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Das Rind: ein klassischer Holobiont
Teil 2: Einfluss des ruminalen Mikrobioms auf die Milchfettsaure-
zusammensetzung

von Wilfried Brade

1 Einleitung

Um faserreiche Futtermittel verdauen zu koénnen, ist die Kuh auf ihr Pansenmikrobiom angewiesen.
Die hier vorhandene Symbiose zwischen dem Wiederk&duer (Wirt) und seinem Mikrobiom ist flir beide
Partner von Vorteil. So Gibernehmen die ruminalen Mikroorganismen Aufgaben, die im Genom eines
Wiederkduers nicht verankert sind (Brade, 2019). Dazu gehort unter anderem der Abbau von
Nahrungsbestandteilen (z.B. Cellulose), die sie allein nicht zu verdauen vermogen. Ein effektiver
Celluloseabbau setzt dabei das Zusammenwirken verschiedener mikrobieller Pansenpopulationen
voraus.

Die durch die Hydrolyse der Zellwandbestandteile oder der Starke gebildeten Monomere werden in
einer anaeroben Glykolyse zu Pyruvat umgesetzt. Pyruvat, das zentrale Zwischenprodukt dieses
mikrobiellen Kohlenhydratstoffwechsels, wird anschlieend lber verschiedene Stoffwechselwege zu
kurzkettigen Fettsauren, den sogenannten VFA (= kurzkettige, fllichtige Fettsduren; engl.: volatile fatty
acids) weiter umgebaut, bei der auch Pansengase (CO,, CH,4) entstehen.

Die Bildung von VFA sind wiederum wichtige Vorstufen fiir die de-novo-Synthese von kurz- und
mittelkettigen Fettsduren (FS) in der Milchdrise des Wirtes. Somit bestehen direkte
Wechselwirkungen zwischen der Pansengarung, der CHz-Bildung und der Milch-FS-Zusammensetzung.
Milchfett ist dulRerst komplex zusammengesetzt und enthadlt mehr als 400 verschiedene FS. Die
meisten FS sind jedoch nur in Spuren vorhanden.

FS kann man aufgrund ihrer Kettenlange (erfassbar durch die Zahl der C-Atome) in kurz-, mittel- und
langkettige FS einteilen. Enthalt eine Fettsdure eine Doppelbindung (- C=C-) wird sie als ungesattigt
bezeichnet; bei mehreren Doppelbindungen entsprechend als mehrfach ungesattigt.

Etwa ein Dutzend FS sind quantitativ bestimmend; vor allem geséttigte FS. Das Milchfett unserer
Rinder enthalt ca. 65-70% gesattigte Fettsauren ((engl. SFA; satured fatty acids), ca. 25-30% einfach

ungesattigte Fettsduren (engl. MUFA; monounsaturated fatty acids) und ca. 5% mehrfach ungesattigte



Fettsduren ((engl. PUFA; polyunsaturated fatty acids). Besonders hoch ist der Anteil der langkettigen,
gesattigten Palmitinsdure im Milchfett (C16:0). Zu erwadhnen ist auch, dass Milchfett eine
vergleichsweise niedrige Konzentration an mehrfach ungesattigten Fettsduren besitzt (Bobe et al.,
2008, Poulsen et al., 2012, Nafikov et al., 2014).

Das Milchfett kann aus drei verschiedenen Quellen gebildet werden (Bauman et al., 2011):

1. aus der de novo-Synthese fliichtiger Fettsdauren des ruminalen Stoffwechsels als Substrat und
relativ kurzkettige, gesattigte FS (bis C16:0) als Produkt,
2. aus direkt Giberflhrten langkettigen Futter- und Mikroben-FS und

3. aus mobilisierten Korper-FS.

Im Mittel stammen bei der Milchkuh ca. 50 % der Milch-FS aus der de novo-Synthese, ca. 35 % aus
Futter bzw. Mikroben und ca. 15 % aus mobilisierten Kérper-FS (Bauman et al., 2011).

Jede Diat erzeugt ein charakteristisches FS-Muster (Shingfield et al., 2013). Neben der Fitterung und
Wirtsgenetik haben zahlreiche weitere Faktoren deutliche Auswirkungen auf die FS-
Zusammensetzung der Milch. Das Vorhandensein ausgepragter Wechselwirkungen ist zuséatzlich

anzuerkennen (Abb. 1).
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Abb. 1: Wichtige Einflussfaktoren auf die Milchfettsdurezusammensetzung — eigene Grafik
(Anm.: FS = Fettsaure; NEB: negative Energiebilanz)

Uber den Einfluss des Mikrobioms auf die Bildung spezifischer FS liegen bislang nur wenige

Informationen vor.



