieg von 

Lactobacillus sp. und Streptococcus sp. auch ein Anstieg von Veillonella sp. und Serratia sp. nachgewiesen 

werden (MOREAU et al. 2014). Da in dieser Studie jedoch nicht mit fistulierten Pferden gearbeitet wurde, 

erfolgte lediglich eine Probennahme nach Schlachtung der Tiere, sodass eine zeitlich Korrelation zwischen 

dem Einsetzten der Hufrehesymptomatik und den Veränderungen der caecalen Mikrobiota nicht möglich 

war.  

Eine weitere Studie hat die fäkale, bakterielle Mikrobiota von Pferden, die chronisch an Hufrehe leiden, mit 

einer gesunden Kontrollgruppe verglichen (STEELMAN et al. 2012). Dabei wurden zwei unbekannte Genera 

der Ordnung Clostridiales gefunden, die bei den Hufrehepatienten signifikant häufiger auftraten. Außerdem 

zeigte sich in der Hufrehe Gruppe eine höhere Diversität der bakteriellen Mikrobiota als in der 

Kontrollgruppe (STEELMAN et al. 2012). 
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2.3.4  Allergische Erkrankungen 

Mehrere Autoren beschäftigten sich mit den Auswirkungen von allergischen Erkrankungen wie Cullicoides 

Hypersensitivität (KAISER-THOM et al. 2020) und Equinem Asthma (KAISER-THOM et al. 2020, LECLERE und 

COSTA 2020) auf die fäkale und mukosale Mikrobiota. Während bei Cullicoides Hypersensitivität und 

Asthma gegenüber den gesunden Kontrolltieren keine Veränderungen bei symptomfreien Tieren in der 

rektalen mukosalen Mikrobiota auftraten (KAISER-THOM et al. 2020), fanden LECLERE und COSTA (2020) 

vor allem bei Pferden mit progredientem Krankheitsverlauf Unterschiede in der fäkalen Mikrobiota. Dabei 

wurde ebenfalls die Differenzen in der Mikrobiota der Asthmatiker und einer gesunden Kontrollgruppe, die 

identisch gefüttert und aufgestallt wurden, ermittelt. Bei Weidehaltung der Pferde, die dazu führte, dass 

die Tiere, die an equinem Asthma erkrankt waren, kaum Symptome zeigten, wurden 2 Genera gefunden, 

die vermehrt in der fäkalen Mikrobiota der erkrankten Pferde auftraten (LECLERE und COSTA 2020). Bei 

Haltung im Stall und bei Fütterung eines staubigen Heus, zeigten die Asthmatiker vermehrt Symptome und 

es wurden 9 Genera gefunden, die vermehrt in ihrer fäkalen Mikrobiota auftraten (LECLERE und COSTA 

2020). Diese Genera waren zum Großteil unbekannt und konnten dem Stamm Firmicutes zugeordnet 

werden (LECLERE und COSTA 2020).  

2.4 Die Mikrobiota des MDT und Adipositas 

2.4.1 Maus 

In einer der ersten Studien, die einen Zusammenhang zwischen der bakteriellen Besiedlung des MDT und 

der Gewichtsentwicklung herstellte, wurden keimfrei aufgezogene Mäuse im Vergleich zu konventionell 

aufgezogenen Mäusen untersucht (BÄCKHED et al. 2004). Dabei zeigte sich, dass trotz Aufnahme einer 

geringeren Futtermenge, die konventionell aufgezogenen Tiere in der achten bis zehnten Lebenswoche 

42% mehr Köperfett besaßen als ihre keimfrei aufgezogenen Artgenossen. Eine vierzehntägige Besiedelung 

des MDT der keimfrei aufgezogenen Mäuse mit einer Mikrobiota, die aus dem Caecum konventionell 

aufgezogener Mäuse gewonnen wurde, führte bei geringerer Futteraufnahme zu einem Anstieg des 

Körperfettgehaltes um 57 %. Dadurch gab es keinen signifikanten Unterschied mehr in der KM der 

konventionell und der keimfrei aufgezogenen Mäuse (BÄCKHED et al. 2004). Eine 28-tägige Besiedelung des 

MDT der keimfreien Mäuse mit der caecalen Mikrobiota konventioneller Mäuse, führte zu keinem weiteren 

Anstieg des Körperfettgehaltes. Auch eine zweiwöchige Besiedelung des MDTs der keimfrei aufgezogenen 

Mäuse ausschließlich mit der Spezies B. thetaiotaomicron führte zu einem Anstieg des Köperfettgehaltes. 

Dieser Anstieg fiel jedoch mit 23% deutlich geringer aus als bei der Besiedelung des MDTs mit der 

kompletten Mikrobiota, die aus dem Caecum konventioneller Mäuse gewonnen wurde (BÄCKHED et al. 

2004). 

Während andere Autoren (RABOT et al. 2010, SCHÉLE et al. 2013) die ebenfalls mit dem Mäusestamm 

C57BL/6J gearbeitet haben, bei Aufnahme eines fettreichen oder konventionellen Mäusefutters, bei den 
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keimfrei aufgezogenen Mäusen eine geringere Gewichtszunahme beschrieben, kamen FLEISSNER et al. 

(2010), die mit dem Mäusestamm C3H arbeiteten, zu anderen Ergebnissen. FLEISSNER et al. (2010) konnten 

lediglich bei Fütterung einer Ration, die die westliche Ernährungsweise mit hohen Fett- und Zuckergehalten 

imitiert, eine verminderte Gewichtszunahme der keimfrei aufgezogenen Mäuse im Vergleich zu den 

konventionell aufgezogenen Mäusen zeigen (FLEISSNER et al. 2010). Bei Fütterung einer fettarmen Diät 

konnten bei identischer Futteraufnahme keine Unterschiede in der Gewichtszunahme von keimfrei und 

konventionell aufgezogenen Mäusen nachgewiesen werden. Bei Gabe einer fettreichen Diät zeigten 

hingegen die keimfrei aufgezogenen Mäuse eine höhere Gewichtszunahme als ihre konventionell 

aufgezogenen Artgenossen (FLEISSNER et al. 2010).  

BÄCKHED et al. (2007) konnten zeigen, dass die Energiegehalte im Kot der keimfrei und konventionell 

aufgezogenen Mäuse identisch sind. Andere Autoren (RABOT et al. 2010) bezweifelten jedoch, dass eine 

Bestimmung des Energiegehaltes im Kot aussagekräftig ist, da der Kot der keimfrei und der konventionell 

aufgezogenen Tiere sehr unterschiedlich zusammengesetzt ist. Der Kot der keimfrei aufgezogenen Mäuse 

enthält hauptsächlich Mucine und unverdaute Pflanzenbestandteile, die normalerweise durch die 

bakterielle Mikrobiota fermentiert werden, während die bakteriellen Bestandteile, die im Kot der 

konventionell aufgezogenen Tiere vorkommen, fehlen. Deshalb bestimmten RABOT et al. (2010) die Menge 

der ausgeschiedenen Lipide im Kot. Dabei konnten sie feststellen, dass die keimfrei aufgezogenen Tiere 40 

% mehr Lipide mit dem Kot ausschieden als konventionell aufgezogenen Mäuse. Vor allem die Cholesterol 

Ausscheidung war signifikant höher bei den keimfrei aufgezogenen Mäusen als bei konventionell 

aufgezogenen Mäusen (RABOT et al. 2010).   

BÄCKHED et al. (2007) konnten außerdem zwei mit der Lipidsynthese im Zusammenhange stehende 

Faktoren identifizieren, die bei den keimfrei und konventionell aufgezogenen Mäusen in unterschiedlichen 

Konzentrationen auftraten. Zum einen der Fasting induced adipose factor (Fiaf), der bei den keimfrei 

aufgezogenen Tieren vermehrt auftrat, und über eine Inhibierung der Lipoprotein Lipase die Speicherung 

von Fetten hemmt. FLEISSNER et al. (2010) konnten jedoch unabhängig von der Gewichtsentwicklung der 

Tiere generell höhere Fiaf Konzentrationen bei den keimfrei aufgezogenen Mäusen messen, sodass die 

Rolle von Fiaf fraglich bleibt. Außerdem wiesen BÄCKHED et al. (2007) eine vermehrte Aktivität der AMP 

activated Proteinkinase (AMPK) bei den keimfrei aufgezogenen Individuen nach. Die AMPK überwacht den 

Energiestatus der Zelle und hemmt anabole, ATP verbrauchende und KM aufbauende 

Stoffwechselvorgänge, während sie katabole, ATP produzierende und KM abbauende, Vorgänge fördert 

(BÄCKHED et al. 2007). 

Zur weiteren Abklärung des Einflusses der Mikrobiota auf die Gewichtsentwicklung der Mäuse wurden 

außerdem Untersuchungen zur Expression verschiedener Peptide, die für die Regulation der 

Futteraufnahme verantwortlich sind, im Hirnstamm, Hypothalamus (SCHÉLE et al. 2013) und Darm (DUCA 
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et al. 2012) durchgeführt. Dabei konnte im Darm keimfrei aufgezogener Mäuse eine verminderte 

Expression von sättigungsassozierten Peptiden wie Cholecystokenin, Peptide YY und Glucagon like Peptide -

1 nachgewiesen werden (DUCA et al. 2012). Dies lässt sich dadurch erklären, dass von der Mikrobiota 

produzierte SCFAs als Liganden der Fettsäure Rezeptoren fungieren und durch Aktivierung dieser 

Rezeptoren eine Ausschüttung der sättigungsassoziierten Peptide herbeirufen (SAMUEL et al. 2008). Bei der 

Untersuchung der Futteraufnahme regulierenden Peptide im Hirnstamm und Hypothalamus kamen die 

Autoren hinsichtlich der Fragestellung, ob diese für die unterschiedliche Gewichtsentwicklung der 

konventionell und keimfrei aufgezogenen Mäuse verantwortlich sind, zu keinem eindeutigen Ergebnis. 

Einige Faktoren, die die Entwicklung von Fettleibigkeit hemmen, wurden vermehrt bei den konventionell 

aufgezogenen Mäusen nachgewiesen und andere vermehrt bei den keimfrei aufgezogenen Tieren (SCHÉLE 

et al. 2013). Auffällig war jedoch, dass eine externe Zufuhr des Hormones Leptin bei den konventionell 

aufgezogenen Mäusen zu einer geringeren Gewichtsreduktion und Reduktion von Appetit stimulierenden 

Peptiden führte, als bei den keimfrei aufgezogenen Tieren (SCHÉLE et al. 2013). 

Versuche mit Mäusen, die durch eine Mutation im Bereich des Lepinrezeptors zu Hyperphagie und 

Fettleibigkeit neigen, und konventionellen Mäusen, zeigten Unterschiede in der Zusammensetzung der 

Mikrobiota (LEY et al. 2005). Im Gegensatz zu ihren dünnen Artgenossen, die mit demselben Futter 

gefüttert wurden, konnten im Caecum der übergewichtigen Mäuse 50 % weniger Bakterien gefunden 

werden, die zum Phylum Bacteroidetes gehöhrten, während signifikant mehr Bakterien auftraten, die dem 

Phylum Firmicutes zuzuordnen waren (LEY et al. 2005). Die Zunahme der Bakterien im Phylum Firmicutes 

gestaltete sich dabei homogen ohne vermehrtes Auftreten einer speziellen Subgruppe (LEY et al. 2005). 

Bei keimfrei aufgezogenen Mäusen, die entweder die Mikrobiota von Mäusen erhielten, die durch 

genetische Defekte im Leptinrezeptor übergewichtig waren oder von normalgewichtigen Tieren, zeigten 

sich Unterschiede in der Gewichtsentwicklung (TURNBAUGH et al. 2006). Die Tiere, die die Firmicutes 

dominierte Mikrobiota von übergewichtigen Tieren erhielten, zeigten bei Aufnahme von identischen 

Futtermengen nach vierzehn Tagen eine signifikant höhere Zunahme an Köperfett. Dies führten die 

Autoren auf eine höhere Energieausbeute der Mikrobiota der übergewichtigen Tiere zurück, da im 

Mikrobiom der übergewichtigen Mäuse vermehrt Kopien von Genen, die für Stärke spaltende sowie Azetat 

und Butyrat produzierende Enzyme codieren, zu finden waren (TURNBAUGH et al. 2006). Außerdem fanden 

sich im Caecum der übergewichtigen Tiere höhere Azetat und Propionat Konzentrationen. Des Weiteren 

wurde mittels Untersuchungen im Bombenkalorimeter ein geringerer Energiegehalt im Kot der 

übergewichtigen als im Kot der schlanken Mäuse gemessen (TURNBAUGH et al. 2006). 

Bei dem Vergleich von keimfrei aufgezogenen Mäusen, die alle dieselbe Mikrobiota konventionell 

aufgezogener Mäuse erhielten, zeigten sich ebenfalls Veränderungen in der Mikrobiota der Individuen, die 

nach Aufnahme einer hochkalorischen Diät fettleibig wurden (TURNBAUGH et al. 2008). Die 
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übergewichtigen Tiere, die im Gegensatz zu ihren Artgenossen ein fett- und zuckerreiches Futter erhielten, 

hatten ähnlich wie ihre Artgenossen, die durch einen Defekt im Leptinrezeptor übergewichtig wurden 

(TURNBAUGH et al. 2006), mehr Bakterien des Phylums Firmicutes in ihrem Caecum, wobei es gleichzeitig 

zu einer Reduktion der Bakterien des Phylums Bacteroidetes kam. Im Gegensatz zu ihren übergewichtigen 

Artgenossen mit dem Defekt im Leptinrezeptor, nahmen die Bakterien des Phylums Firmicutes jedoch nicht 

homogen zu. Stattdessen kam es zu einem vermehrten Auftreten von Bakterien der Klasse Mollicutes. Dies 

führte zu einer deutlichen Reduktion der Diversität in der Mikrobiota im MDT der übergewichtigen Mäuse 

(TURNBAUGH et al. 2008).  

