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COMMUNICATION

LE MICROBIOTE INTESTINAL : UN COMPARTIMENT BIOLOGIQUE
A EXPLORER CHEZ LES ANIMAUX D’ELEVAGE

THE MICROBIOTA OF THE GASTRO-INTESTINAL TRACT:
A BIOLOGICAL COMPARTMENT TO EXPLORE IN LIVESTOCK SPECIES

Claire ROGEL-GAILLARD

(Communication présentée le 28 novembre 2013)

— RESUME
L'élaboration de systémes productifs et durables en élevage est une priorité. Dans ce contexte, il convient
d’élargir le champ du phénotypage et d'identifier des leviers d’action. L'intestin héberge une com-
munauté microbienne appelée microbiote intestinal. La muqueuse intestinale, a l'interface entre I'hote
et son microbiote, assure des fonctions vitales dans I'absorption des nutriments, dans I’équilibre immu-
nitaire a la fois local et systémique, et dans la dynamique adaptative au cours de la vie. L'avenement
de méthodes de séquencage a haut débit permet aujourd’hui de caractériser le microbiote intesti-
nal avec une précision encore jamais atteinte, fournissant des données sur la portion bactérienne non
cultivable. Chez les animaux d’élevage, le contexte scientifique et technologique est favorable pour
mettre en place des projets qui croisent des informations individuelles liées au microbiote intestinal
(diversité, écologie fonctionnelle) et a I'hote (génétique, caracteres zootechniques et cliniques, statut
immunitaire), afin d’aborder de maniére intégrée les nouveaux caracteres a mesurer et améliorer.

Mots-clés : microbiote intestinal, phénotypage, animaux d’élevage, objectifs de sélection.

— SUMMARY

In a perspective of safe, competitive and sustainable animal breeding systems, deepening animal phe-
notyping and defining new breeding goals are identified as major concerns. The intestine hosts a micro-
bial ecosystem referred to as the gut microbiota. The gut epithelium, at the interface between the
host and the microbiota, plays fundamental roles in nutrient absorption, local and systemic immune
functions, as well as adaptive functions. The onset of high throughput sequencing methods have paved
the way toward an unprecedented characterization of the microbiota by producing data on the non
cultivable bacteria set. In livestock species, the scientific and technological context is in place to study
the gut microbiota at both phylogenetic (bacteria diversity) and functional levels, and analyze the
impact on shaping the host phenotype.

Key words: gut microbiota, phenotyping, livestock species, breeding goals.

INTRODUCTION

Chez les étres vivants, notamment les animaux, des commu-
nautés de microbes vivent aux interfaces entre 'organisme et
le milieu extérieur, comme aux interfaces entre certains organes
et des milieux internes. Elles couvrent notamment toutes les
surfaces muqueuses de 'hote et résident en grande partie dans
le tractus gastro-intestinal ou elles constituent le microbiote
intestinal ou flore intestinale.

Le microbiote intestinal est un écosystéme complexe qui contient
de l'ordre de 10" microorganismes (Ley et al., 2006a) pour une
masse d’environ 2 Kg chez ’homme. Il compte 10 fois plus de cel-
lules que I'organisme humain et 150 fois plus de genes que le
génome humain. Composé essentiellement de bactéries, le
microbiote intestinal comprend aussi des archées, des eucaryotes
(protozoaires, champignons, levures) et des virus. C'est toutefois
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la composante bactérienne qui est la plus étudiée (Sekirov et al.,
2010). Pavenement des méthodes de séquengage a haut débit
associé a des approches bioinformatiques performantes permet
dorénavant de caractériser la fraction non cultivable des bacté-
ries 2 une échelle sans précédent (Lepage et al., 2013), et a conduit
a la constitution du premier catalogue de génes bactériens du
microbiote intestinal chez I'homme (Qin et al., 2010).

