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M Les microbiotes des ruminants suscitent un intérét grandissant dans la gestion des élevages et la sélection
des animaux. Par quels facteurs principaux sont-ils réellement faconnés ? Peut-on les moduler afin d'améliorer
la santé, l'efficience des ruminants d'élevage ?

Introduction

Le ruminant, comme les autres orga-
nismes complexes, tisse et maintient
des liens étroits avec les multiples
microorganismes qui le colonisent
et qui constituent ses microbiotes.
L'association de l'organisme hoéte (ici
I'animal) et de la cohorte de microor-
ganismes qu'il héberge constitue une
entité vivante appelée holobionte (du
grec « holos », tout, et « bios », vie). Le
microbiome correspond a l'ensemble
de ces microorganismes et de leurs
génomes, de leur habitat et de leurs
conditions environnantes (Marchesi
et Ravel, 2015). Chez les ruminants, les
microbiotes sont hébergés dans diffé-
rents habitats : sur la peau, en particu-
lier du trayon (Frétin et al,, 2018) et de

l'espace interdigité (Zinicolaetal, 2015),
et dans les tractus digestif, respiratoire,
génital, etc. (Swartz et al.,, 2014 ; Tapio
etal, 2016 ; Zeineldin et al.,, 2019). Ces
microbiotes sont d'une grande impor-
tance pour la physiologie (Alipour et al.,
2018) et la santé (Nicola et al,, 2017) de
I'animal ; ils contribuent tant aux perfor-
mances zootechniques (Li et al,, 2019;
Ramayo-Caldas et al,, 2020) qu'a la qua-
lité des produits (Frétin et al., 2018). En
particulier, le microbiote ruminal, com-
posé essentiellement de bactéries et
de protozoaires, mais aussi d'archées
et de champignons, joue donc un réle
central dans la nutrition et la santé de
son hote ; ceci est d’autant plus vrai
que le rumen se situe en amont des
sites d'absorption. Il est donc crucial
dans la nutrition de son hote via la
valorisation des glucides pariétaux. Il

assure 70 % de la couverture du besoin
journalier en énergie de son hote, syn-
thétise des acides aminés essentiels
et des vitamines (Bergman, 1990). La
position anatomique du rumen rend
son microbiote plus sensible aux fac-
teurs environnementaux que les micro-
biotes digestifs situés en aval. Parmi les
facteurs de variation des microbiotes
des ruminants, les principaux sont I'en-
vironnement, dont |'alimentation et les
pratiques délevage, et I'hote, dont I'age
et la génétique.

Apres une bréve présentation delacom-
position des microbiotes des ruminants,
nous détaillerons les apports potentiels
des nouvelles approches analytiques, au
travers de publications récentes, pour
I'étude des facteurs de variation des
microbiotes. Dans un second temps, les

1 Cetarticle a fait 'objet d'une présentation aux 25% Rencontres Recherches Ruminants (Zened et al,, 2020).
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relations entre ceux-ci et les caractéres
d'intérét pour les éleveurs, liés a la santé,
au bien-étre et aux performances des
animauyx, seront discutées.

1. Les microbiotes
des ruminants

Chezles ruminants, des communautés
microbiennes complexes et diversifiées
sont présentes dans différents sites dont
le tube digestif, et en particulier le rumen.
Ecosysteme dynamique, le rumen est de
loin le plus étudié. Ses microbes intera-
gissent entre eux lors de la dégradation
des glucides complexes de la paroi cel-
lulaire végétale qui sont peu utilisés par
'Homme (Huws et al,, 2018). Les microbes
symbiotiques digestifs (rumen et intes-
tin) jouent un role essentiel dans l'interac-
tion animal-hote avec I'environnement,
lui fournissent des nutriments tout en
stimulant son systéme immunitaire.
Dans cette synthese, nous aborderons
en particulier les microbiotes digestifs et
associé a la mamelle ( ), €n nous
focalisant principalement sur les don-
nées obtenues chez le bovin, espece de
ruminant la plus étudiée.

B 1.1. Les méthodes d'études

Depuis les travaux pionniers de
R.Hungate (1966a et b), notre capacité a
cultiver les microorganismes anaérobies

s'estaméliorée grace au développement
de milieux de culture spécifiques et d'ou-
tils a haut débit (Kenters et al,, 2011 ;
Borrel et al,, 2014). Cependant, bien que
de nouveaux microorganismes soient
constamment découverts et mis en
culture, un grand nombre de bactéries,
d'archées (Creevey et al, 2014), de cham-
pignons (Seshadri et al.,, 2018) et surtout
de protozoaires (Firkins et al., 2020) ne
sont pas encore cultivés. Les efforts
pour obtenir de nouveaux isolats se
poursuivent en particulier avec le projet
« Hungate 1 000 » dont l'objectif est de
séquencer le génome de 1 000 souches
de bactéries et d'archées pour détermi-
ner leur potentiel fonctionnel (Seshadri
etal,2018).

L'essor du séquencage de nouvelle
génération a entrainé une explosion
des publications explorant la méta-
taxonomie (séquencage d’amplicons
16S, 18S et ITS pour les bactéries et les
archées, les protozoaires et les champi-
gnons, respectivement) du microbiome
ruminal dans différentes conditions
(Morgavi et al, 2015 ; Popova et al.,
2019 ; Ramayo-Caldas et al,, 2019). Bien
que ces études soient d'un grand inté-
rét, l'interprétation des données géné-
rées par différentes publications reste
un défi, du fait de résultats contradic-
toires potentiellement liés aux diffé-
rences dans les méthodes utilisées.
Des efforts sont faits pour standardi-
ser ce type d'analyses (Pollock et al.,

