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Microbiota intestinale del suinetto
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Microbiota e razza



PF-1 feci suinetto al giorno 1

PF-3 feci suinetto al giorno 3

PF-7 feci suinetto al giorno 7 

PF-21 feci suinetto al giorno 21

Prima colonizzazione
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Evoluzione del microbiota
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Microbiota intestinale e diarrea 
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Possibili interventi



 Essere attivi e vitali

 Essere sicuri

 Sopravvivere nel tratto gastrointestinale

 Colonizzare l’intestino

 Possedere caratteristiche di probioticità (conferire 

un beneficio fisiologico dimostrato secondo criteri 

fissati)



Le caratteristiche di probioticità

sono ceppo specifiche

Lactobacillus reuteri

ceppospeciegenere

XYZ



Dall’osservazione all’intervento: il 
progetto FOODTECH…



Assunzione giornaliera media
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Acidi umici

Controllo

Microbiota intestinale e Acidi 

umici
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Tributirrina

Controllo

Microbiota intestinale e 

Tributirrina



La composizione del 

microbiota intestinale modulata 

dalla tributirina aumenta 

l'abbondanza relativa di un 

numero di generi batterici 

come Oscillospira, 

Oscillibacter, Mucispirillum e 

Butyrivibrio. Questi generi 

erano positivamente correlati al 

ADG e / o al peso corporeo 

(BW).

Microbiota intestinale e 

tributirrina



Microbiota intestinale e 

tannini

Acido valerianico

*

Acido butirrico

Tannini di quebracho e castagno



Microbiota intestinale e 

Tannini
log 2FC FDR

Shuttleworthia 4,4402 4,18E-06

Syntrophococcus -4,7316 4,18E-06

Atopobium -4,0962 6,30E-06

Pseudobutyrivibrio 2,8196 6,30E-06

Peptococcus 2,0023 7,57E-06

Mitsuokella -3,2245 1,05E-05

Sharpea -4,8289 1,05E-05

Prevotella -2,2012 1,23E-05

Anaerostipes 3,0896 7,15E-05

Solobacterium 2,7762 7,54E-05

Acidaminococcus -3,8175 0,000115

Megamonas -3,7222 0,000122

Megasphaera -2,1381 0,000186

Pseudoramibacter -4,7715 0,000407

Faecalibacterium 1,8584 0,000681

Clostridium 2,776 0,000695

Oscillibacter 1,7001 0,000978

Butyrivibrio 3,199 0,002217

Dialister -1,513 0,006128

Roseburia -1,9688 0,009045

Oscillospira 1,481 0,013524

Howardella -1,3444 0,020488

Desulfovibrio -1,0091 0,032081

RC9_gut_group -1,4789 0,038221

Mucispirillum -1,1901 0,038912



Grazie per l’attenzione!!!