C’est dans ce contexte technologique de pointe que se déve-
loppent les recherches actuelles sur le microbiote intestinal.
Ainsi, des travaux en plein essor, menés pour la plupart chez
I’homme, mettent en évidence de multiples interactions
entre le microbiote intestinal et 'hdte, faisant ainsi émerger
le microbiote comme un constituant fonctionnel vital de
I’hote, bien au-dela de son role essentiel dans la digestion et
’absorption des nutriments (Sommer et Bickhed, 2013). Des
recherches en biologie évolutive démontrent une coévolu-
tion entre I’espéce hote et le microbiote (Ley et al., 2006a),
attribuant ainsi au microbiote intestinal un role significatif
dans la capacité d’adaptation a 'environnement et dans la
construction des phénotypes (Ottaviani et al., 2011). Les
résultats récents montrent de plus que les variations du
microbiote intestinal influent sur la santé (Sekirov et al.,
2010), et que des déséquilibres de la composition de la flore
sont associés a des désordres métaboliques comme 1'obésité
(Lyn etal., 2006b), a des maladies comme le diabete de type
2 (Qin et al., 2012) et a des pathologies inflammatoires de
la muqueuse intestinale comme la maladie de Crohn (Stober,
2013). De par I'importance des fonctions assurées et le
nombre croissant de rdles qui lui sont attribués, il est admis
de considérer le microbiote intestinal comme un nouvel
organe chez ’homme, comme proposé il y a plus de vingt ans
(Bocci et al., 1992).
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Figure 1 : Echelles spatiales des variations de la composition du microbiote intestinal.
A : Augmentation de la richesse bactérienne le long du tube digestif, exprimée en nombre de cel-

lules par gramme ou millilitre (Ley et al., 2006, adapté de Sekirov et al., 2010).

B : Axe crypto-villositaire de la muqueuse intestinale: augmentation du nombre de bactéries depuis

la surface épithéliale vers la lumiere intestinale.
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Les résultats obtenus chez I'homme conduisent la communauté
scientifique travaillant dans le domaine des productions animales
a engager des recherches sur le microbiote du tube digestif, en tant
que compartiment biologique d’intérét majeur a prendre en
compte dans la compréhension du faconnage des phénotypes.
Lobjectif de cette courte revue est de donner un apercu de la com-
position et des fonctions du microbiote intestinal, de présenter les
méthodologies récentes qui permettent sa caractérisation et de dis-
cuter les perspectives et applications chez les animaux d’élevage.

LE MICROBIOTE INTESTINAL : UN
ECOSYSTEME COMPLEXE ET DYNAMIQUE
QUI ASSURE DE MULTIPLES FONCTIONS

Les mammiferes naissent avec un tube digestif stérile ensuite colo-
nisé par des microorganismes juste apres la naissance. Les premicres
bactéries colonisatrices sont des anaérobies facultatives comme
les Proteobacteria qui ont vraisemblablement un role pour ajuster
les conditions environnementales en baissant la concentration en
oxygene, permettant la colonisation successive par des microor-
ganismes anaérobies stricts comme les bactéries du genre Bacteroides
et des phylums Firmicutes et Actinobacteria (Sommer et Bickhed,
2013). Le microbiote intestinal se diversifie progressivement. 11
commence 2 se stabiliser apres la premiére année et préfigure la
composition du microbiote adulte (Sekirov et al., 2010). Limpact
de la flore maternelle 2 la naissance est mis en évidence par une
similarité significative entre la flore vaginale de la mere et la flore
intestinale du nouveau né, les enfants nés par césarienne ayant
un microbiote moins similaire a celui de leur meére que les enfants
nés par voie basse (Sekirov et al., 2010). Cependant, I'influence
sur le long terme du microbiote de la mére sur le microbiote adulte
est encore mal connue.

Le microbiote intestinal adulte est essentiellement
composé de bactéries anaérobies strictes, avec deux
phylums dominants qui sont les Firmicutes et les
Bacteroidetes (Eckburg et al., 2005; Qin et dl.,
2010 ; Arumugam et al., 2011), suivis ensuite par les
Proteobacteria, Verrumicrobia, Actinobacteria,
Fusobacteria et Cyanobacteria (Sekirov et al., 2010).
Les bactéries ne sont pas réparties de maniére
homogene le long du tube digestif. Sur le plan
quantitatif, leur nombre va croissant de la partie la
plus proximale a la plus distale, avec de 'ordre de
10" par gramme dans I'estomac jusqu’a 10" par
gramme dans le colon (figure 1A), qui contient plus
de 70% des bactéries du microbiome de I'hote. 11
existe également des variations le long de l'axe
crypto-villositaire, avec une augmentation du
nombre de bactéries depuis la surface épithéliale jus-
qu’a la lumiere intestinale (figure 1B). Sur le plan
de la diversité, la composition du microbiote intes-
tinal montre des variations selon les deux axes

bactéries

cellule
dendritique

lymphocyte

précédents, mais il serait probablement prématuré
d’étendre les informations connues chez ’homme
(Sekirov et al., 2010) a toutes les especes.
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Fonctions trophiques et
métaboliques