Auch FLEISSNER et al. (2010) beobachteten bei Mäusen, die durch Fütterung mit einer fettreichen Diät oder 

einer Diät, die die westliche Ernährungsweise imitiert, übergewichtig wurden, eine Zunahme des Phylums 

Firmicutes mit dem vermehrten Auftreten einer Familie. Sie konnten ein drei- bis siebenfach häufigeres 

Auftreten der Familie Erysipelotrichaceae nachweisen, was ebenfalls die Diversität der bakteriellen 

Mikrobiota reduzierte (FLEISSNER et al. 2010). Die Reanalyse der als Mollicutes beschriebenen Bakterien 

(TURNBAUGH et al. 2006) zeigte, dass diese ebenfalls zum größten Teil zu der Familie Erysipelotrichaceae 

gehören (FLEISSNER et al. 2010). 

Andere Autoren konnten zeigen, dass auch bei Mäusen die Zusammensetzung des Futters die 

Zusammensetzung der Mikrobiota maßgeblich beeinflusst (RAVUSSIN et al. 2012, HILDEBRANDT et al. 2009, 

XIAO et al. 2017). Dabei führte auch die Verabreichung einer fettreichen Ration bei den Mäusen, 

unabhängig vom Gewicht, zu einem Anstieg der Phyla Firmicutes (HILDEBRANDT et al. 2009, RAVUSSIN et 

al. 2012) und Proteobacteria (HILDEBRANDT et al. 2009). Daher ist es fraglich, ob die Änderungen der 

Mikrobiota die TURNBAUGH et al. (2008) und FLEISSNER et al. (2010) bei den durch Fütterung 

übergewichtigen Mäusen beobachtet haben, auf die Fütterung oder das Übergewicht der Tiere zurück zu 

führen sind. 

Bei übergewichtigen Mäusen, deren Magen verkleinert wurde und die anschließend eine 

Gewichtsreduktion zeigten, kam es im Vergleich mit einer scheinoperierten Kontrollgruppe ebenfalls zu 

Veränderungen in der Mikrobiota, unabhängig von der Ration, die die Tiere erhielten (LIOU et al. 2013). 

Dabei fanden sich in der fäkalen Mikrobiota der operierten Mäuse auf dem Phylum Level vermehrt 

Verrucomicrobiota, Bacteroidetes und Proteobacteria. Auf dem Genera Level traten korrelierend dazu 

vermehrt Alistipes, Akkermansia und Escherichia auf. Außerdem wurde ein vermehrtes Vorkommen von 

Archaea in den Fäzes der operierten Mäuse beobachtet (LIOU et al. 2013). Anschließend wurde die 

Mikrobiota in keimfrei aufgezogene Mäuse transplantiert. Dabei zeigte sich bei den keimfrei aufgezogenen 

Mäusen, die die Mikrobiota der Mäuse mit Magenverkleinerung erhielten, innerhalb von zwei Wochen eine 

signifikante Gewichtsreduktion. Das Gewicht der keimfreien Tiere, die die Mikrobiota der Kontrollgruppen 

erhielten, änderte sich hingegen nicht (LIOU et al. 2013). 
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2.4.2 Mensch 

Einigen Autoren (RIVA et al. 2016, KOLIADA et al. 2017, LEY et al. 2006) konnten in der fäkalen Mikrobiota 

übergewichtiger Menschen, verglichen mit einer dünnen Kontrollgruppe, mehr Bakterien des Phylums 

Firmicutes und weniger Bakterien des Phylums Bacteroidetes nachweisen. Andere Autoren konnten jedoch 

lediglich ein vermindertes Auftreten des Phylums Bacteroidetes in der fäkalen Mikrobiota von 

übergewichtigen Menschen nachweisen (ARMOUGOM et al. 2009, KASAI et al. 2015, TURNBAUGH et al. 

2009, XU et al. 2012, MILLION et al. 2013). Bei anderen Autoren konnten hingegen auf Phylum-Ebene keine 

Unterschiede in der fäkalen Mikrobiota der unterschiedlichen Gewichtsgruppen gefunden werden 

(DUNCAN et al. 2008, FERNANDES et al. 2014, TIMS et al. 2013, WALTERS et al. 2014, MILLION et al. 2012). 

Als eine Ursache für diese widersprüchlichen Ergebnisse zur Zusammensetzung der Mikrobiota bei 

übergewichtigen Menschen, wird die unterschiedliche Ernährung der Probanden angeführt (GRAHAM et al. 

2015). Denn obwohl auch beim Menschen der Einfluss der Ernährung auf die fäkale Mikrobiota belegt ist 

(DAVID et al. 2014), gibt es kaum Studien in denen die Probanden vor Abgabe der Stuhlproben eine 

standardisierte Diät aufnahmen. Allerdings konnte bei der Besiedelung von keimfrei aufgezogenen Mäusen 

mit der Mikrobiota von Zwillingen, die eine unterschiedliche Gewichtsentwicklung zeigten, eine höhere 

Fettmasse bei den Mäusen, die die Mikrobiota des übergewichtigen Zwillings erhielten, nachgewiesen 

werden (RIVA et al. 2016). Dabei zeigte sich keine erhöhte Futteraufnahme bei den Mäusen, die die 

Mikrobiota des übergewichtigen Zwillings erhalten hatten (RIDAURA et al. 2013). Dies deutet darauf hin, 

dass auch wenn die Ergebnisse der Studien teilweise widersprüchlich sind, es doch einen Einfluss der 

Mikrobiota des Menschen auf die Gewichtsentwicklung gibt. 

Mehrere Autoren zeigten außerdem, dass die Diversität der fäkalen Mikrobiota bei übergewichtigen 

Individuen im Vergleich zu einer normalgewichtigen Kontrollgruppe geringer ist (TURNBAUGH et al. 2009, 

MENNI et al. 2017).  

Bei Menschen, die nach einer operativen Magenverkleinerung Gewicht verlieren, können sowohl im 

Vergleich zum Ausgangszustand als auch im Vergleich zu Kontrollgruppen mit gleichem Body Maß Index, 

Veränderungen in der fäkalen Mikrobiota festgestellt werden. Einige Autoren konnten Änderungen im 

Auftreten der Phyla Proteobacteria (TREMAROLI et al. 2015, KONG et al. 2013, CAMPISCIANO et al. 2018) 

und Bacteroidetes (FURET et al. 2010, MURPHY et al. 2016) in der fäkalen Mikrobiota der Probanden nach 

der OP feststellen. Dabei kam es, zum Teil auch in Abhängigkeit von den angewendeten 

Operationsmethoden (MURPHY et al. 2016, CAMPISCIANO et al. 2018), entweder zu Anstiegen oder 

Abfällen dieser Phyla in der fäkalen Mikrobiota der Probanden. Bei Übertragung der fäkalen Mikrobiota der 

Probanden und einer übergewichtigen Kontrollgruppe auf keimfrei aufgezogene Mäuse, zeigte sich eine 

verminderte Fettmasse bei den Tieren, die die Mikrobiota operierter Probanden erhielten (TREMAROLI et 

al. 2015). Diese Tiere wiesen, bei einer Futteraufnahme, die jener der anderen Mäuse entsprach, außerdem 
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einen geringeren Gehalt von SCFAs im Kot auf, sodass diese Ergebnisse möglicherweise auf eine schlechtere 

energetische Ausbeute der Nahrung zurück zu führen sind (TREMAROLI et al. 2015). 

2.4.3 Pferd 

Zurzeit existieren nur wenige Studien zur Mikrobiota bei übergewichtigen Pferden, die zu unterschiedlichen 

Ergebnissen kommen (siehe Tab. 3). Eine Studie vergleicht normal- und übergewichtige Stuten miteinander 

(SHEPHERD et al. 2014). Dabei wurden die Verdaulichkeit von Heu, die SCFA Konzentration in Kot und Blut, 

sowie mittels qPCR das Vorkommen der Bakterienphyla Firmicutes und Bacteroidetes sowie das Auftreten 

der fibrolytischen Bakterien Fibrobacter succinogines und Ruminococcus flavefacines und die Gesamtzahl 

der im Kot vorkommenden Bakterien untersucht. Während in den Fäzes keine signifikanten Veränderungen 

auftraten, zeigte sich im Blutplasma der übergewichtigen Stuten eine höhere Azetat Konzentration. Dabei 

ist jedoch unklar, ob diese höhere Azetat Konzentration im Plasma auf eine höhere Azetat Aufnahme aus 

dem Darm oder auf andere Änderungen des Azetat Stoffwechsels in der Leber, zurückzuführen ist 

(SHEPHERD et al. 2014). 

Eine weitere Studie untersucht mittels Kultivierung die fäkale Mikrobiota auf Unterschiede, die sich auf 

Geschlecht, Alter oder Body Condition Score (BCS) der beprobten Pferde zurückführen lassen (MSHELIA et 

al. 2018). Eine signifikante Korrelation zwischen dem BCS der Pferde und den untersuchten 

Bakterienfamilien konnte dabei nicht ermittelt werden. Es konnten jedoch bei Pferden, mit einer 

schlechteren Körperkondition, signifikant mehr Bakterien kultiviert werden als bei Pferden mit einer 

moderaten Körperkondition (MSHELIA et al. 2018). 

In drei Studien (BIDDLE et al. 2018, MORRISON et al. 2018, COLEMAN et al. 2019) wurde die Mikrobiota von 

Pferden unterschiedlicher Gewichtsklassen mittels Sequenzierung untersucht. Dabei wurde bei zwei 

Autoren (BIDDLE et al. 2018, MORRISON et al. 2018) ein Anstieg der Diversität und des Bakterienphylums 

Firmicutes gezeigt, während COLEMAN et al. (2019) keine Veränderungen in den Bakterienphyla und der 

Diversität der Mikrobiota nachweisen konnten. Die weitern Ergebnisse dieser Untersuchungen mittels 

Sequenzierung sind ebenfalls widersprüchlich. Ein Grund für diese sehr unterschiedlichen Ergebnisse 

können die unterschiedlichen Versuch Designs sein, die in den Studien zur Anwendung kamen. So 

untersuchten MORRISON et al. (2018) die fäkale Mikrobiota von 25 Welsh Ponys, die ab einem BCS von 7/9 

als übergewichtig galten, und vier Wochen vor der Probennahme Heu aus derselben Charge erhielten. 

BIDDLE et al. (2018) untersuchten die fäkale Mikrobiota von 78 Pferden und Ponys, die vor Probennahme 

keine standardisierte Fütterung erhielten, sondern je nach Herkunftsbetrieb mit Gras, Heu oder Heu und 

Kraftfutter gefüttert wurden. Neben der übergewichtigen Gruppe mit einem BCS  7/9 unterschieden 

BIDDLE et al. (2018) außerdem noch eine normalgewichtige Gruppe mit einem BCS zwischen 6- 7/9 und 

eine schlanke Gruppe mit einem BCS von ≤ 5,5/9. COLEMAN et al. (2019) untersuchten die Mikrobiota von 

20 übergewichtigen Pferden mit einem BCS von  7/9 und verglichen diese mit normalgewichtigen Pferden 



Literaturübersicht 

20 
 

mit einem BCS von 3-5/9, die auf demselben Betrieb standen und dieselbe Fütterung erhielten wie die 

übergewichtigen Pferde. Die Ergebnisse der oben beschriebenen Studien sind in Tabelle 3 

zusammengefasst. 

WEEMS (2018) untersuchte die fäkale Mikrobiota von „schwer“- und „leichtfuttrigen“ Pferden, deren 

Kotproben von den Besitzern gesammelt wurden und gemeinsam mit einem ausgefüllten Fragebogen zur 

Verfügung gestellt wurden. Die Einteilung in „schwer“- und „leichtfuttrig“ erfolgte dabei auf Grundlage der 

Besitzerangaben im Fragebogen unabhängig von der Rasse der Pferde. Um die Einflüsse der 

unterschiedlichen Haltung und Fütterung der Tiere, auf die fäkale Mikrobiota zu minimieren, wurden den 9 

„schwerfuttrigen“ Pferden 9 „leichtfuttrige“ Vergleichspferde mit ähnlichem Signalement und ähnlicher 

Fütterung zugeordnet. Bei den „leichtfuttrigen“ Pferden traten vermehrt die Phyla Firmicutes, 

Proteobacteria, Verrucomicrobia und Euryarchaeota sowie die Familien Clostridiaceae, Lachnospiraceae, 

Methanocorpusculaceae, Christensenellaceae, Eubacteriaceae und Veilonellaceae auf (WEEMS 2018). Bei 

„schwerfuttrigen“ Pferden kamen die Phlya Bacteroidetes, Tenericutes, Fibrobacteres und Actinobacteria 

sowie die Familien Ruminococcaceae, Paraprevotellaceae und Ersypelotrichaceae häufiger vor. 

Unterschiede in der fäkalen Mikrobiota hinsichtlich der Diversität und des Artenreichtums wurden nicht 

gefunden (WEEMS 2018). 