2018). Linconvénient majeur de la
métataxonomique reste I'impossibilité
d’accéder a la fonction microbienne,
malgré le développement de logiciels
de prédiction de fonctions a partir des
séquences de I'’ADNr 16S (Langille et al.,
2013). Seule la métagénomique per-
met d'identifier les génes présents et
les fonctions potentielles associées. La
métagénomique appliquée au micro-
biote du rumen a d'abord permis de
découvrir de nouvelles enzymes dégra-
dant la biomasse (Hess etal,, 2011), puis
la métataxonomique et la métagéno-
mique ont été appliquées a I'étude de
nombreux autres aspects : les émissions
de méthane, les effets de la génétique
dont la race et l'espéce hoéte, de I'ali-
mentation et des additifs alimentaires
sur la composition du microbiome du
rumen (Auffret et al., 2017). Un autre
progrés majeur rendu possible par la
métagénomique est la reconstruction
de génomes d'especes inconnues a par-
tir des séquences métagénomiques :
ainsi chez le bovin, les génomes de
4 941 bactéries du rumen ont pu étre
assemblés a partir des métagénomes
(Stewart et al., 2019). Alors que la
métagénomique nous renseigne sur
la diversité et la capacité fonctionnelle
au sein d'un microbiome ( ), la
métatranscriptomique permet de faire
un pas de plus vers la compréhension
de son fonctionnement en donnant
une vision globale des génes transcrits
(Li et al., 2019a). Cette approche est

Les principaux microbiotes des ruminants caractérisés par 'abondance des différents phylums bactériens.

Microbiote respiratoire

Microbiote de I'oesophage

Microbiote de la bouche
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Figure 2. Les différentes méthodes d‘analyses et leurs objectifs.
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limitée par la difficulté d’extraire des
ARN de bonne qualité et la durée de vie
trés courte des ARNm. Ces contraintes
pourraient étre levées par I'étude du
métaprotéome, qui permet d'identi-
fier les protéines réellement synthéti-
sées (Honan et Greenwood, 2020). La
métabolomique donnant accés aux
métabolites primaires ou secondaires,
intimement liés a la composition et
au fonctionnement de I'écosystéme
microbien, compléte ces approches
«-omiques » (Morgavi et al., 2015).

H 1.2. Le microbiote ruminal

Le rumen comprend une population
tres dense et diversifiée de microbes
englobant les trois domaines de la vie :
les bactéries, les archées, les eucaryotes,
auxquels s'ajoutent les virus, principa-
lement les phages. Les bactéries sont
prédominantes, avec 10'°a 10" cellules
par g de contenu ruminal et couvrent
la plupart des fonctions métaboliques
existantes dans le rumen. Les euca-
ryotes comprennent des protozoaires
(108 cellules par g de contenu ruminal),
qui représentent de 30 a 50 % de la
biomasse microbienne du rumen, et
des champignons (10° zoospores par
g de contenu ruminal). Bactéries, pro-
tozoaires et champignons dégradent et
fermentent les aliments ingérés et les

transforment en acides gras a chaine
courte (AGCC) et en CO.. Les archées
(105 — 10° cellules par g de contenu
ruminal) sont essentiellement métha-
nogeénes et utilisent surtout du CO, et
du H, produits par les autres microbes
pour synthétiser le méthane. Les
microorganismes du rumen ont déve-
loppé diverses interactions entre eux
pour assurer le fonctionnement efficace
de la chaine trophique permettant une
transformation microbienne des com-
posants végétaux en produits utiles
pour I'animal hote (majoritairement des
AGCC et des protéines microbiennes,
mais aussi des vitamines).

On estime a plus de 5 000 le nombre
d'espéces bactériennes dans le rumen
(Kim et al., 2011), la majorité d'entre
elles n'ayant pas de représentant
cultivé. Ces espéces bactériennes
appartiennent en grande majorité
(environ 80 % des séquences) aux phy-
lums des Firmicutes et Bacteroidetes. En
comparant la phylogénie bactérienne
dans plus de 700 échantillons, prove-
nant de 32 espéces de ruminants de
35 pays, Henderson et al. (2015) ont
identifié 7 groupes bactériens ubi-
quitaires, représentant 67 % de l'en-
semble des séquences détectées:
Prevotella, Butyrivibrio, Ruminococcus,
et les non-classifiés Lachnospiraceae,

Ruminococcaceae, Bacteroidales et
Clostridiales. Leurs proportions varient
aussi en fonction de la fraction consi-
dérée: libres dans la phase liquide,
attachées aux particules alimentaires
ou a l'épithélium ruminal. Par des cri-
téres morphologiques classiques, plus
de 25 genres de protozoaires ont été
identifiés dans le rumen (Williams
et Coleman, 1997) et 18 genres de
champignons anaérobies (phy-
lum Neocallimastigomycota, ordre
Neocallimastigales) ont été décrits,
mais ce nombre pourrait étre encore
étendu car des analyses métataxono-
miques ont identifié des clades sup-
plémentaires (Edwards et al.,, 2017 ;
Hess et al, 2020). Le nombre total
de genres et d'espéces eucaryotes
du rumen est probablement encore
sous-estimé. La diversité des archées
méthanogenes du rumen se limite a
quatre ordres, dont les especes les plus
fréquentes appartiennent aux genres
Methanobrevibacter et Methanoshaera
(Morgavi et al,, 2010), et est hautement
conservée parmiles 32 espéces de rumi-
nants étudiées (Henderson et al,, 2015).
Les phages (estimés jusqu’a 10° a 10'%/
ml de contenu ruminal) présentent dif-
férents morphotypes, et appartiennent
en majorité aux familles Siphoviridae,
Myoviridae et Podoviridae (ordre
Caudovirales). lls jouent probablement

INRAE Productions Animales, 2020, numéro 4



252 /ASMA ZENED et al.

un role dans la dynamique des popu-
lations bactériennes via leur activité
de lyse, participant ainsi au recyclage
de nutriments (protéines, ADN) et per-
mettent le transfert de matériel géné-
tique (Gilbert et al., 2020).

