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Populérvetenskaplig sammanfattning

Liksom fér manniskor sa ar ett vaxande problem att hundar blir dverviktiga. Overvikt okar
risken att dven drabbas av andra sjukdomar och problem, sdsom ledsjukdomar, respiratoriska
sjukdomar, cancer och en forkortad livslangd. En viktig faktor for att forhindra utveckling av
overvikt och for att forbattra hélsa ar att hunden far ratt foder. Hundar har oftast en enformig
kosthallning, dar hundagarna dagligen anvander samma fodermedel. Darmed blir det extra
viktigt att fodrets innehall har ratt sammansattning for att inte hunden pa sikt skall utveckla
sjukdomar som &r orsakade av fodret. Detta till trots, sa ar forskningen som bedrivs med
inriktning mot hundnutrition véldigt begransad. | detta projekt ville vi darfor 6ka kunskapen
om hur olika fodermedel paverkar metabolism och tarmhalsa hos hund. En studie genomférdes
pa 18 privatagda hundar av olika ras dar hundarna fick ata tre forsoksfoder (torrfoder) med olika
kolhydratkallor. Studien var designad enligt en cross over design hundarna fick ata samtliga tre
foder under vardera fyra veckor, men i olika ordningsfoljd. Fodren var baserade antingen pa
fullkornsvete, fullkornsrag eller fullkornshavre, men hade i 6vrigt lika sammanséttning. Da
epidemiologiska studier pa manniska visat att intag av fullkornsprodukter kan ge positiva
hélsoeffekter, bland annat genom att 6ka skydd mot utveckling av metabola sjukdomar sa ar
dessa dietkomponenter dven intressanta som hundfoder. Blodprover samlades in fore forsokets
borjan och i slutet av varje dietperiod dar seriella blodprover togs fore och 20, 40, 60, 120, 180
och 240 minuter efter utfodring for att studera den metabola responsen av fodren. Track och
urinprover samlades in under slutet av varje foderperiod. Fran de insamlade blodproverna
utvérderades de olika fodrens effekt pa vanliga metabola markorer (blodglukos och blodfetter)
och hormoner (Insulin, Glukagon, PYY och GLP-1). Fran insamlade trackprover analyserades
markorer for tarmhélsa (sammansattning pa tarmflora och korta fettsyror). Dessutom anvandes
karnmagnetisk resonansspektroskopi (NMR) som kan detektera och identifiera manga av de
sma metaboliter kopplade till den metaboliska signaleringen, for att utvardera effekterna av
fodren metabolism genom analys av blod och urin. Resultaten fran analyserna visade att det var
en stor individuell variation mellan hundarna som deltog i studien, men att det inte var nagra
entydiga effekter som sarskiljde de olika forsoksfodren. Fodret med fullkornsrag gav den
tydligaste effekten pad tarmfloran och korta fettsyror i track. Aven NMR analysen pavisade
skillnader i metabolitprofiler, dar den storsta skillnaden fanns mellan fullkornsvete och
fullkornsragdieterna fran urinprover insamlade efter fodergivan. Det var dock generellt sma
dietskillnader i det metabola svaret hos de blodprover som analyserats for blodfetter och
hormoner, men en skillnad var att det blev lagre koncentrationer av triglycerider efter
fullkornsvetedieten jamfort med fullkornshavredieten. Resultaten fran studien tyder inte pa att
det har nagra stora effekter pa metabolismen kopplat till vilket spannmalslag som anvands i
fodret. Da det finns fa studier gjorda pa hund inom omradet, &r det svart att kunna dra nagra
slutsatser om det finns nagon kliniskt viktig betydelse av de skillnader som identifierats i denna
studie. Detta ar d&rfor viktigt att studera vidare i framtida forskningsstudier.