Tab. 3: Änderungen in der fäkalen Mikrobiota von übergewichtigen Pferden verglichen mit einer 

normalgewichtigen Kontrollgruppe (↑ signifikanter Anstieg, ↓ signifikanter Abfall, ↔ keine signifikanten 

Veränderungen) 

Autor Methode Phyla SCFA Sonstiges 
SHEPHERD et al 
(2014) 

qPCR ↔ ↔  

MSHELIA et al. 
(2018) 

Kultivierung Nicht untersucht Nicht 
untersucht 

 

BIDDLE et al. 
(2018) 

Sequenzierung Firmicutes↑ 
Bacteroidetes↓ 

Nicht 
untersucht 

Artenvielfalt↑ 
Diversität↑ 
Gleichverteilung↑ 

MORRISON et al. 
(2018) 

Sequenzierung Bacteroidetes↑ 
Actinobacteria↑  
Firmicutes↑ 
Fibrobacteres↓ 

↔ Diversität↑ 
Artenvielfalt↔ 

COLEMAN et al. 
(2019) 

Sequenzierung ↔ Nicht 
untersucht 

Diversität↔ 
Artenvielfalt↔ 

 

MORRISON et al. (2020b) untersuchten die fäkalen Mikrobiota und SCFA Konzentration vor und nach einer 

kontrollierten Gewichtsabnahme um 7-11,6 % über 11 Wochen. Dabei wurde in der fäkalen Mikrobiota 

eine Abnahme der Phyla Firmicutes, Tenericutes und Elusimicrobia sowie der Diversität beobachtet. 

Außerdem sank, vermutlich durch die verringerte Aufnahme von strukturiertem Futter, im Rahmen der 

Gewichtsreduktion die SCFA Konzentration im Kot (MORRISON et al. 2020b).  
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Eine andere Studie untersuchte mittels Sequenzierung die fäkale Mikrobiota von Pferden, die adipös waren 

und an Equinen metabolischen Syndrom (EMS) litten, im Vergleich zu einer gesunden Kontrollgruppe 

(ELZINGA et al. 2016). In dieser Studie konnte bei den EMS Pferden, eine verminderte Diversität der 

bakteriellen Mikrobiota nachgewiesen werden. Zwischen der EMS und der Kontrollgruppe gab es keine 

signifikanten Unterschiede hinsichtlich des Vorkommens unterschiedlicher Bakterienphyla. Mittels linearer 

Diskriminierungsanalyse konnten allerdings taxonomische Einheiten ermittelt werden, die für die jeweilige 

Gruppe charakteristisch sind. So traten in der EMS Gruppe vermehrt Clostridium Kluster IX, unklassifizierte 

Verrucomicrobia, Cellulosilyticum, Elusimicrobium und Lactobacillus auf. Bei der Kontrollgruppe kamen 

hingegen unklassifizierte Lachnospiraceae, Anaerovorax, unklassifizierte Rhodospirillaceae, Fibrobacter, 

unklassifizierte Flavobacteriaceae, Saccherofermentans und Ruminococcus vermehrt vor (ELZINGA et al. 

2016). 
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3 Publikationen 

3.1 Changes in the faecal microbiota of horses and ponies during a two- year body weight gain 

programme 

Katharina Langner, Dominique Blaue, Carola Schedlbauer, Janine Starzonek, Veroniqué Julliand, Ingrid 

Vervuert 

PLoS ONE 2020 15(3): e0230015 

DOI 10.1371/journal.pone.0230015 

Eigenanteil bei der Erstellung des Manuskripts 

Zur Erstellung des Manuskripts „Changes in the faecal microbiota of horses and ponies during a two-year 

body weight gain programme“ leistete die Autorin folgende Arbeiten:  

− Entnahme der Kotproben gemeinsam mit D. Blaue, C. Schedlbauer und J. Starzonek 

− Messung der SCFA und Laktat Gehalte im Kot, sowie Extraktion der DNA aus den Kotproben unter 

Aufsicht von V. Julliand 

− Statistische Auswertung der Ergebnisse unter Aufsicht von V. Julliand und I. Vervuert 

− Erstellung des Manuskripts und der dazu gehörigen Grafiken und Tabellen unter Aufsicht von I. 

Vervuert 

Folgende weitere Beiträge wurden durch die Koautoren geleistet: 

− I. Vervuert: Planung des Projektes und Einwerbung der Gelder 

− D. Blaue, C. Schedlbauer und J. Starzonek: wöchentliche Erfassung der Futteraufnahme der Pferde 

und Durchführung morphometrischer Messungen (BCS, CNS, KM) 

− Alle Koautoren haben der Veröffentlichung zugestimmt 
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Supporting information 

S1 Table: Coefficient of variation for the nutrient intake in horses and ponies two months prior to sampling 

point t1, t2, t3 and in between the three sampling points (CP: crude protein, CL: crude lipid, CF: crude fibre, 

aNDFom: neutral detergent fibre). Data shown as %. 

Time Hay  Starch  CP  CL  CF  aNDFom  sugar 

-t1 8.58 11.8 13.3 10.9 9.13 9.75 8.75 

-t2 4.64 11.2 6.47 9.16 10.8 4.66 5.38 

-t3 6.41 11.6 8.56 11.9 8.00 9.97 6.84 

-t1-t3 10.1 18.5 14.0 22.0 10.7 12.0 12.4 

-t1-t2 10.8 18.6 15.5 22.2 11.5 11.2 9.69 

-t2-t3 6.37 12.9 10.9 12.3 10.7 10.8 9.37 

 

S2 Table: Relative abundance of Phyla in the faeces of horses and ponies with an overall median relative 

abundance over 0.4 % at the three sampling points presented as medians and 25/ 75 percentiles in 

brackets. 

Phylum Breed t1 t2 t3 

Firmicutes Horses 55.7  

(52.3/59.8) 

57.2 

(55.5/62.2) 

58.5  

(55.5/62.9) 

 Ponies 54.0ab  

(51.9/62.9) 

58.5a  

(53.2/63.8) 

62.8b  

(57.7/65.7) 

Bacteroidetes Horses 39.0  

(35.0/40.5) 

37.2  

(34.0/40.4) 

35.0 

 (32.7/36.5) 

 Ponies 40.9 

 (33.1/43.6) 

36.6  

(29.4/42.9) 

32.1  

(28.9/38.3) 

Spirocheates Horses 3.16  

(1.87/3.96) 

1.72  

(1.65/2.59) 

2.39  

(1.73/3.16) 

 Ponies 2.21 1.89 1.78  
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(1.70/3.65) (1.75/2.18) (1.34/2.28) 

Phylum Breed t1 t2 t3 

Fibrobacteres Horses 1.90a 

(1.05/2.45) 

0.98b  

(0.85/1.29) 

1.11b# 

(0.59/1.84) 

 Ponies 0.78 

(0.51/2.31) 

0.79 

(0.65/1.70) 

0.38* 

(0.09/0.88) 

Proteobacteria Horses 0.34 

(0.31/0.69) 

0.61# 

(0.52/0.92) 

0.52  

(0.43/0.99) 

 Ponies 0.60a 

(0.37/0.85) 

1.14b* 

(0.81/1.45) 

0.43a  

(0.27/0.70) 

Actinobacteria Horses 0.37a  

(0.30/0.49) 

0.34ab  

(0.30/0.43) 

0.88b  

(0.54/1.31) 

 Ponies 0.33a 

(0.31/0.49) 

0.39a 

(0.33/0.59) 

0.77b  

(0.67/1.25) 

a, b medians with different subscript letters differ significantly within a row (p < 0.05) 

*, # medians with different subscript symbols differ significantly within a column (p < 0.05) 

S3 Table: Relative abundance of Classes in the faeces of horses and ponies with an overall median relative 

abundance over 0.4 % at the three sampling points presented as median and 25/ 75 percentiles in brackets. 

Class Breed t1 t2 t3 
Clostridia Horses 54.4 

(51.9/59.7)  

56.1 
(54.2/59.5)  

56.7 
(53.6/60.7) 
  

 Ponies 53.3  
(51.0/62.0) 

57.5  
(51.9 /62.2) 

60.2  
(56.5/63.4) 
  

Bacteroidia Horses 39.0 
(35.0/40.5) 

37.2 
(34.0/40.4) 

35.0 
 (32.7/36.5) 
  

 Ponies 40.9 
(33.1/43.6) 

36.6  
(29.4/42.9) 

32.1  
(29.0/38.3) 
  

Class Breed t1 t2 t3 
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Spirochaetia Horses 3.15  
(1.78/3.92) 

1.70  
(1.61/2.46) 

2.39 
(1.72/3.13) 
 
 

 Ponies 1.90  
(1.58/2.90) 

1.80  
(1.58/1.99) 

1.70  
(0.94/2.25)  
 
 

Fibrobacteria Horses 1.90a  
(1.06/2.45) 

0.98b  
(0.85/1.29) 

1.11b# 
(0.59/1.84) 
 
 

 Ponies 0.78  
(0.51/2.31) 

0.80  
(0.65/1.70) 

0.38*  
(0.09/0.88) 
 
 

Bacilli Horses 0.39a  
(0.23/0.66) 

0.42a  
(0.27/0.61) 

1.21b  
(0.81/2.37) 

Coriobacteriia Horses 0.37a  
(0.29/0.49) 

0.34ab  
(0.30/0.43) 

0.80b  
(0.52/1.29) 

 Ponies 0.33a  
(0.30/0.49) 

0.39a  
(0.33/0.59) 

0.77b  
(0.67/1.25) 

Negativicutes Horses 0.31 
(0.12/0.38) 

0.57  
(0.41/0.70) 

0.49  
(0.39/0.57) 

 Ponies 0.32a  
(0.27/0.64) 

0.81b  
(0.41/1.24) 

0.39a  
(0.23/0.84) 

a, b medians with different subscript letters differ significantly within a row (p < 0.05) 

*, # medians with different subscript symbols differ significantly within a column (p < 0.05) 
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S4 Table: Relative abundance of Orders in the faeces of horses and ponies with an overall median relative 

abundance over 0.4 % at the three sampling points presented as median and 25/ 75 percentiles in brackets. 

Order Breed t1 t2 t3 
Clostridiales Horses 54.4  

(52.0/59.7) 
56.1  
(54.2/59.5) 

56.7 
(53.6/60.7) 

 Ponies 53.3  
(51.0/62.0) 

57.5  
(51.9/62.2) 

60.2  
(56.5/63.4) 

Bacteroidales Horses 39.0  
(35.0/40.5) 

37.2  
(33.8/40.4) 

35.0 
(32.6/36.4) 

 Ponies 40.9  
(33.1/43.6) 

36.6  
(29.4/42.9) 

32.1  
(29.0/ 38.3) 

Spirochaetales Horses 3.15  
(1.78/3.92) 

1.70  
(1.61/2.46) 

2.39  
(1.72/3.13) 

 Ponies 1.90  
(1.58/2.90) 

1.79  
(1.58/2.00) 

1.70 
 (0.94/2.25) 

Fibrobacterales Horses 1.90  
(1.06/2.45) 

0.98  
(0.85/1.29) 

1.11#  
(0.59/1.84) 

 Ponies 0.78a  
(0.51/2.31) 

0.80b  
(0.65/1.70) 

0.38a*  
(0.09/0.88) 

Lactobacillales Horses 0.39  
(0.23/0.66) 

0.42  
(0.27/0.61) 

1.23  
(0.78/ 2.35) 

Coriobacteriales Horses 0.37a 

(0.30/0.49) 
0.34ab  
(0.29/0.43) 

0.80b  
(0.52/1.29) 

 Ponies 0.33a  
(0.30/0.49) 

0.39a  
(0.33/0.60) 

0.77b  
(0.67/1.25) 

Selenomonadales Horses 0.31  
(0.12/0.38) 

0.57  
(0.41/0.70) 

0.49  
(0.39/0.57) 

 Ponies 0.32a  
(0.27/0.64) 

0.8b  
(0.41/1.24) 

0.39a  
(0.23/0.84) 

a, b medians with different subscript letters differ significantly within a row (p < 0.05) 

*, # medians with different subscript symbols differ significantly within a column (p < 0.05) 
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S5 Table: Relative abundance of Families in the faeces of horses and ponies with an overall median relative 

abundance over 0.4 % at the three sampling points presented as median and 25/ 75 percentiles in brackets. 

