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L’écosystème du gros intestin joue un
rôle essentiel dans la nutrition et la santé
des chevaux et des poneys adultes. En
effet, le gros intestin est le site d’une
activité microbienne intense. Il assure
en particulier la dégradation et la fer-
mentation des parois végétales en pro-
duits directement utilisables par l’hôte
pour ses besoins d’entretien et de pro-
duction. De plus, comme dans d’autres
espèces animales, l’écosystème du gros
intestin équin pourrait avoir un rôle de
barrière à la colonisation par des patho-
gènes (Sekirov et al 2010). Il est donc
important de prendre en compte l’inté-
grité du microbiote intestinal dans l’opti-
misation des performances sportives du
cheval à l’exercice.

Le gros intestin équin se subdivise en
une série de compartiments volumineux :
le caecum, le côlon ventral droit, le côlon
ventral gauche, le côlon dorsal gauche,
le côlon dorsal droit et le côlon flottant
(figure 1). Il se termine par l’ampoule
rectale contenant les fèces. 

L’écosystème du gros intestin équin
présente des conditions environnemen-
tales favorables à l’activité microbienne :
un pH proche de la neutralité, un envi-
ronnement anaérobie, une température
moyenne de 39°C, un fort ralentisse-
ment du transit digestif, un brassage et un
apport de substrat constants (tableau 1).
Cet écosystème est peuplé par un micro-
biote abondant, caractérisé par une grande
diversité d’espèces qui garantit l’équili-
bre des interactions au sein des commu-
nautés microbiennes et qui assure le bon
fonctionnement de l’écosystème. Dans
de nombreux travaux sur la diversité
microbienne du tractus digestif, les
mesures ont été réalisées sur des fèces et

les résultats obtenus sur la communauté
bactérienne fécale ont souvent été extra-
polés à celle du gros intestin (Yamano et
al 2008, Willing et al 2009). La validité
scientifique de cette extrapolation est
discutable aujourd’hui comme nous le
verrons dans cette revue. 

Historiquement, la diversité des éco-
systèmes microbiens a été étudiée par la
mise en culture des espèces microbiennes
ce qui a conduit à des sous-estimations
de cette diversité. Dans la plupart des
écosystèmes microbiens, la proportion
de microorganismes cultivés est faible,
en particulier du fait de la difficulté à
reproduire les conditions environnemen-
tales caractéristiques du milieu originel
(Zoetendal et al 2004). A notre connais-
sance, la proportion de bactéries cultiva-
bles au sein du tractus digestif équin n’est

pas encore connue. Plus récemment les
techniques de biologie moléculaire ont
permis d’explorer la part de diversité
microbienne méconnue dans les écosys-
tèmes (Pedrós-Alió 2006). Chez le che-
val quelques travaux ont été publiés sur
le sujet. Nous valoriserons à la fois les
travaux liés aux techniques de biologie
moléculaire et les données obtenues par
les techniques culturales afin d’avoir
une vision la plus complète possible
de la diversité microbienne présente
dans le gros intestin équin. 

Comme mis en évidence dans d’autres
écosystèmes (Loreau et Behera 1999), la
perte de diversité microbienne au niveau
intestinal pourrait être source de déséqui-
libres entre les espèces microbiennes
présentes, entraînant l’apparition de
dysfonctionnements voire de maladies
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La diversité de l’écosystème microbien 
du tractus digestif équin 

Chez le cheval adulte, le caecum et les différents segments du côlon hébergent un microbiote
abondant qui assure des fonctions essentielles dont la digestion anaérobie des parois
végétales, laquelle fournit des nutriments à l’animal hôte. Ce microbiote présente une grande
diversité qu’il est important de bien caractériser pour comprendre comment les différents facteurs
agissant sur le microbiote peuvent potentiellement affecter la santé du cheval adulte.

Figure 1. Les différents segments du gros intestin équin.



telles que les coliques et les fourbures1.
Plusieurs facteurs sont potentiellement
perturbateurs de la diversité microbienne
et donc du fonctionnement de l’écosys-
tème : des facteurs liés à l’hôte et/ou des
facteurs environnementaux dont le plus
documenté est l’alimentation. 

Cette revue se focalise sur le micro-
biote intestinal de l’équin adulte. Elle
décrit sa complexité dans les différents
compartiments du gros intestin et dans
les fèces ainsi que les facteurs pouvant
modifier sa diversité. L’impact d’une
modification du microbiote digestif
équin sur la santé de l’hôte a été encore

peu étudié. Néanmoins, nous ferons état
des quelques études ayant établi un lien
entre les modifications du microbiote
intestinal et les pathologies digestives. 

1 / Diversité des micro-
organismes présents dans le
tractus digestif équin

Le microbiote intestinal équin compte
des protozoaires, des bactéries, des cham-
pignons, des Archaea (ou archées) et des
virus. Du fait de leur grande taille, les
protozoaires ont été mis en évidence dès

1843 dans le tractus digestif équin
(Gruby et Delafond 1843). Les premières
études réalisées sur la flore bactérienne
du caecum de cheval (Choukevitch 1911)
ne dénombraient pas les espèces anaéro-
bies strictes. Par la suite, dans le contenu
caecal de poney, il a été montré que 38%
(McCreery et al 1971, Kern et al 1973)
à 80% (Kern et al 1974) des bactéries
présentes étaient extrêmement sensibles à
l'oxygène. Ces pourcentages sont vraisem-
blablement sous-estimés. La technique
de culture en anaérobiose stricte proposée
par Hungate (1950) a constitué une étape
déterminante et a permis de cultiver et dé-
nombrer les bactéries anaérobies strictes.
En 1961, la présence de champignons
(Geaotrichum candidum) a été détectée
dans le contenu du gros intestin équin
(Batista et al 1961). C’est en 1970 que
des virus, et plus précisément des bactério-
phages, ont été observés dans les contenus
caecal et colique des équins (Alexander et
al 1970). Enfin, en 1996, les Archaea ont
été mises en évidence pour la première
fois dans les fèces équines (Morvan et
al 1996).

1.1 / Diversité des protozoaires 
Dans le caecum et le côlon, la concen-

tration en protozoaires est estimée à 104-
105 microorganismes par mL de contenu
digestif (Adam 1950, 1953, Ozeki et al
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Tableau 1. Comparaison des conditions environnementales présentes dans le
caecum et le côlon des équins.

 Caecum Côlon Références 

pH 6,3 à 7,8 6,3 à 7,5 Tisserand et Masson (1976), 
Wolter et al (1978) 

Volume (L) 30 80 à 90 Nickel et al (1979) 

Température 38 à 40°C Philippeau (communication 
personnelle) 

Teneur en eau 88 à 97% 76 à 85% Hintz et al (1971), Wolter et al 
(1978), Goodson et al (1988) 

Potentiel redox - - 488 à - 212 mV Da Veiga et al (2005), 
Philippeau et al (2009) 

 

Tableau 2. Concentrations microbiennes dans le caecum, le côlon et les fèces des équins.

