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Dans un fermenteur digestif, un ensem-
ble de processus mécaniques, chimiques
et biologiques convertit l’énergie conte-
nue dans les aliments sans utiliser le
dioxygène. La particularité des fermen-
teurs digestifs comparativement à d’au-
tres organes digestifs, réside dans la
densité et la diversité des microorganis-
mes présents. Par définition, les herbi-
vores se nourrissent de matières végéta-
les. La paroi des matières végétales
est principalement composée de cellu-
lose, d’hémicelluloses et de lignine qui
assurent la structuration et la rigidité des
végétaux. Or, l’énergie carbonée contenue
dans ces polymères végétaux est diffici-
lement accessible pour les consom-
mateurs primaires. Seule l’action syner-
gique d’un assemblage complexe de
microorganismes permet d'hydrolyser
les fibres alimentaires, puis de les
fermenter. Cette action est capitale car 
l’énergie emmagasinée lors de la photo-
synthèse devient alors accessible et per-
met de boucler les réseaux trophiques et
les flux de carbone. Le fermenteur diges-
tif est donc non seulement indispensa-
ble à l’hôte pour sa digestion, mais il est
un élément clé des transferts d’énergie
et de carbone entre le règne végétal et
animal (Mackie 2002).

Chez les mammifères herbivores, dif-
férents types de fermenteur sont obser-
vés. Un large fermenteur caecal en posi-

tion distale caractérise les herbivores de
petite taille (lagomorphes, daman, ron-
geurs herbivores, petits marsupiaux her-
bivores). Pour les grands herbivores, on
distingue la stratégie du fermenteur
colique (équidés, éléphant, wombat,
sirénien, orang-outang, gorille) de celle
du fermenteur stomacal (ruminants,
camélidés, paresseux, marsupiaux macro-
podes). Parmi ces trois stratégies évolu-
tives nous avons choisi dans cet article
de nous focaliser sur une comparaison
entre fermenteurs stomacal et caecal. En
effet, ils sont représentatifs des deux
principales stratégies évolutives rencon-
trées chez les principaux mammifères
herbivores de rente. Le fermenteur sto-
macal, dont nous avons choisi la vache
domestique (Bos taurus) comme repré-
sentant spécifique, est basé sur le mutua-
lisme coopératif entre l’hôte et son
microbiote : les microorganismes utili-
sent des sources fibreuses non concur-
rentielles avec l’hôte. L’inconvénient de
ce mutualisme pour l’hôte est la diges-
tion par les microorganismes de sources
carbonées qui auraient pu être accessi-
bles à la digestion de l’hôte. A l’opposé,
le fermenteur caecal, dont nous avons
choisi le lapin européen (Oryctolagus
cuniculus) comme représentant spéci-
fique, est basé sur le mutualisme compé-
titif coopératif entre l’hôte et son micro-
biote (Mackie 2002). En effet, la stratégie
digestive du lapin repose sur un mutua-

lisme combiné : le mutualisme est dit
compétitif car le lapin, à l’instar des
espèces carnivores, conserve un accès
privilégié à l’aliment en retardant son
accès aux microorganismes ; le mutua-
lisme est dit coopératif car les microor-
ganismes du caecum utilisent, à l’instar de
ceux présents dans le rumen, des sour-
ces carbonées non concurrentielles pour
le lapin. 

Chez les bovins, la stratégie digestive
est de favoriser le séjour des fibres ali-
mentaires ingérées dans le rumen, jus-
qu'à aboutir à une réduction suffisante
de la taille des particules, et donc à une
dégradation poussée des fibres. Les
microorganismes peuvent ainsi se mul-
tiplier dans le rumen, produire des nutri-
ments absorbables par la paroi ruminale,
puis transitent vers l'intestin grêle pour
y être digérés. Certains microorganis-
mes (protozoaires) cependant, peuvent
être spécifiquement retenus dans le
rumen. Chez l'herbivore monogastrique,
comme le lapin, à l'inverse, la stratégie
de l’hôte est de tirer parti des fractions
rapidement digestibles des plantes (ami-
don, protéines…) dans l'intestin grêle.
Dans le gros intestin du lapin (caecum
et côlon) il s'agira de permettre aux par-
ticules les plus fines de séjourner plus
longuement dans le fermenteur, tout en
favorisant un transit plus rapide des par-
ticules les plus grossières, évacuées dans
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Analyse comparée des écosystèmes 
digestifs du rumen de la vache 
et du caecum du lapin

Les fermenteurs digestifs des mammifères herbivores hébergent un microbiote symbiotique leur
permettant d’utiliser l’énergie des fibres végétales. Ce microbiote est-il spécifique de l’espèce hôte,
de l’individu ? Est-il stable dans le temps ? Quels sont les impacts d’une perturbation nutritionnelle ?
Les réponses à ces questions sont essentielles pour améliorer l’efficacité et la santé digestive des
animaux par le pilotage du microbiote digestif.



les fèces. Les microorganismes, qui se
multiplient dans le caecum et le côlon
proximal et produisent des nutriments
absorbables, sont en partie ingérés via le
comportement de caecotrophie (Rucke-
busch et Hörnicke 1977). 

Aussi différents soient-ils, le principal
service rendu par le fermenteur digestif
de la vache et du lapin est la dégradation
des composés peu digestibles (fibres)
pour les rendre accessibles à l’hôte via la
production d’Acides Gras Volatils (AGV)
et de protéines bactériennes. La compa-
raison de ces deux modèles permet de
décrire les caractéristiques communes
des communautés microbiennes parta-
gées par ces deux fermenteurs diges-
tifs, mais aussi les particularités pro-
pres à chaque fermenteur en termes de
diversité, richesse, stabilité et résilience.
En outre, elle permet d’analyser les
principes généraux de fonctionnement
de l’écosystème digestif et de mieux
comprendre la nature, le sens et l’am-
pleur des processus mis en jeux. Les
enjeux pour la production animale sont
les mêmes dans ces deux modèles, à
savoir optimiser les services rendus par
les écosystèmes en terme d’efficacité
alimentaire et de santé digestive, et défi-
nir des moyens de contrôle.

L’objectif de cette synthèse est de réa-
liser une approche comparée de deux
types de fermenteurs digestifs d’animaux
herbivores : le réticulo-rumen de la vache
et le caecum du lapin. Après avoir rappelé
les caractéristiques anatomiques, physio-
logiques et physico-chimiques de ces
deux fermenteurs, nous verrons com-
ment celles-ci influent sur la structure,
la composition et la variabilité de leur
communauté procaryotique. Une analy-
se comparée de leur capacité à répon-
dre à une perturbation sera également
réalisée.

