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Connecting broiler breeder microbiota to performance

Unravelling the microbiota of birds is a field of study that has gained a lot of interest in recent
times. By understanding the key microbial players and their fluctuation in flocks, the
research offers a foundation for developing targeted strategies to optimise bird health,
welfare and performance in commercial conditions.

BY ANNE GODERIS, JEAN DE OLIVEIRA, HENK ENTING AND HSUAN CHEN, CARGILL

Intestinal microbiota play a crucial role in chicken health and production performance. The
maturation of chicken microbiota includes rapid successional changes, developing from a
simple to a more complex and diverse composition based on gradual colonisation of the
intestinal tract. Large-scale field trials have demonstrated that well-performing broiler flocks
have more stable and mature microbiota at an earlier age. Their microbiota is further
characterised by a lesser abundance of proteobacteria and a more balanced ratio between
lactate-producing and lactate-utilising bacteria, resulting in better production of short chain
fatty acids. Delaying or disrupting this development pattern caused by poor chick quality, for
example, results in a poorer performance and increased pathogen and food safety risks.
Different interventions, such as probiotics, prebiotics, postbiotics, phytogenic compounds,
organic acids and appropriate dietary fibre sources, with low levels of fermentable protein,
have been shown to promote early microbiota maturation in broiler chickens. They can also
result in a better ratio between lactate-producing and lactate-consuming bacteria in the
hindgut, leading to increased production of short-chain fatty acids.

Figure 1 - Top ten biomarkers, in order of importance, for the
model to distinguish between breeder flocks performing well
and poorly.
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Unravelling the interaction between environmental and host factors and their impact on
chickens' gut microbiota is a complex task. There is more than 109 bacteria/gram ileal
content and more than 1011 bacterial/gram cecal content. Analysis of the gut microbiota with
molecular approaches has identified bacterial populations of over 600 species from more
than 100 genera. Furthermore, the relationship between different bacteria and between
bacteria and other factors impacting them may also be non-linear in nature. At Cargill we
have spent more than ten years working on the development of a practical non-invasive
microbiota analysis platform, called Galleon, to extract actionable insights from big
microbiome data such as this. Chicken cloaca samples are collected in the field with swabs,
the microbiota are quantified using a micro-array chip with pre-selected DNA populations
(biomarkers) which are then analysed using statistics and non-linear Al (artificial
intelligence) models. Using this combination of technologies, Cargill's Galleon Microbiome
Intelligence base provides poultry producers with practical and actionable information on
the gut microbiome status of their flocks to help improve animal health, performance,
preharvest food safety and, ultimately, return on investment.

Link to performance Recent work with Galleon in broiler breeders showed that their gut
microbiota composition is also linked to performance. These specific concepts related to
broiler performance may also be important in breeders. In the field case study presented,
Galleon was used to investigate the difference in the microbiota composition of high and low-
performing broiler breeder flocks (153 vs 140 saleable chicks/hen) both receiving the same
feed and raised with similar management practices. The low-performing breeder flocks were
associated with a greater presence of Lactobacillus, Enterococcus and Clostridium
perfringens. The Al model also confirmed Lactobacillus as the most important biomarker to
distinguish between high-and low-performing breeder flocks (Figure 1), with a significantly
higher abundance of Lactobacillus species in less-well performing farms (Figure 2). This may
indicate an imbalance between lactate-producing and lactate-consuming bacteria in the
hindgut of broiler breeders which may result in reduced performance, similar to what is often
seen with Galleon in the field in poorly performing broiler farms.

Unravelling the interaction between environmental and host factors and their impact on
chickens' gut microbiota is a complex task.
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Since broiler breeders are adult animals, their intestinal microbiota are expected to bhe
mature and stable, and more resilient to different stressors. However, an unstable and less
mature intestinal microbiota is more sensitive to stressors and the disruption of normal
developmental patterns. This may result in a greater pathogen risk and an imbalanced ratio
between lactate-producing and lactate-utilising bacteria with too high a concentration of
Lactobacillus species. This may lead to an accumulation of lactate in ceca which is
detrimental to several butyrate-producing bacteria. Specific dietary interventions can
restore this microbiome balance and improve performance. More work is planned to unravel
the link between the gut microbiota of broiler breeders and the performance of their
offspring, also to evaluate nutrition and additive strategies to optimise microbiota in broiler
breeders and achieve a better overall performance.