" Modulation de la dépense
énergétique

= Accessibilité des nutriments

= Production d’acides gras a
chaine courte

= Régulation de l'adiposité

= Production de vitamines

Fonction intestinale

= Régénération épithéliale

= Motilité de I'intestin

= Limitation de la perméabilité
de lI'intestin

Angiogénése intestinale

Le microbiote intestinal est impliqué dans des fonctions méta-
boliques, trophiques et protectrices (figure 2). 1l participe a la
digestion par la production d’enzymes et de vitamines n’existant
pas (ou peu) chez I'hdte ; il contribue 4 extraire de 'énergie a partir
des oligosides non digestibles et module la capacité d’absorption
de I'épithélium digestif pour divers nutriments. Il a un role dans
la régulation du renouvellement des cellules de la paroi intesti-
nale. Il assure des fonctions protectrices, d’une part en limitant
I'implantation de bactéries pathogénes par des mécanismes de
résistance a la colonisation et, d’autre part, en stimulant et édu-
quant le systéme immunitaire (Sommer et Bickhed, 2013). Les
animaux axéniques sont des modeles déterminants pour com-
prendre le fonctionnement du microbiote et ses interactions avec
I'hote, et valider ainsi les fonctions qui lui sont attribuées
(Smith et dl., 2007). Ainsi, les souris axéniques maintenues « germ
free » ont un systéme immunitaire immature, présentent de nom-
breuses anomalies physiologiques et sont plus sensibles & certains

pathogenes (Smith et al., 2007; Arrieta et Finlay, 2012).

Des travaux récents ont mis en évidence des interactions bidi-
rectionnelles entre le cerveau et le microbiote intestinal faisant
ainsi émerger un axe microbiote-intestin-cerveau (Wang et
Kasper, 2014). Des modifications de la composition du micro-
biote intestinal sont capables de modifier le comportement, via
la production de métabolites et neurotransmetteurs produits par
les bactéries, qui sont impliqués dans des désordres psychia-
triques, comme l'autisme, la dépression, I'anxiété, le stress

(Collins et al., 2012 ; Wang et Kasper, 2014).

Le microbiote intestinal est un écosysteme dynamique qui capte
les changements environnementaux (alimentation, pathogenes),
afin de moduler efficacement les réponses métaboliques et
immunitaires de 'hote (Blottiere et al., 2013). Cette adaptation
est possible car le microbiote est un écosystéme qui varie dans
sa composition et/ ou son fonctionnement selon les conditions
environnementales. Un état d’eubiose qualifie un équilibre
entre bactéries symbiontes et pathobiontes. En revanche, une dys-
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Axe microbiote-intestin-cerveau
" Anxiété

= Perception de la douleur

= Comportement

Fonction immunitaire et

protection contre les pathogénes

= Maturation des tissus lymphoides
associés

= Immunité des mugqueuses et
systémique

* Homéostasie immunitaire

Figure 2 : Fonctions du microbiote intestinal sur la physiologie
de I'hote (adapté de Sommer et Béickhed, 2013).

biose qualifie une rupture d’équilibre du microbiote intestinal, en
lien avec des pathologies ou dysfonctionnements (Lepage et al.,
2013). Léquilibre du microbiote intestinal participe donc 2
I’homéostasie et a la santé de I'’hdte. Ainsi, comprendre les rai-
sons du maintien ou de la rupture de I'équilibre du microbiote
intestinal d’'un individu est une question primordiale pour iden-
tifier les moyens & mettre en ceuvre pour créer ou restaurer un
équilibre fonctionnel compatible avec la santé de ’hote. De nom-
breuses associations sont identifiées entre des variations de la com-
position du microbiote et des pathologies ou dysfonctionnements.
Il faut bien noter que ces associations ne renseignent encore que
peu sur les causalités (Blaser et al., 2013).

LE SEQUENCAGE D’ADN ET LES
APPROCHES OMIQUES PERMETTENT
UNE CARACTERISATION FINE DU
MICROBIOTE INTESTINAL

Laveénement de méthodes de séquengage a haut débit permet
aujourd’hui de caractériser le microbiote intestinal avec une pré-
cision nouvelle, fournissant des données, jusqu’a récemment
encore inconnues, sur la portion non cultivable du microbiote
(plus de 80% des bactéries anaérobies sont non cultivables).
Clest la combinatoire entre 'identification et 'annotation des
séquences, et leur fréquence, qui renseigne sur la composition
fine du microbiote.