1 / Caractéristiques comparées
du rumen de la vache et du
caecum du lapin

1.1 / Anatomie et physiologie
Le fermenteur digestif de la vache est

le réticulo-rumen. Ce fermenteur, cons-
titué de deux parties, le reticulum de
petite taille et le rumen de grande taille,
se situe en amont de l’estomac (abomasum
ou caillette). Entre le réticulo-rumen
et l’abomasum se trouve un autre com-
partiment pré-stomacal : l’omasum ou
feuillet. Le rumen pèse environ 100 kg
et représente 60 à 70% du volume du
tube digestif chez la vache adulte. Il se
subdivise en plusieurs poches : ventrale,
dorsale, caudo-dorsale et caudo-ventra-
le (figure 1). La muqueuse du rumen est
plissée et couverte de papilles aplaties
plus ou moins denses de 5 × 3 mm en
moyenne (hauteur × largeur). Les papil-
les les plus hautes et les plus nombreu-
ses sont au contact de la phase liquide,
c’est-à-dire au niveau des sacs ventral,
caudo-dorsal et caudo-ventral. Au niveau
du sac dorsal, les papilles sont peu nom-
breuses et petites. Le contenu du rumen
n’est pas homogène ; on peut distinguer
trois phases : i) la phase liquide dans la
partie ventrale qui contient les fines par-
ticules alimentaires dispersées dans une
solution aqueuse, ii) la phase solide
dans la partie intermédiaire, essentielle-
ment composée de grosses particules et
de gaz et iii) la phase gazeuse dans la
partie dorsale du rumen (Welch 1982).
Le réticulum (ou réseau ou bonnet –
filet en latin) est un fermenteur de plus
petite taille (figure 1). Il est accolé au
rumen et son contenu est en communi-
cation permanente avec celui-ci ce qui
justifie l’utilisation courante du terme
réticulo-rumen. D’un point de vue anato-
mique, son épithélium est tapissé d’alvéo-

les hexagonales (0,2mm x 5mm x 2-5cm,
épaisseur x hauteur x largeur) ressem-
blant à des nids d'abeille, recouvertes de
papilles cornées. A l’inverse du rumen,
le contenu du réticulum n’est pas strati-
fié et présente une seule phase liquide
composée de fines particules dispersées
dans une solution aqueuse. 

Le caecum, fermenteur digestif
principal du lapin représente un com-
partiment en dérivation sur l'axe intes-
tin grêle-côlon. Il pèse 150 g et repré-
sente 45-50% du volume total du tube
digestif (Gidenne et Fortun-Lamothe
2002). Les digesta transitent à 90%
directement de l'iléon vers la base du
caecum par le sacculus rotondus et
seuls 10% des digesta transitent direc-
tement vers le côlon proximal. Il est
en forme de spirale comprenant 22 à
25 spires (figure 2). A son extrémité
se trouve l'appendice caecal ou vermi-
forme de diamètre nettement plus fai-
ble (1 cm contre 4-5 cm), et constitué
de tissu lymphoïde. Près de l'abouche-
ment de l'intestin grêle se trouve le
départ du côlon, au niveau de l'ampul-
la coli. La muqueuse caecale ne forme
pas de villosités, à l’opposé du fermen-
teur digestif des ruminants, mais pré-
sente des cryptes (Snipes et al 1982).
La surface luminale est composée
d'un épithélium prismatique simple,
présentant une bordure de microvillo-
sités bien développée et tapissée d'un
glycocalyx.

Le lapin produit deux types d'excré-
ments (tableau 1) : les crottes dures et les
crottes molles appelées caecotrophes.
Les crottes dures qui sont assimilables
aux excréments des autres animaux sont
éliminées dans le milieu environnant.
D’un point de vue morphologique, les
crottes dures ressemblent à des agrégats
de taille moyenne (8 à 12 mm), bruns,
durs et secs. Les caecotrophes se pré-
sentent toujours sous forme de grappes
composées d’agrégats de petite taille
(5 mm), foncés, mous et entourés de
mucus. L’ingestion des caecotrophes
permet au lapin d’utiliser l’énergie et les
nutriments issus de la fermentation cae-
cale ainsi qu’une partie du contenu des
organismes microbiens. Ces microorga-
nismes sont alors majoritairement lysés
dans l’estomac et absorbés dans l’in-
testin grêle. Cependant, une part
importante de l’énergie et des nutri-
ments contenus dans les microorganis-
mes microbiens sont perdus lors de
l’excrétion des crottes dures. Lors de la
production de caecotrophes, le côlon
proximal présente une activité péristal-
tique simple, conduisant au transit du
contenu caecal directement vers le
côlon distal (Ruckebusch et Hörnicke
1977). Ainsi, la composition des caeco-
trophes est proche de celle des digesta
du caecum, mais diffère de celle des
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Figure 1. Anatomie du réticulo-rumen (d’après Barone et al 1984).
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crottes dures (tableau 1, Carabaño et al
2010). Les caecotrophes sont riches en
protéines, vitamine K et B et en miné-
raux, tandis que les crottes dures sont
majoritairement constituées de fibres.
Les caecotrophes constituent 9 à 15%
de l’ingéré journalier soit 15-20% des
apports azotés journaliers (Gidenne et
Lebas 1987, Garcia et al 1995, Belen-
guer et al 2005).

1.2 / Nature des intrants et effica-
cité digestive

Les fermenteurs digestifs sont des
écosystèmes ouverts dans le sens où

l’apport de substrats (intrants), via l’in-
gestion de l’individu hôte est un phé-
nomène relativement régulier. Aussi, la
nature et la fréquence d’arrivée des
intrants dans les fermenteurs digestifs
sont des paramètres capitaux qui peu-
vent influencer le microbiote et le bio-
tope. Ces deux paramètres sont plus
variables dans les fermenteurs pré-
stomacaux (rumen) que dans les fer-
menteurs distaux (caecum, colon). En
effet, dans ce dernier cas, la digestion
dans l’intestin grêle régule la nature et
la fréquence des intrants.

Le rumen de la vache et le caecum du
lapin possèdent une fonctionnalité com-

mune : la dégradation des fibres végéta-
les. Le caecum du lapin assure essentiel-
lement cette fonction tandis que le rumen
de la vache permet également la dégra-
dation des composés glucidiques non
fibreux et des protéines. En effet, situé
juste après l’œsophage, le rumen reçoit
l’ensemble des constituants d’origine
alimentaire, très peu remaniés. L’ami-
don, les glucides rapidement fermentes-
cibles, les protéines et les lipides sont
présents dans le rumen de la vache car
ils proviennent de l’aliment ingéré. En
revanche, ces nutriments sont quasi-
ment absents du caecum du lapin car ils
sont digérés et absorbés dans la partie
amont du tube digestif. Les nutriments
restants sont essentiellement des fibres
végétales (70% de la matière sèche,
Gidenne 1992), et des composés azotés
(15% de la matière sèche, Villamide et
al 2010). Les particules fibreuses du
rumen sont environ 6 fois plus grosses
que celle du caecum (Uden et Van Soest
1982). L’intrant qui arrive dans le fer-
menteur caecal est donc assez homogène
et régulier tandis que celui du rumen
subit les variations dues à la composi-
tion de la ration, et au comportement
alimentaire (ingestion, rumination, abreu-
vement) de l’animal.