Segment 
digestif 

Bacteriophages 
(particules/g) 

Fungi 
(zoospores/mL) 

Protozoaires 
(cellules/mL) 

Archaea 
(cellules/mL) 

Bactéries 
totales 

Bactéries 
anaérobies 

totales 
Références 

Caecum NR 102 - 104 104 - 105 105 107 - 109 
UFC / mL 

107-109 
UFC / mL 

Adam (1950, 1953), Kern et al (1973), Ozeki et al (1973), Kern et al 
(1974), Orpin (1981), Mackie et Wilkins (1988), Moore et Dehority (1993), 
Gaillard-Martinie et al (1995), Morvan et al (1996), Julliand et al (1999, 
2001), Medina et al (2002), de Fombelle et al (2003), Jansen et al (2007), 
Respondek et al (2007), Jouany et al (2009) 

Côlon NR 103 104 - 105 NR 107 - 109 
UFC / mL 

107-109 
UFC / mL 

Adam (1950, 1953), Ozeki et al (1973), Kern et al (1974), Mackie et 
Wilkins (1988), Moore et Dehority (1993), Julliand et al (2001), Medina et 
al (2002), de Fombelle et al (2003), Respondek et al (2007), Muhonen et 
al (2008, 2009), Müller et al (2008), Jouany et al (2009) 

Fèces 103 - 1011 101 - 102 104 - 106 NR 109 - 1011 
UFC / g 

108 - 1010 
UFC / g 

Adam (1950), Peltonen et al (1978), Ike et al (1983,1985), Imai et al 
(1999), Koike et al (2000), Garrett et al (2002), Yuyama et al (2004), 
Kobayashi et al (2006), Golomidova et al (2007), Kulikov et al (2007), 
Müller et al (2008), Gürelli et Göçmen (2009, 2011, 2012), Letarov et 
Kulikov (2009), Göçmen et al (2012) 

 

NR : Non Référencé ; UFC : Unité Formant Colonie. 

1 Inflammation des tissus du pied, notamment des antérieurs, due en particulier à une alimentation trop riche en énergie. Elle peut devenir chronique et
entraîner de lourdes conséquences cliniques (basculement de la troisième phalange).
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1973, Moore et Dehority 1993). Cette
concentration est variable en fonction
du segment digestif considéré et serait
deux (Ozeki et al 1973, Moore et
Dehority 1993) à cent (Adam 1950, 1953)
fois plus importante dans le côlon que
dans le caecum. Dans les fèces, la con-
centration en protozoaires serait de 104-
106 microorganismes par mL de contenu
digestif (tableau 2). Récemment, Dougal
et al (2012) ont évalué la quantité de
protozoaires présents dans le caecum, le
côlon dorsal droit et les fèces en quanti-
fiant par PCR une portion du gène
ADNr 18S. Ces auteurs ont observé que
la concentration en gène ADNr 18S
était significativement plus élevée dans
le côlon dorsal droit que dans le caecum.
Ils ont également montré que la concen-
tration en gène ADNr 18S était signifi-
cativement plus élevée dans le côlon

dorsal droit que dans les fèces (Dougal
et al 2012).

L’observation microscopique des
protozoaires dans le gros intestin équin
a montré qu’il s’agissait principalement
de ciliés (Holotriches et Spirotriches,
Ozeki et al 1973) appartenant à des famil-
les taxonomiques différentes de celles
observées dans le rumen (Moore et
Dehority 1993). Au sein du tractus diges-
tif équin, 31 genres de protozoaires ont
été mis en évidence (tableau 3). Des
observations en microscopie électronique
ont montré que certains genres (Ampul-
lacula, Blepharosphaera, Ditoxum,
Spirodinium, Tetratoxum, Triadinium et
Tripalmaria) seraient absents du contenu
caecal équin et spécifiques du contenu
colique et des fèces (tableau 3). La diver-
sité faunistique des fèces serait diffé-

rente et plus importante que celle obser-
vée dans le caecum et le côlon (tableau 3). 

Peu d’études ont été menées sur le
rôle des protozoaires dans la digestion
intestinale équine. Moore et Dehority
(1993) suggèrent que ces microorga-
nismes n’auraient pas un rôle essentiel
dans la fermentation des aliments ingé-
rés par l’animal alors que Bonhomme-
Florentin (1985) conclut qu’ils partici-
peraient à la dégradation physique des
tissus végétaux. Cet auteur montre dans
le caecum équin que les ciliés sont atta-
chés aux fragments végétaux et qu’ils
ingèrent des chloroplastes. L’ingestion de
matériel cellulosique conduit à l’hypo-
thèse d’une dégradation possible de la
cellulose par les protozoaires (Bon-
homme-Florentin 1985). Des études com-
plémentaires, comme la réalisation d’une
élimination des protozoaires par défau-
nation, sont cependant nécessaires pour
mieux identifier, chez le cheval, l’impor-
tance de ces microorganismes dans les
processus de digestion.

1.2 / Diversité bactérienne
a) Diversité bactérienne dans le gros

intestin
Dans le caecum et le côlon, la concen-

tration en bactéries totales (c’est-à-dire
aérobies et anaérobies) a été évaluée
entre 107 et 109 Unité Formant Colonie
(UFC) / mL de contenu digestif (tableau 2)
et celle en bactéries anaérobies totales
est comprise dans cette même fourchette
de valeurs (tableau 2). 

La communauté bactérienne du caecum
et du côlon a été décrite via l’utilisation
d’outils de biologie moléculaire : avec
des banques de clones (Daly et al 2001)
ou des sondes oligonucléotidiques (Daly
et Shirazi-Beechey 2003, Daly et al
2012). Seulement 5% des séquences
bactériennes identifiées dans le côlon
ventral droit, le côlon dorsal gauche et
le côlon transverse correspondent à
des microorganismes connus (Daly et al
2001). Ceci suggère l’existence d’une
flore intestinale spécifique de l’espèce
équine et souligne le manque d’infor-
mation disponible actuellement sur
cette communauté chez les équins. Dans
le gros intestin équin, il a été montré
que les phyla des Firmicutes (56 à 72%)
et des Bacteroidetes (14 à 28%) étaient
majoritaires (Daly et al 2001, 2012,
Daly et Shirazi-Beechey 2003). De par
leur importance, les Firmicutes seraient,
au sein du tractus digestif équin, comme
chez d’autres espèces animales, un grou-
pe phylogénétique essentiel. En effet, ce
phylum comprend une majorité de bacté-
ries cellulolytiques et fibrolytiques telles
que Clostridium spp., Ruminococcus
spp., Butyrivibrio spp., et Eubacteria
spp (Daly et al 2001). La prédominance
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Tableau 3. Genres de protozoaires mis en évidence dans le tractus digestif
équin (caecum, côlon et fèces) (d’après Adam 1950, 1953, Ozeki et al 1973, Ike
et al 1983,1985, Imai et al 1999, Gürelli et Göçmen 2009, 2011, 2012, Göçmen
et al 2012).