Inledning, bakgrund, syfte och fragestallning
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Overvikt ar ett vaxande problem for hundar och 2016 uppskattades att mer an halften av
hundpopulationen &r Overviktiga och riskerar darmed en férsdmrad halsa (APOP 2017).
Overvikt ar hos hund starkt kopplat till en forkortad livslangd, ett tidigare utvecklande av
kroniska sjukdomar som vissa respiratoriska problem, degenerativa ledsjukdomar, tumérer och
ett minskat valbefinnande (Handl & Iben, 2012). Etiologin till utveckling av fetma &r
multifaktoriell men fodret har en viktig roll for att forebygga bade fetma och dess
foljdsjukdomar. Vi har tidigare visat att det finns skillnader i det metabola svaret mellan
normalviktiga och dverviktiga hundar efter att de fodrats med ett energirikt foder (Soéder et al
2017, Soder et al 2019) men kunskapen om hur olika typer av fodermedel paverkar det metabola
svaret ar begransad. En av utmaningarna inom nutritionsforskning ar att forsta grundlaggande
principer for hur specifika komponenter i kosten kan kopplas samman med hélsa.
Epidemiologiska studier pad manniskor har tydligt visat att intag av fullkornsprodukter kan ge
positiva halsoeffekter, bland annat 6kat skydd mot utveckling av metabola sjukdomar (Slavin
2004). Detta skulle delvis kunna vara kopplat till fullkornsprodukters gynnsamma inverkan pa
nivaer av blodfetter (Fuller et al, 2016). En annan méjlig mekanism skulle kunna vara kopplat
till den hormonella regleringen. Intag av fullkornsprodukter fran rag har visats framkalla ett
betydligt lagre insulinsvar &n fran brod gjort pa raffinerat vete, utan att man ser nagra skillnader
i blodsockerniva (Leinonen et al, 1999). Ragprodukter har dessutom visats bidra till en ckad
subjektiv mattnadskansla (Isaksson et al, 2009). Fullkornsprodukter fran spannmal har ett hogt
innehall av kostfiber, vilket tros vara en bidragande faktor till de halsobeframjande effekterna.
Det ar dock stora skillnader i bade mangd och struktur pa kostfiber mellan olika spannmalstyper
dar havre har hogt innehéll av betaglukaner medan rag har hogt innehall av arabinoxylaner och
fruktaner. Dessa kostfiber kan inte sméltas av kroppens egna digestionssystem utan maste
fermenteras av tarmfloran for att kunna utnyttjas. Vid denna process bildas bland annat olika
kortkedjiga fettsyror, framst acetat, propionat och butyrat, som kan utnyttjas som energisubstrat
av kroppen, men de kan ocksa fungera som signalmolekyler och interagera med de receptorer i
tarmepitelet som paverkar metabolism och immunférsvar (Sommer & Béckhed, 2013). Bland
annat s paverkar de kortkedjiga fettsyrorna receptorerna GPR41 och GPR43, vilket stimulerar
entero-endokrina celler i tarmen att 6ka produktion av hormonerna PYY och GLP-1. Dessa
hormoner &r viktiga for reglering av magsackstomning, tarmpassagetid och insulinnivaer, och
dessa faktorer paverkar mattnadsregleringen (Tazoe et al 2008).

Under de senaste aren har betydelsen av tarmflorans sammansattning for halsa och sjukdom
okat och detta omrade har listats som sarskilt intressant inom nutritionsforskning hos manniska
(Walter et al 2013). Tarmfloran &r viktig for att skydda mot sjukdomsframkallande bakterier
och vissa tarmbakterier kan paverka reglering av immunforsvar, metabolism och signaleringen
mellan tarmen och hjarnan (Sommer & Béackhed, 2013). Forskning har &ven visat att tarmfloran
kan associeras med bade med fetma och andra metabola sjukdomar (Sommer & Béckhed,
2013). Kosten kan vara ett satt att paverka sammanséattningen av tarmfloran dar olika typer av
fiber kan paverka tarmflorans sammansattning (Liu et al, 2012). Dessutom, givet de intressanta
effekter intag av fullkornsprodukter har for metabolism och tarmhélsa hos manniska sa finns
ett intresse for att anvanda olika spannmalsbaserade produkter i hundfoder. Darav finns manga
argument for att fordjupa kunskapen om fodrets inverkan pa metabolism och tarmhalsa och
vilken betydelse olika foderkomponenter (som olika fibertyper) har pa hundars halsa och
valbefinnande.