Le fermenteur digestif de la vache est
deux fois plus efficace que celui du
lapin pour la digestion des fibres pour
3 raisons principales (Hintz 1969, Slade
et Hintz 1969) : i) les conditions écolo-
giques du rumen sont plus favorables
pour le microbiote que celles du caecum.
Le rumen est environ 650 fois plus
volumineux que le caecum (tableau 2).
Le transit des polymères végétaux est
ralenti et le temps de rétention des par-
ticules fibreuses est plus long (Pickard
et Stevens 1972). Un temps de contact
élevé des particules avec les microorga-
nismes favorise leur dégradation. Par
ailleurs, le caecum se situant en aval des
sites de digestion et d’absorption des
nutriments, son contenu est appauvri en
matières azotées et minéraux compara-
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Figure 2. Anatomie du caecum du lapin (d’après Barone et al 1984).

 Crottes dures Caecotrophes 
Eau (%) 43 - 48 61 - 71 
Protéines brutes (% MS) 11 - 15 26 - 32 

Lipides (% MS) 2,7 2,2 

Cellulose brute (% MS) 29 - 30 17 - 18 
Minéraux (% MS) 5 - 14 8 - 15 

 

Tableau 1. Comparaison de la composition des crottes dures et des caecotrophes 
du lapin (d’après Fekete et Bokori 1985, Fraga et al 1991, Carabaño et al 2010).

 Rumen de la vache Caecum du lapin Références 
CUDa de la cellulose brute1 35 - 45% 16 - 18% Hintz (1969) 
Poids 120 - 200 L 0,35 - 0,40 L Fonty et Chaucheyras Durand (2007) 
Volume en pourcentage du volume 
total du tube digestif 60 - 70% 45 - 50% Fonty et Chaucheyras Durand (2007) 

Temps de rétention des particules 28 - 38 h Grosses : 7 - 16 h 
Fines : 16 - 42 h 

Hartnell et Scatter (1979), 
Gidenne (1992) 

Utilisation de l’énergie produite par 
les microorganismes oui oui Mackie (2002) 

Utilisation de l’énergie contenue 
dans les microorganismes oui partielle Mackie (2002) 

Mutualisme symbiotique coopératif compétitif-
coopératif Mackie (2002) 

1CUDa : Coefficient d’Utilisation Digestive apparent. 

Tableau 2. Physiologie comparée des fermenteurs de la vache et du lapin.
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tivement au rumen ; ii) la rumination
permet un broyage mécanique des gros-
ses particules et «fissure» les fibres
végétales rendant ainsi le contenu végé-
tal plus accessible au microbiote ; iii)
tous les nutriments contenus dans les
microorganismes peuvent être utilisés
chez le ruminant alors que seule la
partie excrétée dans les caecotrophes
peut l’être chez le lapin (tableau 2). En
effet, chez la vache les microorganis-
mes transitent dans l’estomac (la caillet-
te), sont lysés sous l’action du lysozyme
stomacal et sont ensuite digérés dans
l’intestin. Chez le lapin, seuls les micro-
organismes présents dans les caecotro-
phes lors de leurs émissions ponctuelles
sont utilisés comme source de nutriment
et d’énergie.

1.3 / Paramètres physico-chimiques
Les microorganismes présents dans les

fermenteurs digestifs sont sélectionnés
par leur environnement et leur activité
affecte ce dernier en retour. Les paramè-
tres du milieu agissent sur l’occurrence
des espèces microbiennes mais aussi sur
leur activité, leur taux de multiplication,
leur physiologie et leur mode de vie. De
plus, par rétroaction, l’activité microbien-
ne peut participer à la sélection micro-
bienne dans les fermenteurs digestifs. En
effet, l’activité microbienne aboutit à
l’utilisation des ressources et à la forma-

tion de nouvelles molécules qui peuvent
à leur tour jouer un rôle dans la sélection
microbienne (Fonty et Chaucheyras-
Durand 2007). Les facteurs physico-
chimiques qui jouent un rôle majeur
dans la sélection des microorganismes
au sein d’un écosystème microbien sont
l’absence d’énergie lumineuse, la tempé-
rature relativement constante et élevée
37-40°C, le statut fortement réducteur
et donc la forte anaérobiose (potentiel
d’oxydo-réduction très bas : - 150 à
- 250 mV), un pH légèrement acide à
neutre  (pH = 5 à 7) (tableau 3).

L’écosystème caecal du lapin est plus
acide, plus réducteur et plus anaérobie
que le rumen de la vache (Marden et al
2005, Kimsé et al 2008). L’analyse
comparée semble montrer cependant
que les différences de pH entre espèces
s’estompent si la ration est déficiente
en fibres (tableau 3, Michelland et al
2011a, Michelland et al 2011b). De
même, les mesures de potentiel redox
montrent une forte interaction entre
l’espèce hôte et le régime. Ces varia-
tions s’expliquent vraisemblablement
par le fait que le pH et le potentiel redox
du rumen de la vache sont variables au
cours de la journée et notamment en
fonction des cycles prandiaux (Marden
et al 2005). On remarque également que
les concentrations en AGV sont proches
(tableau 3) et que l’acétate est l’AGV

dominant dans les deux fermenteurs
digestifs. Cependant, chez les ruminants
la quantité de propionate est supérieure
à celle du butyrate alors que ces pro-
portions sont inversées chez le lapin
adulte.