Genre Caecum Côlon Côlon dorsal /  
Petit côlon / Rectum Fèces 

Allantosoma x x x x 
Alloizona x x x x 
Ampullacula x x 
Blepharoconus x x x x 
Blepharocorys x x x x 
Blepharoprosthium  x x x x 
Blepharosphaera x x x 
Blepharozoum x x x 
Bundleia x x x x 
Buetschlia x x 
Charonnautes x x 
Chlamydobundleia x 
Circodinium x 
Cochliatoxum x x 
Cycloposthium x x x x 
Didesmis x x x x 
Ditoxum x x x 
Hemiprorodon x x 
Holophryoides x x x x 
Gassovskiella x 
Ochoterenaia  x 
Paraisotricha x x x x 
Paraisotrichopsis x 
Polymorpha x x x x 
Polymorphella x 
Prorodonopsis x 
Spirodinium x x x 
Tetratoxum x x x 
Triadinium x x x 
Tripalmaria x x x 
Walskana x 
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des Firmicutes et des Bacteroidetes au
sein des écosystèmes intestinaux équins
est en accord avec ce qui a été observé
dans le rumen (Whitford et al 1998,
Tajima et al 2000, Edwards et al 2004,
Yu et al 2006). Chez le cheval, dans le
caecum et le côlon (côlon ventral droit,
côlon dorsal gauche et côlon transverse),
d’autres phyla ont été mis en évidence tels
que les Spirochetaceae (3%), les Verru-
comicrobiales (3%), les «High % G+C
Gram-positive Bacteria» (HGCGPB ;
< 1%) et les Proteobacteria (< 1%) (Daly
et al 2001). Plus spécifiquement, dans le
côlon, la proportion de Spirochaetaceae
a été évaluée entre 10 et 11% du micro-
biote total (Daly et al 2012). 

La concentration en bactéries cellulo-
lytiques varie entre 104 et 108 UFC/g de
contenu2 dans le gros intestin (caecum
et côlon) (tableau 4). Aucune différence
de concentration en bactéries celluloly-
tiques n’a été mise en évidence entre le
caecum et le côlon ventral droit ou le
côlon dorsal gauche (de Fombelle et al
2003). En revanche, il semblerait que la
concentration en bactéries cellulolytiques
soit plus importante dans le caecum que
dans l’ampoule rectale (fèces) (Kern et al
1974). Dans le tractus digestif équin, le
caecum serait le principal site de coloni-
sation des parois végétales par les bacté-
ries. Plusieurs espèces bactériennes cellu-
lolytiques ont été isolées dans les dif-
férents compartiments du gros intestin.
Il s’agit de Ruminococcus flavefaciens,
Ruminococcus albus, Fibrobacter succi-
nogenes, Clostridium spp., Butyrivibrio
spp., et Eubacterium spp. (Lin et Stahl
1995, Julliand et al 1999, Daly et al
2001) (tableau 5). Les souches de R.
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2 On peut considérer que les concentrations exprimées par g ou par mL de contenu selon les publications sont équivalentes, un g de contenu occupant environ
1 mL.

Tableau 4. Concentrations des principaux groupes fonctionnels bactériens présents dans le caecum, le côlon et les fèces
des équins.

 

Segment 
digestif 

Lactobacilles 
(UFC / g) 

Bactéries 
productrices 

de lactate 
(UFC / g) 

Bactéries 
utilisatrices 
de lactate 
(UFC / g) 

Streptocoques 
(UFC / g) 

Bactéries 
cellulolytiques 

(UFC / g) 

Bactéries 
amylolytiques 

(UFC / g) 

Bactéries 
glycolytiques 

(UFC / g) 

Bactéries 
proteolytiques 

(UFC / g) 
Références 

Caecum 105 - 107 NR 105 - 108 105 - 107 104 - 107 108 108 108 

Kern et al (1973), Mackie et Wilkins 
(1988), Moore et Dehority (1993), 
Julliand et al (1999, 2001), Medina et al 
(2002), de Fombelle et al (2003), 
Jansen et al (2007), Respondek et al 
2007, 2008), Jouany et al (2009) 

Côlon 105 - 108 105 - 106 105 - 108 104 - 107 104-108 108 108 106-108 

Mackie et Wilkins (1988), Moore et 
Dehority (1993), Julliand et al (2001), 
Medina et al (2002), de Fombelle et al 
(2003), Respondek et al (2007, 2008), 
Muhonen et al (2008), Müller et al 
(2008), Jouany et al (2009), Muhonen 
et al (2009) 

Fèces 105 - 109 106 - 107 106 - 107 105 - 108 104-105 NR NR NR 

de Fombelle et al (2003), Yuyama et al 
(2004), Berg et al (2005), Endo et al 
(2007), Müller et al (2008), Vörös 
(2008), Willing et al (2009) 

 

NR : Non Référencé ; UFC : Unités Formant Colonies. 
 

Genre - Espèce Caecum Côlon Fèces 
Bifidobacterium boum x 
Bifidobacterium urinalis  x 
Butyrivibrio spp. x x 
Clostridium spp. x x 
Eubacterium spp. x x 
Fibrobacter succinogenes x x 
Lactobacillus agilis x 
Lactobacillus buchneri x 
Lactobacillus delbrueckii x 
Lactobacillus equi x 
Lactobacillus equigenerosi x 
Lactobacillus gastricus x 
Lactobacillus hayakitensis x 
Lactobacillus johnsonii x 
Lactobacillus mucosae x x 
Lactobacillus reuteri x 
Lactobacillus salivarius x x x 
Lactobacillus vitulinus x 
Megasphera sp.  x x 
Mitsuokella jalaludinii  x x 
Parascardovia denticolens x 
Ruminococcus albus x x 
Ruminococcus flavefaciens x x 
Streptococcus bovis    x x x 
Streptococcus equinus x x x 
Veillonella sp.  x x 

Tableau 5. Genres et espèces de bactéries mis en évidence dans le tractus
digestif équin (caecum, côlon et fèces) (d’après Baruc et al 1983, Maczulak et al
1985, Lin et Stahl 1995, Julliand et al 1999, Daly et al 2001, 2012, Morotomi et
al 2002, Al Jassim et al 2005, Julliand 2005, Endo et al 2007, 2008, 2009, Morita
et al 2007, 2009, Willing et al 2009).
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flavefaciens présentes dans le caecum
sont spécifiques des équidés (Julliand
et al 1999). Plusieurs travaux concluent
que R. flavefaciens serait l’espèce cellu-
lolytique majoritaire dans le caecum
(9% des ARNr totaux extraits) (Julliand
et al 1999) et plus généralement dans le
gros intestin (Hastie et al 2008). Lin et
Stahl (1995) rapportent que F. succi-
nogenes représenterait 12% des ARNr
totaux extraits du contenu caecal d’un
animal, alors que Daly et al (2001) n’ont
identifié, dans le gros intestin, aucune
Unité Taxonomique Opérationnelle
(UTO) comme étant proche de F. succi-
nogenes. Dans le côlon équin, la famille
des Lachnospiraceae comprenant les
espèces bactériennes Ruminococcus spp,
Clostridium spp., Butyrivibrio spp., et
Eubacterium spp., représenterait 9,6 à
27,6% du microbiote total (Daly et al
2012) ; les Fibrobacter et les Rumino-
coccaceae seraient en proportion moin-
dre avec de valeurs comprises respecti-
vement entre 0,4 et 2,7% et entre 0,2
et 1,4% du microbiote total (Daly et al
2012). Plus précisément, dans le côlon,
F. succinogenes représenterait 4% des
ARNr totaux extraits soit trois fois moins
que ce qui a pu être quantifié dans le
caecum (Lin et Stahl 1995). Toutefois
cette variation de la proportion de F.
succinogenes entre le caecum et le côlon
(Lin et Stahl 1995) n’a pas été observée
par Hastie et al (2008). 