Das Ziel vorliegender Ubersichtsarbeit ist es, neuere Ergebnisse beziiglich der Assoziation zwischen

der Milch-FS-Zusammensetzung und der Aktivitdt des ruminalen Mikrobioms aufzuzeigen.

2 Ruminale Fermentation und FS-Profil
2.1 Generelle Aspekte

Der grofte Teil des aufgenommenen Futters einer Kuh wird bereits im Pansen fermentiert und weiter
umgebildet. Dabei finden zahlreiche Stoffwechselvorgdnge in anaerober Umgebung gleichzeitig statt.
Es handelt sich dabei um den anaeroben Abbau von Kohlenhydraten und Proteinen, um eine Lipolyse
einschlieRlich Hydrierung von Fetten sowie eine mikrobielle Synthese von Proteinen, Fetten und
Vitaminen. Beteiligt sind eine (unbekannte) Vielzahl von Prokaryoten (Bakterien, Archaeen) sowie
Eukaryoten (Einzeller [Protozoen] und Pilze).

Durch die mikrobiellen Umsetzungen im Pansen wird die Zusammensetzung des vom Wirt
aufgenommenen Futters grundlegend verandert.

Die Fermentation im Pansen fihrt zur Bildung von fllichtigen Fettsduren (VFA), Methan (CH),
Kohlendioxid (CO,), Ammoniak (NHs) und mikrobiellen Proteinen. Wahrend CH; und CO; durch
AufstoRBen (Ructus) direkt vom Wirt freigesetzt werden, werden VFA und NHs; durch das
Pansenepithelgewebe absorbiert und zur Leber transportiert. ,Pansenfliichtige’ FS werden (spater)
Uber den Dinndarm aufgenommen. Mittels der in den Zellen der Darmschleimhaut entstehenden
Chylomikronen werden diese FS von hier aus lber das Blut zur Leber transportiert. Zusatzlich wird
beispielsweise Propionat in Glucose umgewandelt und gemeinsam mit Aminosduren bzw. VLDL (=
VLDL sind Lipoproteine; engl.: very low density lipoproteins, VLDL) (iber die Blutbahn weiter zum

Eutergewebe transportiert.

2.2 Auswirkungen der ruminalen Biohydrierung auf das Milch-FS-Profil

Obwohl die meisten der im Futter vorhandenen (langkettigen) ungesattigten FS (engl. UFA =
unsaturated FA) fast vollstandig im Pansen umgebaut werden, sind im Pansenabfluss regelmafig
kleinere Mengen von Zwischenprodukten der Biohydrierung zu finden (Bauman et al., 2011). Diese
werden ebenfalls Gber den Dinndarm aufgenommen und sind schlieRlich auch im Milchfett (in
geringer Konzentration) nachzuweisen.

Aktuelle Studien belegen, dass die ruminale Biohydrierung (RBH) sehr komplex ist, so dass Spuren
beispielsweise vieler trans-18:1 und CLA-Isomeren im ,Pansenabfluss’ bzw. im Milchfett regelmaRig zu
finden sind (Bauman et al., 2011).

Dazu kommt, dass durch die Aktivitdten hochspezialisierter Bakterien im Pansen weitere spezifische

(speziell: ungeradzahlige bzw. verzweigte) FS in der Milch nachzuweisen sind.



Die verabreichten Futtermittel, die Fltterungshaufigkeit und die ruminale Biohydrierung (RBH) - in
Kombination mit der weiteren Milchfettsynthese im Euter - modifizieren systematisch das FS-Profil der
Milch.

Eine Beeinflussung des FS-Musters der Milch ist somit bereits lber die Fitterung der Wiederkauer
leicht moglich. Gut bekannt ist, dass in der Sommermilch (bei Weidegang) der UFA-Gehalt im Vergleich
zur Wintermilch mit Silageflitterung generell hoher ist.

Ein weiterer Hauptfaktor bezliglich der RBH-Variation im Pansen ist der Anteil des Konzentratfutters
in der Diat. Didten mit sehr hohen Konzentratanteilen reduzieren die RBH. Dies ist aufgrund des damit
haufig verbundenen niedrigen pH-Wertes in der Pansenflissigkeit und deren negative Folgen auf das
ruminale Mikrobiom gut zu erklaren.

Die meisten FS, die in das Duodenum gelangen, sind unverestert. Sie werden dort von den Enterozyten
resorbiert, entsattigt und verestert und zu den anderen Organen (z.B. Leber) als Chylomikronen weiter
transportiert.