Syfte och mal



| detta projekt vill vi 6ka kunskapen om hur olika fodermedel péaverkar metabolism,
mattnadsreglering och tarmhélsa hos hund. Fodret har en oerhort viktig roll for hundens halsa
och véalmaende och en felaktigt komponerad foderstat kan medféra att hunden utvecklar
overvikt och olika typer av sjukdomstillstand. Studier pa méanniskor har exempelvis pavisat
samband mellan kostvanor och risk for att utveckla exempelvis metabola sjukdomar och cancer
(Kerr et al, 2017; Slavin, 2004). Hunden har oftast en enformig kosthallning, dar hundagarna
dagligen anvander samma fodermedel. Darmed blir det extra viktigt att fodrets innehall har ratt
sammansattning for att inte hunden pa sikt skall utveckla sjukdomar som orsakats av fodret.
Detta till trots, sa ar forskningen som bedrivs med inriktning mot hundnutrition valdigt
begransad. Darfor vill vi i detta projekt bygga upp kunskap om fodermedels paverkan pa
metabolism och tarmhélsa. Denna dkande kunskap kan bidra till att battre forsta kopplingen
mellan foder, metabolism och halsa hos hund och kommer att bli viktigt i framtiden, da hundar
sannolikt i storre utstrackning kommer att exponeras for nya typer av fodermedel.

Material och metoder

Studiedesign

| projektet genomfordes en nutritionsstudie pa friska privatagda hundar for att studera olika
typer av kolhydraters inverkan pa metabolism, naringsupptag och tarmhalsa hos hund. Etiskt
tillstand for att genomfora studien hade erhallits fran Uppsala djurforsoksetiska namnd, DNR
5.8.18-11186/2017-7. Tre kompletta extruderade forsoksfoder (torrfoder) med olika
kolhydratkéllor utvarderades; fullkornsvete, fullkornsrdag och fullkornshavre (dar
inblandningsnivan motsvarade 25% av det dagliga energiintaget). | Gvrigt var fodren
sammansatta och balanserade sa lika som mojligt. Studien var designad enligt en 3x3 cross over
design dar alla hundar at samtliga tre foder under vardera fyra veckor, men i olika ordningsfoljd.
Ordningsfdljden slumpades fram och hunddgarna hade inte kdnnedom vilket forsoksfoder de
gav sin hund da fodersackarna enbart var markta A, B och C. Till studien inkluderades 18
privatigda hundar av olika raser frdn studenter och personal vid SLU och
universitetsdjursjukhuset. Inklusionskriterier for deltagande i studien var att hunden skulle vara
minst 12 manader gammal och vaga minst 7kg. Exklusionskriterier var om hunden fatt en
antibiotikabehandling inom tre manader fran studiens start, om hunden tidigare fatt allergiska
reaktioner av foder eller fatt problem med mag-tarmstorningar vid foderbyten. For mer
information om hundarna som deltog i studien, se Tabell 1. Hundarna som deltog i studien
genomgick forst en klinisk undersokning for att sakerstélla att de var friska. Hundarnas vikt och
hullstatus foljdes regelbundet under forsokets gang for att kunna uppticka eventuella
forandringar och kaloriintaget justerades vid behov for att bibehalla kroppsvikten. Alla
hundarna som inkluderades i studien fasades forst in pa samma foder (fullkornsvetefodret)
under tre veckor infor att forsoket startades. Darefter startade forsoksfoderperioderna, och da
fick hundarna forsoksfodren som den huvudsakliga energikéllan. 1 slutet av varje foderperiod
fyllde djuragarna i ett formular med fragor om djurets valmaende och hur hunden &tit av fodret.

Tabell 1. Information om hundarna som deltog i studien



Hundnr  Ras Alder (dr) Koén  Vikt (kg)  Hull*

1 Lagotto romagnolo 9,7 F 114 4
2 Lagotto romagnolo 5 F 11,2 5
3 Blandras 8,4 MC 415 5
4 Blandras 5,2 MC 8,7 6
5 Border Collie 5,2 F 15,2 5
6 Lhasa Apso 9,7 MC 8,5 6
7 Nederlandse Kooikerhondje 1,5 M 9,9 5
8 Pudel mellanstor 8,1 F 7,5 5
9 Australisk Kelpie 4,5 MC 18,9 5
10 Weimaraner, kortharig 75 FS 25,1 6
11 Nova Scotia Duck Tolling Retriever 2,6 M 20,2 5
12 Blandras 3,2 MC 29 4
13 Whippet 3,6 FS 14,4 5
14 Samoyed 6,2 F 29,4 5
15 Blandras 7,2 F 30 6
16 Labrador Retriever 3 FS 194 5
17 Xoloitzcuintle 34 F 10 5
18 Blandras 8,4 FS 20,7 6