Chez les équidés, la colonisation des
tissus végétaux par les bactéries cellulo-
lytiques n’a pas été étudiée. Les souches
caecales de R. flavefaciens présentes dans
le caecum sont aptes à dégrader la cellu-
lose et à fermenter les glucides mais
les mécanismes de digestion ne sont pas
connus précisément (Julliand et al 1999).

Le gros intestin des équins abrite des
bactéries amylolytiques, glycolytiques,
utilisatrices de lactate et protéolytiques.
La concentration en bactéries amyloly-
tiques a été évaluée à 108 UFC/g de con-
tenu caecal ou colique (tableau 4). Des
concentrations identiques ont été obser-
vées pour les bactéries glycolytiques
(108 UFC/g de contenu caecal ou coli-
que) (tableau 4). Les bactéries amyloly-
tiques et glycolytiques comprennent
essentiellement des streptocoques et
des lactobacilles (Vörös 2008), bactéries
productrices entre autres de lactate. La
concentration en streptocoques et lacto-
bacilles caecaux est, pour chaque groupe
bactérien considéré, de 105-107 UFC/g
de contenu  (tableau 4). Dans le côlon,
les concentrations bactériennes obser-
vées sont de 104-107 UFC/g de contenu
pour les streptocoques et de 105-108

UFC/g de contenu pour les lactobacilles
(tableau 4). Les bactéries appartenant au
groupe Bacillus-Lactobacillus-Strepto-
coccus représenteraient 3,9 à 9,2% du
microbiote total (Daly et al 2012).

Streptococcus bovis, S. equinus (Julliand
2005), Lactobacillus salivarus, L. muco-
sae et Mitsuokella jalaludinii (Al Jassim
et al 2005) ont été décrites comme étant
les principales bactéries productrices de
lactate dans le caecum et le côlon équin
(tableau 5). Streptococcus bovis est
apparu comme étant minoritaire dans le
caecum et le côlon (moins de 2% de la
totalité des clones) (Daly et al 2001).
Alors que les bifidobactéries sont con-
nues pour être des bactéries productri-
ces de lactate dans le tractus digestif,
chez le cheval, aucune étude n’a encore
mis en évidence la présence de ces micro-
organismes dans le caecum et le côlon
équin (Endo et al 2007, 2009).

Dans le caecum et le côlon, les concen-
trations en bactéries utilisatrices de lac-
tate seraient comprises, pour les deux
compartiments, entre 105 et 108 UFC/g
de contenu (tableau 4). En utilisant des
techniques culturales classiques, les
genres bactériens Veillonella sp. et
Megasphera sp. ont été identifiés comme
étant les principaux utilisateurs de lacta-
te dans le gros intestin équin (tableau 5).
Les Veillonellaceae représenteraient
dans le côlon environ 1,2% du micro-
biote total (Daly et al 2012).

Les bactéries amylolytiques, glycoly-
tiques et utilisatrices de lactate présen-
tes dans le gros intestin équin (caecum
et côlon) sont aptes à dégrader les gluci-
des non pariétaux d’origine alimentaire
tels que l’amidon et les glucides facile-
ment fermentescibles. Les mécanismes
de digestion ne sont pas connus précisé-
ment. 

La concentration en bactéries protéo-
lytiques caecales serait de 108 UFC/g de
contenu ; dans le côlon cette concentra-
tion varierait entre 106 et 108 UFC/g de
contenu (tableau 4). Dans le caecum,
l’espèce bactérienne protéolytique majo-
ritaire serait Streptococcus bovis (Kern
et al 1973). 

Les souches bactériennes caecales
sont aptes à dégrader les acides aminés,
les protéines et l’ammoniac mais peu
sont capables de dégrader l’urée (Baruc
et al 1983). L’activité protéolytique de
la microflore bactérienne caecale et
colique et son implication dans l’utilisa-
tion de l’azote protéique et non protéique
ainsi que dans la fourniture en acides
aminés sont encore peu connues.

b) Diversité bactérienne dans les
fèces

La concentration en bactéries totales
(c’est-à-dire aérobies et anaérobies) varie
de 109 à 1011 UFC/g de contenu fécal
(tableau 2). La concentration en bacté-
ries anaérobies totales est comprise
entre 108 et 1010 UFC/g de contenu fécal

(tableau 2) (Garrett et al 2002, Müller et
al 2008). Différents phyla bactériens
ont été mis en évidence dans les fèces
équines : Firmicutes, Bacteroidetes,
Verrucomicrobia, Proteobacteria, Spiro-
chaetes (Yamano et al 2008, Shepherd
et al 2011, 2012, Costa et al 2012),
TM7, Actinobacteria, Fibrobacteres,
Tenericutes, Cyanobacteria (Shepherd
et al 2012). Dans toutes les études
recensées, le phylum des Firmicutes
était majoritairement présent dans les
fèces équines avec des pourcentages
variant entre 38,5 et 68% des bactéries
totales (Yamano et al 2008, Shepherd et
al 2011, 2012, Costa et al 2012). Selon
les travaux considérés, le phylum des
Bacteroidetes représenterait 1,9 à
47,4% des bactéries totales présentes
dans les fèces des chevaux. (Yamano
et al 2008, Shepherd et al 2011, Costa
et al 2012, Shepherd et al 2012). Les
autres phyla mis en évidence étaient en
proportion moindre avec : Verrucomi-
crobia (4,0 à 8,8% des bactéries tota-
les) (Yamano et al 2008, Shepherd et al
2011, 2012), Proteobacteria (1,8 à
10,2%) (Shepherd et al 2011, 2012,
Costa et al 2012), Spirochaetes (2 à
3,5%) (Yamano et al 2008, Shepherd
et al 2012), TM7 (1,8%), Actinobacteria
(1.6%), Fibrobacteres (0,75%), Teneri-
cutes (0,13%), Cyanobacteria (0,12%)
(Shepherd et al 2012). 

La proportion de Firmicutes dans les
fèces équines est moins importante que
dans le caecum et le côlon (Daly et al
2001, Daly et Shirazi-Beechey 2003,
Yamano et al 2008, Shepherd et al 2011,
2012). En revanche, excepté pour les
travaux de Shepherd (2011, 2012), la
proportion de Bacteroidetes est plus
importante dans les fèces que dans le
caecum et le côlon (Daly et al 2001,
Daly et Shirazi-Beechey 2003, Yamano
et al 2008, Shepherd et al 2011, 2012).
La communauté bactérienne fécale
semble donc différente de celle du côlon
ou encore du caecum. 