Family Breed t1 t2 t3 

Ruminococcaceae Horses 25.0a 

(22.5/29.1) 

24.2a 

 (22.7/31.9) 

21.4b#  

(19.0/22.6) 

 Ponies 24.5  

(23.9/32.2) 

27.2  

(24.1/33.9) 

25.2*  

(20.9/26.1) 

Lachnospiraceae Horses 23.9a  

(20.5/25.6) 

22.9ab  

(20.8/26.4) 

31.3b  

(25.9/32.5) 

 Ponies 22.7  

(20.7/23.3) 

22.7 

 (20.8/25.0) 

26.8 

 (24.0/28.6) 

p-251-o5 Horses 14.1  

(10.6/15.5) 

12.4  

(8.88/ 13.8) 

11.5  

(8.59/13.9) 

 Ponies 12.9  

(6.38/13.8) 

9.96  

(7.23/11.9) 

8.55  

(3.08/ 10.3) 

Prevotellaceae Horses 10.8  

(8.12/11.9) 

9.97  

(7.55/11.7) 

11.6 

 (10.1/ 13.0) 

 Ponies 8.34  

(6.46/9.94) 

10.4  

(6.83/13.2) 

9.88  

(5.34/12.3) 

Rikenellaceae Horses 7.15  

(5.33/7.65) 

5.63  

(4.19/6.39) 

4.80#  

(4.18/6.17) 

 Ponies 7.40ab  

(4.51/8.17) 

5.58a 

 (4.77/5.93) 

6.80b*  

(5.56/9.50) 

F082 Horses 2.66a# 

(1.81/2.84) 

4.46a  

(2.13/9.44) 

1.50b#  

(1.10/1.88) 

 Ponies 6.34*  

(4.09/9.94) 

5.67  

(3.29/7.00) 

5.16*  

(2.65/5.74) 
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Family Breed t1 t2 t3 

Christensenellaceae Horses 2.95  

(2.55/3.25) 

3.29  

(2.99/3.68) 

3.33 

(2.99/3.96) 

 Ponies 3.31  

(2.96/3.71) 

4.30  

(3.33/4.85) 

3.87 

(3.08/6.95) 

Spirochaetaceae Horses 3.15  

(1.78/3.92) 

1.70 

(1.62/2.46) 

2.39  

(1.72/3.13) 

 Ponies 1.90  

(1.58/2.90) 

1.80  

(1.58/2.00) 

1.70 

(0.94/2.25) 

Family XIII Horses 1.91  

(1.67/2.27) 

1.91  

(1.85/2.42) 

2.01  

(1.64/2.86) 

 Ponies 1.80  

(1.64/1.97) 

2.15 

(1.90/2.46) 

3.09 

(1.48/4.26) 

Bacteroidales UCG-

001 

Horses 1.14  

(0.94/1.84) 

0.90  

(0.62/1.39) 

0.60# 

 (0.52/0.93) 

 Ponies 1.22  

(1.02/1.64) 

 

0.90  

(0.75/1.13) 

1.21* 

(1.03/142) 

Fibrobacteraceae Horses 1.90a 

(1.06/2.45) 

 

0.98b  

(0.85/1.29) 

1.11b#  

(0.59/1.84) 

 Ponies 0.78  

(0.51/2.31) 

 

0.80  

(0.65/1.70) 

0.38*  

(0.09/0.88) 
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Family Breed t1 t2 t3 

Paludibacteraceae Horses 0.68  

(0.26/0.81) 

 

0.35  

(0.19/1.15) 

0.26  

(0.13/0.67) 

 Ponies 0.44  

(0.17/1.66) 

 

0.57  

(0.34/1.07) 

0.12  

(0.05/ 0.79) 

Muribaculaceae Horses 0.75  

(0.61/1.17) 

1.55  

(1.10/1.74) 

1.24  

(0.84/2.81) 

 Ponies 0.93a  

(0.47/1.93) 

1.62b 

(1.13/2.64) 

1.14a 

(0.72/1.57) 

Bacteroidales RF16 

group 

Horses 0.81a  

(0.59/1.00) 

0.45ab  

(0.28/0.63) 

0.29b 

(0.13/0.50) 

 Ponies 0.62a  

(0.36/0.89) 

0.40ab  

(0.35/0.49) 

0.17b  

(0.14/0.28) 

Veillonellaceae Horses 0.31  

(0.12/0.38) 

0.57  

(0.41/0.70) 

0.49 

(0.39/0.57) 

 Ponies 0.32a 

(0.27/0.64) 

0.81b 

(0.41/1.24) 

0.39a 

(0.23/0.84) 

 

a, b medians with different subscript letters differ significantly within a row (p < 0.05) 

*, # medians with different subscript symbols differ significantly within a column (p < 0.05) 
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3.2 Beeinflussung der equinen Mikrobiota durch Fütterung und Probiotika: aktueller Stand der 

Forschung und rechtliche Grundlagen 

Katharina Langner, Ingrid Vervuert 
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4 Diskussion 

Ziel dieser Studie war die Untersuchung der fäkalen Mikrobiota von Ponys und Pferden während einer 

zweijährigen hochkalorischen Fütterung. Nach Kenntnisstand der Autorin ist dies die erste Untersuchung zu 

Unterschieden in der fäkalen Mikrobiota von Pferden und Ponys in einer kontrollierten Haltung und 

Fütterung. Zur Zeit liegen für Pferde nur Studien vor, die domestizierte Pferde und Przewalski Pferde 

vergleichen (METCALF et al. 2017), die zwar in benachbarten Gebieten grasen, aber ansonsten 

unterschiedlich gefüttert wurden und Studien zur fäkalen Mikrobiota von unterschiedlichen Distanz- und 

Sportpferderassen (PLANCADE et al. 2019, MASSACCI et al. 2019). 

Nach Kenntnisstand der Autorin ist dies außerdem die erste Studie, die Veränderungen in der equinen 

Mikrobiota während einer Gewichtszunahme untersucht. Das Studiendesign wurde so gewählt, dass jedes 

Individuum als seine eigene Kontrolle genutzt werden kann. Alle anderen Studien, die nach aktuellem 

Kenntnisstand zur Mikrobiota von normal und übergewichtigen Pferden publiziert wurden, haben Gruppen 

unterschiedlicher Individuen miteinander verglichen (BIDDLE et al. 2018, MORRISON et al. 2018, SHEPHERD 

et al. 2014, COLEMAN et al. 2019, MSHELIA et al. 2018). Bei allen anderen Studien, die die equine 

Mikrobiota unterschiedlicher Gewichtsklassen verglichen, wurde hingegen entweder kein standardisiertes 

Fütterungsregime verwendet (MSHELIA et al. 2018, BIDDLE et al. 2018, COLEMAN et al. 2019) oder lediglich 

für einen Monat (MORRISON et al. 2018) oder zwei Wochen (SHEPHERD et al. 2014) vor der Entnahme der 

Kotproben ein standardisiertes Fütterungsregime etabliert. 

Während unserer zweijährigen Studie konsumierten die Pferde und Ponys 180-200% ihres Bedarfs an 

umsetzbarer Energie nach den Empfehlungen der Gesellschaft für Ernährungsphysiologie der Haustiere 

(GfE 2014). Die wesentliche Gewichtszunahme fand zwischen der ersten Probennahme (t1), nach einer 

fünfmonatigen Adaptationsperiode, und der zweiten Probennahme (t2), zwölf Monate nach dem Beginn 

der hochkalorischen Fütterung, statt. Zwischen t2 und dem dritten Probennahme Zeitpunkt (t3), nach 24-

monatiger hochkalorischer Fütterung, zeigte sich lediglich ein nicht signifikanter Anstieg der Körpermasse 

(KM). Im Gegensatz zur KM stieg der Cresty Neck Score (CNS) auch im zweiten Jahr unter hochkalorischer 

Fütterung an. Dies könnte durch einen Verlust an Muskelmasse aufgrund der geringeren physischen 

Aktivität während der Fütterungsperiode bedingt sein. Da der Muskelmetabolismus jedoch nicht Teil 

unserer Studie war können wir keine abschließende Aussage dazu treffen. Bei weiteren Studien zu 

Veränderungen im Laufe einer Gewichtszunahme, wäre es von Interesse auch den Muskelmetabolismus 

während der fortschreitenden Gewichtszunahme zu betrachten.  

4.1 Veränderungen in der fäkalen equinen Mikrobiota 

Während der größten Gewichtszunahme zwischen t1 und t2 zeigte sich ein Abfall in der Artenvielfalt in der 

fäkalen Miktobiota der Ponys. Dieses Ergebnis steht im Widerspruch zu den Ergebnissen von BIDDLE et al. 
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(2018), die eine höhere Artenvielfalt in der fäkalen Mikrobiota übergewichtiger Pferde gefunden haben. 

Diese Unterschiede könnten dadurch begründet sein, dass die Autoren die Mikrobiota unterschiedlicher 

Individuen, die unterschiedlich gefüttert und gehalten wurden, untersuchten (BIDDLE et al. 2018). Andere 

Autoren konnten die Ergebnisse von BIDDLE et al. (2018) ebenfalls nicht bestätigen (MORRISON et al. 2018, 

COLEMAN et al. 2019). Sowohl MORRISON et al. (2018), die die Mikrobiota von Pferden unterschiedlicher 

Gewichtsklassen untersuchten, die einen Monat vor der Probenentnahme ausschließlich Heu aus einer 

Charge erhielten, als auch COLEMAN et al. (2019), die die Mikrobiota von Pferden unterschiedlicher 

Gewichtsgruppen, aber aus demselben Stall verglichen, konnten keine Unterscheid in der Artenvielfalt der 

fäkalen Mikrobiota nachweisen. In Bezug auf die Diversität der fäkalen Mikrobiota konnten wir bei Pferden 

und bei Ponys keine Veränderungen während der Gewichtszunahme nachweisen. Dies entspricht den 

Ergebnissen von COLEMAN et al. (2019), die ebenfalls keinen Unterschied in der Diversität der equinen 

fäkalen Mikrobiota unterschiedlicher Gewichtsgruppen nachweisen konnten.  

Die KM Zunahme beim Pony führte zu einem Anstieg des Phylums Firmicutes. Dies entspricht den 

Ergebnissen von BIDDLE et al. (2018) und MORRISON et al. (2018). Dass sich das Phylum Firmicutes und die 

Artenvielfalt nur bei den Ponys im Verlaufe der Gewichtszunahme signifikant veränderten und nicht bei den 

Pferden, könnte dadurch bedingt sein, dass die prozentuale KM Zunahme während der Studie bei den 

Ponys mit 26,4 % deutlich höher lag als bei den Pferden mit 13,7 %. Deshalb wäre es im Rahmen weiterer 

Studien von Interesse, ob sich in der fäkalen Mikrobiota der Pferde bei einer prozentualen 

Gewichtszunahme, die der der Pony entspricht, dieselben Veränderungen in Bezug auf das Artenreichtum 

und das Phylum Firmicutes zeigen würden. 

Im Gegensatz zu unserer Studie konnten MORRISON et al. (2018) und BIDDLE et al. (2018) auch signifikante 

Veränderungen im Phylum Bacteroidetes nachweisen, die in unserer Studie weder bei Pferden noch bei 

Ponys auftraten. Ähnlich wie bei den Pferden in unserer Studie konnten SHEPHERD et al. (2014) und 

COLEMAN et al. (2019) keine signifikanten Unterschiede in den Phyla Bacteroidetes und Firmicutes in der 

fäkalen Mikrobiota unterschiedlicher Gewichtsgruppen nachweisen. 

In unserer Studie konnten wir außerdem zeigen, dass die KM Zunahme bei beiden Rasse mit einem Anstieg 

des Phylums Actionbacteria in der fäkalen Mikrobiota assoziiert war. Dies ist im Einklang mit den 

Ergebnissen von MORRISON et al. (2018). Bei Pferden konnte außerdem während der größten 

Gewichtszunahme zwischen t1 und t2 ein Abfall des Phylums Fibrobacteres beobachtet werden, während 

sich dieser Abfall bei den Ponys lediglich als Trend äußerte. Dies entspricht ebenfalls den Ergebnissen von 

MORRISON et al. (2018), die einen Abfall des Phylums Fibrobacteres bei übergewichtigen Pferden 

nachweisen konnten. Zwischen den Zeitpunkten t1 und t2 stieg das Phylum Proteobacteria in der 

Mikrobiota der Ponys signifikant an und sank dann zwischen t2 und t3 wieder signifikant ab. Bei den 

Pferden zeigten sich im selben Zeitraum hingegen keine signifikanten Veränderungen im Phylum 
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Proteobacteria. Von Autoren, die den Einfluss einer fettreichen Fütterung auf die fäkale equine Mikrobiota 

untersucht haben, ist bekannt, dass eine fettreiche Ration (8,3 % Fett) zu einem Anstieg des Phylums 

Proteobacteria führen kann. Da zwischen t1 und t2, aufgrund von Problemen beim Hersteller, das 

Ergänzungsfutter gewechselt werden musste, kam es zu einem Anstieg der Fettaufnahme um 22,2 %. 

Warum sich diese Veränderungen nur in der fäkalen Mikrobiota der Ponys zeigte, kann nicht beantwortet 

werden. Da die Fettabsorption vor allem in Dünndarm stattfindet und der Rohfettgehalt unserer Ration 

auch nach der Futterumstellung mit 4,4-4,7 % der Trockensubstanz (TS) moderat war, ist der Effekt der 

Futterumstellung auf die Mikrobiota wahrscheinlich vernachlässigbar. Trotzdem können wir nicht 

ausschließen, dass Ponys eine geringere präcaecale Fettabsorptionskapazität besitzen als Pferde und 

deshalb bei ihnen mehr Fett in den Dickdarm gelangte als bei den Pferden.  

Ein wesentlicher Unterschied in der fäkalen Mikrobiota von Pferden und Ponys liegt in einem prozentual 

höheren Auftreten des Phylums Fibrobacteres zum Zeitpunkt t3, dass über alle taxonomischen Kategorien 

bis zur Familie Fibrobacteraceae verfolgt werden kann. Bei Pferden könnte das vermehrte Vorkommen der 

fibrolytischen Familie Fibrobacteraceae, die einen wichtigen Beitrag zum Abbau von Pflanzenzellwänden 

leistet (NEUMANN und SUEN 2018), zu einer erhöhten Faserfermentation führen. Dies legen auch 

Ergebnisse von RAGNARRSON und JASSON (2010) nahe, die bei einer Heulage aus einem frühen Schnitt bei 

Pferden, verglichen mit Islandpferden, eine höhere Verdaulichkeit der organischen Substanz nachweisen 

konnten (RAGNARRSON und JANSSON 2010). Ein anderer signifikanter Unterschied zwischen Pferden und 

Ponys zeigte sich zum Zeitpunkt t2 beim Phylum Proteobacteria. Dieses trat zum Zeitpunkt t2 vermehrt in 

der fäkalen Mikrobiota der Ponys auf. Dies ähnelt den Ergebnissen von STEELMAN et al. (2012), die bei 

einer Untersuchung zur fäkalen Mikrobiota bei chronischen Hufrehepatienten ein Pony beprobten im 

dessen Kotprobe, verglichen mit den Pferden, die Ordnung Burkholderialis, die zum Phylum Proteobacteria 

gehört, vermehrt auftrat (STEELMAN et al. 2012). 