2 / Comparaison des commu-
nautés microbiennes du rumen
de la vache et du caecum du
lapin

2.1 / Composition des commu-
nautés microbiennes

Les microorganismes qui peuplent
les fermenteurs digestifs appartiennent
aux trois domaines du vivant : Bacteria,
Archaea et Eucarya (tableau 4). Les virus,
qui ne sont pas considérés comme des
êtres vivants mais comme des entités
biologiques, sont également présents.
Le rumen de la vache contient 1010 à 1011

bactéries, 108 à 1010 archées, 103 à 106

protozoaires (ciliés et flagellés), 102 à 104

zoospores de champignons et 109 à 1010

particules virales par millilitre (Klieve
et Swain 1993, Fonty et Chaucheyras-
Durand 2007). La population bactérien-
ne du caecum est largement majoritaire
et estimée à 1010 à 1012 bactéries par g de
contenu (Gouet et Fonty 1979, Forsythe
et Parker 1985, Combes et al 2011)
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Rumen Caecum Effets (5) 

Régime  Témoin (1) 
(n = 28) 

Perturbation (2) 
(n = 28) 

Témoin (3) 
(n = 35) 

Pertubation (4) 
(n = 35) Hôte Régime Temps Hôte  Régime 

pH 6,7 ± 0,1 6,2 ± 0,2 6,1 ± 0,3 6,3 ± 0,3 P < 0,001 P < 0,01 NS P < 0,001 

Potentiel redox (mV) - 224 ± 15 - 170 ± 31 - 192 ± 27 - 205 ± 22 NS P < 0,001 NS P < 0,001 

Acide acetique (mmol L-1) 53,9 ± 10,5 62,2 ± 6,5 73,2 ± 15,7 54,5 ± 15,3 P < 0,05 P < 0,01 NS P < 0,001 

Acide propionique (mmol L-1) 12,4 ± 2,6 16,8 ± 2,5 4,9 ± 1,5 4,5 ± 1,8 P < 0,001 P < 0,001 P < 0,05 P < 0,001 

Acide butyrique (mmol L-1) 7,1 ± 1,7 11,9 ± 1,7 13,9 ± 4,3 13,8 ± 5,9 P < 0,001 P < 0,01 NS P < 0,001 

AGVtotal (mmol L-1) 76,5 ± 15,2 94,5 ± 9,3 94,0 ± 18,2 75,2 ± 19,6 NS NS NS P < 0,001 

NH3-N (mmol L-1) 146,9 ± 46,2 71,4 ± 34,8 6,4 ± 3,4 101,1 ± 5,8 P < 0,001 P < 0,001 P < 0,001 P < 0,001 
 

Tableau 3. Paramètres physico-chimiques des fermenteurs digestifs de la vache et du lapin recevant un régime témoin pendant
21 jours puis soumis à une perturbation nutritionnelle (augmentation du ratio amidon/fibre) appliquée pendant 21 jours. Les don-
nées ont été extraites de Michelland et al (2011a et b).

(1) Composition du régime Témoin distribué aux vaches : ration à base de foin (cellulose 13,1%, hémicellulose 13,3%, amidon 12,3%
et protéine 11,5%).
(2) Composition du régime Perturbation distribué aux vaches : ration à base d’ensilage de maïs (cellulose 16,2%, hémicellulose
17,0%, amidon 26,7% et protéine 6,2%). 
(3) Composition du régime Témoin distribué aux lapins : cellulose 15,6%, hémicellulose 19,9%, amidon 15,6% et protéine 18,4%. 
(4) Composition du régime Perturbation distribué aux lapins : cellulose 7,8%, hémicellulose 9,6%, amidon 36,2% et protéine 19,6%. 
(5) L’effet hôte désigne vache vs lapin, l’effet régime désigne le régime témoin vs perturbation, l’effet temps désigne les 21 jours avant
et pendant l’application de la perturbation.
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tandis que la population des archées est
estimée à 107 par g de contenu (Combes
et al 2011). En ce qui concerne le domai-
ne des eucaryotes, l’écosystème digestif
caecal du lapin semble dépourvu de
champignons anaérobies (Bennegadi et
al 2003) et de levures (Kimsé et al
2012) bien que la présence de levures
«commensales» ait été observée dans le
caecum (106 par g, Forsythe et Parker
1985). Les protozoaires sont absents de
l’écosystème caecal (Bennegadi et al
2003). A notre connaissance aucune étude
ne s’est attachée à mettre en évidence la
présence de virus dans le caecum du
lapin. Des travaux complémentaires
seraient nécessaires chez le lapin pour
confirmer l’absence de champignons et
de protozoaires.

La réalisation de manière simultanée
d’un inventaire moléculaire chez un ani-
mal adulte des deux espèces  (200 clones
pour chaque espèce hôte, Cauquil et al
2007) montre que la communauté bac-
térienne diffère en terme d’abondance
relative au niveau des phyla (tableau 4).
Dans le rumen, les proportions de Firmi-
cutes et de Bacteroidetes sont similaires
(41 vs 47%) ; à l’inverse, chez le lapin
une large prédominance des Firmicutes
est observée (92,5%), les Bacteroidetes
ne représentant que 3%. Par ailleurs, au
grain de l’espèce (similarité à 97%) les
bactéries présentes sont spécifiques de
chaque espèce hôte puisqu’aucune espèce
en commun n’a pu être trouvée entre ces
deux écosystèmes. Chez le lapin ce type
d’étude a mis en lumière le faible niveau
de connaissance des espèces hébergées
dans le caecum puisque 80 à 90% d’entre
elles sont considérées comme de nou-
velles espèces jamais référencées dans les
bases de données (90% d’après Abecia
et al 2005 ; 80% d’après Monteils et al
2008). Enfin, la réalisation d’empreintes
moléculaires des communautés bacté-
riennes, «Capillary Electrophoresis Single
Strand Conformation Polymorphism»
(CE-SSCP), montre que la diversité de
la communauté bactérienne est plus éle-
vée dans le rumen que dans le caecum
(Indice de Simpson de 6,2 ± 0,8 vs 5,6 ±
0,8, figure 3).

Les paramètres environnementaux
sélectionnent les espèces microbiennes
en fonction de leurs contraintes écolo-
giques spécifiques et expliquent en par-
tie les différences de structure et de
composition des communautés entre les
deux fermenteurs. De plus, la spécifici-
té espèce hôte/microbiote résulte égale-
ment d’une co-évolution entre chaque
espèce hôte et son microbiote. Ainsi, la
plus grande diversité et la plus grande
richesse de la communauté bactérienne
ruminale par rapport à la communauté
caecale pourraient être attribuées à la
plus grande hétérogénéité des substrats
entrant dans le rumen que dans le cae-

  Rumen Caecum 
Bactéries Firmicutes 41 92,5 
 Bacteroidetes 47 3,1 
 Actinobacteria 4 + 
 Proteobacteria 6,1 0,4 
 Fibrobacter 0,5 + 
 Spirochaetes + NE 
 Fusobacteria + + 
 Verrucomicrobia + + 
Archées Methanobacteriales + + 
 Méthanomicrobiales + - 
 Methanosarcinales + - 

Eucaryotes Protozoaires + - 
 Champignons -/+ - 
 Levures + +/- 
Virus  + NE 

+ : présence ;  - : absence ; NE : Non Etudié. 

Tableau 4. Abondances relatives (%) des groupes microbiens présents dans le rumen
de vache et le caecum de lapin (d’après Crociani et al 1984, Forsythe et Parker
1985, Biavati et al 1988, Bennegadi et al 2003, Cauquil et al 2007, Fonty et
Chaucheyras-Durand 2007, Kimsé et al 2012, Monteils et al 2008, Kušar et
Avguštin 2010).