Des prélevements non invasifs de selles sont réalisés pour
extraction d’ADN et séquencage. Bien qu'il existe une hété-
rogénéité dans la répartition du microbiote le long du tube diges-
tif (figure 1), il est admis que les prélevements de selles sont
représentatifs du microbiote intestinal d’'un individu. Deux
méthodes de séquencage sont utilisées : le séquengage des régions
variables des génes bactériens codant pour ’ARNr 16S (Eckburg
etal.,2005) ou le séquengage de ’ADN total (Qin et al., 2010).
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Pour le séquencage du géne de PARNr 16S, les fragments
d’ADN a séquencer sont amplifiés par PCR avec des amorces
spécifiques de la région variable du géne. Les séquences obte-
nues permettent d'identifier des unités taxonomiques opéra-
tionnelles (OTU) qui sont ensuite assignées a des phylums,
classes, ordres, familles voire genres bactériens. Il existe toujours
une fraction des OTU qui n’est pas classée, faute d’alignement
suffisant avec des séquences connues.

Les approches de métagénomique sont basées sur le séquengage
complet du contenu microbien et nécessitent des développements
propres a I'espece hote d’intérét, avec en particulier comme pré-
requis la constitution d’un catalogue de génes de référence. Un
tel catalogue est établi grace au séquencage du microbiote pro-
venant d'un nombre d’individus représentatifs de la variabilité
de P’espece considérée, suivi de I'annotation des génes identifiés.
Les approches de métagénomique quantitative sont ainsi basées
sur le séquengage complet a grande profondeur du microbiote,
suivi d'un alignement des séquences obtenues sur le catalogue de
référence et d’'une quantification de la fréquence des génes. Le
catalogue de génes du microbiote intestinal a été caractérisé chez
I’homme dans le cadre du projet européen MetaHit (Quin et al.,
2010). Chomme est donc la premiére et encore unique espece
animale pour laquelle un catalogue de génes du microbiote a été
constitué. Ce catalogue de référence comprend 3,3 millions de
génes microbiens non redondants, 99% d’entre eux étant bac-
tériens. Il représente entre 1000 et 1150 especes bactériennes,
chaque individu en hébergeant au moins 160 (Qin et al., 2010).
Il a été identifié un noyau d’especes bactériennes partagées par
tous les individus, la variabilité individuelle du microbiote s’or-
ganisant donc en complément de ce noyau conservé. Trois
entérotypes majeurs ont été mis en évidence (Arumugam et al.,
2011), permettant de stratifier la population humaine selon trois
types de microbiotes ott domine le genre Bacteroides (entérotype
1), Prevotella (entérotype 2), ou Ruminococcus (entérotype 3). Ces
trois entérotypes définissent des écosystemes qui peuvent utili-
ser des voies différentes pour pro-
duire de I’énergie a partir des sub- Contexte
strats disponibles dans le colon et

métaboliques, pour connaitre la valeur prédictive des infor-
mations contenues dans le microbiote (Lepage et al., 2013).
Lensemble de ces approches ouvre la voie vers une caractéri-
sation fine et exhaustive du microbiote, afin d’identifier des mar-
queurs de prédisposition a des désordres métaboliques ou des
pathologies, et orienter le contenu microbien selon les besoins.
Des marqueurs de prédisposition a 'obésité ont été récemment
identifiés dans le microbiote intestinal (le Chatelier et al., 2013).

PERSPECTIVES APPORTEES PAR LES ETUDES
DU MICROBIOTE INTESTINAL FACE AUX
ENJEUX EN ELEVAGE

L’élaboration de systemes productifs et durables en élevage est
une priorité pour la prochaine décennie. Lobjectif de produc-
tivité vise le maintien voire ’amélioration des performances zoo-
techniques déja acquises (croissance, prolificité, qualité des pro-
duits,...). Lobjectif de durabilité, dans un contexte
environnemental de changement climatique et de limitation
des ressources naturelles, et un contexte législatif et sanitaire
qui limite 'usage d’intrants médicamenteux comme les anti-
biotiques, vise la santé, la robustesse, la réduction des impacts
environnementaux et lefficacité alimentaire des animaux.
Lenjeu est donc, d’une part d’élargir le champ du phénotypage
et, d’autre part, d’identifier des leviers (génétique, alimentation,
pratiques d’élevage) pour améliorer les nouveaux caracteres d’in-
térét, tout en préservant les acquis. Afin de promouvoir des sys-
témes de production performants, respectueux de 'environ-
nement et sains pour les consommateurs, améliorer la robustesse
et la résistance aux maladies en élevage est identifié comme une
nécessité. Dans ce contexte, et suite aux travaux récents chez
I’homme qui mettent en évidence des fonctions multiples du
microbiote intestinal en particulier sur le systéme immunitaire
et la santé de I'hdte, le microbiote intestinal apparait comme
un domaine incontournable 4 étudier (figure 3).