H 1.3. Le microbiote
intestinal

La fermentation microbienne prend
aussi place dans les compartiments
intestinaux du ruminant, en particulier
dans le ceecum et le colon. En effet, les
substrats qui ont échappé a la dégra-
dation ruminale et a la digestion enzy-
matique duodénale, en particulier les
glucides pariétaux et I'amidon, y sont
fermentés (Plaizier et al.,, 2018). Un
microbiote trés diversifié est présent
dans tous les compartiments intesti-
naux, mais sa composition varie selon
les segments considérés, et entre la
lumiére et la muqueuse. Les différences
physiologiques, de pH, la présence
abondante de mucus ainsi que sa com-
position, conduisent a un microbiote
spécifique a chaque compartiment
intestinal (Plaizier et al., 2018). Encore
peu d'études ont comparé la com-
position taxonomique du jéjunum,
de l'iléon, du caecum, du colon et du
rectum chez le bovin, la majorité des
travaux ciblant les feces, plus faciles
a obtenir. De plus, la plupart de ces
études s'intéresse a la colonisation du
microbiote intestinal du jeune veau,
essentielle a sa santé (Malmuthuge
et al, 2015). La richesse et la diversité
des populations microbiennes de la
partie distale du tube digestif sont plus
faibles comparées a celles du rumen, le
colon présentant la plus grande diver-
sité bactérienne intestinale (Lopesetal.,
2019). Les variations de composition
microbienne des différents comparti-
ments intestinaux sont principalement
dues aux conditions physico-chimiques
(pH, potentiel redox, oxygéne), a la dis-
ponibilité des nutriments et des sites
d’adhésion, aux sécrétions de mucines
et a l'exposition de l'intestin a des com-
posés exogenes (Carbonero et al., 2014).

Les phylums bactériens intesti-
naux majoritaires sont, comme dans
le rumen, Bacteroidetes, Firmicutes et
Proteobacteria, les Firmicutes étant
particulierement abondants (Mao

INRAE Productions Animales, 2020, numéro 4

et al., 2015). Des séquences affi-
liées a des bactéries associées a la
dégradation des glucides pariétaux
(principalement représentées par
les familles des Lachnospiraceae et
des Ruminococcaceae) sont retrou-
vées tout au long du tractus digestif
(Lopes et al,, 2019). On note aussi la
présence d'archées méthanogenes et
de champignons anaérobies. La com-
munauté mucosale différe de la com-
munauté luminale, avec par exemple
pour l'iléon du veau, une dominance
des Firmicutes dans la lumiére, et la
présence de Bacteroidetes, Firmicutes
et Proteobacteria au niveau de la
muqueuse, incluant des genres spéci-
fiques a cette région (Malmuthugeet al,,
2014). Ces différences sont retrouvées
chez I'adulte (Mao et al., 2015).

Au niveau fécal, une métanalyse méta-
taxonomique d‘échantillons bovins
a retrouvé les genres méthanogénes
Methanobrevibacter et Methanosphaera
dans plus de 99 % des échantillons, et
pour les bactéries, une prévalence des
genres Prevotella (Bacteroidetes) et
Ruminococcus (Holman et Gzyl, 2019).
Alistipes, Bacteroides, Clostridium,
Faecalibacterium et Escherichia/Shigella
étaient également associés aux féces.
Le microbiote fécal a I'avantage d'étre
aisément accessible, mais il ne repré-
sente spécifiquement ni le microbiote
de l'intestin, ni celui de I'ensemble du
tube digestif.

Il faut cependant noter que, comme
pour le rumen, la structure des com-
munautés intestinales (et fécales) varie
d’'une étude a l'autre mais aussi d'un
individu a l'autre, et que différents fac-
teurs tels que le régime alimentaire ou
I'dage des animaux influencent forte-
ment les résultats obtenus (Holman et
Gzyl, 2019).

B 1.4. Le microbiote
de la peau de la mamelle

Au cours de la derniére décennie, le
microbiote de la peau des trayons des
vaches laitiéres a fait l'objet de nom-
breuses études (Verdier-Metz et al.,
2012 ; Doyle et al., 2017 ; Frétin et al.,
2018 ; Andrews et al., 2019) associant les
méthodes culture-dépendantes et les
approches basées sur le séquencage de

I'ADN. Il est depuis considéré comme un
réservoir majeur de la diversité micro-
bienne du lait cru (Doyle et al., 2017).
En effet, de nombreux genres détectés
dans le lait cru sont également pré-
sents sur la peau des trayons. Pourtant,
la majeure partie de ces publications
traite du cas de la vache laitiere contem-
poraine, pour laquelle, a chaque traite,
les trayons sont recouverts d'antisep-
tiques a large spectre (au moins apres
la traite, et souvent avant). Ce n'est pas
le cas des caprins, et surtout des ovins.

Cet écosysteme est constitué de nom-
breux microorganismes (bactéries, virus
et champignons, comprenant levures
et moisissures), commensaux ou sapro-
phytes pour la plupart, pathogénes pour
certains (ruminant ou Homme). Prés
d'une centaine de genres bactériens a
pu étre identifiée. Siles especes a coagu-
lase négative du genre Staphylococcus
sont largement représentées, les
genres les plus fréquemment identi-
fiés comprennent des bactéries a Gram
positif telles que Corynebacterium,
Aerococcus, Enterococcus, Streptococcus,
Turicibacter, Trichococcus, Eremococcus
et Bifidobacterium. Des bactéries a
Gram négatif sont également pré-
sentes : Romboutsia, Proteiniphilum
et Psychrobacter. Parmi ces différents
groupes, seul le premier (Staphylococcus)
etles quatre genres suivants sont poten-
tiellement pathogénes pour la mamelle
(de Corynebacterium a Streptococcus).
Nombre de ces bactéries sont cou-
ramment retrouvées dans le lait et les
produits laitiers, telles que Aerococcus,
Streptococcus, Bifidobacterium ou
Corynebacterium. Certaines seraient
issues du tractus intestinal des animaux
(Bifidobacterium ou Proteiniphilum), tan-
dis que d'autres, comme Rhizobium,
Xanthomonas, Variovorax, Devosia et
Stenotrophomonas, sont habituelle-
ment rencontrées dans le sol (Doyle
etal, 2017). La communauté fongique
de la peau des trayons est encore rela-
tivement peu étudiée. D'aprés Andrews
et al. (2019), Debaryomyces prosopidis
semble étre I'espece la plus abondante,
observée dans 69 % des échantil-
lons analysés par amplification de la
région ITS1 de I'ARNr. Parmi les autres
genres courants, ont été identifiés
Cryptococcus, Caecomyces, Penicillium
et Rhodotorula.