Betrachtet man die relative Verteilung der Bakterienfamilien in der fäkalen Mikrobiota der Pferde und 

Ponys, dann finden sich am letzten Probennahme Zeitpunkt t3 vier Familien (F082, Bacteroidales UCG- 001, 

Rikenellaceae und Ruminococcaceae), die häufiger in der fäkalen Mikrobiota der Ponys vorkommen und 

eine Familie (Fibrobacteraceae), die vermehrt in der Mikrobiota der Pferde auftritt. Zum Zeitpunkt t1 

kommt lediglich die Familie F082, die sich als einzige an zwei Probennahme Zeitpunkten signifikant bei 

Pony und Pferd unterschiedet, vermehrt in der fäkalen Mikrobiota der Ponys vor. Zum Zeitpunkt t2 gibt es 

keine signifikanten Unterschiede im Auftreten der Bakterienfamilien. Dies deutet darauf hin, dass die 

Unterschiede in der Mikrobiota von Pferden und Ponys bei Übergewicht stärker ausgeprägt sind als bei 

Normalgewicht. 
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4.2 Veränderungen in der fäkalen SCFA Konzentration 

Obwohl verschiedene Verschiebungen in den Phyla der fäkalen Mikrobiota zwischen den einzelnen 

Probenahmezeitpunkten beobachtet werden konnten, zeigten beiden Rassen keine Veränderungen in den 

SCFA. Dies entspricht auch den Ergebnissen von SHEPERD et al. (2014) und MORRISON et al. (2018) die 

keine Veränderungen in der fäkalen Konzentration der SCFA zwischen dünnen und übergewichtigen 

Pferden messen konnten. Die These, dass die Mikrobiota übergewichtiger Individuen durch eine vermehrte 

SCFA Produktion mehr Energie für das Individuum bereitstellt und so die Entstehung der Adipositas fördert 

(BLAUT 2015), konnte in unserer Untersuchung beim Pferd und Pony nicht bestätigt werden. Hier wäre es 

in weiteren Studien von Interesse über eine fäkale Metabolom Analyse weitere Stoffwechselwege der 

Mikrobiota zu untersuchen, die einen Einfluss auf den Energiestoffwechsel der Pferde und Ponys haben. 

Mittels der Analyse des fäkalen Metaboloms konnte bereits bei Untersuchgen übergewichtiger Pferde, ein 

vermehrtes Auftreten von Metaboliten des Citratzyklus, wie Isocitrat, Malat, Citrat und Aconitat, gefunden 

werden (COLEMAN et al. 2019). Dies könnte ein Hinweis für eine vermehrte Energieausbeute der 

Mikrobiota der übergewichtigen Pferde sein. Deshalb wäre es von Interesse, ob diese Veränderungen auch 

während einer Gewichtszunahme bei Pferden und Ponys auftreten. 

In unserer Studie konnten wir bei Pferden zum Zeitpunkt t1 höhere Konzentrationen von Isobutyrat, zum 

Zeitpunkt t2 höhere Azetat und Isobutyrat Konzentrationen sowie zum Zeitpunkt t3 höhere gesamt SCFA, 

Propionat und Isovalerat Konzentrationen nachweisen. Dies deckt sich mit Ergebnissen von JENSEN et al 

(2010), die bei der Untersuchung von dänischen Warmblutpferden und Islandpferden, die eine Ration aus 

Zuckerrübenschnitzeln, Heulage und Hafer erhielten, höhere fäkale Konzentrationen von Propionat und 

Isobutyrat bei den Warmblutpferden nachwiesen. Da wir lediglich den SCFA Gehalt in Kotproben analysiert 

haben, ist es fraglich, ob die höheren SCFA Gehalte im Kot der Pferde ein Zeichen für eine verminderte 

SCFA Absorption im Dickdarm oder eine vermehrte SCFA Produktion der Mikrobiota sind. Dies sollte in 

weiteren Untersuchungen über Blutproben, wobei die Verstoffwechselung der SCFAs über die Leber 

berücksichtigt werden muss, oder über eine Beprobung des Dickdarmchymus abgeklärt werden. 

4.3 Veränderungen in der fäkalen Laktatkonzentration 

Während der signifikanten Zunahme der KM zwischen t1 und t2 zeigte sich ein Anstieg der Laktat 

Konzentration in der fäkalen Mikrobiota der Pferde und Ponys, der bei den Pferden anschließend von 

einem Abfall zwischen t2 und t3 begleitet wurde. Ein Anstieg der Laktat Konzentration wird in der Literatur 

vor allem nach Fütterung eines stärkereichen Kraftfutters im Chymus des Colons beschrieben (DALY et al. 

2012, JULLIAND et al. 2001). Während unserer Studie kam es aufgrund des herstellerbedingten 

Kraftfutterwechsels zwischen t1 und t2 zu einer Varianz der Stärkeaufnahme um 18,6 % bei Pferden und 

Ponys. Daher können wir nicht ausschließen, dass die erhöhte Laktatkonzentration im Kot durch die 

erhöhte Stärkeaufnahme zustande kam. Warum es dann anschließend zwischen t2 und t3 zu einem Abfall 
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der fäkalen Laktatkonzentration bei den Pferden kommt, während die Laktatkonzentration im Kot der 

Ponys konstant bleibt, kann nicht abschließend geklärt werden. Die Variation der Stärkeaufnahme zwischen 

Ponys und Pferden liegt sowohl zum Probennahme Zeitpunkt t2 als auch zum Probennahme Zeitpunkt t3 

bei 11 %, sodass die Stärkeaufnahme diesen Unterschied zwischen Pferden und Ponys vermutlich nicht 

ausschließlich verursacht. Auch die Verschiebungen in der fäkalen Mikrobiota, die zum Zeitpunkt t3 

zwischen Pferden und Ponys beobachtet wurden, bieten keinen Erklärungsansatz für die erhöhte 

Laktatkonzentration im Kot der Ponys. Eventuell befinden sich jedoch innerhalb der unbekannten Genera 

Laktat verstoffwechselnde Genera, die vermehrt beim Pferd vorkommen. Um dies in weiteren 

Untersuchungen abklären zu können wäre entweder eine Kultivierung der laktatverwertenden Bakterien 

oder eine Metabolom Analyse sinnvoll. 

4.4 Restriktionen der Studie 

Ein limitierender Faktor unserer Studie ist die Tatsache, dass nur 1,8 % der gefundenen Spezies und 74,2 % 

der Genera identifiziert werden konnten. Dadurch können wir lediglich begrenzte Rückschlüsse über die 

funktionellen Auswirkungen der beobachteten Verschiebungen in der bakteriellen Mikrobiota ziehen. Denn 

die oberen taxonomischen Kategorien fassen meist Bakterien mit unterschiedlichen Funktionen zusammen. 

Dies ist jedoch eine Limitation, die derzeit bei allen Sequenzierungsstudien zur equinen Mikrobiota gegeben 

ist (COSTA et al. 2012, SHEPHERD et al. 2012, GRIMM et al. 2020). 

Eine andere Restriktion unserer Untersuchung liegt in der Tatsache, dass wir über einen Studienzeitraum 

von zwei Jahren lediglich an drei Zeitpunkten Kotproben analysiert haben. Bis jetzt liegen, nach 

Kenntnisstand der Autorin, lediglich Untersuchungen vor, die eine hohe Stabilität der equinen Mikrobiota 

bei standardisierter Haltung und Fütterung über drei Monate nachweisen (BLACKMORE et al. 2013). Da wir 

jedoch über zwei Jahre ein standardisiertes Haltungs- und Fütterungsprotokoll etablierten und jedes Tier 

bei der Betrachtung der Gewichtsentwicklung im Zeitverlauf seine eigene Kontrolle darstellte, kann 

spekuliert werden, dass die Ergebnisse aussagekräftige Rückschlüsse zulassen. 

 

4.5 Schlussfolgerung 

Entgegen der ersten Hypothese konnte, anders als bei übergewichtigen Mäusen, Menschen und zum Teil 

auch bei Pferden beschrieben, während der Gewichtszunahme bei Pferden und Ponys kein Abfall des 

Phylums Bacteroidetes nachgewiesen werden. Der in der Literatur beschriebene Anstieg des Phylums 

Firmicutes, lies sich in unserer Studie lediglich bei den Ponys nicht jedoch bei den Pferden nachvollziehen. 

Auch der zwischen t1 und t2 beobachtete Abfall der Artenvielfalt, konnte lediglich in der fäkalen Mikrobiota 

der Ponys beobachtet werden, wobei zu diesem Zeitabschnitt die Ponys prozentual höhere KM-Zunahmen 

entwickelten als die Pferde. Die Veränderungen der Phyla Actinobacteria bei beiden Rassen und 

Fibrobacteres bei den Pferden ähneln hingegen den von anderen Autoren beschriebenen Veränderungen 

bei adipösen Pferden. Die verminderte Artenvielfalt in der fäkalen Mikrobiota der übergewichtigen Ponys, 
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könnte zu einer schlechteren Anpassungsfähigkeit der Ponys an Veränderungen in der Fütterung führen, da 

weniger Arten in der fäkalen Mikrobiota vorhanden sind, die sofern ihre Eigenschaften für die Verdauung 

benötigt werden, proliferieren könnten. Der Abfall des fibrolytischen Phylums Fibrobacteres im Rahmen 

der Gewichtszunahme bei den Pferden, könnte zu einer verminderten Faserverdaulichkeit führen.  

Unsere zweite Hypothese, dass Ponys eine andere Zusammensetzung der fäkalen Mikrobiota besitzen als 

Pferde, konnte vor allem zum Zeitpunkt t2 und t3, nach elf bzw. dreiundzwanzig monatiger energiereicher 

Fütterung bestätigt werden. Dabei zeigte sich bei den Ponys zum Zeitpunkt t2 eine Erhöhung des Phylums 

Proteobacteria. In den Fäzes der Pferde, konnte hingegen ein vermehrtes Auftreten des fibrolytischen 

Phylums Fibrobacteres und verschiedener SCFA zum Zeitpunkt t3 beobachtet werden. Dies könnte auf eine 

verbesserte Faserfermentation der Pferde hinweisen. Um weitere Erkenntnisse über die funktionellen 

Konsequenzen dieser Verschiebungen in der Mikrobiota für die Pferde und Ponys während einer 

Gewichtszunahme zu erlangen, wäre in weiteren Untersuchungen die Analyse des fäkalen Metaboloms von 

Interesse.  
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Einleitung Adipositas und die damit verbundenen Erkrankungen wie Hyperlipidämie, Insulindysregulation 

und Hufrehe stellen ein großes gesundheitliches Problem domestizierter Pferde und Ponys dar. Besonders 

Ponys, die als „leichtfuttrig“ gelten, sind öfter von Adipositas und den damit verbundenen Erkrankungen 

betroffen. Aktuelle Untersuchungen der intestinalen Mikrobiota bei Mäusen, Menschen und Pferden 

deuten darauf hin, dass es einen Zusammenhang zwischen der Mikrobiota und der Gewichtsentwicklung 

gibt und bei adipösen Individuen eine andere Zusammensetzung der Mikrobiota als bei normalgewichtigen 

Individuen vorliegt. Untersuchungen zu den Veränderungen der fäkalen equinen Mikrobiota während einer 

mehrmonatigen Gewichtszunahme bei Pferden und Ponys fehlen. 

Ziele der Untersuchungen Zweck der vorliegenden Studie war die Überprüfung der Effekte einer 

zweijährigen energiereichen Fütterung auf die fäkale Mikrobiota bei Pferden und Ponys. Dabei sollten 

folgende Hypothesen geprüft werden: (1) Die equine fäkale Mikrobiota verändert sich im Laufe der 

Gewichtszunahme hin zu einer Zusammensetzung wie sie für adipöse Individuen beschrieben ist. (2) Ponys 

besitzen eine andere Zusammensetzung der fäkalen Mikrobiota als Pferde. 

Tiere, Material und Methoden Zehn Shetlandponys (Alter 6 ± 3 Jahre) und zehn Warmblutpferde (Alter 10 

± 3 Jahre) erhielten zwei Jahre 200 % ihres Erhaltungsbedarfs an umsetzbarer Energie. Monatlich wurde der 

Energiebedarf an die aktuelle Körpermasse (KM) angepasst. Die Ration bestand zu 60 % aus Heu und zu 40 

% aus einem Ergänzungsfutter (Rohprotein 13,4 %, Rohfett 14,4 %, Rohfaser 9,8 %, stickstofffreie 

Extraktstoffe 54,3 %). Morphometrische Daten (Body Condition Score (BCS), Cresty neck score (CNS) und 

KM) wurden wöchentlich erfasst. Kotproben wurden 5 (t1), 11 (t2) und 23 (t3) Monate nach Beginn der 

energiereichen Fütterung bei den Pferden und Ponys gewonnen. Aus den Kotproben wurde die DNA 

extrahiert und die V3-V4 Region auf der 16S rRNA wurde mittels PCR vervielfältigt. Die PCR Produkte 

wurden mit Ilumina MiSequ sequenziert. Die Sequenzierungsdaten wurden mit FROGS ausgewertet und zur 

Beurteilung der Zusammensetzung der fäkalen Mikrobiota wurden die Diversität mittels Shannon und 
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Simpson Index sowie das beobachtete Artenreichtum kalkuliert. Die Konzentrationen der gesamten 

kurzkettigen Fettsäuren (SCFA) sowie von Azetat, Propionat, Butyrat, Isobutyrat, Valerat und Isovalerat 

wurden mittels flüssig Gaschromatographie bestimmt. Der Laktatgehalt im Kot wurde mittels enzymatisch 

kolorimetrischer Messung ermittelt.  