F=
female (tik), FS=female spayed (kastrerad tik), M= male (hanhund), MC= kastrerad hanhund. * Hullstatus baserad
péa en 9 gradig skala

Provtagningar

Track och urinprover samlades in under slutet av varje foderperiod. Bade faste-urin (fore
morgonutfodring) och postprandiellt urin, taget 4 timmer efter utfodring, samlades in vilket
mojliggjorde studier av metabola effekter bade fore och efter utfodring. Bade urin och
trackprover placerades i -20°C frys direkt efter insamling och forvarades dar tills analyser skulle
koras. Blodprover samlades in fore forsdkets borjan (faste blodprov) och i slutet av varje
dietperiod déar seriella blodprover togs fore (0, dvs fasteblodprov) och 20, 40, 60, 120, 180 och
240 minuter efter fodergiva for att studera den metabola responsen av fodren. Samtliga
blodprover togs fran vena cephalica (pa framben) eller fran vena saphena (pa bakben).
Blodproverna hanterades direkt efter provtagningen, dar plasma och serum sparades i alikvoter
i -80°C frys for de olika analyserna som skulle koras.

Analyser

Analyser pa insamlade blodprover

Alla analyser fran de insamlade blodproverna genomfordes av laboratoriepersonal som inte
hade nagon kunskap om vilka hundar som ingick i studien och vilka dieter hundarna atit,
darmed var studien blindad. Alla analyser gjordes i duplikat och medelvarden av duplikaten
anvandes i den statistiska analysen. Glukagonkoncentrationen analyserades med ett ELISA kit
fran Mercodia (Uppsala), vilket tidigare validerats for hundar (Soder et al 2016).
Koncentrationen av insulin analyserades med ett ELISA-kit validerat for hund (Mercodia,
Uppsala). For analys av koncentrationen av GLP-1, anvandes ett humant ELISA-kit (Mercodia,
Uppsala). GLP-1 ar val konserverad mellan olika djurslag, men kitet var ej validerat for hund,
sa infor analysen genomfordes ett antal olika tester med olika spadningar och kontrollprover
for att testa hur vél analysen fungerade pa hundplasma prover. For bestamning av nivan av PYY



anvandes ett ELISA kit som dr validerat for hund (Phoenixpeptide).
Blodglukoskoncentrationen bestdmdes med en enzymatisk UV-metod (Boehringer Mannheim).
Koncentrationen av kolesterol och triglycerider analyserades via validerade metoder vid det
ackrediterade  sjukhuslaboratoriet ~ vid =~ Akademiska  sjukhuset i Uppsala.
Kéarnresonansspektroskopi (NMR) anvandes som en metod for att studera generella effekter av
foderproverna pa metabolismen. Provpreparering gjordes enligt ett protokoll som anvants vid
tidigare analyser av plasmaprover hos hund (Soder et al 2019).

Analyser pa insamlade trackprover

Tarmflorans sammansattning karakteriserades i trackproverna med hjalp av 16S rRNA gen
amplikon sekvensering. DNA isolerades forst fran de fekala proverna med hjélp av ett protokoll
som anvants tidigare inom forskargruppen (Soder et al, 2022). Amplikoner av V3-V4 regionen
av16S rRNA genen sekvenserades sedan med Illumina sekvensering och genererad sekvensdata
analyserades via en bioinformatisk pipeline (QIIME) for att kvalitetsgranska och taxonomiskt
klassificera sekvenserna. Kortkedjiga fettsyror, sdsom attiksyra, smaorsyra och propionsyra
analyserades i trackproverna med en etablerad HPLC metod (Uden P & Sjaunja LO, 2009).
Kemisk analys av foder och trackprover genomfordes for att kunna skatta fodrets sméltbarhet.
Syraol6slig askbestamning anvandes for att skatta smaltbarheten pa de olika naringsamnena i
fodret. For detta analyserades innehall av raprotein, rafett, rafiber och mangd I6slig och ol6slig
kostfiber i foder och trackprover.