In der Leber erfolgt ihr Umbau zu Lipoproteinen sehr geringer Dichte (VLDL) und deren Weitertransport
in das extrahepatische Gewebe (Bauman et al., 2011).

Im (gesunden) Pansen ist ein sehr komplexes Mikrobiom vorhanden, dass in wechselseitiger
Abhéangigkeit zur Fltterung, aber auch zum Wirt steht. In den zugehdrigen Prokaryoten findet man
neben FS mit geradzahliger Kettenldange speziell auch solche mit ungerader C-Anzahl sowie auch FS mit
terminalen Methylverzweigungen.

Sobald die ruminalen Mikroben in den Labmagen bzw. Diinndarm gelangen, werden sie sogleich bis
zur Stufe der Amino- und Fettsdauren abgebaut. Letztere kdnnen dann als arttypische FS auch in der

Milch nachgewiesen werden (Vlaeminck et al., 2006, Fievez et al., 2012).

2.3 Ungeradzahlige und verzweigtkettige FS in der Milch

Ungeradzahlige und verzweigtkettige Fettsduren (sogenannte OBCFAs; engl.: odd and branched chain
fatty acids) kommen nur in Spuren in Pflanzen vor. Sie sind jedoch regelmaRig in der Milch (oder im
Fettgewebe) von Rindern zu finden (Vlaeminck et al. 2006, Nafikov et al., 2014).

OBCFA im Milchfett resultieren weitgehend aus den Aktivitaten der ruminalen Bakterien (Tab. 1).

An der de novo-Synthese von FS der ruminalen Bakterien konnen zwei verschiedene
Fettsduresynthetasen beteiligt sein: eine geradkettige oder eine verzweigtkettige FS-Synthetase.
Daher kann das OBCFA-Profil in der Milch als eine Reflexion der relativen Haufigkeit spezifischer

Bakterienpopulationen im Pansen bewertet werden (Vlaeminck et al., 2006, Fievez et al, 2012).



Tabelle. 1:
Fermentationsendprodukte und OBCFA-Profile einiger ausgewdhlter ruminaler Bakterien

Species* Fermentations- Fettsdure (in g/100g FS)
produkt** anteiso iso iso C13:0 C15:0 C17:0 C17:1
C15:0 C14:0 C16:0

R.albus? A 9,4 20,6 11,0 - 10,3 1,4 -
B. Fibrisolvens? A,B,F 16,2 10,8 11,1 2.9 7.8 4.3 3,5
R. Flavefaciens? AS 2,3 2,5 7,3 0,1 3,2 0,5 -
Prevotellabc AS 36,7 3,3 3,0 1,2 12,1 2,1 -
L. multiparusbe ALF 4,0 1,2 1,8 0,3 2,9 0,8 0,1
S. dextrinosolvens¢ AS 3,6 0,6 1,5 0,5 4,0 0,7 -
F. succinogenies? A,S 7,7 3,6 3,4 9,0 30,2 2,1 -
S bovis? L 0,9 0,4 0,2 0,6 1,7 1,2 0,2
S. ruminatium® AP,L 0,1 0,3 0,1 1,3 6,0 2,9 2,6

Quelle: Fievez et al., 2012 (gekdrzt);

*Anmerkung/Bedeutung: 2= Bakterien fermentieren Cellulose und Hemiselulose; b = Bakterien fermentieren Stirke;
¢ = Bakterien fermentieren Zucker und Pektin;

** Bedeutung: A = Acetat, S = Succinat, B = Butyrat, F = Format, P = Propionat, L = Laktat

Allerdings ist nicht auszuschlieBen, dass auch in der Milchdriise begrenzt spezifische ungerade FS (z.B.
C17:0) synthetisiert werden. Dafiir spricht die hohere Sekretion derartiger FS mit der Milch gegenliber
dem FS-Profil im ,Duodenumdurchfluss’ der Milchkiihe (Vlaeminck et al., 2006).

3 Gleichzeitige Quantifizierung der Einflliisse des Wirtes und des Mikrobioms

Buitenhuis et al. (2019) haben kiirzlich gezeigt, dass der Varianzanteil, der durch die Zusammensetzung
des Pansenmikrobioms (= Mikrobiabilitdt, m?) bzw. durch die genetische Komponente (Heritabilitat,

h?) des Wirtes zu erklaren ist, fir verschiedene FS spezifisch ist (Tab. 2).