Les microbiotes des ruminants : état des lieux de la recherche et impacts des microbiotes sur les performances /253

Chacun des microbiotes hébergés
par I'animal présente des traits spé-
cifiques en termes de composition
taxonomique et de fonctionnalités.
Cependant, la composition et les pro-
priétés intrinséques de ces microbiotes
etla maniére dontils interagissent entre
eux et avec leur hote, varient en fonction
de nombreux facteurs transversaux en
particulier I'environnement, dont I'ali-
mentation, et la génétique de leur hote.

2. Les principaux
facteurs de variation

Les microbiotes digestifs sont prin-
cipalement affectés par I'alimentation,
la génétique et I'age des animaux. Le
microbiote de la peau des trayons de la
vache laitiére est, quant a lui, un carre-
four des transferts microbiens entre les
différents environnements de la ferme
etlelait. Il est affecté par le processus de
traite, y compris la nature des matiéres
actives appliquées sur les trayons au
moment de la traite, et par les condi-
tions environnementales générales de
I'exploitation.

H 2.1. L'environnement

Les fourrages, le paturage, les litiéres,
les bouses, les microorganismes aéro-
portés dans les batiments, lI'eau, ainsi
que la machine a traire et les pratiques
associées sont autant de sources poten-
tielles de microorganismes susceptibles
de contaminer le trayon (peau et/ou
canal) des animaux et le lait ou d'im-
pacter le microbiote digestif.

Les conditions de logement des
animaux semblent jouer un role cen-
tral dans la composition microbienne
de la peau des trayons. En effet, des
différences de diversité bactérienne
d'échantillons de lait, de féces et de
surface de trayons ont été mises en évi-
dence selon le mode de conduite des
animaux, en batiment ou au paturage
(Doyle et al., 2017). D’autres facteurs
inhérents aux modes d'hébergement
des animaux sont a considérer, tels que
le type de litiere ou la saison. Linfluence
du type de litiére sur la charge micro-
bienne en surface des trayons a été
démontrée (Rowbotham et Ruegg,

2016 ; Guarin et al,, 2017), ainsi que la
plus grande diversité des profils micro-
biens de I'apex de trayons prélevés pen-
dant I'hiver comparés a ceux prélevés
I'été (Derakhshani et al., 2018). Par ail-
leurs, si les populations microbiennes
identifiées dans le lait de citerne de
vaches primipares logées sur du sable
neuf ou recyclé semblent comparables,
elles different de celles d’animaux logés
sur de la sciure ou du fumier (Metzger
et al, 2018). Les sources microbiennes
pouvant conduire a une contamination
accidentelle par des bactéries patho-
génes étant nombreuses, les pratiques
de traite sont souvent choisies pour les
éliminer sans tenir compte des réser-
voirs potentiels en microorganismes
utiles (Rowbotham et Ruegg, 2016).
L'application de procédures d’hygiéne
drastiques (nettoyage des trayons pré
et/ou post-traite, avec ou sans désinfec-
tion des trayons, nettoyage et décon-
tamination de la machine a traire) peut
réduire de 2,6 log(ufc/ml) les niveaux
microbiens sur la peau des trayons
(Rowbotham et Ruegg, 2016 ; Guarin
etal, 2017). En particulier, une hygiene
de traite intensive serait associée a
des niveaux plus faibles de bactéries
Gram-positive catalase-positive et de
levures (Monsallieretal,, 2012). D’autres
pratiques, comme la monotraite ou la
traite robotisée, ainsi que I'antibiothé-
rapie intra-mammaire, les obturateurs
externes voire internes des trayons,
pourraient également étre associées
a des modifications qualitatives ou
quantitatives de certains microbiotes
commensaux et/ou opportunistes de
la peau des trayons, et par conséquent
du lait.

M 2.2. La composition
de la ration chez l'adulte

L'alimentation est le facteur de varia-
tion le plus important du microbiote
ruminal (Malmuthuge et Guan, 2017).
L'alimentation modifie également le
microbiote intestinal.

En élevage, I'élément de la ration qui
a le plus de répercussion est le ratio
fourrages/concentrés. Fréquemment,
les vaches laitiéres recoivent une ali-
mentation riche en céréales pour
satisfaire leurs besoins énergétiques
élevés. Généralement, dans le rumen,

on observe une augmentation des
bactéries amylolytiques (par exemple
Streptococcus bovis, Ruminobacter
amylophilus) avec les rations riches en
concentrés et a 'opposé des bactéries
fibrolytiques (comme par exemple
Fibrobacter succinogenes, Butyrivibrio
fibrisolvens) avec des rations riches en
fourrages. Au sein de ces deux grands
groupes fonctionnels de bactéries, il
existe des variations de réponse en
fonction de la nature des fourrages
et des concentrés. Par exemple dans
le rumen, une ration riche en amidon
peut étre associée a une augmenta-
tion importante de la population de
Lactobacillus (Zened et al., 2013). Plus
globalement, l'effet principal d'une
ration riche en céréales est une baisse
de la diversité des bactéries, associée
a une diminution marquée des popu-
lations de protozoaires et de champi-
gnons (Ishaqetal, 2017). Le microbiote
du gros intestin est aussi modifié par
des rations riches en céréales (Plaizier
etal,2017). Ce type de ration provoque
dans certains cas une acidose ruminale
et intestinale qui altére les fonctionna-
lités du microbiote digestif, diminue
I'utilisation des nutriments de la ration
et peut parfois déclencher des réponses
inflammatoires (Plaizier et al., 2008).
Au-dela de ces phénoménes inflam-
matoires, ce type de ration favoriserait
certaines bactéries pathogenes pour la
mamelle (Zhangetal., 2015), et pourrait,
directement ou indirectement, modifier
le microbiote de la peau des mamelles.
Par ailleurs, Frétin et al. (2018) ont mis
en évidence des différences d'abon-
dance de taxons bactériens (regroupe-
ment de bactéries sur la base de leurs
relations phylogénétiques) en surface
des trayons des vaches laitiéres selon
si la conduite au paturage avait lieu
avec ou sans concentrés ajoutés: le
genre Clostridium plus abondant sur
les trayons des animaux en systéme
semi-extensif, pourrait provenir des
féces; il pourrait étre favorisé par la
distribution de concentrés.