Analyser pa insamlade urinprover

Kéarnresonansspektroskopi (NMR) anvandes som en metod for att studera generella effekter av
foderproverna pa metabolismen. Provpreparering av urinprover inslamlade vid faste och 4
timmar efter maltid gjordes enligt ett protokoll som anvants vid tidigare analyser av urinprover
hos hund (Soder et al 2017).

Statistisk datautvardering

For de data som genererades fran mikrobiotaanalysen och den metabolomiska analysen
anvandes multivariata statistiska datamodeller, sdsom principal component analys (PCA),
principal coordinate analys (PCoA). For dessa analyser anvéandes de statistiska programvarorna
PAST eller SIMCA. Univariat statistisk analys anvéndes vid den statistiska utvarderingen av
data, och linjdra “mixed effect” modeller anvéndes vid den univariata dataanalysen. Infor
statistisk analys av data genomfordes kontroller for att testa om data var normalférdelad, och
vid skev fordelning gjordes data transformationer som en atgard. All univariat statistik
analyserades via den statistiska programvaran R, version 4.2.1. P-vérden < 0,05 klassades som
signifikanta.

Resultat

Generellt utfall fran studien

Vi fann ingen forandring av hundarnas kroppsvikt under studien. Viktférandringen fran
studiens start till slut var 0,0 = 0,48 kg, och det fanns ingen skillnad i viktférandring kopplat till
nagot av forsoksfodren. Sammanstallningen av hundagarnas svar fran det formular som de
fyllde i efter varje dietperiod visade att hundarna konsumerat fodren utan att det varit nagra
negativa effekter. Alla 18 hundar utom en slutférde studien. Hunden som inte slutférde studien
dog under sista perioden, men av en anledning som inte var kopplad till studien (verifierat via
obduktion).



Resultat fran analyser av blodprover

De tre olika forsoksfodren gav inte upphov till nagra tydliga effekter pa den postprandiella
metaboliska responsen for nagon av de analyserade markorerna (Figur 1). Det fanns
individuella skillnader pa hur de olika hundarna svarade metabolisk efter fodren. Den tydligaste
dieteffekten var pa koncentrationen av triglycerider, vilken var signifikant lagre 2-4 timmar
efter maltid for fullkornsvetedieten jamfort med havredieten (P = 0,009, Figur 1). Nar
fastevardena jamfordes for de olika dieterna och de olika metabola markoérerna sa var den enda
identifierade signifikanta skillnaden for insulin, dér fastenivan vad hogst vid fullkornsragdieten,
och signifikant lagre for fullkornsvetedieten (P = 0,006) och havredieten (P = 0,04). For
samtliga av de metabola markdrer som analyserades i projektet blev det en metabolisk respons,
dar koncentrationerna av markorerna dkade i blodet efter maltid. Responstiden, dvs hur lang tid
det tog for att ett metaboliskt svar skulle initieras och kurvans utseende varierade dock for de
olika markorerna. Kolesterol var den enda variabeln som inte paverkades av maltiden, utan
kurvan lag relativt konstant under hela provperioden. Resultaten visade att manga prover
inneholl laga koncentrationer av GLP-1 samt att det fanns en respons kopplad till fodret. Den
statistiska utvarderingen av data ar dock inte slutford. Samma géller for data fran PYY, dar
statistisk bearbetning ej ar slutford.
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Figur 1. Metabol respons av glukos, insulin, triglycerider och glukagon i plasmaprover uppmatta vid fasta och
efter fodergiva. Olika kurvor representerar den metabola responsen fran olika dieter, dar cirklar representerar
fullkornsvetediet, trianglar representerar havrediet och kvadrater representerar fullkornsradg. Oppna symboler
representerar tidpunkter dér det finns en signifikant skillnad jamfort med fasteprovet. 0 = fodergiva.