Figure 3. Empreinte moléculaire de la communauté bactérienne ruminale (rouge) et
caecale (noire) obtenue par «Capillary Electrophoresis Single Strand Conformation
Polymorphism» (CE-SSCP).



cum et donc, à la plus grande hétérogé-
néité du contenu ruminal que du contenu
caecal. En effet, l’hétérogénéité est source
d’une importante diversité de conditions
environnementales qui fournissent une
grande variété de micro-niches favora-
bles à l’apparition d’espèces différentes,
spécifiques de chaque micro-niche (Fonty
et Chaucheyras-Durand 2007). Cette
relation entre l’hétérogénéité environ-
nementale et la diversité biologique est
classiquement observée en macro-
écologie et semble également intervenir
dans les écosystèmes microbiens (à l’ins-
tar des marais salants, Horner-Devine et
al 2004).

2.2 / Différences entre individus
hôtes

Comme les communautés bactérien-
nes des fermenteurs digestifs abritent
plusieurs centaines d’espèces, il est pro-
bable que les espèces présentes et leurs
abondances respectives diffèrent d’un
individu à l’autre au sein d’une même
espèce de mammifère herbivore.
L'analyse du microbiote par empreinte
moléculaire (CE-SSCP) ne détecte pas,
dans le rumen de vache ou dans le cae-
cum de lapin, l’existence d’un patron
spécifique à chaque individu, stable
dans le temps ou dans l’espace (au sein
d’un même compartiment et entre dif-
férents compartiments) pour la com-
munauté bactérienne (Michelland et al
2009a et b) comme pour la communauté
archée, (Michelland et al 2010). En effet,
la variabilité inter- et intra-individuelle
des communautés bactériennes et archées
sont de même ampleur. Une forte varia-
bilité interindividuelle de la composi-
tion de la communauté bactérienne a
déjà été observée dans les différents
compartiments du tube digestif du pou-
let (Wielen et al 2002) ; cependant rares
sont les études qui évaluent la variabilité
intra-individu (répétition d’un même
individu dans le temps ou dans l’espa-
ce). Welkie et al (2010) montrent une
variabilité interindividuelle supérieure à
celle intra-individu au cours de 4 cycles
d’alimentation de 2 vaches. De même,
une expérience de changement massif
du microbiote ruminal par vidange et
implantation d’un microbiote d’une autre
vache suggère que la communauté bac-
térienne présente une spécificité pour
l’hôte. En effet, après un temps qui varie
selon la vache receveuse, la communauté
bactérienne est plus proche de la com-
munauté initiale que de celle de la vache
donneuse (Weimer et al 2010). Chez
l’Homme, un patron spécifique à chaque
individu est retrouvé au sein des diffé-
rents segments du colon (ascendant,
descendant et transverse) (Zoetendal et
al 2002) ou au cours du temps dans les
fèces (Vanhoutte et al 2004). L’absence
de patron spécifique de l’individu hôte
pourrait trouver son origine dans la

similarité génétique entre animaux et
la forte standardisation des conditions
d’élevage et d’alimentation surtout chez
le lapin. Cela tendrait à uniformiser
l’influence de l’hôte sur la composition
de sa communauté bactérienne. Cepen-
dant, on ne peut exclure que la résolu-
tion insuffisante des outils d’empreinte
moléculaire (CE-SSCP) de nos études
n’ait pas permis de mettre en évidence
cette spécificité liée à l’individu hôte.
Récemment chez l’Homme, le séquen-
çage complet de l’ADN bactérien pré-
sent dans les fèces de 200 sujets, a permis
d’identifier trois types de microbiote
digestif ou entérotypes (Arumugam et
al 2011). A l’instar des quatre groupes
sanguins, ces entérotypes ne sont pas
spécifiques de l’origine ethnique des
sujets (européens, américains, japonais)
et sans lien avec le sexe, le poids, l'âge
ou l'état de santé. Ils se distinguent par
leur composition taxonomique et leur
fonctionnement (équipement enzyma-
tique). S’il reste à mettre en relation les
entérotypes avec la prédisposition à
certaines maladies, l’existence de ces
entérotypes permet d’envisager une
prophylaxie ou une action thérapeutique
adaptée spécifiquement à l’entérotype
du patient. Des études similaires sont en
cours chez l'animal de rente.

2.3 / Différences entre comparti-
ments digestifs

Les communautés procaryotiques sont
spécifiques de chaque compartiment du
tube digestif, que ce soit chez la vache,
le lapin (Michelland et al 2009a et b) ou
chez d’autres mammifères d’élevage
(mouton, chèvre, porc : Lin et al 1997,
Simpson et al 1999) et l’Homme (Marteau
et al 2001, Zoetendal et al 2002). Ainsi,
chez la vache, les communautés de bac-
téries et d’archées du rumen et des fèces
ont des structures différentes. A l’inverse,

dans le réticulo-rumen, que le prélève-
ment soit réalisé en partie ventrale ou
dorsale du rumen ou dans le réticulum,
les communautés microbiennes sont
similaires (Michelland et al 2009b, Michel-
land et al 2010) (figure 4). Chez le lapin,
la richesse des communautés de bacté-
ries et d’archées, la diversité bactérienne
et la structure des communautés d’archées
du contenu caecal, des caecotrophes et
des crottes dures sont similaires mais la
structure des communautés bactérien-
nes diffère (Michelland et al 2009a et
b). De plus, si la structure des commu-
nautés bactériennes diffère entre les trois
types d’échantillons, celle du caecum est
plus proche de celle des caecotrophes
que de celle des crottes dures (figure 5).
Ce résultat montre ainsi que la proximité
physiologique des sites de prélèvements
entraîne une proximité dans les commu-
nautés qu’ils hébergent.

La composition chimique du contenu
de ces différents compartiments peut
expliquer ces résultats. Ainsi, le pH, le
niveau d’anaérobiose et la composition
du substrat entrant dans le rumen et le
côlon de la vache diffèrent de façon
importante. Chez le lapin, la composi-
tion chimique des caecotrophes est pro-
che de celle du contenu caecal mais dif-
fère de celle des crottes dures. D’un
point de vue pratique, les caecotrophes
peuvent être utilisés comme matrice
alternative d’échantillonnage du contenu
caecal. Cette alternative peut permettre
de collecter des échantillons, à moindre
coût, sans perturbation des animaux, et
de réaliser ainsi un suivi dynamique des
communautés pour un même individu.