Tabelle 2:
Genetische KenngréRen (h?, m?) fir den Milchfett- bzw. -eiweigehalt sowie fiir den Gehalt an
spezifischen Fettsauren (FS)

Merkmal/Fettsdure h? m?
Fett-% 0,19 0,08
EiweiR- % 0,18 0,08
Fettsduren (Basis: g FS/100 g FS):

c6:0 0,14 <0,01
C8:0 0,17 <0,01
C10:0 0,16 <0,01
C12:0 0,19 <0,01
C13:0 0,19 0,12
C14:0 <0,01 0,14
C14:1 cis-9 0,69 0,03
C15:0 0,53 0,42
C16:0 0,17 <0,01
C16:1 cis-9 0,42 <0,01
C17:0 0,22 0,30
C18:0 0,26 0,18
C18:1 trans-11 0,11 0,16
C18:1 cis-9 0,11 <0,01
C18:2 n-6 0,12 0,26
C18:3n-3 <0,01 0,31
CLA cis-9, trans-11 0,24 0,33

*Quelle: Buitenhuis et al. (2019)

Der Einfluss ruminaler Bakterien auf die Bildung von ungeradzahligen FS (C15:0, C17:0) bzw. mehrfach
ungesattigten C18-FS (C18:2 n-6, C18: 3 n-3) einschlieflich CLA (= konjugierte Linolsdure; engl.
conjugated linoleic acid, CLA) ist - wie zu erwarten war — hoch.

Die genetische Veranlagung des Wirtes ist demgegeniber fiir die Variation der gesattigten Milch-FS
mittlerer Lange (C6:0 bis C12:0) sowie fir solche FS wie C14:1 cis-9 und C16:0, C16:1 cis-9 relevant
(Tab. 2). Dies steht im Einklang mit der Tatsache, dass diese FS vollstindig oder teilweise de novo
synthetisiert werden bzw. die Desaturaseaktivitat in der Milchdriise widerspiegeln (Buitenhuis et al.,

2019).



4 Erfassung des praktizierten Fltterungssystems

Neuere Studien zielen darauf ab, anhand von Milchinhaltsstoffen die praktizierte Fiitterung sicher zu
authentifizieren.

Coppa et al. (2015) haben das FS-Profil in Milchtankproben zahlreicher europaischer Lander mit dem
Ziel untersucht, das zugehorige Flitterungssystem zu erfassen. Sie zeigen, dass der Anteil frischer
Graser in der Milchkuhdiat hinreichend zuverlassig durch das FS-Profil in der Milch erfasst werden kann
(r*=0,81). Demgegeniiber ist eine deutlich geringere Prézision fur die Erfassung des Konzentratanteils
in der Ration mittels des Milch-FS-Profils zu nennen (Coppa et al., 2015). Offensichtlich bedarf es hier

noch weiterer Forschung; auch speziell zur Art der verabreichten Kraftfuttermittel.

5 FS-Muster und tierindividuelle Methanemissionen

Das klimawirksame Spurengas Methan (CH4) entsteht vor allem wahrend des Verdauungsprozesses
(enterische Fermentation) von Wiederkduern (aber auch Monogastriden) sowie bei der anaeroben
Lagerung von Wirtschaftsdiingern (Festmist, Gille).

Mehrere Autoren haben zwischenzeitlich (spezifische) FS-Konzentrationen in der Milch getestet, um
CH4-Vorhersagegleichungen abzuleiten (z. B. van Lingen et al., 2014, Rico et al., 2016). Engelke et al.
(2019) bestatigten kirzlich frihere Beobachtungen, dass die Assoziation zwischen der CHs-Produktion
und einigen der de novo-synthetisierten FS und Gruppen von SFA positiv, fir C18:1-cis-Isomere, UFA,
MUFA und n-3-FS negativ ist.

Die von Van Lingen et al. (2014) empfohlenen Regressionsbeziehungen zwecks Vorhersage der CHa-
Emission (auf der Basis differenzierter FS in der Milch) erreichen (maximal) eine Bestimmtheit von r? <
0,5.

Die vorliegenden Gesamtergebnisse erlauben summa summarum die Schlussfolgerung, dass das FS-
Profil der Milch (zukiinftig) eine Vorhersage der CHs-Emission mit zumindest moderater Genauigkeit
erlauben kénnte (Van Lingen et al., 2014, Rico et al., 2016, Engelke et al., 2019).

Diese Ergebnisse sollten (zukiinftig) betriebswirtschaftliche Vergleiche zur CHs-Emission in der
Milcherzeugung und/oder managementbedingte Empfehlungen zur Reduzierung von CHs-Emissionen
in der Praxis ermdoglichen. Offen ist zum gegenwartigen Zeitpunkt allerdings die Frage, ob sie auch zu
genetisch-zlichterisch Bewertung des CHgs-Ertrages von Einzeltieren sinnvoll nutzbar sind (Brade,

2019).