Resultat fran analyser i trackprover
Analysen av tarmflorans sammansattning visade att det fanns en stor individuell variation

mellan olika hundar men att tarmfloran for manga av hundarna var relativt stabil dver tid och
andrades inte sa mycket mellan de olika foderperioderna (Figur 2). Den univariata statistiska



analysen av datan visade att flera mikrobiella grupper paverkades av fodret, och den tydligaste
effekten var for genuset Bacteroides dar den relativa forekomsten var hogst efter vetedieten och
lagst efter ragdieten (p=0.004, Figur 2). Det fanns aven skillnader mellan diet for flera andra
genus, bland annat Catenibacterium, Lachnospiraceae och Erysipleotrichaceae. Aven om det
inte var signifikant, sa fanns dven en statistisk trend for Prevotella_9, som hade hogst relativ
forekomst efter ragdieten och lagst efter havredieten. Analysen av de kortkedjiga fettsyrorna i
tracken pavisade ocksa den signifikanta skillnader mellan fodren, dar koncentrationen av acetat
och propionat var hogst efter ragdieten och lagst efter havredieten (p=0,044 and p= 0,018). For
butyrat fanns det daremot inte nagon signifikant skillnad mellan de olika fodren. Analys av
fodrens smaltbarhet pavisade generellt en hog smaltbarhet ha de olika naringsamnena i fodren,
men det var inte nagra skillnader i smaltbarhet mellan de olika fodren.
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Figur 2. Mikrobiota data frdn hundarna som deltog i studien. Den Ovre panelen visar sammansattningen av
mikrobiota hos hundarna dver de tre foderperioderna, medan den nedre figuren visar vilka mikrobiella taxa som
dominerade i proverna och hur dess relativa forekomst varierade for de olika dieterna. Olika bokstéver i
stapeldiagrammet representerar signifikanta skillnader mellan olika foder. De streckade linjerna i det évre
diagrammet sarskiljer prover tagna fran olika hundar.

Resultat fran analyser i urinprover

Resultaten fran NMR analyserna av urinproverna visade att det metabola svaret av de tre
fodertyperna tenderade att skilja sig at. En PCA modell som kordes pa NMR spektrumdata
visade inte nagra tydliga skillnader kopplat till diet, men en tendens var att proverna som var
tagna efter fullkornsragdieten klustrade till vanster i PCA plotten, medan proverna som tagits
efter fullkornsvetedieten Klustrade till hoger i plotten (Figur 3). For att konfirmera detta monster
kdrdes en annan statistisk modell, en PLS-DA, vilket ar en diskriminansanalys. Denna modell
visade att den storsta variationen och en signifikant fodereffekt hittades mellan fullkornsvete
och fullkornsrag i de prover som samlades in prostprandiellt (Figur 3). Totalt tio metaboliter
kunde kopplas till skillnaden i metabolitprofilerna fran dieterna innehallande av fullkornsvete



och fullkornsrag. De tio metaboliterna var alanin, askorbat, kreatin, glutarsyramonometylester,
mannitol, metylguanin, n6-acetyllysin, taurin, tyramin och urea.
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Figur 3. Multivariat analys av karnmagnetisk resonansspektroskopidata fran urinprover fran hundarna. Panelen
till vanster visar en principal component analys plot medan panelen till héger visar en plot fran en
diskriminansanalys (PLS-DA), dar enbart urinprover som samlats in postprandiellt inkluderades. De olika dieterna
representeras av olika farger, dar prover insamlade efter vetedieten &r fargade gront, efter havre blatt och efter rag
rott.

Diskussion

| projektet utvarderades om olika typer av fullkornsspannmal genererade skillnader i metabolisk
respons och effekter pa tarm hos hund. Resultaten fran studien visade inte nagra entydiga
effekter av de olika fodren pa vare sig det metabola svaret eller pa tarmfloran. Analysen av
blodproverna visade att det metabola svaret for bade glukos, insulin, glukagon, triglycerider
och kolesterol efter fodergiva, liknade vad man sett i en tidigare studie hos Labrador Retriever
hundar (Soder et al 2016). Det fanns en individuell variation i den metabola responsen, men
skillnaderna pa de biokemiska markorerna som analyserades i blodproverna, kopplat till de
olika experimentella fodren var begréansad. En skillnad var kopplat till koncentrationen av
triglyceriderna i blodproverna, dér koncentrationen var lagst efter fullkornsvetedieten och hgst
efter havredieten. Resultatet var inte vad vi forvantat oss da en tidigare studie pa manniska, dar
fullkornsrdg och fullkornsvete jamfordes, visade att nivan av triglycerider var lagre efter
ragdieten jamfort vetedieten (Eriksen et al, 2020). Den hogre koncentrationen av triglycerider i
de postprandiella proverna i var studie skulle dock till viss del kunna forklaras av att havredieten
hade ett aningen hogre fettinnehall jamfort med vetedieten. Det fanns aven en skillnad i
fastekoncentrationen av insulin mellan dieterna dar fastekoncentrationen var hogst for
ragdieten. Insulin frisatts till stor del som en respons pa blodglukosnivan, men dven GLP-1. Det
fanns dock inte nagon skillnad i fastekoncentrationen av blodglukos och &ven om den statistiska
utvarderingen av GLP-1 data ej ar analyserad statistiskt, sa tyder inte en preliminar dataanalys
pa att det var nagra skillnader i fastenivan for GLP-1.