Die statistische Auswertung erfolgte mit der Software Statistica ©. Der Zeiteffekt wurde mit einer 

Friedmanns ANOVA und anschließendem Wilcoxen Rangsummentest mit Bonferroni Korrektur ermittelt. 

Für die Rasseneffekte wurde ein Mann- Whitney- U Test verwendet. Das Signifikanzniveau lag bei p < 0,05. 

Ergebnisse KM, BCS und CNS stiegen signifikant während der zweijährigen hochkalorischen Fütterung an. 

Beim Pony kam es zu einem Anstieg des Phylums Firmicutes (p = 0,025) zwischen t2 und t3 und bei beiden 

Rassen wurde ein signifikanter Anstieg des Phylums Actinobacteria in der fäkalen Mikrobiota zwischen t1 

und t3 beobachtet. Bei Pferden konnte während der größten Gewichtszunahme zwischen t1 und t2 ein 

Abfall des Phylums Fibrobacteres (p = 0,028) beobachtet werden. In der fäkalen Mikrobiota der Ponys 

zeigte sich ein signifikanter Anstieg des Phylums Proteobacteria zwischen t1 und t2, gefolgt von einem 

Abfall zwischen t2 und t3. Der einzige signifikante Unterschied zwischen der fäkalen Mikrobiota der Pferde 

und der Ponys zum Zeitpunkt t1 war ein vermehrtes Vorkommen der Familie F082 in der fäkalen 

Mikrobiota der Ponys. Zum Zeitpunkt t2 wurde das Phylum Proteobacteria seltener in der Mikrobiota der 

Ponys beobachtet (p = 0,01). Die größten Unterschiede in der fäkalen Mikrobiota von Pferden und Ponys 

konnten zum Zeitpunkt t3 beobachtet werden. Dort kam das Phylum Fibrobacteres (p = 0,026) häufiger in 

der fäkalen Mikrobiota der Pferde vor und 5 Bakterienfamilien unterschieden sich signifikant in ihrem 

Vorkommen bei Pferden und Ponys. Während der größten Gewichtszunahme zwischen t1 und t2 zeigte sich 

ein signifikanter Abfall in der Artenvielfalt in der fäkalen Mikrobiota der Ponys. Im Kot der Pferde konnten, 

verglichen mit dem der Ponys, signifikant höhere SCFA Konzentrationen gemessen werden: t1: Isobutyrat, 

t2: Isobutyrat und Azetat und t3: gesamt SCFA, Propionat und Isovalerat. Zwischen t1 und t2 zeigte sich ein 

signifikanter Anstieg der Laktat Konzentration in den Fäzes der Pferde und Ponys, der bei den Pferden 

anschließend von einem Abfall zwischen t2 und t3 begleitet wurde. 

Schlussfolgerungen Während der energiereichen Fütterung konnte ein Abfall der Artenvielfalt sowie 

Änderungen in den Phyla Firmicutes, Actinobacteria und Fibrobacteres beobachtet werden. Unterschiede 

in der Mikrobiota von Pferden und Ponys konnten vor allem gegen Ende der 23-monatigen hochkalorischen 

Fütterung beobachtet werden. Während beim Pony die Bakterienfamilien F082, Bacteroidales UCG- 001, 

Rikenellaceae und Ruminococcaceae vermehrt in der fäkalen Mikrobiota auftraten, kam beim Pferd das 

fibrolytischen Phylum Fibrobacteres und die fibrolytische Familie Fibrobacteraceae sowie verschiedene 

SCFAs häufiger vor. Dies könnte ein Hinweis auf eine verbesserte Faserfermentation der Pferde sein. Die 

funktionellen Konsequenzen dieser Mikrobiota Verschiebungen sollten zukünftig über Metabolomanalysen 

weiter abgeklärt werden. 
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Introduction Obesity is a major health concern in many domesticated equids since it is related to metabolic 

abnormalities such as insulin dysregulation, hyperlipidaemia, or laminitis. Ponies are known as “easy 

keepers” and are often affected by obesity and its related metabolic disorders. Research in the last decade 

indicated that the intestinal microbiota may play an important role in the development of obesity. The 

microbiota of obese humans, horses and mice also has a different composition compared to the microbiota 

of normal weight individuals. Studies of changes in the equine faecal microbiota during a weight gain 

programme are missing so far.  

Aim of the study The present study was conducted to evaluate the impact of two years of excessive energy 

intake on the faecal microbiota of horses and ponies. With our study we wanted to verify the following 

hypothesis: (1) the composition of the equine faecal microbiota changes during weight gain into a 

composition similar to the one described by other authors for obese individuals. (2) the microbiota of 

ponies has another structure than the microbiota of horses. 

Animals, materials, and methods Ten Shetland ponies (age 6 ± 3 years) and ten Warmblood horses (age 10 

± 3 years) were housed individually and fed a diet containing 200 % of their maintenance metabolizable 

energy requirement supplied by 60 % hay and 40 % complementary feed (crude protein 13.4 %, crude fat 

14.4 %, crude fibre 9.8 %, nitrogen free extract 54.3 %). Monthly the energy requirement was adapted to 

the current body weight (BW). BW, Body condition score (BCS) and cresty neck score (CNS) were recorded 

weekly. Faecal samples were taken 5 (t1), 11 (t2) and 23 (t3) months after the start of the controlled 

feeding period. Faecal sampling was performed by manual grapping in horses and by bag sampling in 

ponies. Total DNA was extracted from the faecal samples, and a PCR was performed to amplify the V3-V4 

region of the 16S rRNA gene. PCR products were sequenced using Illumina MiSequ. Sequencing data was 

processed with FROGS pipeline. Community structure was analysed by calculation of observed richness, 

Simpson and Shannon diversity index. Concentrations of total short chain fatty acids (SCFAs), acetate, 
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propionate, isobutyrate, butyrate, isovalerate and valerate were analysed by gas liquid chromatography. 

The lactate concentration was measured through enzymatic colorimetric analysis. The statistical analysis 

was performed with the commercial software Statistica ©. Friedman´s ANOVA and Wilcoxon signed rank 

test with Bonferroni correction were performed factoring the effects of time. For breed related differences 

Mann-Whitney-U test was used. Significant levels were set at p < 0.05. 

Results BW, BCS and CNS increased significantly during the two-years of excessive energy intake. In ponies 

an increase of the phylum Firmicutes (p = 0.025) was seen between t2 and t3 and in both breeds a 

significant increase of the phyla Actinobacteria was recorded between t1 and t3. During the highest weight 

gain between t1 and t2 a drop of the phylum Fibrobacteres (p = 0.028) was recorded in the faecal 

microbiota of horses. Between t1 and t2 the phylum Proteobacteria rose significantly in the faecal 

microbiota of ponies and showed a significant drop between t2 and t3. At t1 the only difference in the 

faecal microbiota of horses and ponies was the higher abundance of the family F082 in the microbiota of 

ponies. At t2 a lower abundance of the phyla Proteobacteria was recorded for the microbiota of ponies (p = 

0.01). The highest differences in the faecal microbiota of horses and ponies were seen at t3. At this 

timepoint the phylum Fibrobacteres (p = 0.026) had a higher abundance in the microbiota of horses and 4 

bacterial families differed significantly between the microbiota of horses and ponies. During the highest 

weight gain between t1 and t2 a significant decrease in richness was recorded in the faecal microbiota of 

ponies. Compared to ponies, horses had significantly higher faecal concentrations of the following SCFA: 

isobutyrate at t1, acetate and isobutyrate at t2 and total SCFA, isovalerate and propionate at t3. During t1 

and t2 a significant increase of the faecal lactate concentration was recorded for horses and ponies. In 

horses’ faecal lactate decreased significantly between t2 and t3. 

Conclusion During the excessive energy intake the richness of the faecal microbiota decreased in ponies 

and changes in the phyla Firmicutes, Actinobacteria and Fibrobacteres were recorded. Differences in the 

microbiota of horses and ponies were primarily seen at the end of the study after 23 months on the 

hypercaloric diet at t3. At this timepoint an increase of the families F082, Bacteroidales UCG- 001, 

Rikenellaceae und Ruminococcaceae was recorded in the faecal microbiota of ponies. In the faecal 

microbiota of horses, a significant increase of the fibrolytic phylum Fibrobacteres, the fibrolytic family 

Fibrobacteraceae and higher levels of different SCFAs were seen. If these changes in the faecal microbiota 

of horses at t3 lead to a better fibre digestibility, has to be addressed in further studies. To determine the 

functional impact of changes in the microbiota a metabolome analysis should be performed in future 

studies. 



Literaturverzeichnis 

 

70 

 

7 Literaturverzeichnis 

 

Argenzio RA, Southworth M, Stevens CE. Sites of organic acid production and absorption in the equine 
gastrointestinal tract. Am J Physiol. 1974;226(5):1043–50. 

Armougom F, Henry M, Vialettes B, Raccah D, Raoult D. Monitoring bacterial community of human gut 
microbiota reveals an increase in Lactobacillus in obese patients and Methanogens in anorexic patients. 
PloS one. 2009;4(9):7125. 

Arroyo LG, Rossi L, Santos BP, Gomez DE, Surette MG, Costa MC. Luminal and Mucosal Microbiota of the 
Cecum and Large Colon of Healthy and Diarrheic Horses. Animals. 2020;10(8):1403. 

Bäckhed F, Ding H, Wang T, Hooper LV, Koh GY, Nagy A, et al. The gut microbiota as an environmental 
factor that regulates fat storage. Proc Natl Acad Sci USA. 2004;101(44):15718–23. 

Bäckhed F, Manchester JK, Semenkovich CF, Gordon JI. Mechanisms underlying the resistence to diet-
induced obisity in germ free mice. Proc Natl Acad Sci USA. 2007;104(3):979–84. 

Bailey SR, Marr CM, Elliott J. Current research and theories on the pathogenesis of acute laminitis in the 
horse. Vet J. 2004;167(2):129–42. 

Biddle AS, Tomb J-F, Fan Z. Microbiome and Blood Analyte Differences Point to Community and Metabolic 
Signatures in Lean and Obese Horses. Front Vet Sci. 2018;5: 10.3389/fvets.2018.00225. 

Blackmore TM, Dugdale A, Argo CM, Curtis G, Pinloche E, Harris PA, et al. Strong stability and host specific 
bacterial community in faeces of ponies. PloS one. 2013;8(9):75079. 

Blaut M. Gut microbiota and energy balance: role in obesity. Proc Nutr Soc. 2015;74(3):227–34. 

Breves G. Funktionen des Dickdarms- Mikrobieller Kohlenhydratstoffwechsel. In: Engelhardt Wv, Breves G 
Diener M, Gäbel G. Physiologie der Haustiere. 5. Aufl. Stuttgart: Enke Verlag; 2015. p.435-36 

Bulmer LS, Murray J-A, Burns NM, Garber A, Wemelsfelder F, McEwan NR, et al. High-starch diets alter 
equine faecal microbiota and increase behavioural reactivity. Sci Rep. 2019;9(1): 
10.1371/journal.pone.0075079. 

Campisciano G, Palmisano S, Cason C, Giuricin M, Silvestri M, Guerra M, et al. Gut microbiota 
characterisation in obese patients before and after bariatric surgery. Benef microbes. 2018;9(3):367–73. 

Coenen M. Verdauungssekrete und -Enzyme sowie mikrobielle Darmflora. In: Coenen M., Vervuert I. 
Pferdefütterung. 6. Aufl. Stuttgart, New York: Georg Thieme Verlag; 2020. p.38-41. 

Coleman MC, Whitfield-Cargile CM, Madrigal RG, Cohen ND. Comparison of the microbiome, metabolome, 
and lipidome of obese and non-obese horses. PloS one. 2019;14(4):0215918. 

Costa MC, Arroyo LG, Allen-Vercoe E, Stämpfli HR, Kim PT, Sturgeon A, et al. Comparison of the faecal 
microbiota of healthy horses and horses with colitis by high throughput sequencing of the V3-V5 region of 
the 16S rRNA gene. PloS one. 2012;7(7):41484. 

Costa MC, Silva G, Ramos RV, Staempfli HR, Arroyo LG, Kim P, et al. Characterization and comparison of the 
bacterial microbiota in different gastrointestinal tract compartments in horses. Vet J. 2015;205(1):74–80. 



Literaturverzeichnis 

 

71 

 

Costa MC, Weese JS. Understanding the Intestinal Microbiome in Health and Disease. Vet Clin North Am 
Equine Pract. 2018;34 (1):1-12. 

Daly K, Proudman CJ, Duncan SH, Flint HJ, Dyer J, Shirazi-Beechey SP. Alterations in microbiota and 
fermentation products in equine large intestine in response to dietary variation and intestinal disease. The 
Br J Nutr. 2012;107(7):989–95. 

David LA, Maurice CF, Carmody RN, Gootenberg DB, Button JE, Wolfe BE, et al. Diet rapidly and 
reproducibly alters the human gut microbiome. Nature. 2014;505(7484):559–63. 

den Besten G, Lange K, Havinga R, van Dijk TH, Gerding A, van Eunen K, et al. Gut-derived short-chain fatty 
acids are vividly assimilated into host carbohydrates and lipids. Am J Physiol. Gastrointest Liver Physiol. 
2013;305(12):G900-10. 

Destrez A, Grimm P, Cézilly F, Julliand V. Changes of the hindgut microbiota due to high-starch diet can be 
associated with behavioral stress response in horses. Physiol Behav. 2015;149:159–64. 