Travaux en cours Attendus

renforcer la biosynthese de cer- Prioritéseniélevage

taines vitamines, ayant par suite un compétitifs et respectueux de

= Promouvoir des systemes alimentaires

Caractérisation du microbiote et de ses
facteurs de variation
= Diversité microbienne par séquencage

impact sur la physiologie de I'hote
(Arumugam et al., 2011).

Les technologies actuelles per-
mettent aussi de caractériser les
génes bactériens transcrits (méta-
transcriptomique) et d’identifier
les protéines (méta-protéomique)
et métabolites produits (métabo-
lomique). Un objectif ambitieux
est d’intégrer I'ensemble de ces
données, prenant en compte les
communautés microbiennes, les
réseaux de régulation, les assem-
blages protéiques et les réseaux

I'environnement et du consommateur

= Anticiper les connaissances a acquérir en
biologie prédictive pour mettre en place
des élevages de précision

etannotation fonctionnelle

= Controle génétique, alimentaire et
environnemental de la composition du
microbiote

Identification de leviers
d’intervention

Compétitivité des filieres

Vache, porc, poule, lapin

Biologie prédictive et
élevage de précision

Phénotypes a améliorer
= Robustesse et santé :
= résistance aux maladies
= usage parcimonieux des
antibiotiques,
= efficacité vaccinale
= compétence immunitaire
= Efficacité alimentaire
= Impact environnemental (production de
méthane)

Influence du microbiote sur le

phénotype de I’hote

= Etude des corrélations entre les
variations individuelles de la
composition du microbiote et les
phénotypes a améliorer

= Caractérisation des écosystemes
microbiens fonctionnels qui influent
favorablement sur les phénotypes a
améliorer

Identification de
biomarqueurs

Figure 3 : Contexte de recherche appliquée dans lequel s’inscrivent les travaux en cours sur le microbiote du tube
digestif chez les animaux d’élevage. Les programmes engagés ciblent actuellement les espéces vache, porc, poule et lapin
mais des projets sur d’autres especes sont en cours de maturation.
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Chez les animaux d’élevage, I’exploration approfondie du
microbiote digestif par séquengage est un champ de recherche
nouveau. Les recherches engagées visent la caractérisation du
microbiote intestinal chez le porc et du microbiote du rumen
chez la vache, avec des travaux émergents chez le lapin et le
poulet. Le séquengage de la partie variable du géne de ’ARNr
16S est la méthode préférentiellement utilisée a I'heure actuelle
car elle ne nécessite pas de pré-requis. Toutefois, étant donné
les avancées majeures apportées par les approches de métagé-
nomique quantitative chez ’homme, des travaux sont engagés
a PINRA dans le cadre du méta-programme méta-omique des
écosystemes microbiens (http://www.mem.inra.fr/), en colla-
boration avec le BGI (Beijing Genome Institute, Chine),
pour constituer le catalogue de génes du microbiote intestinal
chez le porc (en partenariat également avec 'Université de
Copenhague au Danemark), et du microbiote du rumen chez
la vache. Il est anticipé que le catalogue des génes du micro-
biote digestif sera prochainement constitués pour d’autres
especes d’élevage, comme le lapin et la poule.