Figure 2 - Radar plot of standardised fluorescence signal
showing a good and bad microbiota profile using the top ten
biomarkers for the Al model.
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Powiazanie mikrobioty brojleréw z ich wydajnoscia

Odkrywanie mikrobioty ptakow to dziedzina badan, ktéra w ostatnim czasie zyskata duze
zainteresowanie. Dzieki zrozumieniu kluczowych czynnikow mikrobiologicznych i ich
fluktuacji w stadach, badania te stanowia podstawe do opracowania ukierunkowanych
strategii optymalizacji zdrowia, dobrostanu i wydajnosci ptakéow w warunkach
komercyjnych.

ANNE GODERIS, JEAN DE OLIVEIRA, HENK ENTING | HSUAN CHEN, CARGILL

Mikrobiota jelitowa odgrywa kluczowa role w zdrowiu kurczat i wydajnosci produkgji.
Dojrzewanie mikrobioty kurczat obejmuje szybkie zmiany sukcesyjne, rozwijajace sie od
prostego do bardziej ztozonego i zréznicowanego sktadu opartego na stopniowej kolonizacji
przewodu pokarmowego. Przeprowadzone na duza skale badania terenowe wykazaty, ze
dobrze prosperujace stada brojlerow maja bardziej stabilng i dojrzata mikrobiote w
mtodszym wieku. Ich mikrobiota charakteryzuje sie ponadto mniejsza liczebnoscia
proteobakterii i bardziej zrownowazonym stosunkiem miedzy bakteriami produkujacymi i
wykorzystujagcymi mleczany, co skutkuje lepsza produkcja krétkotancuchowych kwaséow
ttuszczowych. Opéznienie lub zaktécenie tego wzorca rozwoju, spowodowane na przyktad
niska jakoscig pisklat, skutkuje gorsza wydajnoscia i zwiekszonym ryzykiem zwigzanym z
patogenami i bezpieczenstwem zywnosci. Wykazano, ze rdzne interwencje, takie jak
probiotyki, prebiotyki, postbiotyki, zwigzki fitogeniczne, kwasy organiczne i odpowiednie
zrédta btonnika pokarmowego, o niskim poziomie fermentowalnego biatka, promuja
wczesne dojrzewanie mikrobioty u kurczat brojlerow. Moga one rowniez skutkowac lepszym
stosunkiem miedzy bakteriami produkujacymi i zuzywajacymi mleczany w jelicie tylnym, co
prowadzi do zwiekszonej produkcji krotkotancuchowych kwasoéw ttuszczowych.
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Rysunek 1 - Dziesie¢ najwazniejszych biomarkerow, w kolejnosci waznosci,
dla modelu rozrézniajacego stada hodowlane osiagajace dobre i stabe
wyniki.
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Ztozone interakcje

Wyjasnienie interakcji miedzy czynnikami srodowiskowymi i gospodarza oraz ich wptywu na
mikrobiote jelitowa kurczat jest ztozonym zadaniem. Istnieje ponad 109 bakterii/gram tresci
jelita kretego i ponad 1011 bakterii/gram tresci jelita slepego. Analiza mikrobioty jelitowej za
pomocag metod molekularnych pozwolita zidentyfikowaé populacje bakterii obejmujace
ponad 600 gatunkow z ponad 100 rodzajow. Co wiecej, zwigzek miedzy réznymi bakteriami
oraz miedzy bakteriami a innymi czynnikami wptywajacymi na nie moze mieé réwniez
charakter nieliniowy. W firmie Cargill spedziliSmy ponad dziesiec lat pracujac nad rozwojem
praktycznej, nieinwazyjnej platformy analizy mikrobioty o nazwie Galleon, aby wydoby¢
przydatne informacje z obszernych danych mikrobiomu, takich jak te. Probki kloaki kurczaka
s3 pobierane w terenie za pomoca wymazéw, mikrobiota jest okreslana ilosciowo za pomoca
mikromacierzy z wczesniej wybranymi populacjami DNA (biomarkerami), ktore s nastepnie
analizowane za pomoca statystyk i nieliniowych modeli Al (sztucznej inteligencji).
Korzystajac z tego potaczenia technologii, baza Galleon Microbiome Intelligence firmy Cargill
zapewnia producentom drobiu praktyczne i przydatne informacje na temat stanu
mikrobiomu jelitowego ich stad, aby poméc poprawi¢ zdrowie zwierzat, wydajnos¢,
bezpieczenstwo zywnosci przed zbiorami i ostatecznie zwrot z inwestyciji.