Le deuxieme grand facteur de varia-
tion du microbiote ruminal et de son
activité sont les acides gras polyinsatu-
rés présents dans les fourrages ou les
concentrés, potentiellement toxiques
pour certaines bactéries (Enjalbertetal,
2017). En outre, l'effet des acides gras
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insaturés est fonction de la teneur en
amidon de la ration (Zened et al,, 2013).

Les probiotiques sont également
capables de modifier le microbiote
ruminal et intestinal. Les plus étudiées
chez les ruminants sont les levures.
Celles-ci peuvent privilégier certaines
populations de bactéries, champignons
et protozoaires (Ishaq et al., 2017).

Enfin d'autres substances en particu-
lier d'origine végétale sont de poten-
tiels modulateurs mais leur efficacité/
innocuité reste a prouver pour nombre
d'entre elles. On peut néanmoins citer
les tanins qui se montrent assez effi-
caces (Buccionietal, 2017 ; Corréaetal,,
2020).

H 2.3. La génétique de I'hote

Chez les ruminants, le contréle géné-
tique du microbiote par I’'hote est
encore assez méconnu, bien moins
détaillé que chez'Homme ou des liens
entre génétique de I'hote, microbiote
digestif et santé, en particulier, sont clai-
rement établis. Néanmoins des études
trés récentes, centrées sur le micro-
biote ruminal chez les bovins (Li et al.,
2019; Wallace etal, 2019 ; Zhang et al,
2020) et les ovins (Rowe et al.,, 2015 ;
Marie-Etancelin et al., 2018) rapportent
I'existence d'un contréle génétique
des communautés microbiennes, que
ce soit en productions laitieres ou allai-
tantes. Chez les ovins, dés 2015, Rowe
et al. (2015) ont démontré l'existence
d'un déterminisme génétique de la
communauté microbienne en synthé-
tisant la variabilité de celle-ci a I'aide
d’'une analyse de correspondance. Des
estimations d’héritabilité d'abondances
de taxons bactériens ont ensuite été
publiées : selon les auteurs, 22 % des
genres bactériens, 59 taxons bactériens
ou 39 OTUs (« Operational Taxonomic
Unit », i.e. regroupement de séquences
d’ARN 16S sur la base de leur simila-
rité) présentent des héritabilités signi-
ficatives respectivement supérieures
a 0,10, 0,15 ou 0,20 (Marie-Etancelin
etal,2018; Lietal, 2019 ;Wallaceetal,,
2019). Deux de ces auteurs rapportent
une indépendance entre le niveau
d’'abondance de ces OTUs ou taxons
et leur niveau d’'héritabilité ; aussi des
OTUs méme faiblement abondants
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peuvent étre héritables. Contrairement
aux bactéries membres du phylum
Bacteroidetes trés affectées par les
facteurs d’environnement, les bacté-
ries du genre Ruminococcus semblent
fortement associées a la génétique de
I'héte (Li et al, 2019) : la grande diver-
sité de ces Ruminococcus et de leurs
modeéles d'association avec I'hote sug-
gére l'existence de relations de co-évo-
lutions entre Ruminococcus et son hote
(La Reau et al., 2016). De plus, ces OTUs
héritables semblent co-agir entre eux
(plus que les OTUs non héritables), et
sont en grande partie liés aux acides
gras ruminaux produits de la fermenta-
tion ruminale, principalement l'acétate
et le propionate (Wallace et al., 2019).
L'existence d'un déterminisme géné-
tique des indices de diversité semble en
revanche controversée. Une seule ana-
lyse d’association pangénomique entre
des marqueurs du génome de I'héte et
I'abondance des taxons microbiens du
rumen a été publiée (Lietal., 2019). Dix-
neuf QTL situés sur 12 chromosomes
bovins ont été associés a 14 taxons
bactériens dont 12 avaient été identi-
fiés comme héritables ; niles indices de
diversité, ni les abondances d’archées
n‘ont présenté de QTL. Comme proposé
par Difford et al. (2018), il serait souhai-
table de prendre en compte simultané-
ment les contributions du métagénome
du microbiote et du génome de I'héte
dans l'analyse de la variabilité des
caractéres d'intérét chez les ruminants,
sachant que le microbiote est lui-méme
sous la dépendance des genes de I'héte.
Des études postérieures (Zhang et al.,
2020) ont illustré I'utilité d'inclure a la
fois des informations microbiennes et
génétiques de I'h6te pour mieux com-
prendre les caractéeres complexes.

H 2.4. L'influence
de pratiques alimentaires
dans le jeune age

Chez les ruminants, le tube digestif
est stérile, peu développé et non fonc-
tionnel a la naissance mais il est trés
rapidement colonisé et les fonctions
digestives se mettent en place pro-
gressivement (Fonty et Chaucheyras-
Durand, 2007). Tous les travaux menés
sur le jeune s'accordent a dire que la
richesse et la diversité augmentent
avec l'age et le microbiote devient

plus mature et plus stable avec le
temps (Malmuthuge et Guan, 2017).
Par exemple, la dynamique de mise en
place du microbiote ruminal chez les
jeunes est liée al'age et au changement
de régime alimentaire. Elle pourrait étre
divisée en trois étapes chez le veau (Rey
etal,2014).