La concentration en bactéries cellulo-
lytiques présente dans les fèces varie
entre 104 et 105 UFC/g de contenu
(tableau 4) (de Fombelle et al 2003,
Müller et al 2008), et serait similaire à
celle mesurée dans le caecum ou le
côlon (de Fombelle et al 2003, Müller
et al 2008). 

Dans les fèces équines, des bactéries
productrices de lactate ont été mises en
évidence. La concentration en strepto-
coques varie entre 105 et 108 UFC/g de
fèces (tableau 4). Les espèces prédomi-
nantes sont Streptococcus bovis et S.
equinus. La concentration en lactoba-
cilles varie entre 105 et 109 UFC/g de
fèces (tableau 4). Différentes espèces de
lactobacilles ont été mises en évidence
dans les fèces équines et ces dernières



sont répertoriées dans le tableau 5.
Parmi ces espèces, Lactobacillus haya-
kitensis, L. equigenerosi et L. equi
seraient majoritaires (Morita et al
2009). Contrairement aux autres espè-
ces de lactobacilles, Lactobacillus equi-
generosi et L. equi seraient spécifiques
des fèces équines (Morotomi et al
2002, Endo et al 2008). D’autres bac-
téries productrices de lactate comme
Mitsuokella jalaludinii (Al Jassim et
al 2005) ont aussi été mises en éviden-
ce dans les fèces de chevaux. Contrai-
rement à ce qui a été observé dans le gros
intestin, le genre Bifidobacterium serait
présent dans les fèces de cheval. Une
étude rapporte que ce genre serait pré-
sent à 103- - 105 UFC/g de fèces (Endo et al
2007). Parascardovia denticolens serait
l’espèce prédominante au sein du groupe
des bifidobactéries fécales équines mais
d’autres espèces comme Bifidobacte-
rium boum et B. urinalis ont également
été identifiées (tableau 5).

A notre connaissance, aucune étude
n’a fait référence à la concentration en
bactéries protéolytiques dans les fèces
chez les équins.

1.3 / Diversité fongique 
Dans le caecum équin, la concentra-

tion fongique varierait entre 102 et 104

zoospores/mL de contenu (tableau 2).
Une étude réalisée sur des poneys a
montré que la concentration en champi-
gnons présents dans le contenu colique
(38 × 102/g) était dix fois supérieure à
celle observée dans le contenu caecal
(3,5 × 102/g) (Moore et Dehority 1993).
Comme cela a été observé dans le rumen,
l’évaluation de la population fongique
in vivo est difficile. En effet, le nombre
de zoospores présentes dans le rumen ne
peut être relié ni à un nombre de sporo-
cystes, ni à une quantité de rhizoïdes. Le
dosage de la chitine, constituant spéci-
fique des parois fongiques, est fiable
pour des cultures pures, mais pas in vivo.
L’étude de la communauté fongique est
également limitée par les difficultés de
mise en culture. Ainsi, l’utilisation
d’outils moléculaires constitue une
alternative permettant d’évaluer la den-
sité fongique sans passer par la culture
de ces microorganismes. 

La concentration en champignons
anaérobies évaluée par PCR quantitative
(via l’amplification du gène ADNr 5,8S),
relativement à la concentration de bac-
téries totales, est similaire dans le caecum,
le côlon et les fèces équins (Dougal et
al 2012). 

Des observations microscopiques de
contenus digestifs et l’utilisation de tech-
niques de cultures ont permis de décrire
la population fongique présente dans le
caecum équin (Vavra et Joyon 1966,

Orpin 1981, Gold et al 1988, Li et al
1989, Gaillard-Martinie et al 1992,
1995, Li et Heath 1993, Julliand et al
1998). Il a ainsi été établi que ces champi-
gnons microscopiques étaient strictement
anaérobies, appartenaient à la classe des
phycomycètes (Orpin 1981) et en majo-
rité au genre Piromyces. Plus précisé-
ment, trois espèces ont été mises en
évidence chez les équins : P. mae (Li et
al 1989, Gaillard-Martinie et al 1992),
P. equi (Li et Heath 1993) et P. Citronii
(Gaillard-Martinie et al 1995). In vitro,
P. Citronii aurait un taux de croissance
supérieur à celui des souches du rumen
(Julliand et al 1998) ; ceci pourrait être
le reflet d’une adaptation physiologique
de la souche à l’écosystème caecal.
Caecomyces equi (Gold et al 1988) et
Neocallimastix equi (Vavra et Joyon
1966) seraient également des genres
constitutifs de la faune fongique intesti-
nale équine. Par pyro-séquençage, la
diversité de la communauté fongique a
pu être mieux appréhendée dans les fèces
(Liggenstoffer et al 2010). Ainsi, quatre
nouvelles lignées fongiques ont pu être
identifiées (NG1, NG2, NG3 et NG5).
Parmi ces lignées, NG1 et NG3 repré-
senteraient la majorité des séquences
fongiques identifiées (en moyenne 42 et
51,3% respectivement). Les genres Neo-
callimastix, Piromyces, Caecomyces et
Anaeromyces ont également été mis en
évidence dans les fèces équines, mais
en proportions largement minoritaires
par rapport aux lignées NG1 et NG3
(en moyenne 1,9, 0,3, 7,9 et 0,3% des
séquences identifiées respectivement).
Les lignées NG2 et NG5 étaient égale-
ment minoritaires dans les fèces avec
1,3 et 0,06% des séquences identifiées
(Liggenstoffer et al 2010).

Chez le cheval, les champignons
anaérobies caecaux ont une très grande
capacité à dégrader la cellulose (Teunis-
sen et Op den Camp 1993, Julliand et al
1998) mais les mécanismes de la diges-
tion sont encore mal connus. 

1.4 / Diversité des Archaea
Chez les chevaux, la concentration en

Archaea, et plus précisément en Archaea
methanogènes, a été évaluée dans le cae-
cum à 6,3 × 105 cellules/mL (tableau 2).
Récemment, Dougal et al (2012), par
quantification PCR du gène mcrA, ont
observé que le côlon dorsal droit conte-
nait une concentration en gène mcrA
significativement plus élevée que ce qui
pouvait être mesuré dans le caecum ou
les fèces (Dougal et al 2012).

Dans les fèces équines, le genre
Methanobrevibacter serait prédomi-
nant (Miller et Wolin 1986, Miller et al
1986, Lin et Miller 1998). En se basant
sur les différents travaux effectués au
niveau du rumen, les Archaea métha-

nogènes joueraient un rôle dans la pro-
duction de méthane dans le gros intes-
tin équin. 

1.5 / Diversité virale
Chez le cheval, la quantité de particu-

les phagiques présentes dans les fèces
varierait entre 103 et 1011 phages/g de
fèces (tableau 2). Via l’utilisation de
banque de clones, une étude a montré
que cette communauté virale représen-
tait 63% de la communauté microbienne
fécale totale (Cann et al 2004). Cinquante-
deux pourcents de ces virus apparte-
naient au genre des Siphoviridae, 26%
n’ont pu être classés dans la nomencla-
ture connue, 17% appartenaient au genre
Myoviridae et 4% à celui des Podoviri-
dae (Cann et al 2004). Le pourcentage
de clones restant était constitué par des
Othopoxvirus (Cann et al 2004). Dans
une autre étude, basée sur l’observation
microscopique classique, la présence de
plus de 69 types de phages de morpho-
logie différente a été mis en évidence
dans des échantillons de fèces prove-
nant d’un seul cheval (Kulikov et al
2007). Actuellement, chez le cheval, la
diversité de la communauté virale cae-
cale et colique n’a pas encore été éva-
luée via l’utilisation d’outils de biologie
moléculaire. 

