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> Co-évolution au sein de I’holobionte chez le porc
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> L’holobionte porcin : I’hote et ses microbiotes

Un microbiote est une communauté de plusieurs espéces de micro-organismes qui vivent ensemble
et constituent un écosystéme en symbiose avec son hote.

Peau

Tube digestif

1019 3 1012 de cellules par mL

Le microbiote du tube digestif Digestion (fermentation des

est constitué majoritairement polysaccharides)

de bactéries, mais aussi de virus, utilisation des nutriments, élimination des

protozoaires, archées, champignons, toxines,

levures et helminthes. protection contre les agents pathogenes

Il peut peser plusieurs kilos ! régulation des systemes endocrinien et
immunitaire

Mais il n’y a pas que le microbiote
du tube digestif !

Il existe plusieurs microbiotes

qui different par leur localisation
et leur composition en espéces

de micro-organismes.
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> Des interactions multiples entre hotes/environnement/microbiotes
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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

- - & AR €
Intensive hunting Management Genetic change d.
Interbreedi » ' '
nterbreeding Phenotypic
. change
a C Ceramic (final two centuries
2 2 C T A BCE), in a tomb in Jiyuan
ﬁ ‘ ‘ ©Henan Museum
Sus invade anthropogenic niche Genetic change

Price et Hongo, 2020

Enterobacteriaceae
Bifidobacterium spp. — Lactobacillus
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> Comparaison de races porcines
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Duodenum

Jejunum

lleum

Cecum

Colon
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Phylum
= Firmicutes = Acidobacteria

m Proteobacteria  Tenericutes

w Bacteroidetes  ® Verrucomicrobia
Actinobacteria = other

m Spirochaetes ~ ® Unclassified

= Lactobacillus
= Clostridium_XI
= Escherichia/Shig

m Lachnospiraceae = Prevotella

= other

-
%-
Genus

Clostridium_sensu_stricto
= Streptococcus
ella « Turicibacter

Xiao et al., 2018
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> Effet d’'un gene sur la composition du microbiote
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> Phénotype de |’"holobionte : modalités de transmission

Genetic
sire & Genetic dam
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Mach et al., 2015

> Expérience de Sélection : un peu de contexte Ramayo-Caldas et al., ISME J 2016

o o o

2 entérotypes chez porcelets J60 RT plus diversifié que PM Entérotypes comme écosysteme
fonctionnel
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> Constitution d’'une population de base

I xQ =>  Generation GO Classification par
. entérotype

N=30 N=30
RT

(47 %)

316 porcelets

Feces a 60 jours :
J Calcul des abondances relatives

Extraction d’ADN bactérien

Séguencage 16S |dentification des genres bactériens
:: —_— —— - ._,-.:” Base de donnée Sas”
i ——— — -’ B B
EX — 0 = T = = lﬂ - -~ > St ::
REPUBLIQUE |NRAZ _— e = - o ~ o B
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> L’expérience de sélection pour répondre a (presque) tout

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

d x@ => Generation GO
N=30 N=30 X

Ruminococcus_torques_group + Ruminococcus_gauvreauii_group
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Lignée HPM :
Prevotella ++
Mitsuokella +

RT
(22 %)
HPM-G1
PM

(78 %)
RT
(9%

HPM-G2
ar (91%)

HPM-G3
o (87 %)
(3

HPM-G4

PM
(97%)

dxQ

RT
(47 %)

Lignée HRT :
Treponema ++

PM
(53 %)

Ruminococcus +

HRT-G1

HRT-G2

HRT-G3

HRT-G4

RT
(50 %)

PM
(50 %)

RT
(47 %)
PM
(53 %)
PM
RT (30%)
(70 %)
RT
(81%) N

m

p. 11



ignées

> Evolutions différentielles du microbiote dans les deux |

HPM - HRT differences per generation of selection
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> Evolution du microbiote intestinal et respiratoire

Lung: Line PM2 vs RT2
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e genres . genres
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Colon/rectum

Large
intestine

Trachea Small

Liver  jntestine

log2(Fold Change)

* Différences importantes au
niveau du colon

* Un peu plus faible au niveau de
I'intestin gréle

 Pas de différences au niveau
des bronches
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> Evolution des Caracteres immunologiques

eosinophils CD4+ CD8+ T lymphocytes
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Sous populations des cellules
sanguines par cytométrie de flux
Coloration du plasma

Total 1gG, IgA et IgM

Anticorps naturels

Phagocytose
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