Les 2 a 3 premiers jours de vie corres-
pondent a une phase initiale de coloni-
sation par des bactéries essentiellement
anaérobies facultatives (Proteobacteria
a plus de 50 %) ; celles-ci vont avoir un
réle important dans la mise en place
du milieu ruminal, notamment pour
les populations strictement anaérobies
(Fonty et Chaucheyras-Durand, 2007).
Gomez-Arango et al. (2017) soulignent
le réle important que joue la mére dans
I'inoculation microbienne a travers dif-
férentes matrices (vagin, féces, peau,
salive, colostrum).

La deuxiéme phase arrive aprés 3 jours
de vie avec le passage a l'aliment d'al-
laitement ou au lait maternel. Durant
cette phase, un changement impor-
tant de la communauté bactérienne a
lieu. Les bactéries anaérobies strictes
dominent, les premiéres archées s'ins-
tallent ensuite, puis les premiers cham-
pignons a 10 jours d’'age (Fonty et
Chaucheyras-Durand, 2007). Aprés la
phase colostrale, la colonisation bacté-
rienne est trés différente d’'un individu a
l'autre. Ceci est probablement dii a une
communauté pionniére variable qui se
met en place dés la naissance, prépa-
rant différemment I'écosystéme pour
I'implantation du microbiote anaérobie
(Jamietal, 2013).

La derniére étape de colonisation
se situe entre 14 jours et le sevrage
(70 jours en moyenne). Elle dépend de
Iingestion d'aliment solide, de I'age
au sevrage et de la présence ou pas
d’animaux adultes (Rey et al., 2014).
Les protozoaires vont s'installer durant
cette phase a partir de 21 jours d’age
(Fonty et Chaucheyras-Durand, 2007).
Par exemple, des études réalisées sur
des veaux (Meale et al., 2016) et sur
des chevreaux (Abecia et al., 2017)
nourris avec un aliment d‘allaitement
montrent que le genre Bacteroides
diminue fortement avec l'introduction
de céréales dans le régime. Anderson
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etal. (1987) ont montré que l'introduc-
tion d'aliments solides chez des veaux
sevrés a 4 semaines favorisait une plus
grande abondance microbienne dans
le rumen par rapport a des veaux sevrés
a 6 semaines sans introduction d‘ali-
ments solides.

Il existe donc un effet important de
I'age de I'animal jusqu'au sevrage sur
le microbiote digestif, ainsi que de I'ali-
mentation. Piloter le microbiote et son
implantation dans le tube digestif, juste
aprés la naissance des animaux, pour-
rait &étre une piste pour programmer le
microbiote et l'orienter (Malmuthuge et
Guan, 2017).

3. Les principaux liens
avec les caractéres
d'intérét pour les éleveurs

Les rations riches en concentrés sont
a l'origine d'une modification impor-
tante des microbiotes conduisant a
une potentielle altération de l'efficacité
alimentaire, du bien-étre et de la santé
des animaux (acidose). Parallélement
a l'acidose, d'autres troubles digestifs
(diarrhées d'origines infectieuse ou
non) voire extra-digestifs (boiteries),
peuvent étre liées a des altérations des
équilibres microbiens (ou dysbiose) au
sein du tractus digestif. Toute dysbiose
intestinale peut en particulier influencer
la susceptibilité de I'h6te aux infections
(Malmuthuge et Guan, 2017). Enfin,
au-dela du lien étroit existant entre effi-
cacité alimentaire et microbiotes diges-
tifs, ceux-ci influent sur les émissions de
rejets polluants pour l'environnement
et la qualité des productions animales.

H 3.1. Microbiotes et santé

Comme évoqué ci-dessus, I'acidose
induite par les rations riches en concen-
trés peut provoquer une dysbiose
caractérisée par une diminution de la
richesse et de la diversité du micro-
biote ruminal, voire intestinal (Mao
et al., 2013 ; Khafipour et al., 2016).
Elle est marquée par une réduction de
I'abondance de taxons ayant un effet
bénéfique pour I'héte et, a contrario,
I'augmentation de l'abondance de
bactéries ayant un effet défavorable

voire pathogéne (Plaizier et al,, 2018).
Plusieurs auteurs rapportent qu’avec ce
type de ration, 'abondance relative des
Firmicutes augmente au détriment de
celle des Bacteroidetes (Mao etal.,, 2013 ;
Plaizier et al,, 2017), ce qui ne serait pas
favorable d’'un point de vue fonction-
nel (El Kaoutariet al,, 2013). Cependant,
comme pour I'homme (Mondot et
Lepage, 2016), la signification du ratio
entre Firmicutes et Bacteriodetes pour
diagnostiquer des problémes de santé
requiert plus d'études. Par ailleurs,
dans certaines publications (Li et al.,
2011 ; Plaizier et al,, 2017), on voit appa-
raitre une augmentation de certaines
souches potentiellement pathogénes
d’ Escherichia coli qui déclenchent une
réponse inflammatoire dans ces condi-
tions ruminales (Khafipour et al,, 2011).
Les effets de l'acidose sur la composi-
tion du microbiote différent entre les
études et méme entre les vaches au
sein d'une méme étude. Zaneveld et al.
(2008) expliquent ces différences par
une coévolution permanente de I'hote
et du microbiote. Différentes stratégies
de prévention de l'acidose ont été tes-
tées et semblent prometteuses. Elles
consistent pour la plupart a augmenter
dans la ration la part de glucides parié-
taux pour favoriser la communauté
fibrolytique, mais également a ajouter
des compléments alimentaires et des
additifs, comme les tampons et les pro-
biotiques (Plaizier et al,, 2018). Enfin, une
alimentation riche en concentrés serait
associée a une proportion plus élevée
dans le lait de certaines bactéries oppor-
tunistes telles que Stenotrophomonas
maltophilia, Streptococcus parauberis et
Brevundimonas diminuta (Zhang et al.,
2015).