A notre connaissance, le rôle des bac-
tériophages présents dans le gros intestin
équin n’a pas encore été étudié. Comme
chez les ruminants, ces virus seraient
sans doute capables de lyser les bacté-
ries assurant ainsi un rôle de régulation
des populations microbiennes (Klieve et
Swain 1993). 

2 / Facteurs de variation du
microbiote digestif équin et
santé animale

Parmi les facteurs susceptibles de
modifier la diversité de l’écosystème
microbien du gros intestin (caecum, côlon
et fèces) équin, nous distinguerons les
facteurs intrinsèques qui dépendent de
l’animal, les facteurs extrinsèques envi-
ronnementaux non contrôlables comme
le temps ou la saison et les facteurs extrin-
sèques qui dépendent des choix de con-
duite pris par la personne en charge du
cheval, comme l’alimentation par exemple.

2.1 / Facteurs liés à l’hôte

a) Le type génétique
Seules deux études se sont intéressées

à l’effet de la race sur le microbiote
fécal en comparant, via l’utilisation de
banques de clones (Yamano et al 2008)
et de la PCR compétitive (Koike et al
2000), une race locale (Hokkaido) à une
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race légère (75% pur-sang et 25% che-
vaux légers). Selon la race considérée,
la composition de la communauté bac-
térienne fécale n’était pas la même. En
effet, chez les chevaux de race légère, le
phylum des Firmicutes était en propor-
tion plus importante que chez les chevaux
de race locale (Yamano et al 2008).
Chez les chevaux de la race locale cette
communauté était en revanche plus
diversifiée avec la présence supplémen-
taire des phyla suivants : Verrucomicro-
bia, Spirochaetes et Archaea (Yamano
et al 2008). Le phylum des Bacteroide-
tes était présent dans des proportions
équivalentes dans les deux races
(Yamano et al 2008). Chez les chevaux
de race locale, les proportions de certai-
nes populations bactériennes celluloly-
tiques fécales (R. albus, R. flavefaciens
et F. succinogenes) et de protozoaires
fibrolytiques étaient de taille plus
importante que chez les chevaux légers
(Koike et al 2000, Kobayashi et al
2006, Yamano et al 2008). L’ensemble
de ces résultats suggère que le micro-
biote intestinal des chevaux de race
locale serait plus adapté à l’utilisation
de fourrages que celui des chevaux
légers. Ces conclusions sont confortées
par une évolution des paramètres fer-
mentaires représentatifs de l’activité
microbienne. En effet, les concentra-
tions en acides gras volatils diminuent
pendant la période hivernale lorsque
les chevaux (que ce soit de race locale
ou légers) consomment des fourrages
de pauvre qualité mais cette diminution
est significativement moindre pour les
chevaux de race locale (Kobayashi et al
2006). 

b) Variabilité entre individus
Des études récentes, menées sur des

chevaux adultes, ont montré, via l’utilisa-
tion de différentes techniques d’empreinte
moléculaire («Denaturing Gradient Gel
Electrophoresis» (DGGE) et «Tempera-
ture Gradient Gel  Electrophoresis»
(TGGE)) que les communautés bacté-
riennes colique et fécale étaient signifi-
cativement différentes d’un individu à
l’autre (Faubladier et al 2006, Grønvold
et al 2010). Ces résultats soulignent
l’existence d’une spécificité individuel-
le du microbiote ce qui est en accord
avec les données publiées chez le chien
(Simpson et al 2002), l’humain (Zoe-
tendal et al 1998), les ovins ou encore
les bovins (Edwards et al 2005, Larue
et al 2005, Sadet et al 2007). 

c) Variabilité temporelle 

La stabilité de la communauté bacté-
rienne fécale équine a été testée, pour
un même régime alimentaire, pendant 35
jours (Sadet-Bourgeteau et al 2011) et
90 jours (Endo et al 2007). Quelle que
soit la durée de l’expérimentation, aucun

effet du temps n’a été observé sur la
structure de la communauté bactérienne
fécale (Sadet-Bourgeteau et al 2011),
ni sur la diversité et la composition en
lactobacilles et bifidobactéries fécales
(Endo et al 2007). Il semblerait donc
que le microbiote fécal équin soit stable
dans le temps pour un même individu
soumis à un régime alimentaire fixe.

2.2 / Les facteurs environnemen-
taux

a) Le régime alimentaire 
Le régime alimentaire est certaine-

ment le facteur qui a été le plus étudié
quant à son impact sur le microbiote
intestinal. L’effet de la proportion en
amidon dans la ration a été le plus
abordé (Adam 1953, Kern et al 1973,
Goodson et al 1988, Moore et Dehority
1993, de Fombelle et al 2001, Julliand
et al 2001, Medina et al 2002, Vörös
2008, Jouany et al 2009, Willing et al
2009, Daly et al 2012). D’autres fac-
teurs comme un excès de matières gras-
ses dans la ration (Jansen et al 2007),
un apport en protéines (Muhonen et al
2008) ou encore le type de fourrage dis-
tribué dans la ration (foin, haylage et
ensilage d’herbe) (Muhonen et al 2009)
ont été testés. 

Dans la plupart des études, l’augmen-
tation de la proportion en amidon dans
une ration induit une diminution de la
concentration en protozoaires dans le
caecum (Adam 1953, Goodson et al
1988), une augmentation de cette même
concentration en microorganismes dans
le côlon (Adam 1953, Moore et Dehority
1993) et une augmentation de la concen-
tration en bactéries anaérobies totales
(Kern et al 1973, Goodson et al 1988,
de Fombelle et al 2001, Julliand et al
2001, Medina et al 2002, Respondek et
al 2007) dans le caecum comme le côlon.
Le régime alimentaire aurait également
un impact sur la proportion de certaines
populations bactériennes et de proto-
zoaires présents dans le gros intestin.
Ainsi Kern et al (1973) ont montré chez
des poneys que la présence d’amidon
dans la ration augmentait significative-
ment le nombre de Blepharocorys unci-
nata caecaux. Concernant les bactéries,
plusieurs études ont mis en évidence
qu’une augmentation de la proportion
d’amidon dans une ration induisait une
augmentation de la concentration en
streptocoques (de Fombelle et al 2001,
Julliand et al 2001, Medina et al 2002,
Respondek et al 2007, Daly et al 2012)
dans le caecum comme le côlon. Il a
également été montré que l’ajout de
céréales dans la ration alimentaire de
chevaux conduisait à une augmentation
de la concentration en lactobacilles cae-
caux, coliques et fécaux (de Fombelle et
al 2001, Julliand et al 2001, Medina et