Zwiazek z wydajnoscig Niedawne prace z uzyciem Galleon u hodowcow brojlerow wykazaty,
ze sktad ich mikroflory jelitowej jest rowniez powigzany z wydajnoscia. Te specyficzne
koncepcje zwigzane z wydajnoscia brojlerow moga by¢ réwniez waine dla hodowcow. W
przedstawionym studium przypadku Galleon zostat wykorzystany do zbadania réznicy w
sktadzie mikrobioty wysokowydajnych i niskowydajnych stad hodowlanych brojleréw (153 vs
140 pisklat na sprzedaz), otrzymujacych te samg pasze i hodowanych przy uzyciu podobnych
praktyk zarzadzania. Nisko wydajne stada hodowlane byty zwigzane z wieksza obecnoscia
bakterii Lactobacillus, Enterococcus i Clostridium perfringens. Model Al potwierdzit rowniez,
ze Lactobacillus jest najwazniejszym biomarkerem pozwalajacym odréznic stada hodowlane
o wysokiej i niskiej wydajnosci (rysunek 1), ze znacznie wyisza liczebnoscia gatunkow
Lactobacillus w mniej wydajnych gospodarstwach (rysunek 2). Moze to wskazywac na brak
rownowagi miedzy bakteriami produkujacymi i zuzywajacymi mleczany w jelitach tylnych
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brojleréw, co moze skutkowac obnizong wydajnoscia, podobnie jak to czesto obserwuje sie w
przypadku Galleon w terenie w stabo prosperujacych fermach brojlerow.

Zwiagzek z wydajnoscia

Niedawne prace z uzyciem Galleon u hodowcéw brojleréw wykazaty, ze sktad ich mikroflory
jelitowej jest réwniez powigzany z wydajnoscia. Te specyficzne koncepcje zwigzane z
wydajnoscia brojlerow moga byc rowniez wazne dla hodowcow. W przedstawionym studium
przypadku Galleon zostat wykorzystany do zbadania réinicy w sktadzie mikrobioty
wysokowydajnych i niskowydajnych stad hodowlanych brojleréw (153 vs 140 pisklat na
sprzedaz), otrzymujacych te sama pasze i hodowanych przy uzyciu podobnych praktyk
zarzadzania. Nisko wydajne stada hodowlane byty zwigzane z wieksza obecnoscia bakterii
Lactobacillus, Enterococcus i Clostridium perfringens. Model Al potwierdzit rowniez, ze
Lactobacillus jest najwazniejszym biomarkerem pozwalajagcym odréznic stada hodowlane o
wysokiej i niskiej wydajnosci (rysunek 1), ze znacznie wyisza liczebnosciag gatunkéw
Lactobacillus w mniej wydajnych gospodarstwach (rysunek 2). Moze to wskazywac na brak
réownowagi miedzy bakteriami produkujacymi i zuzywajacymi mleczany w jelitach tylnych
brojlerow, co moze skutkowac obnizong wydajnoscia, podobnie jak to czesto obserwuje sie w
przypadku Galleon w terenie w stabo prosperujacych fermach brojlerow.
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Wyjasnienie interakcji miedzy czynnikami srodowiskowymi i gospodarza oraz ich wptywu na
mikrobiote jelitowa kurczat jest ztozonym zadaniem.

Poniewaz brojlery sa dorostymi zwierzetami, oczekuje sie, ze ich mikrobiota jelitowa bedzie
dojrzata i stabilna oraz bardziej odporna na rézne czynniki stresogenne. Jednak niestabilna i
mniej dojrzata mikroflora jelitowa jest bardziej wrazliwa na czynniki stresogenne i zaktécenia
normalnych wzorcow rozwojowych. Moze to skutkowaé wiekszym ryzykiem patogenow i
niezrownowazonym stosunkiem miedzy bakteriami produkujacymi i wykorzystujacymi
mleczany, ze zbyt wysokim stezeniem gatunkéw Lactobacillus. Moze to prowadzi¢ do
gromadzenia sie mleczanu w jelicie slepym, co jest szkodliwe dla kilku bakterii
produkujacych maslan. Konkretne interwencje dietetyczne moga przywréci¢ réwnowage
mikrobiomu i poprawi¢ wydajnosé. Planowane s3 dalsze prace majace na celu odkrycie
zwigzku miedzy mikrobiota jelitowa brojlerow a wydajnoscia ich potomstwa, a takze ocene
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strategii zywieniowych i dodatkéw w celu optymalizacji mikrobioty u brojlerow i osiagniecia
lepszej ogodlnej wydajnosci.

Rysunek 2 - Wykres radarowy znormalizowanego sygnatu fluorescencji pokazujacy
dobry i zty profil mikrobioty przy uzyciu dziesieciu najlepszych biomarkeréw dla
modelu Al
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