La structure des communautés bacté-
riennes des fractions solide et liquide de
la zone ventrale du rumen sont différen-
tes (figures 4). La fraction solide abrite
une communauté bactérienne plus riche
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Figure 4. Analyse de similarité des profils CE-SSCP des communautés bactérien-
nes entre les compartiments du rumen (+ : sac ventral, ● : sac dorsal, ▲: réticulum)
(A) et entre les fractions (Δ: liquide, ○ : solide) au sein du sac ventral du rumen (B).
(Michelland 2009).
Chaque communauté est représentée par un point. Plus les points sont éloignés sur
le graphique, plus les communautés bactériennes diffèrent.



et plus diverse que la fraction liquide
(Michelland et al 2011b). De plus, la
fraction solide du rumen contient une
densité plus importante de bactéries que
la fraction liquide. Ces différences ont
déjà été observées dans le rumen de la
vache (Tajima et al 1999, Cho et al
2006, Welkie et al 2010) et dans le
rumen du mouton (Tajima et al 1999,
Larue et al 2005). Par ailleurs, les com-
munautés microbiennes de la lumière
du rumen (phase solide et liquide, dite
luminale) diffèrent de celles de la paroi
ruminale (dite épimurale, Cho et al 2006,
Sadet et al 2007). Les bactéries de la
fraction solide du rumen sont en contact
avec un substrat hétérogène qui fournit
aux bactéries de nombreuses conditions
environnementales à l’échelle microsco-
pique. Ceci permettrait la colonisation
d’un plus grand nombre d’espèces dans
la fraction solide que dans la fraction
liquide. 

En résumé, les différents comparti-
ments du tube digestif abritent des com-
munautés de bactéries et d’archées qui
sont d’autant plus distinctes qu’ils sont
distants et qu’ils présentent une physio-
logie différente et un contenu de com-
position différente. 

2.4 / Dynamique des communautés
microbiennes dans le temps

En l’absence de perturbations induites,
la position du fermenteur sur le tube
digestif semble influencer sa dynami-
que naturelle. Ainsi, dans un écosystè-
me digestif proximal, tel que le rumen
de la vache, toutes les caractéristiques
bactériennes étudiées (richesse, diversité,
structure, quantification des bactéries)
fluctuent de manière sporadique et impré-
visible entre les semaines successives
de prélèvement alors même qu’il n’y a
aucun changement de ration (Michelland

et al 2009b, Michelland et al 2011b,
Monteils et al 2011). En revanche, au
cours de la journée, les communautés
bactériennes du rumen (diversité et
structure) restent stables jusqu’à 6 heu-
res après le repas. A l’inverse, dans un
écosystème digestif distal, tel que le
caecum, la communauté bactérienne
(diversité, structure, quantification des
bactéries) reste stable au cours des
semaines (Michelland et al 2009a). Une
telle stabilité a déjà été observée chez
d’autres mammifères qui possèdent,
comme le lapin, un fermenteur situé en
position distale du tractus, l’Homme
(Zoetendal et al 1998, Abell et McOrist
2007, Abell et al 2008), le porc (Leser
et al 2000) et le chien (Simpson et al
2002). Ainsi en l’absence de perturbation,
la communauté bactérienne du caecum
est en état d’équilibre stable alors que
celle du rumen est en état d’équilibre
dynamique. Un état d’équilibre dynami-
que est classiquement observé dans
d’autres écosystèmes microbiens (réac-
teur de méthanisation, Fernandez et al
1999), mais n’a pas été observé pour l’éco-
système ruminal de mouton (Edwards et
al 2005). Il a été montré qu’un tel état
de stabilité dynamique n’engendre pas
forcément d’évolution dans les fonction-
nalités de l’écosystème (Fernandez et al
1999). 

La stabilité d’un écosystème serait
favorisée lorsque le flux et la composi-
tion des nutriments entrant dans le fer-
menteur est plus constante, comme dans
le cas du caecum du lapin. A l’opposé,
les communautés seraient plutôt en
équilibre dynamique lorsque le flux et la
composition des nutriments ainsi que
les conditions environnementales (tem-
pérature, dioxygène) sont plus varia-
bles. Ainsi, chez la vache, l’ingestion
alimentaire entraîne une entrée brusque
de matières premières végétales et de

dioxygène qui sont à une température
plus faible que la température de l’éco-
système ou de l’hôte. Toutefois, l’ab-
sence d’évolution post-prandiale ne cor-
robore pas cette explication. 

A l’inverse de la communauté bacté-
rienne, la communauté d’archées semble
être stable dans le temps dans les deux
fermenteurs étudiés : rumen et caecum
(Michelland et al 2010). Des résultats
similaires ont été observés chez l’Homme
et le rat (Florin et al 2000). Cette absence
d’évolution temporelle peut être expli-
quée par la faible richesse des commu-
nautés d’archées dans les systèmes
digestifs (Janssen et Kirs 2008, Kušar et
Avguštin 2010), qui par conséquent ne
peuvent pas faire de «réajustements»
permanents de leur microbiote par redon-
dance fonctionnelle (Cardinale et al
2002). 

3 / Réponses des communau-
tés microbiennes à une per-
turbation

Un intérêt croissant est porté à la
capacité de réponse des écosystèmes aux
perturbations induites par des facteurs qui
peuvent être abiotiques ou biotiques.
Chez la vache, comme chez le lapin, les
perturbations étudiées ont concerné le
changement du ratio amidon/fibres de
la ration (Tajima et al 2000, Badiola et
al 2004, Michelland et al 2011a et b,
Monteils et al 2012), l’addition d’huile
et/ou d’amidon (Zened et al 2011, Zened
et al 2012), l’ajout de probiotiques
(Brossard et al 2006, Marden 2007,
Julien et al 2010, Kimsé et al 2012),
ou d’antibiotiques (Edwards et al 2005,
Abecia et al 2007) ou encore l’inocula-
tion de pathogènes (Dewrée et al 2007,
 Combes et al 2009). En réponse à ces
perturbations, l’écosystème peut alors
(Ives et Carpenter 2007) : i) rester cons-
tant, c'est-à-dire ne pas répondre (ou de
façon modérée) aux perturbations. On
parle alors de résistance, de persistance,
de rémanence ou d’inertie de l’écosys-
tème ; ii) être affecté par la perturbation
mais retrouver son état initial. On parle
alors de résilience ou d’homéostasie de
l’écosystème ; iii) être affecté par la
perturbation et ne pas retrouver son état
initial. On parle alors de seuil de réver-
sibilité pour étudier les limites de la
capacité de réaction de l’écosystème.

L’étude de la dynamique des commu-
nautés bactériennes suite à une pertur-
bation maintenue dans le temps, permet
d’apprécier la réactivité et le temps d’adap-
tation nécessaire à un écosystème pour
faire face aux nouvelles conditions qui
lui sont imposées ou bien, permettent au
contraire d’apprécier son pouvoir de
résistance à une perturbation (Fonty et
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Figure 5. Analyse de similarité des profils CE-SSCP des communautés de bactéries
(A) et d’archées (B) entre le cæcum (●), les caecotrophes (+) et les crottes dures
(▲) du lapin. (Michelland 2009).
Chaque communauté est représentée par un point. Plus les points sont éloignés sur
le graphique, plus les communautés bactériennes diffèrent.