6 Diskussion

Die FS-Zusammensetzung in der Milch ist das Ergebnis eines komplexen Prozesses, bei dem FS aus
verschiedenen Quellen verwendet werden. Kurzkettige und mittelkettige gesattigte FS werden de
novo in der Milchdrise synthetisiert, wahrend langkettige FS hauptsdchlich durch das
Fltterungsregime determiniert werden (Bauman et al., 2011, Shingfield et al., 2013, Nafikov et al.,
2014). Das Pansenmikrobiom hat wiederum einen ausgepragten Einfluss auf den Gehalt an
ungeradzahligen FS bzw. mehrfach ungesattigten C18-FS.

Gut bekannt ist, dass bereits die Fltterung die FS-Zusammensetzung der Milch modifiziert.

So hat die konsequente Weidenutzung (Friihjahr/Sommer) - speziell im Vergleich zu ,Winter‘-Diaten
auf Basis von Maissilage und Konzentraten - gut beschriebene Effekte auf das FS-Muster in der Milch.
Jede Diat erzeugt somit ein charakteristisches Milch-FS-Muster.

Auch gibt es ein wachsendes Interesse speziell an den OBCFA (Fievez et al., 2012):

e zur Diagnose der Pansenfunktion (z.B. Pansenfermentationsmuster, Bewertung des
bakteriellen N-Umsatz im Pansen).
e zu deren Einfluss auf den Milchfettschmelzpunkt und

e als (indirekte) Indikatoren fiir die Milchproduktaufnahme durch den Menschen.

Das FS-Profil der Milch erweist sich darliber hinaus als interessanter (zukinftiger) Biomarker zur
Quantifizierung der CHs-Emission in differenzierten Produktionssystemen (bzw. flir Betriebsvergleiche)
mit moderater Genauigkeit (Van Lingen et al., 2014, Negussie et al., 2016, Bougouin et al., 2019,
Engelke et al., 2019).

Damit scheint jedoch keineswegs der Informationsgehalt des FS-Musters vollstandig ausgeschopft zu
sein. So sind aktuelle Entwicklungen zusatzlich darauf ausgerichtet, auch den Energiestatus der
Milchkuh mittels des FS-Musters in der Milch regelmaRig zu bewerten (McParland et al., 2015). Die
Energiebilanz (EB) ist ein wichtiges Thema bei hochleistenden Milchkiihen speziell in der Friihlaktation.
Wir stehen jedoch erst am Anfang, die Fille von Informationen zu erfassen, die die FS-
Zusammensetzung in der Milch sowohl liber die Kuh selbst, deren Fltterung und Gesundheit als auch

erzeugte Milchqualitat bereithalt.



Zusammenfassung

Das Rind: ein klassischer Holobiont

Teil 2: Einfluss des ruminalen Mikrobioms auf die Milchfettsaure-
zusammensetzung

Aufgrund der Aktivitdten des ruminalen Mikrobioms im Wirt (Milchkuh) enthalt Milchfett viele
verschiedene und teilweise sehr spezifische Fettsdauren (FS). Hierzu zdhlen beispielsweise
ungeradzahlige und verzweigtkettige FS (OBCFA).
Die hohe Vielfalt und Spezifitat der FS in der Milch von Wiederkduern kdnnten (zukiinftig) als
Biomarker fir:

e die Erfassung der praktizierten Fiitterung (Beispiel: Frischgrasanteil in der Ration),

o die Bewertung der ruminalen Gesundheit oder

o die Quantifizierung der Aufnahme von Milch und -produkten seitens der Verbraucher und

damit

e inder Humanerndhrung
verwendet werden.
Wir stehen jedoch erst am Anfang die Fille von Informationen zu erfassen, die die FS-
Zusammensetzung der Milch sowohl (iber die Kuh selbst, deren Fiitterung und Gesundheit als auch

Uber die erzeugte Milchqualitat bereithalt.

Summary

Cattle: a classic holobiont

Part 2: influence of the ruminal microbiome on milk fatty acid
composition

Due to the activities of the ruminal microbiome in the host (milk cow), milk fat contains many different
and sometimes very specific fatty acids (FA). These include, for example, odd and branched chain fatty
acids (OBCFA). The high diversity and specificity of FA in ruminant milk could (in the future) serve as a
biomarker for the recording of the feeding regime (e.g. share of fresh grass in the ration), for the
assessment of the ruminal health of the lactating ruminants or for the quantification of the
consumption of milk and milk products by consumers and thus in human nutrition.

However, we are only just beginning to understand the wealth of information the FS composition of

the milk holds about the cow itself, its feeding and health and about the milk quality produced.
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