Les questions posées visent une bonne compréhension des
covariations entre la composition du microbiote digestif et les
caracteres de production et de santé, le bien-étre étant main-
tenant pris en compte dans la définition de la santé. Les
recherche en cours ont pour objectif d’analyser les relations entre
le microbiote et la capacité immunitaire de hote, d’étudier les
interrelations entre la composition du microbiote et la capacité
adaptative des animaux lors des périodes de transition comme
le sevrage, les changements d’environnement ou d’alimentation.
Alors qu'il est bien établi que I'environnement et I'alimentation
jouent un role considéré comme déterminant dans la compo-
sition du microbiote, de plus en plus d’études menées chez les
animaux mettent en évidence une part génétique non négli-
geable (Khachatryan et al., 2008 ; Benson et al., 2010), associée
notamment 2 la réponse immunitaire innée (Mondot et al.,
2011). Ainsi, outre des analyses pour estimer les paramétres géné-
tiques de la composition du microbiote (héritabilité, corréla-
tions), les travaux en génétique permettront une caractérisation
croisée des variations du génome de I'hote et de son métagénome,
ouvrant des perspectives remarquables pour des études d’asso-
ciation et I'identification de régions du génome et de polymor-
phismes qui influent sur les variations de la composition du
microbiote. Ces travaux permettront de savoir s'il est envisa-
geable d’orienter la composition du microbiote intestinal par
sélection génétique. De plus, 'existence d’'une communication
entre cerveau et microbiote intestinal ouvre des perspectives en
matiere d’évaluation et de gestion du bien-étre animal : le micro-
biote pourrait &tre 2 la fois un moyen de diagnostic du bien-étre
et un levier d’action pour modifier ce dernier. Chez les animaux
d’élevage, la détermination du répertoire des génes exprimés par
le microbiote en relation avec le profil métabolique de ’hote
pourra également &tre pris en compte, permettant d’affiner la pré-
diction des performances individuelles (Lepage et al., 2013).

Parmi les attendus des travaux sur le microbiote intestinal chez
les animaux d’élevage, il est possible de citer les suivants
(Calenge et al., 2014) : une meilleure efficacité de production
en fonction des paramétres fixes d’élevage (notamment géno-
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types, ages) par une modulation raisonnée de I’alimentation ;
une augmentation de la robustesse deés le jeune 4ge, en favori-
sant I'installation d’un microbiote associé a une bonne santé
sans altérer la productivité ; une limitation de ['usage
d’antibiotiques en les substituant par des prébiotiques ou pro-
biotiques ; une bonne efficacité alimentaire avec des aliments
fibreux qui entrent peu en compétition avec I'alimentation
humaine ; 'identification et I'anticipation des périodes de fra-
gilité des animaux via des indicateurs d’altération du microbiote
intestinal ; une maitrise de la sécurité sanitaire en évitant le
développement de bactéries pathogeénes pour ’homme (exemple
des Salmonelles chez le porc et chez le poulet) et en réduisant
les intrants médicamenteux dans la prophylaxie des patholo-
gies digestives ; une réduction de la production de gaz a effet
de serre comme le méthane (cas des ruminants). Nul ne
connait encore I’étendue des applications potentielles.

Si la caractérisation du microbiote intestinal est amenée a se
développer en routine sur de grandes populations, il faudra déve-
lopper des outils diagnostics performants et peu cofiteux, a
'image des outils de génoypage qui renseignent sur la variabi-
lité du génome de ’hote (Boichard, 2014). De plus, identifier
les moyens d’orienter de maniére durable la flore intestinale tout
au long de la carriére des animaux pour répondre aux objectifs
en élevage est un enjeu qui nécessitera un travail collaboratif
conséquent entre généticiens, zootechniciens, vétérinaires,
immunologistes, physiologistes, microbiologistes et spécialistes
de la formulation des aliments.

CONCLUSION

Le phénotype d’'un individu est schématiquement considéré
comme la résultante d’effets liés a la génétique de I’hote, a son
environnement et aux interactions entre les deux. S’y ajoutent
les effets liés aux mécanismes épigénétiques (Jammes, 2014). Les
travaux récents sur le microbiote intestinal mettent en évidence
la pertinence de prendre également en compte les effets de 'ex-
pression des génes des microbiotes individuels pour caractériser
les phénotypes. Chez les animaux d’élevage, le contexte scien-
tifique et technologique est donc favorable pour mettre en
place des projets qui croisent des informations individuelles liées
au microbiote intestinal (diversité, écologie fonctionnelle) et &
I'hote (génétique, caracteres zootechniques et cliniques, statut
immunitaire, capacité de résilience), afin d’aborder de maniére
intégrée les nouveaux caracteres & mesurer et d’identifier des
moyens d’action pour les améliorer. De par ses roles multiples dans
la régulation de la physiologie de son hote, une meilleure com-
préhension des fonctions du microbiote intestinal et une maitrise
de sa composition devraient contribuer significativement & une
gestion intégrée de la santé animale. La mise en place d’élevages
a la fois durables et responsables est un objectif partagé par les
pays européens (Animal Task Force, 2013). De fait, une connais-
sance approfondie de I'expression des phénotypes a I’échelle des
individus et des populations dans des systemes d’élevage maitri-
sés devient indispensable et il est trés vraisemblable que les infor-
mations individuelles du microbiote intestinal seront des éléments
a prendre en compte.
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