Le veau nouveau-né est fréquem-
ment infecté par différents agents
pathogénes entériques conduisant a
des diarrhées plus ou moins séveres,
responsables de pertes économiques
importantes (Cho et Yoon, 2014). Or au
niveau intestinal, il existe un lien marqué
entre les dysbioses et les diarrhées ou la
présence de pathogénes. Par exemple,
des veaux nouveau-nés infectés par des
cryptosporidies ont un microbiote fécal
enrichi en Fusobacterium (Ichikawa-Seki
et al, 2019). De méme, chez des veaux
en feedlot, une diarrhée hémorra-
gique est associée a une dysbiose du

microbiote fécal (Zeineldin et al., 2018).
Dans ces exemples, il n'est pas pos-
sible de savoir si la dysbiose observée
est la cause ou la conséquence de la
maladie, mais une augmentation des
Proteobacteria, et en particulier des
Enterobacteriaceae, dans le microbiote
fécal semble étre aussi la signature de
diverses maladies et états diarrhéiques
chez I'Homme et chez I'animal mono-
gastrique (Shin et al.,, 2015). Des stra-
tégies nutritionnelles n’utilisant pas
d’antibiotiques sont développées pour
lutter contre les affections entériques,
en particulier l'utilisation de probio-
tiques pour orienter le microbiote intes-
tinal au bénéfice de la santé de I'animal
(Plaizier et al., 2018).

Il existe également un lien entre le
microbiome des ruminants et le risque
de mammites. Le type de litiére, par
exemple, semble influer sur I'exposition
de la peau des trayons aux microorga-
nismes pathogénes associés aux mam-
mites (Rowbotham et Ruegg, 2016). En
outre, des études récentes (Falentin
et al, 2016 ; Derakhshani et al., 2020)
ont montré que la communauté bacté-
rienne du canal des trayons des bovins
laitiers varie en fonction des antécé-
dents de mammites de I'animal : les
quartiers sains présentaient des pro-
fils taxonomiques différents de ceux
ayant déja développé une mammite.
Rappelons que les mammites cliniques
s'ensuivent d'une antibiothérapie, en
particulier locale ; celle-ci est suscep-
tible de contribuer a la sélection de
bactéries résistantes présentes dans
le canal du trayon, et/ou a modifier
la diversité bactérienne. Par ailleurs,
les mammites subcliniques ovines
semblent étre associées a I'augmen-
tation significative dans le lait de cer-
tains genres microbiens habituels de la
glande mammaire et a une réduction
concomitante de sa diversité micro-
bienne (Esteban-Blanco et al., 2020).
Enfin, la comparaison de brebis laitiéres
appartenant a des lignées divergentes
pour la susceptibilité aux mammites
a mis en évidence une augmentation
significative de 'abondance de 4 genres
de bactéries ruminales (Olsenella,
Prevotella 1, Prevotellaceaea Gaé6al,
Syntrophococcus) chez les animaux les
plus susceptibles aux infections mam-
maires (Marie-Etancelin et al,, 2018).

INRAE Productions Animales, 2020, numéro 4



256 /ASMA ZENED et al.

La pathologie mammaire en général,
et les mammites en particulier, ont un
impact de premier ordre sur le bien-étre
animal. En effet, les mammites repré-
sentent l'affection la plus fréquente en
élevage laitier chez les trois espéces de
ruminants les plus répandues (bovin,
ovin et caprin), tout particulierement
chez la vache. De plus, une partie des
infections mammaires, variable en fonc-
tion de l'espece hote, est a l'origine de
tableaux cliniques aigus a suraigus.

H 3.2. Microbiotes
et environnement

Le secteur de |'élevage représente
une source importante de gaz a effet de
serre (GES) dans le monde. Ce secteur
émet environ 14,5 % du total des émis-
sions anthropiques mondiales de GES
(Gerberetal., 2013) et le méthane enté-
rique (d'origine principalement rumi-
nale) produit essentiellement par les
ruminants en représente 44 %. Le CH,
est un coproduit naturel, résultant de la
dégradation microbienne des aliments
dans le rumen, permettant de recycler
I'hydrogéne produit par les fermenta-
tions. Ce phénoméne est indispensable
car I'accumulation d’hydrogéne aurait
des effets négatifs sur les fermentations.

Des tentatives ont été faites pour
réduire la production de méthane dans
le rumen en utilisant plusieurs straté-
gies (Morgavi et al., 2010 ; Martin et al,
2010 ; Huws et al., 2018). La plupart
d’entre elles n'est pas largement utilisée
en raison d’'une faible efficacité, d'une
mauvaise sélectivité, de la toxicité des
produits chimiques envers I'animal
ou encore du développement d'une
résistance microbienne aux composés
anti-méthanogeénes. Un certain nombre
de ces approches cible le métabolisme
du H, en diminuant les producteurs de
H, tels que les protozoaires, mais tres
peu d'entre-elles visent a augmenter
les voies de consommation de H, autres
que la méthanogenése.

Rowe et al. (2015) rapportent des
corrélations génétiques significatives
entre les communautés microbiennes
ruminales et les émissions de méthane.
Ramayo-Caldas et al. (2019) ont identi-
fié un ruminotype composé de 86 OTUs
associé avec une augmentation des
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émissions de méthane. Ces OTUs
expliquent 24 % de la variance phé-
notypique de la quantité de méthane
produit, tandis que la contribution du
génome de I'hote est estimée a 14 %.

Par ailleurs, les pertes d’azote dans les
feces et I'urine des ruminants peuvent
présenter jusqu'a 90 % de l'azote
consommé par l'animal ce qui pose
un probléme vis-a-vis de I'équilibre de
la ration, mais aussi environnemental
dans certaines régions de production
(Dijkstra et al., 2013). Ces pertes sont
particulierement liées a lI'importante
activité protéolytique des microbes du
rumen produisant de 'ammoniaque ;
celui-ci n'est pas totalement réutilisé
pour la synthése de protéines micro-
biennes et est ensuite excrété par
I'animal, modulant la digestibilité et
I'utilisation métabolique de I'azote.
Des rations alimentaires respectant au
mieux les recommandations tenant
compte de la physiologie de I'animal
sont la meilleure solution pour dimi-
nuer les rejets azotés.