Chaucheyras-Durand 2007, Ives et
Carpenter 2007).

3.1 / Facteurs abiotiques : change-
ment de régime
Lorsque l’augmentation du ratio amidon/
fibres est de faible ampleur, c’est-à-dire
que l’apport d’amidon n’entraîne pas
d’acidose ruminale, la communauté
bactérienne n’est pas ou faiblement (dimi-
nution de l’indice de diversité) affectée
(Michelland et al 2011b). L’étude de la
bibliographie montre cependant des
résultats contradictoires qui peuvent
être attribués à l’intensité et à la durée
de la perturbation notamment par un
apport important d’amidon dans la ration
(Tajima et al 2000, Kocherginskaya et
al 2001, Tajima et al 2001, Sadet et al
2007). Un apport d’amidon élevé dans
la ration modifie donc de façon majeure
la population microbienne du rumen. Si
un apport d’huile seule n’a pas d’effet,
lorsque de l’huile est ajoutée au régime
en plus de l’amidon, une modification
de la communauté microbienne est ob-
servée qui de plus est différente de celle
observée, avec un apport d’amidon seul
(Zened et al 2011). Dans le caecum, une
augmentation du ratio amidon/fibre qui
n’entraîne pas de trouble digestif engen-
dre toutefois des modifications de la
communauté bactérienne (structure,
quantité de bactéries) dès le deuxième
jour. Ces modifications se maintiennent
durant les 39 jours d’application de la
perturbation (Michelland et al 2011a).
Chez la vache comme chez le lapin, ces
perturbations nutritionnelles entraînent
une altération des paramètres physico-
chimiques et fermentaires des fermen-
teurs digestifs (tableau 3).

Ainsi, les communautés bactériennes
du caecum et du rumen d’individus
matures présentent des comportements
différents face à une perturbation
nutritionnelle d’ampleur modérée : une
relative inertie est observée pour le
rumen qu’il faut vraisemblablement
mettre en relation avec l’équilibre
dynamique de cet écosystème observé
en absence de perturbation. En effet,
avant et pendant la période de pertur-
bation, des fluctuations sporadiques de
la communauté bactérienne ruminale
sont observées (e.g. un effet du temps
est observé sur les profils CE-SSCP
avant et pendant l’application de la
perturbation), cependant la succession,
l’ampleur et la fréquence de ces fluc-
tuations ne permettent pas d’identifier
une tendance évolutive particulière
(Michelland et al 2011b). A l’inverse,
l’écosystème caecal semble capable  de
réagir et d’atteindre rapidement (48 h)
un nouvel état de stabilité pendant
toute la période d’application de la per-
turbation. Cette différence de com-
portement entre les deux écosystèmes

pourrait résulter de la différence de
diversité. En effet, un écosystème est
d’autant plus résistant face aux pertur-
bations qu’il est diversifié, notamment
en raison de la redondance fonctionnel-
le et de l’occupation maximale de tou-
tes les niches que cette diversité entraî-
ne. Fonty et al (1983a et b), Fonty et
Gouet (1989) ont démontré l’effet
favorable d’une plus grande diversité
biologique sur le fonctionnement des
fermenteurs digestifs. 

Enfin, lorsque des vaches sont soumises
à un stress alimentaire répété (3 alternan-
ces successives entre une ration riche en
fibres et une ration riche en amidon) une
altération croissante de la capacité fer-
mentaire est observée au fur et mesure
de la répétition des stress (diminution
de la concentration en AGV produits,
diminution des activités enzymatiques
de fibrolyse) tandis que la structure de
la communauté bactérienne est forte-
ment modifiée à chaque retour à la
ration fibreuse (Monteils et al accepté).
Dans cette situation, il semblerait que
l’écosystème ruminal ne retrouve pas un
équilibre dynamique permettant d’assu-
rer une fermentation optimale. Dans
cette expérience, l’écosystème semble
avoir atteint les limites de sa capacité de
réponse à cette perturbation ou de rési-
lience. 

3.2 / Facteurs biotiques : consé-
quences de la présence d'une flore
exogène sur l'écosystème digestif 

Dans le cas de rations acidogènes,
les conditions réductrices du milieu
ruminal sont renforcées par l'addition
d'une flore exogène, telles que les levu-
res vivantes Saccharomyces cerevisiae
(Marden et al 2008), qui favoriserait
les bactéries fibrolytiques (Pinloche
et al 2008). L’abondance relative des
espèces majeures de ce groupe fonc-
tionnel augmente en présence de levu-
res vivantes pour une dose de 5×1010

UFC/tête/jour. Les populations protéo-
lytiques voient leur abondance relative
diminuer en présence de levures vivan-
tes alors que les populations utilisa-
trices de lactate (Megasphaera et Sele-
nomonas) augmentent significative-
ment. Dans le caecum, le potentiel redox
du milieu caecal augmente avec la pré-
sence de levures vivantes (Kimsé et al
2012). En parallèle, ni la concentration
en AGV ni le pH caecal ne varient. A
l'inverse, dans le rumen de la vache
laitière en lactation souffrant d’acidose
ruminale, l'apport de levures vivantes
conduit à une baisse du potentiel d’oxydo-
réduction (Eh), tandis que l'acidité est
moins importante, malgré une concen-
tration ruminale supérieure en AGV
totaux (Marden et al 2008). Dans le
rumen comme dans le caecum la struc-
ture de la communauté bactérienne (em-

preinte moléculaire par SSCP) n'est pas
significativement modifiée par la
présence de levures vivantes. L'indice
de biodiversité ainsi que l’empreinte
moléculaire de la communauté bactérien-
ne du rumen sont peu modifiés par les
levures vivantes (Julien 2010), alors
que la biodiversité bactérienne caeca-
le tendrait à s'accroître (Kimsé et al
2012).

  Conclusion
Dans cette revue nous avons synthéti-

sé les données obtenues par notre équi-
pe et celles de la bibliographie afin de
contribuer à une meilleure connaissan-
ce de l’écologie des communautés pro-
caryotiques des fermenteurs digestifs de
deux modèles animaux, la vache et le
lapin, représentatifs des deux principa-
les stratégies évolutives rencontrées
chez les mammifères herbivores actuels.
Cette approche présente l’avantage de
contribuer à identifier les caractéris-
tiques écologiques des communautés
procaryotiques qui sont communes et
celles qui sont spécifiques de chaque
stratégie évolutive. Cette analyse com-
parée englobe la caractérisation de la
variabilité taxonomique (entre espèces
animales), individuelle, spatiale (inter-
et intra-fermenteurs digestifs) et tempo-
relle (dynamique journalière et hebdo-
madaire avec ou sans perturbation
induite, dynamique post-prandiale) des
communautés procaryotiques.