al 2002, Respondek et al 2007, Vörös
2008, Jouany et al 2009, Willing et al
2009, Daly et al 2012). L’augmentation
de la proportion de concentré dans la
ration peut également induire une aug-
mentation de la concentration en bacté-
ries utilisatrices de lactate (Goodson et
al 1988, Julliand et al 2001, Medina et
al 2002, Respondek et al 2007) et une
diminution de la concentration en bacté-
ries cellulolytiques, (Julliand et al 2001,
Medina et al 2002, Daly et al 2012) que
ce soit dans le caecum ou le côlon. Dans
leur étude, Daly et al (2012) ont comparé
la communauté bactérienne colique
entre trois lots de chevaux : un lot nour-
ri avec un régime riche en fourrage et
deux autres nourris avec un régime
riche en concentré. Ces deux derniers
lots se distinguaient par le développe-
ment ou non d’une colique d’obstruc-
tion (Daly et al 2012). La communauté
bactérienne colique est apparue diffé-
rente entre les chevaux ayant reçu un
régime riche en fourrage et ceux nourris
avec un régime riche en concentré. Plus
précisément, les chevaux nourris avec
une ration riche en fourrage présentaient
dans le côlon une proportion significati-
vement plus importante de Fibrobacter
spp. et de Ruminococcaceae et une pro-
portion moindre de Lachnospiraceae,
de Bacteroidetes et de bactéries apparte-
nant au groupe Bacillus-Lactobacillus-
Streptococcus (Daly et al 2012). La
composition de la communauté bacté-
rienne des chevaux ayant été nourris
avec un régime riche en concentré était
similaire, que les chevaux aient développé
ou non une colique d’obstruction (Daly
et al 2012). 

A notre connaissance, l’impact de
régimes alimentaires riches en amidon
n’a pas été étudié sur la concentration
en champignons dans le gros intestin
équin. 

Dans les fèces, il a été observé que la
structure de la communauté bactérienne
était différente selon que le régime était
riche en fourrage ou en concentré (en-
viron 50% de la ration) (Vörös 2008,
Willing et al 2009). 

Concernant l’excès de matières gras-
ses dans la ration, aucun effet du régime
n’a été mis en évidence sur les concen-
trations en bactéries totales et celluloly-
tiques du caecum de poneys après vingt
et un jour de régime (Jansen et al 2007).
La production de gaz mesurée à partir
d’échantillons coliques était significa-
tivement plus faible pour un régime à
forte teneur que pour un régime à faible
teneur en matières grasses. Toutefois, la
production de gaz n’était pas modifiée
pour les échantillons prélevés dans le
caecum et les fèces (Jansen et al 2007).
Selon ces auteurs, un excès de matières
grasses dans la ration inhiberait l’activité
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microbienne dans le caecum, entraînant
une diminution de la digestibilité des
fibres. Cependant, ceci n’a pas été confir-
mé par d’autres travaux menés dans notre
équipe (Philippeau et al 2008).

Concernant l’apport en protéines, une
étude a montré que l’augmentation
d’apport protéique dans une ration d’en-
silage enrubanné n’entraînait aucune
modification sur les concentrations en
bactéries dans le côlon (Muhonen et al
2008). 

Les perturbations du microbiote pro-
voquées par certaines pratiques d’ali-
mentation peuvent être limitées par
l’ajout de probiotiques dans la ration.
L’impact d’une supplémentation en pro-
biotiques bactériens sur le microbiote
est très peu connu. En revanche, la sup-
plémentation en levures probiotiques
(Saccharomyces cerevisiae) a fait l’ob-
jet d’un plus grand nombre de travaux
chez le cheval (Medina et al 2002,
Jouany et al 2009). Les mécanismes
d’action des levures s’expriment diffé-
remment en fonction de la nature de la
ration que reçoivent les chevaux. Avec
une ration riche en fourrages, la propor-
tion de bactéries cellulolytiques et les
activités fibrolytiques sont plus impor-
tantes dans le côlon de chevaux supplé-
mentés que dans celui de chevaux
témoins ce qui est en lien avec une aug-
mentation de la dégradation des parois
végétales (Medina et al 2002, Jouany et
al 2009). 

Lorsque les animaux reçoivent un
régime riche en céréales et une supplé-
mentation en levures, la concentration
en bactéries productrices de lactate aug-
mente dans le caecum des chevaux. La
concentration en bactéries utilisatrices
de lactate augmente également en pro-
portion plus importante ce qui aboutit à
une limitation de la baisse de pH. Chez
des chevaux recevant une supplémenta-
tion en levures, la diversité bactérienne
fécale mesurée par DGGE est plus im-
portante que celle de chevaux témoins
(Faubladier et al 2006). 

b) La saison 
Chez des chevaux pâturant des prai-

ries de fléole d’avril à novembre, puis
des clairières composées essentielle-
ment d’herbe de bambou de décembre à
mars, les concentrations fécales en bac-
téries totales et en protozoaires étaient
significativement plus importantes du-
rant l’été que l’hiver (Kobayashi et al
2006). De façon plus précise, la propor-
tion de certains protozoaires celluloly-
tiques comme Cochliatoxum periachtum
augmenterait durant les mois d’hiver.
Ces résultats suggèrent un effet de la
saison sur le microbiote du gros intestin
équin, cependant cet effet pourrait être

confondu avec un effet du régime
puisque ce dernier varie entre les deux
périodes expérimentales.

c) L’anesthésie générale, les trai-
tements antibiotiques et anthel-
minthiques 

En utilisant la DGGE comme tech-
nique d’empreinte moléculaire, aucun
effet significatif d’une anesthésie géné-
rale n’a été observé sur la structure de la
communauté bactérienne fécale (Grøn-
vold et al 2010). De même, aucun effet
significatif d’un traitement à la péni-
cilline n’a été observé (Grønvold et al
2010). Cependant les auteurs soulignent
que la forte variabilité individuelle de la
structure du microbiote intestinal pour-
rait masquer les effets potentiels des
traitements testés. 

d) Le stress de transport
La structure de la communauté bacté-

rienne fécale équine (estimée par TGGE)
a été modifiée trois jours après un trans-
port d’une durée de deux heures (Fau-
bladier et al 2006). L’effet de ce stress
de transport sur la structure de la com-
munauté bactérienne fécale a été confir-
mé par l’utilisation d’une technique
d’empreinte moléculaire «Microbial
Community Profilingand Characterisa-
tion» (Boensma et al 2006). Le trans-
port intervenant généralement avant la
réalisation d’une épreuve sportive, la
modification du microbiote intestinal
occasionnée par ce type de stress est à
prendre en compte dans l’optimisation
des performances sportives de l’animal.

e) L’exercice physique
Dougal et al (2005) n’ont observé

aucun effet d’un exercice immédiat de
8,9 km (galop pendant 1,3 km, trot pen-
dant 2,5 km et marche pendant 5,1 km)
sur la concentration fécale en bactéries
totales et cellulolytiques, ainsi qu’en proto-
zoaires. En 2010, notre équipe a mis en
évidence des modifications de l’écosys-
tème microbien fécal chez des chevaux
soumis à une période d’entraînement de
longue durée (Goachet et al 2010). Plus
précisément, la concentration fécale en
lactobacilles augmentait entre un état de
repos et une course d’endurance de 60 ou
90 km (de 105 à 106 UFC/g de contenu).
En revanche, ce changement de concen-
tration bactérienne n’a pas été observé
chez des chevaux passant d’un état de
repos à une course de 120 km. Il sem-
blerait que la réalisation d’un effort plus
intense (60 et 90 km vs 120 km) entraîne
une diminution significative de la con-
centration en bactéries anaérobies tota-
les (de 5,01 × 107 à 1,26 × 107 UFC/g de
contenu), utilisatrices de lactate (de
3,98 × 107 à 3,98 × 106 UFC/g de conte-
nu) et des streptocoques (de 2,51 × 106 à

1,26 × 106 UFC/g de contenu) (Goachet
et al 2010). D’autres travaux sont
nécessaires afin de mieux comprendre
les «dysmicrobismes» qui pourraient
potentiellement être générés par l’exer-
cice physique ainsi que leurs consé-
quences sur la santé de l’animal.

