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L’holobionte porcin : l’hôte et ses microbiotes

INRAE, GABI

1010 à 1012 de cellules par mL 
Digestion (fermentation des 

polysaccharides)
utilisation des nutriments, élimination des 

toxines, 
protection contre les agents pathogènes
régulation des systèmes endocrinien et 

immunitaire
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Des interactions multiples entre hôtes/environnement/microbiotes

Wang et al., 2020
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Evolution : le porc, un suidé parmi d’autres
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La domestication et la sélection, facteurs importants d’évolution

Price et Hongo, 2020 

Bifidobacterium spp. Lactobacillus
Enterobacteriaceae
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Comparaison de races porcines

Xiao et al., 2018

(240 j)
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Effet d’un gène sur la composition du microbiote
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Phénotype de l’holobionte : modalités de transmission

David et al., 2019
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Expérience de Sélection : un peu de contexte
Mach et al., 2015
Ramayo-Caldas et al., ISME J 2016

Large White pigs

Entérotype RT
Ruminococcus
Treponema

Entérotype PM
Prevotella
Mitsuokella

2 entérotypes chez porcelets J60

1

RT plus diversifié que PM

2

Entérotypes comme écosystème 
fonctionnel

3

Quelques h² modérées pour 
certains genres bactériens

4

Meilleure croissance post-
sevrage pour l’entérotype PM

5
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Constitution d’une population de base

Fèces à 60 jours

Séquençage 16S Identification des genres bactériens 

Extraction d’ADN bactérien

Classification par 
entérotype

Calcul des abondances relatives
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L’expérience de sélection pour répondre à (presque) tout

HPM-G4

N = 115

HRT-G4

N = 118

PM
(19%)

RT
(81%)

RT
(3%)

PM
(97%)

Lignée HPM : 
Prevotella ++
Mitsuokella +

Lignée HRT : 
Treponema ++
Ruminococcus +

Prevotella = Prevotella_9 + Prevotella_7 + Prevotella
Ruminococcus = Ruminococcus + Ruminococcus_gnavus_group +

Ruminococcus_torques_group + Ruminococcus_gauvreauii_group
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Evolutions différentielles du microbiote dans les deux lignées
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Evolution du microbiote intestinal et respiratoire

0% DA 
genres

14% DA
genres

54 % DA
genres

• Différences importantes au 
niveau du colon

• Un peu plus faible au niveau de 
l’intestin grêle

• Pas de différences au niveau 
des bronches
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Evolution des Caractères immunologiques

• Sous populations des cellules 

sanguines par cytométrie de flux

• Coloration du plasma

• Total IgG, IgA et IgM

• Anticorps naturels

• Phagocytose

HPM HRT HPM HRT

HPM HRT HPM HRT
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