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

Dougal K, Harris PA, Edwards A, Pachebat JA, Blackmore TM, Worgan HJ, et al. A comparison of the 
microbiome and the metabolome of different regions of the equine hindgut. FEMS Microbiol Ecol. 
2012;82(3):642–52. 

Dougal K, La Fuente G, Harris PA, Girdwood SE, Pinloche E, Geor RJ, et al. 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. 2014;9(2):87424. 

Dougal K, La Fuente G, Harris PA, Girdwood SE, Pinloche E, Newbold CJ. Identification of a Core Bacterial 
Community within the Large Intestine of the Horse. PloS one. 2013;8(10):77660. 

Duca FA, Swartz TD, Sakar Y, Covasa M. Increased oral detection, but decreased intestinal signaling for fats 
in mice lacking gut microbiota. PloS one. 2012;7(6):39748. 

Duncan SH, Lobley GE, Holtrop G, Ince J, Johnstone AM, Louis P, et al. Human colonic microbiota associated 
with diet, obesity and weight loss. Int J Obes (2005). 2008;32(11):1720–4. 

Elzinga SE, Weese JS, Adams AA. Comparison of the fecal Microbiota in Horses with Equine Metabolic 
Syndrome and metabolically normal Controls fed a similar all-forage diet. J Equine Vet Sci. 2016;44:9–16. 

Ericsson AC, Johnson PJ, Lopes MA, Perry SC, Lanter HR. A Microbiological Map of the Healthy Equine 
Gastrointestinal Tract. PloS one. 2016;11(11): 0166523. 

Fernandes J, Su W, Rahat-Rozenbloom S, Wolever TMS, Comelli EM. Adiposity, gut microbiota and faecal 
short chain fatty acids are linked in adult humans. Nutr Diabetes. 2014;4:121. 

Fleissner CK, Huebel N, Abd El-Bary MM, Loh G, Klaus S, Blaut M. Absence of intestinal microbiota does not 
protect mice from diet-induced obesity. Br J Nutr. 2010;104(6):919–29. 

Fombelle A de, Julliand V, Drogoul C, Jacotot E. 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. J Equine Vet Sci. 
2001;21(9):439–45. 



Literaturverzeichnis 

 

72 

 

Frape D. The digestive system. In: Frape D, Equine nutrition and feeding. 4. Aufl. Chichester: Wiley-
Blackwell; 2010.p. 1-20. 

Furet J-P, Kong L-C, Tap J, Poitou C, Basdevant A, Bouillot J-L, et al. Differential Adaptation of Human Gut 
Microbiota to Bariatric Surgery–Induced Weight Loss. Diabetes. 2010;59(12):3049–57. 

Gesellschaft für Ernährungsphysiologie. Empfehlungen zur Energie- und Nährstoffversorgung von Pferden. 
Frankfurt am Main: DLG- Verlag; 2014. 

Glatter M, Borewicz K, van den Bogert B, Wensch-Dorendorf M, Bochnia M, Greef JM, et al. Modification of 
the equine gastrointestinal microbiota by Jerusalem artichoke meal supplementation. PloS one. 
2019;14(8):0220553. 

Graham C, Mullen A, Whelan K. Obesity and the gastrointestinal microbiota: a review of associations and 
mechanisms. Nutr Rev. 2015;73(6):376–85. 

Grimm P, Combes S, Pascal G, Cauquil L, Julliand V. Dietary composition and yeast/microalgae combination 
supplementation modulate the microbial ecosystem in the caecum, colon and faeces of horses. Br J Nutr. 
2020;123(4):372–82. 

Grimm P, Philippeau C, Julliand V. Faecal parameters as biomarkers of the equine hindgut microbial 
ecosystem under dietary change. Animal. 2017;11(7):1136–45. 

Hansen NCK, Avershina E, Mydland LT, Næsset JA, Austbø D, Moen B, et al. High nutrient availability 
reduces the diversity and stability of the equine caecal microbiota. Microb ecol health dis. 2015;26:27216. 

Harlow BE, Lawrence LM, Hayes SH, Crum A, Flythe MD. Effect of Dietary Starch Source and Concentration 
on Equine Fecal Microbiota. PloS one. 2016;11(4):0154037. 

Harris PA, Ellis AD, Fradinho MJ, Jansson A, Julliand V, Luthersson N, et al. Review: Feeding conserved 
forage to horses: recent advances and recommendations. Animal. 2017;11(6):958–67. 

Hildebrandt MA, Hoffman C, Sherrill-Mix SA, Keilbaugh SA, Hamady M, Chen Y-Y, et al. High Fat Diet 
Determines the Composition of the Murine Gut Microbiome Independently of Obesity. Gastroenterology. 
2009;137(5):1716-24. 

Jensen RB, Brokner C, Knudsen KEB, Tauson A-H. A comparative study of the apparent total tract 
digestibility of carbohydrates in Icelandic and Danish warmblood horses fed two different haylages and a 
concentrate consisting of sugar beet pulp. Arch Anim Nutr 2010;64(5):343-56. 
 
Julliand V, de Fombelle A, Drogoul C, Jacotot E. Feeding and microbial disorders in horses: Part 3—Effects of 
three hay:grain ratios on microbial profile and activities. J Equine Vet Sci. 2001;21(11):543–6. 

Julliand V, de Fombelle A, Varloud M. Starch digestion in horses: The impact of feed processing. Livest Sci. 
2006;100(1):44–52. 

Julliand V, Grimm P. HORSE SPECIES SYMPOSIUM: The microbiome of the horse hindgut: History and 
current knowledge. J Anim Sci. 2016;94(6):2262–74. 

Julliand V, Grimm P. The Impact of Diet on the Hindgut Microbiome. J Equine Vet Sci. 2017;52:23–8. 

Kadereit JW. Methoden der Systematik. In: Strasburger E, Bresinsky A, Körner C, Kadereit JW, Neuhaus G, 
Sonnewald U. Lehrbuch der Botanik. 36. Aufl. Heidelberg: Spektrum Akad. Verl.; 2008. p. 610-617. 



Literaturverzeichnis 

 

73 

 

Kaiser-Thom S, Hilty M, Gerber V. Effects of hypersensitivity disorders and environmental factors on the 
equine intestinal microbiota. Vet Q. 2020;40(1):97–107. 

Kasai C, Sugimoto K, Moritani I, Tanaka J, Oya Y, Inoue H, et al. Comparison of the gut microbiota 
composition between obese and non-obese individuals in a Japanese population, as analyzed by terminal 
restriction fragment length polymorphism and next-generation sequencing. BMC Gastroenterol. 2015;15. 

König B. Einfluss biogeographischer Faktoren auf die Diversität von Lebendsgemeinschaften. In: Campbell 
NA, Reece JB, Held A, Markl J. Biologie. 6. Aufl., München: Pearson Studium; 2008. p. 1422-1429. 

Koliada A, Syzenko G, Moseiko V, Budovska L, Puchkov K, Perederiy V, et al. Association between body mass 
index and Firmicutes/Bacteroidetes ratio in an adult Ukrainian population. BMC Microbiol. 2017;17(1):120. 

Kong L-C, Tap J, Aron-Wisnewsky J, Pelloux V, Basdevant A, Bouillot J-L, et al. Gut microbiota after gastric 
bypass in human obesity: increased richness and associations of bacterial genera with adipose tissue genes. 
Am J Clin Nutr. 2013;98(1):16–24. 

Kristoffersen C, Jensen RB, Avershina E, Austbø D, Tauson A-H, Rudi K. Diet-Dependent Modular Dynamic 
Interactions of the Equine Cecal Microbiota. Microbes and environments. 2016;31(4):378–86. 

Leclere M, Costa MC. Fecal microbiota in horses with asthma. J Vet Intern Med. 2020;34(2):996–1006. 

Ley RE, Bäckhed F, Turnbaugh P, Lozupone CA, Knight RD, Gordon JI. Obesity alters gut microbial ecology. 
Proc Natl Acad Sci USA. 2005;102(31):11070–5. 

Ley RE, Turnbaugh PJ, Klein S, Gordon JI. Human gut microbes associated with obesity [Brief 
communications]. Nature. 2006;441(7093):1022-23. 

Liggenstoffer AS, Youssef NH, Couger MB, Elshahed MS. Phylogenetic diversity and community structure of 
anaerobic gut fungi (phylum Neocallimastigomycota) in ruminant and non-ruminant herbivores. ISME J. 
2010;4(10):1225–35. 

Liou AP, Paziuk M, Luevano J-M, Machineni S, Turnbaugh PJ, Kaplan LM. Conserved shifts in the gut 
microbiota due to gastric bypass reduce host weight and adiposity. Sci Transl Med. 2013;5(178):178ra41. 

Luthersson N, Mannfalk M, Parkin TDH, Harris P. Laminitis: Risk Factors and Outcome in a Group of Danish 
Horses. J Equine Vet Sci. 2017;53:68–73. 

Massacci FR, Clark A, Ruet A, Lansade L, Costa M, Mach N. Inter-breed diversity and temporal dynamics of 
the faecal microbiota in healthy horses. J Anim Breed Genet. 2020;137:103-20. 

McKinney CA, Oliveira BCM, Bedenice D, Paradis M-R, Mazan M, Sage S, Sanchez A, Widmer G. The fecal 
microbiota of healthy donor horses and geriatric recipients undergoing fecal microbial transplantation for 
the treatment of diarrhea. PloS one. 2020;15(3):0230148. 

Menni C, Jackson MA, Pallister T, Steves CJ, Spector TD, Valdes AM. Gut microbiome diversity and high-fibre 
intake are related to lower long-term weight gain. Int J Obes (2005). 2017;41(7):1099–105. 

Metcalf JL, Song SJ, Morton JT, Weiss S, Seguin-Orlando A, Joly F, et al. Evaluating the impact of 
domestication and captivity on the horse gut microbiome. Sci Rep. 2017;7(1):15497. 

Milinovich GJ, Burrell PC, Pollitt CC, Klieve AV, Blackall LL, Ouwerkerk D, et al. Microbial ecology of the 
equine hindgut during oligofructose-induced laminitis. ISME J. 2008;2(11):1089–100. 



Literaturverzeichnis 

 

74 

 

Milinovich GJ, Trott DJ, Burrell PC, Croser EL, Al Jassim RAM, Morton JM, et al. Fluorescence in situ 
hybridization analysis of hindgut bacteria associated with the development of equine laminitis. Environ 
microbiol. 2007;9(8):2090–100. 

Milinovich GJ, Trott DJ, Burrell PC, van Eps AW, Thoefner MB, Blackall LL, et al. Changes in equine hindgut 
bacterial populations during oligofructose-induced laminitis. Environ microbiol. 2006;8(5):885–98. 

Million M, Angelakis E, Maraninchi M, Henry M, Giorgi R, Valero R, et al. Correlation between body mass 
index and gut concentrations of Lactobacillus reuteri, Bifidobacterium animalis, Methanobrevibacter smithii 
and Escherichia coli. Int J Obes (2005). 2013;37(11):1460–6. 

Million M, Maraninchi M, Henry M, Armougom F, Richet H, Carrieri P, et al. Obesity-associated gut 
microbiota is enriched in Lactobacillus reuteri and depleted in Bifidobacterium animalis and 
Methanobrevibacter smithii. Int J Obes (2005). 2012;36(6):817–25. 

Moreau MM, Eades SC, Reinemeyer CR, Fugaro MN, Onishi JC. Illumina 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. Vet microbiol. 
2014;168(2-4):436–41. 

Morrison PK, Newbold CJ, Jones E, Worgan HJ, Grove-White DH, Dugdale AH, et al. The Equine 
Gastrointestinal Microbiome: Impacts of Age and Obesity. Front microbiol. 2018;9. 

Morrison PK, Newbold CJ, Jones E, Worgan HJ, Grove-White DH, Dugdale AH, et al. Effect of age and the 
individual on the gastrointestinal bacteriome of ponies fed a high-starch diet. PloS one. 
2020a;15(5):0232689. 

Morrison PK, Newbold CJ, Jones E, Worgan HJ, Grove-White DH, Dugdale AH,et al. The equine 
gastrointestinal microbiome: impacts of weight-loss. BMC Vet Res. 2020b;16(78):10.1186/s12917-020-
02295-6. 

Mshelia ES, Adamu L, Wakil Y, Turaki UA, Gulani IA, Musa J. The association between gut microbiome, sex, 
age and body condition scores of horses in Maiduguri and its environs. Microb pathog. 2018;118:81–6. 

Muhonen S, Julliand V, Lindberg JE, Bertilsson J, Jansson A. Effects on the equine colon ecosystem of grass 
silage and haylage diets after an abrupt change from hay. J Anim Sci. 2009;87(7):2291–8. 

Müller CE, von Rosen D, Udén P. Effect of forage conservation method on microbial flora and fermentation 
pattern in forage and in equine colon and faeces. Livest Sci. 2008;119(1-3):116–28. 

Mura E, Edwards J, Kittelmann S, Kaerger K, Voigt K, Mrazek J, et al. Anaerobic fungal communities differ 
along the horse digestive tract. Fungal Biol. 2019;123(3):240–6. 

Murphy R, Tsai P, Jüllig M, Liu A, Plank L, Booth M. Differential Changes in Gut Microbiota After Gastric 
Bypass and Sleeve Gastrectomy Bariatric Surgery Vary According to Diabetes Remission. Obes Surg. 
2016;27(4):917–25. 

Neumann AP, Suen G. The Phylogenomic Diversity of Herbivore-Associated Fibrobacter spp. Is Correlated to 
Lignocellulose-Degrading Potential. mSphere. 2018;3(6): 00593-18. 