Une spécificité du couple espèce hôte/
microbiote chez la vache comme chez le
lapin suggère un rôle déterminant de la
physiologie digestive de l’hôte et des
phénomènes de co-évolution hôte/
microbiote. Notre analyse comparée n’a
pas permis d’observer de spécificité
individuelle. Ce résultat peut être expli-
qué par la proximité génétique des indi-
vidus utilisés et/ou par la forte standar-
disation de leurs conditions d’élevage
ou encore par le manque de résolution
des techniques utilisées. La comparai-
son des microbiotes chez des individus
homozygotes (vrais jumeaux) ou encore
d’individus appartenant à la même
espèce mais à des races différentes,
permettrait de mieux comprendre l’im-
portance respective du génotype de
l’hôte et de son environnement dans
le déterminisme de son microbiote. La
réponse à cette question présente un
intérêt particulier en élevage car cela
permettrait par exemple de sélectionner
les individus ayant les microbiotes les
plus robustes et/ou les plus efficaces.
Par ailleurs, les communautés micro-
biennes évoluent le long du tractus
digestif de sorte que plus les comparti-
ments sont éloignés spatialement et
physiologiquement, plus leur microbio-
te est différent. De la même façon, il
existe une différence entre la commu-
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nauté présente de façon planctonique
dans la fraction liquide du contenu
ruminal et celle attachée ou associée
aux particules alimentaires dans la frac-
tion solide. A l’état basal, la commu-
nauté bactérienne du rumen montre une
fluctuation continue qui suggère un état
d’équilibre dynamique. En revanche,
dans le caecum et sans perturbation, la
communauté bactérienne semble en
équilibre statique. Cette différence trouve
son origine dans la situation du fermen-
teur sur le tractus digestif et donc dans
la composition du contenu digestif et les
paramètres physico-chimiques qui le
caractérisent. En position proximale, le
fermenteur est soumis au moment de
l’ingestion à des variations de paramè-
tres du milieu (dioxygène, température)
et de flux de nutriments (vitesse d’en-
trée et nature) qui peuvent modifier le
microbiote sans remettre en cause ni
sa fonction ni son équilibre. A l’opposé,
dans les fermenteurs en position distale,
les paramètres du milieu et les nutri-
ments entrants sont plus constants. Le type
d’équilibre, e.g. statique vs dynamique,
pourrait expliquer la différence de répon-
se de ces deux écosystèmes à une pertur-
bation nutritionnelle modérée. En effet,

en cas de perturbation nutritionnelle
modérée, la communauté bactérienne
des fermenteurs digestifs en position
proximale, tel le rumen de la vache,
montre une relative inertie. A l’opposé,
celle des fermenteurs en position distale,
tel le caecum de lapin, semble réagir
rapidement pour aboutir à un nouvel état
d’équilibre, suggérant une importante
capacité d’adaptation. 

L’analyse comparée de ces deux écosys-
tèmes matures a permis de mieux com-
prendre leur structuration spatiale et
temporelle ainsi que leur stabilité et leur
capacité de réponse à une perturbation.
Ceci doit aider à mieux choisir les
leviers d’action qu’il est opportun d’uti-
liser pour satisfaire des objectifs de
santé digestive et de production anima-
le. D’un point de vue finalisé, l’alterna-
tive à l’utilisation des antibiotiques pour
la prévention des maladies digestives
chez les animaux d’élevage nécessite la
mise en place de nouvelles stratégies
alimentaires, notamment dans la filière
cunicole puisque l’on observe chez les
lapins une forte mortalité causée par des
maladies digestives. Par ailleurs, dans
la filière bovine laitière, les systèmes

intensifs nécessitent des rations à forte
densité énergétique, riches en glucides
rapidement fermentescibles qui peuvent
entrainer une acidification du rumen
(acidose), associée à une diminution de
la teneur en matière grasse du lait et un
risque d’altération des performances
zootechniques et de la santé de l’animal.
L’alimentation, notamment par la teneur
en fibres de la ration pour ces deux
modèles d’herbivores, est une voie de
modulation possible pour ces écosys-
tèmes matures en vue d’améliorer leur
résistance. Toutefois, il pourrait être plus
efficace d’orienter précocement les com-
munautés microbiennes au cours de leur
implantation dans le tractus digestif pour
améliorer la santé digestive chez le lapin
et l’efficacité digestive chez la vache. En
effet, durant cette période, le microbiote
est particulièrement réceptif aux facteurs
biotiques et abiotiques. Cependant, si
les modalités de réorientation du micro-
biote au bénéfice de l’hôte restent à déter-
miner, compte tenu des éléments pré-
sentés ici, la nutrition constituerait
probablement un levier de choix pour
orienter précocement le microbiote.
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Résumé

Dans cette revue nous avons synthétisé les données obtenues dans notre équipe et celles de la bibliographie afin de contribuer à une
meilleure connaissance de l’écologie des communautés bactériennes et archées des fermenteurs digestifs des mammifères herbivores.
L’analyse a porté sur la comparaison des deux principales stratégies digestives rencontrées chez les mammifères herbivores actuels :
un fermenteur en position proximale, le rumen, et un fermenteur en position distale, le caecum. Parmi les espèces d’intérêt agrono-
mique, la vache et le lapin on été choisis comme animaux modèles. Après avoir rappelé les caractéristiques anatomiques et physico-
chimiques de ces fermenteurs digestifs, nous avons analysé les spécificités de leurs communautés procaryotiques liées à l’hôte, la
variabilité individuelle, la structuration spatiale (inter- et intra- fermenteurs digestifs) et la dynamique temporelle (journalière et heb-
domadaire) avec ou sans perturbation nutritionnelle induite.

Abstract

Comparative analysis of digestive ecosystems in the rumen of the cow and in the caecum of the rabbit

In this review we compiled the data obtained by our team and those found in the bibliography in order to improve understanding of
the ecology of bacterial and archaeal communities of digestive fermenters from herbivorous mammals. We performed a comparative
analysis of the fermenters of two animal models, the cow and rabbit, whose digestive physiologies are representative of the two major
evolutionary strategies encountered in mammalian herbivores. After recalling the anatomical and physico-chemical properties of
these digestive fermenters, we analyzed the specificities of their prokaryotic communities: related to the host, individual variability,
spatial (inter-and intra- digestive fermenters) and temporal dynamics (daily and weekly) with or without induced nutritional pertur-
bation.
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M.,  TROEGELER-MEYNADIER A.,  ZENED A.,  GIDENNE T., FORTUN-LAMOTHE L. 2012. Analyse comparée des
écosystèmes digestifs du rumen de la vache et du caecum du lapin. INRA Prod. Anim., 25, 5, 395-406.