Analysen av tarmfloran pavisade vissa skillnader kopplat till fodren, dar visa mikrobiella
grupper skiljde signifikant mellan férsoksfodren. Ragdieten gav upphov till den hogsta relativa
forekomsten av Prevotella och lagsta relativa forekomsten av Bacteroides. Detta resultat &r i
linje med vad en tidigare studie visat, dér olika inklusionsnivaer av fullkornsrag jamfordes med
foder dar kolhydratkéllan var baserat pa siktat vetemjol (Palmquvist et al. 2022). Det finns fa
studier pa hund som studerat effekter pa tarmflora av rag, vete och havre att jamféra med, men
daremot finns flera humana studier inom omradet, framforallt studier som jamfort vete och rag,
och dessa studier har visat konstrasterande resultat (Eriksen et al 2020, Vuholm et al 2017). En
nyligen publicerad in vitro studie som jamférde mikrobiell fermentation av havre, radg och vete
pavisade skillnader i hur mikrobiotan paverkades av dessa spannmalstyper (Pirkola et al 2023),



dock var den viktigaste faktorn skillnaderna mellan olika individer, vilket skapar utmaningar
for tolkning av data da den individuella variationen ar stor. Koncentrationen av attiksyra och
propionsyra skiljde mellan dieterna och var hogre i prover tagna efter ragdieten jamfort med
havredieten. Havredieten hade den hégsta méngden av 16sliga fibrer, darmed var resultatet att
havrefodret skulle ge den lagsta koncentrationen av dessa fettsyror en aning forvanande. Den
metabolomiska analysen av urin visade att den fanns vissa skillnader i metabolitprofiler mellan
fodren, men den visade &ven att den tydligaste skillnaden fanns i de postprandiella proverna
mellan fullkornsrag och fullkornsvetedieten. Manga studier som genomforts pa manniskor som
har jamfort spannmaltyper har anvant siktat vete istéllet for fullkornsvete. Detta innebér en
skillnad i mangd fiber mellan dieterna, med det visar inte i samma utstrackning om det finns
nagra skillnader kopplade till spannmalstyp. Rena jamforelser av fullkornsprodukter i foder,
som gjorts i denna studie ger istallet mojlighet att studera effekter av olika kostfibertyper som
finns i olika spannmal.

Slutsatser

Resultaten fran studien tyder inte pa att det har nagra stora effekter pa metabolismen kopplat
till vilket spannmalslag som anvands i fodret. Da det finns fa studier gjorda pa hund inom
omradet, ar det svart att kunna dra nagra slutsatser om det finns nagon kliniskt viktig betydelse
av de skillnader som identifierats i denna studie. Detta ar darfor viktigt att studera vidare i
framtida forskningsstudier.

Praktisk nytta for smadjurssektorn

Till skillnad mot Ovriga djursektorer &r forskningen om friska djurs metabolism och behov av
naringsamnen eftersatt inom smadjurssektorn. | projektet har vi jobbat med att analysera
fodereffekter pa metabola markarer i olika provtyper. Detta arbete ar viktigt for att utveckla
protokoll och analyser som &ar anpassade for prover fran hundar. Det ar ocksa viktigt att 6ka
forstaelsen for normalvariationen for olika metabola variabler hos friska hundar, vilket kommer
att vara viktig kunskap for framtida studier om metabola sjukdomar.

Publikationer som genererats inom projektet
Data som genererats i projektet kommer att ingd som vetenskapliga artiklar i Hanna Palmqvist
doktorsavhandling som ska férsvaras under hosten 2023.
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