Park J, Kim EB. Differences in microbiome and virome between cattle and horses in the same farm. Asian-
australas J Anim Sci. 2020;33(6):10.5713/ajas.19.0267. 



Literaturverzeichnis 

 

75 

 

Patterson-Kane JC, Karikoski NP, McGowan CM. Paradigm shifts in understanding equine laminitis. Vet J. 
2018;231:33-40. 

Philippeau C, Sadet-Bourgeteau S, Varloud M, Julliand V. Impact of barley form on equine total tract fibre 
digestibility and colonic microbiota. Animal.2015;9(12):1943–8. 

Plancade S, Clark A, Philippe C, Helbling JC, Moisan MP, Esquerré D, Le ML, et al. Unraveling the effects of 
the gut microbiota composition and function on horse endurance physiology. Sci Rep. 
2019;9(1):10.1038/s41598-019-46118-7. 

Potter SJ, Bamford NJ, Harris PA, Bailey SR. Prevalence of obesity and owners’ perceptions of body 
condition in pleasure horses and ponies in south-eastern Australia. Aust Vet J. 2016;94(11):427–32. 

Pyles MB, Fowler AL, Bill VT, Crum AD, Hayes SH, Harlow BE, et al. Effect of Starch Source in Pelleted 
Concentrates on Fecal Bacteria in Prepartum and Postpartum Mares. J Equine Vet Sci. 2019;72:31–6. 

Rabot S, Membrez M, Bruneau A, Gérard P, Harach T, Moser M, et al. Germ-free C57BL/6J mice are 
resistant to high-fat-diet-induced insulin resistance and have altered cholesterol metabolism. FASEB J. 
2010;24(12):4948–59. 

Ragnarrson S, Jansson A. Comparison of gras haylage digestibility and metabolic plasma profile in Icelandic 
and standard bred horses. J Anim Physiol Anim Nutr. 2011;95:273-9. 

Ravussin Y, Koren O, Spor A, LeDuc C, Gutman R, Stombaugh J, et al. Responses of gut microbiota to diet 
composition and weight loss in lean and obese mice. Obesity. 2012;20(4):738–47. 

Ridaura VK, Faith JJ, Rey FE, Cheng J, Duncan AE, Kau AL et al. Gut microbiota from twins discordant for 
obesity modulate metabolism in mice. Science. 2013;341(6150):1241214. 

Riva A, Borgo F, Lassandro C, Verduci E, Morace G, Borghi E, et al. Pediatric obesity is associated with an 
altered gut microbiota and discordant shifts in Firmicutes populations. Environ microbiol. 2016;19(1):95–
105. 

Robin CA, Ireland JL, Wylie CE, Collins SN, Verheyen KLP, Newton JR. Prevalence of and risk factors for 
equine obesity in Great Britain based on owner-reported body condition scores. Equine Vet J. 
2015;47(2):196–201. 

Rodriguez C, Taminiau B, Brévers B, Avesani V, van Broeck J, Leroux A, et al. Faecal microbiota 
characterisation of horses using 16 rdna barcoded pyrosequencing, and carriage rate of clostridium difficile 
at hospital admission. BMC Microbiol. 2015;15(181): 10.1186/s12866-015-0514-5. 

Rosenfeld I, Austbø D. Digestion of cereals in the equine gastrointestinal tract measured by the mobile bag 
technique on caecally cannulated horses. Anim Feed Sci Technol. 2009;150(3-4):249–58. 

Salem SE, Maddox TW, Antczak P, Ketley JM, Williams NJ, Archer DC. Acute changes in the colonic 
microbiota are associated with large intestinal forms of surgical colic. BMC Vet Res. 2019;15(1):468. 

Samuel BS, Shaito A, Motoike T, Rey FE, Backhed F, Manchester JK, et al. Effects of the gut microbiota on 
host adiposity are modulated by the short-chain fatty-acid binding G protein-coupled receptor, Gpr41. Proc 
Natl Acad Sci USA. 2008;105(43):16767–72. 

Schéle E, Grahnemo L, Anesten F, Hallén A, Bäckhed F, Jansson J-O. The gut microbiota reduces leptin 
sensitivity and the expression of the obesity-suppressing neuropeptides proglucagon (Gcg) and brain-
derived neurotrophic factor (Bdnf) in the central nervous system. Endocrinology. 2013;154(10):3643–51. 



Literaturverzeichnis 

 

76 

 

Schoster A, Mosing M, Jalali M, Staempfli HR, Weese JS. Effects of transport, fasting and anaesthesia on the 
faecal microbiota of healthy adult horses. Equine Vet J. 2016;48(5):595–602. 

Schoster A, Staempfli HR, Guardabassi LG, Jalali M, Weese JS. Comparison of the fecal bacterial microbiota 
of healthy and diarrheic foals at two and four weeks of life. BMC Vet Res. 2017;13:144 

Shepherd ML, Ponder MA, Burk AO, Milton SC, Swecker WS. Fibre digestibility, abundance of faecal bacteria 
and plasma acetate concentrations in overweight adult mares. J Nutr Sci. 2014;3(10): 10.1017/jns.2014.8. 
 
Shepherd ML, Swecker WS, Jensen RV, Ponder MA. Characterization of the fecal bacteria communities of 
forage-fed horses by pyrosequencing of 16S rRNA V4 gene amplicons. FEMS Microbiol Lett. 
2012;326(1):62–8. 

Shirazi-Beechey SP. Molecular insights into dietary induced colic in the horse. Equine Vet J. 2008;40(4):414–
21. 

Simmons HA, Ford EJH. Gluconeogenesis from Propionat produced in the colon of the horse. Br vet J. 
1991;147(04):340–5. 

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

Stevens CE. Physiological implications of microbial digestion in the large intestine of mammals: relation to 
dietary factors. Am J Clin Nutr. 1978;31(10):161-68. 

Stewart HL, Pitta D, Indugu N, Vecchiarelli B, Hennessy ML, Engiles JB, et al. Changes in the faecal bacterial 
microbiota during hospitalisation of horses with colic and the effect of different causes of colic. Equine 
Veterinary Journal. 2020. 

Stewart HL, Southwood LL, Indugu N, Vecchiarelli B, Engiles JB, Pitta D. Differences in the equine faecal 
microbiota between horses presenting to a tertiary referral hospital for colic compared to an elective 
surgical procedure. Equine Veterinary Journal. 2018. 10.1111/evj.13389. 

Studdert VP, Gay CC, Blood DC. Saunders comprehensive veterinary dictionary. 4. Aufl. Philadelphia: 
Saunders; 2012. 

Thatcher CD, Pleasant RS, Geor RJ, Elvinger F. Prevalence of overconditioning in mature horses in southwest 
Virginia during the summer. J Vet Intern Med. 2012;26(6):1413–8. 

Tims S, Derom C, Jonkers DM, Vlietinck R, Saris WH, Kleerebezem M, et al. Microbiota conservation and 
BMI signatures in adult monozygotic twins. ISME J. 2013;7(4):707–17. 

Tremaroli V, Karlsson F, Werling M, Ståhlman M, Kovatcheva-Datchary P, Olbers T, et al. Roux-en-Y Gastric 
Bypass and Vertical Banded Gastroplasty Induce Long-Term Changes on the Human Gut Microbiome 
Contributing to Fat Mass Regulation. Cell Metab. 2015;22(2):228–38. 

Turnbaugh PJ, Bäckhed F, Fulton L, Gordon JI. Diet-induced obesity is linked to marked but reversible 
alterations in the mouse distal gut microbiome. Cell Host Microbe. 2008;3(4):213–23. 

Turnbaugh PJ, Hamady M, Yatsunenko T, Cantarel BL, Duncan A, Ley RE, et al. A core gut microbiome in 
obese and lean twins. Nature. 2009;457(7228):480–4. 



Literaturverzeichnis 

 

77 

 

Turnbaugh PJ, Ley RE, Mahowald MA, Magrini V, Mardis ER, Gordon JI. An obesity-associated gut 
microbiome with increased capacity for energy harvest. Nature. 2006;444(7122):1027–31. 

Venable EB, Kerley MS, Raub R. Assessment of equine fecal microbial profiles during and after a colic 
episode using pyrosequencing. J Equine Vet Sci. 2013;33(5):347–8. 

Walters WA, Xu Z, Knight R. Meta-analyses of human gut microbes associated with obesity and IBD. FEBS 
Lett. 2014;588(22):4223–33. 

Warzecha CM, Coverdale JA, Janecka JE, Leatherwood JL, Pinchak WE, Wickersham TA, et al. Influence of 
short-term dietary starch inclusion on the equine cecal microbiome. J Anim Sci. 2017;95(11):5077–90. 

Weems LN. Identifying differences in the Gut Microbiome of Easy and Hard Keeper Horses [Bachlorarbeit]. 
Delaware: University of Delaware; 2018. 

Weese JS. The equine intestinal Microbiota. In: Blikslager AT, Moore JN, White NA, Mair TS, Hrsg. The 
equine acute abdomen. 3. Aufl. Hoboken: John Wiley & Sons Inc; 2017. p. 58–65. 

Weese JS, Holcombe SJ, Embertson RM, Kurtz KA, Roessner HA, Jalali M et al. Changes in the faecal 
microbiota of mares precede the development of post partum colic. Equine Vet J. 2015;47(6):641–9. 

Wylie CE, Collins SN, Verheyen KLP, Newton JR. Risk factors for equine laminitis: A case-control study 
conducted in veterinary-registered horses and ponies in Great Britain between 2009 and 2011. Vet J. 
2013;198(1):57–69. 

Xiao L, Sonne SB, Feng Q, Chen N, Xia Z, Li X, et al. High-fat feeding rather than obesity drives taxonomical 
and functional changes in the gut microbiota in mice. Microbiome. 2017;5(1):43. 10.1186/s40168-017-
0258-6. 

Xu P, Li M, Zhang J, Zhang T. Correlation of intestinal microbiota with overweight and obesity in Kazakh 
school children. BMC Microbiol. 2012;12:283. 10.1186/s40168-017-0258-6. 

 



Danksagung 

 

78 

 

8 Danksagung 

Die Durchführung eines so umfangreichen Projektes ist natürlich nicht die Arbeit eines einzelnen und 

so möchte ich hier die Gelegenheit nutzten meinen Mitstreitern zu danken, durch die meine 

Doktorarbeit überhaupt erst möglich wurde. 

Als erstes möchte ich mich sehr herzlich bei Frau Prof. Dr. Ingrid Vervuert dafür bedanken, dass sie 

mir die Bearbeitung dieses Themas zugetraut hat und mich in den letzten Jahren bestens betreute. 

Sie hatte immer ein offenes Ohr für verschiedenste Fragen und Probleme, die schnell und 

unkompliziert gelöst wurden. Dabei arbeitete sie auch noch an Wochenenden und Feiertagen, um 

auch eine schnelle Korrektur unserer Arbeiten zu ermöglichen. Vielen Dank für die umfassende 

Unterstützung. 

Außerdem gilt mein Dank meinen ehemaligen Mitdoktoranden Dr. Dominique Blaue und Dr. Carola 

Schedlbauer, die mit den Probennahmen für dieses Projekt schon begannen, als ich noch nicht ahnte, 

dass ich jemals ein Teil davon werden würde. Vielen Dank, dass ich einige der von euch gesammelten 

Daten und Proben mit für meine Arbeit verwenden durfte. Ohne euren großen Einsatz für diesen 

Versuch hätte es auch mein Projekt nie gegeben. 

Des Weiteren haben mich Frau Prof. Veroniqué Julliand und ihr Team an der AgroSup in Dijon, vor 

allem Emmanuel Jacotot, Marie-Claire De Vos Franzin und Dr. Pauline Grimm, unterstützt. Vielen 

Dank für eure Ratschläge und eure große Hilfe bei der Analyse meiner Proben und der Auswertung 

der gewonnenen Daten. 

Vielen Dank auch an unsere vierbeinigen Probanden, die auch mich als nicht ganz so pferdeaffinen 

Menschen tapfer ertragen haben und fleißig Kot für meinen Versuch spendeten. Da so viele Pferde 

und Ponys auch viel Arbeit machen möchte ich auch unseren Tierpflegern Sabine Klemann und 

Michael Wacker, meiner Kollegin Dr. Janine Starzonek und zahlreichen studentischen Hilfskräften 

und Praktikanten für ihre Unterstützung bei der Versorgung der Tiere danken. 

Des Weiteren gilt mein Dank der Deutschen Forschungsgemeinschaft, die unser Projekt finanziert 

hat, und dem Albrecht-Daniel-Thaer-Institut e.V., über das zu Beginn meiner Arbeit meine Anstellung 

lief. Außerdem möchte ich mich bei der Akademie für Tiergesundheit bedanken, die es mir durch ein 

Stipendium ermöglicht hat, die Ergebnisse meiner Arbeit auf der ESVCN 2019 in Turin vorzustellen. 

Ferner gilt mein Dank meinen lieben derzeitigen und ehemaligen Kolleginnen und Kollegen am 

Institut für Tierernährung, die mir jederzeit mit Ratschlägen zu technischen Problemen, Formularen 

und fachlichen Inhalten zur Seite standen. 



Danksagung 

 

79 

 

Zu guter Letzt möchte ich mich bei meiner Familie und meinem Ehemann bedanken, die mir durch 

ihre Hilfe bei der Kinderbetreuung den Rücken freigehalten haben, damit ich diese Arbeit finalisieren 

konnte. Vielen Dank, dass ihr immer für mich da wart und mich motiviert und unterstützt habt.



 

80 

 

 