2.3 / «Dysmicrobismes» intesti-
naux et pathologies digestives

Chez des chevaux adultes, la question
de la relation entre certaines pathologies
digestives et un «dysmicrobisme» intes-
tinal a fait l’objet de plusieurs études
(Milinovich et al 2006, Milinovich et al
2007, 2008a et b, Costa et al 2012, Daly
et al 2012).

La communauté bactérienne fécale a
été comparée, par pyro-séquençage,
entre des chevaux sains et des chevaux
atteints de colites (Costa et al 2012).
Chez les chevaux sains, le phylum des
Firmicutes était prédominant (68%) et
les phyla des Bacteroidetes et des
Proteobacteria minoritaires (14 et 10%
respectivement). A l’inverse, chez les
chevaux atteints de colites, les Bacte-
roidetes prédominaient (40%) et la pro-
portion de Firmicutes diminuait (30%)
alors que la proportion de Proteobac-
teria augmentait de 18% (Costa et al
2012). La proportion de Fusobacteria
était également plus élevée que chez les
animaux sains (Costa et al 2012).
D’après Costa et al (2012) ces données
suggèrent que les colites seraient plutôt
dues à une «dysbiose» dans le gros
intestin équin, qu’à l’implantation et la
prolifération de pathogènes au niveau
intestinal.

Afin d’établir un éventuel lien entre
une modification du microbiote intesti-
nal équin et l’apparition de fourbures
(Milinovich et al 2006, 2007, 2008b),
un modèle expérimental a été mis au
point. Il consiste en l’administration par
intubation d’une solution d’oligofructo-
se (10 g/Kg de poids vif) en une dose à
des chevaux, déclenchant ainsi la four-
bure. L’évolution des communautés
bactériennes caecale et fécale, suite à ce
traitement, a été suivie pendant plu-
sieurs jours après le jour de distribution
de la solution, par séquençage (Milino-
vich et al 2006), «fluorescence in situ
hybridization» (FISH) (Milinovich et
al 2007), DGGE et PCR quantitative
(Milinovich et al 2008b). L’ensemble
des résultats montre que dans le caecum
et les fèces, la concentration en strepto-
coques augmente significativement
avant l’apparition des premiers signes
histologiques de fourbure (Milinovich
et al 2006, Milinovich et al 2007,
Milinovich et al 2008b). Suite à cette
prolifération massive, la mort de ces
bactéries entraînerait la libération de
composés cellulaires responsables en
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partie de la genèse de cette pathologie
(Milinovich et al 2008).

Conclusion

La synthèse des données actuelles
sur le microbiote intestinal équin souli-
gne la diversité des communautés micro-

biennes et leur implication majeure dans
la digestion des fibres végétales alimen-
taires. Différents facteurs sont connus
pour modifier la diversité de ce micro-
biote parmi lesquels le plus étudié est
le régime alimentaire. Le lien entre un
changement de diversité du microbiote
digestif et la santé des équins n’a pas
encore été clairement établi. Cependant,

la quantification de certains phyla clef
comme les Firmicutes, les Bacteroide-
tes ou encore de groupes bactériens com-
me les streptocoques, pourrait permettre
de prévoir lors de situations à risque,
l’apparition de certaines pathologies
digestives graves pouvant entraîner une
baisse de performance de l’animal voire
dans le pire des cas, sa mort. 
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Résumé

Le gros intestin (caecum et côlon) des équins héberge un microbiote abondant et divers dont une fonction essentielle est la dégrada-
tion et la fermentation des parois végétales ingérées en produits directement utilisables par l’hôte. Ce microbiote est composé de cinq
grandes communautés microbiennes (protozoaires, bactéries, champignons, Archaea et virus) parmi lesquelles les bactéries ont été
les plus étudiées. Ces communautés sont spécifiques de l’espèce équine. La diversité des protozoaires comme celle des champignons
et des virus a été décrite du point de vue taxonomique mais leur implication dans les processus de digestion est mal connue. La diver-
sité des Archaea a été peu étudiée, pourtant leur étude permettrait de mieux évaluer la contribution de l'élevage équin à la production
de gaz à effet de serre. La communauté bactérienne est diverse, appartenant majoritairement aux phyla des Firmicutes et des
Bacteroides, et comprend des bactéries dont les différentes fonctions (cellulolytiques, amylolytiques, glycolytiques, utilisatrices de lac-
tate et protéolytiques) sont impliquées dans la digestion des aliments ingérés, en particulier des parois végétales. Cette communauté
bactérienne est différente entre le contenu caecal et colique d’une part, et les fèces d’autre part. Des facteurs propres à l’hôte (type
génétique, variabilité individuelle) et/ou environnementaux (régime alimentaire, saison, exercice physique) sont susceptibles de modi-
fier la diversité des communautés microbiennes du gros intestin équin. Ceci peut provoquer des changements importants conduisant
à des déséquilibres et parfois à l’apparition de pathologies (colites, fourbures). 



The diversity of the microbial ecosystem in the equine digestive tract

The equine large intestine (cecum and colon) hosts numerous and various microbiota, which play an essential role in degrading and
fermenting cell-walls into products directly used by the host. This microbiota is made of five major microbial communities (protozoa,
bacteria, fungi, Archaea and virus) among which the most investigated are bacteria. These communities are equine specific.
Protozoal diversities like fungal and viral ones have been described in terms of taxonomy but there is little knowledge about their
implication in the digestive processes. Few studies have been conducted on the diversity of Archeae despite the potential contribution
of equine livestock to greenhouse gas production. The bacterial community is diverse, belonging predominantly to the Firmicutes and
Bacteroides Phyla, and including bacteria with a wide range of functions (cellulolytics, amylolytics, glycolytics, lactate-utilizers and
proteolytics) that are implicated in the ingested feed digestion, mainly plant fiber. This bacterial community differs between the cecal
and colonic content and the fecal content. Factors specific to the host (genotype, individual variability) and/or environmental (diet,
season, exercise) may alter the microbial communities’ diversity of the equine large intestine. This can induce large changes leading
to imbalances and sometimes to pathologies (colics, laminitis).

SADET-BOURGETEAU S., JULLIAND V., 2012. La diversité de l’écosystème microbien du tractus digestif équin.
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