Enfin, le microbiote ruminal produit
des phytases permettant de valoriser
efficacement le phosphore d'origine
végétale et donc de limiter sa teneur
dans les déjections de ruminants.

H 3.3. Microbiotes
et efficacité alimentaire

Le microbiote ruminal est fortement
lié aux performances des animaux
et a leur ingestion, et contribuerait a
de nombreux phénotypes (Xue et al.,
2018) pour lesquels des modéles pré-
dictifs incluant le microbiote ruminal
ont été proposés (Gleason et White,
2018). Le microbiote ruminal dépend
fortement de la quantité de matiére
seche ingérée et de l'efficacité ali-
mentaire des animaux (Delgado et al,
2019) : par exemple, le genre Prevotella
a une abondance relative plus élevée
dans le rumen des vaches laitiéres les
plus efficaces. Néanmoins, 'abondance
de ce genre n'est que trés faiblement
corrélée aux parametres d'efficacité
alimentaire mesurés par les auteurs.
Ainsi, Malmuthuge et Guan (2017) ont
rapporté dans leur synthese que les
relations entre le microbiote ruminal
d'une part, et la production laitiére et

l'efficacité alimentaire d'autre part, sont
encore incertaines car de nombreuses
études se contredisent. Par exemple,
le genre Prevotella peut étre corrélé
négativement ou positivement a ces
deux paramétres. L'une des raisons
possibles a ces différences est que les
auteurs utilisent la plupart du temps
des faibles tailles déchantillons. Lautre
raison provient de la multiplicité des
approches statistiques utilisées, dont
certaines sont inadaptées a ces don-
nées de comptage microbien.

A l'aide d'une base de données
issues de plus de 700 bovins, Li et al.
(2019) ont montré que la plupart des
taxons microbiens identifiés comme
héritables, contribuent fortement a
expliquer les variations de l'indice de
consommation et de la matiére seche
ingérée, mais peu ou pas les varia-
tions du critere composite qui est la
consommation résiduelle. Des 2016 via
une approche métagénomique, Roehe
etal. (2016) indiquaient que pour pré-
dire 85 % des variations de l'indice
de consommation, il fallait prendre
en compte les abondances relatives
de 49 genes microbiens du rumen.
Cependant, si I'approche métagéno-
nomique mise en ceuvre par Roehe
etal. (2016) est d'intérét car permettant
d’accéder a des aspects plus proches
du fonctionnel du microbiote que I'ap-
proche métataxonomique utilisée par
Li et al. (2019), le faible nombre d'ani-
maux pouvant étre étudiés (n = 8) du
fait du colt de la technique, limite la
transposition des conclusions et reste
incompatible avec des approches
génétiques a grande échelle.

B 3.4. Microbiotes
et qualité des produits

Les microbiotes peuvent influer
sur les différentes composantes de la
qualité d'un produit : organoleptiques,
technologiques, sanitaires et nutrition-
nelles. Pour exemple, nous nous inté-
ressons au produit le plus largement
étudié, a savoir le lait. Une récente
étude (Carafaet al, 2020) a montré que
les niveaux microbiens des laits d'al-
page sont significativement plus élevés
que ceux des laits issus de prairies per-
manentes de plaine. De nombreuses
souches appartenant a des especes
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bien connues pour leurs activités
technologiques ou probiotiques ont
été isolées dans le lait d'alpage (20 %
de Lactococcus lactis subsp. lactis/cre-
moris, 18 % de Lactobacillus paracasei,
14 % de Bifidobacterium crudilactis et
18 % de Propionibacterium sp.) contre
16, 6, 2 et 5 % respectivement dans
le lait de plaine. De plus, le lait de
montagne présentait une réduction
significative des Pseudomonas et une
augmentation des genres Lactococcus,
Bifidobacterium et Lactobacillus. De la
méme maniére, le systéme de patu-
rage (paturage exclusif vs paturage
+ concentrés) des vaches laitiéres est
associé, via le trayon, au microbiote du
lait et du fromage dont il estissu (Frétin
etal, 2018) : 85 % des OTUS identifiés
dans le lait cru et 27 % de ceux iden-
tifiés dans le fromage affiné ont été
trouvés sur la peau des trayons. Les
voies et les facteurs de dissémination
de germes pathogénes alimentaires
de I'animal et de son environnement
au lait, ont fait l'objet de nombreuses
études. La mamelle (surface des
trayons, glande) est considérée comme
un réservoir de germes pathogénes
(S. aureus ; Rainard et al., 2018) ou un
vecteur de ceux-ci (Listeria monocy-
togenes, Escherichia coli producteurs
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Résumé

Les ruminants, comme tous les mammiféres, hébergent des billions de microbes symbiotiques, constituant les « microbiotes » de la peau,
des voies digestives, respiratoires et génitales, etc. La composition et les fonctions de ces microbiotes dépendent, entre autres, de leur habi-
tat. L'utilisation des approches « -omiques », en particulier le séquencage de nouvelle génération, a permis de caractériser les organismes
composant les microbiotes, leurs génes et leurs activités. Les ruminants se distinguent par la présence dans leur rumen d’un microbiote
spécialisé, composé principalement de bactéries, de protozoaires, d'archées et de champignons. Situé en amont des sites d’absorption, il
joue un réle central dans la nutrition des ruminants. La production des ruminants est particulierement influencée par le microbiote intes-
tinal (dont la population est diversifiée et spécifique du segment considéré) et le microbiote associé a la peau de la mamelle (réservoir
important de la diversité microbienne du lait cru). Ces différents microbes interagissent entre eux et avec leur héte sous l'influence de divers
facteurs de variation, dont le principal est le régime alimentaire, mais aussi le milieu de vie et les pratiques d'élevage au début et milieu de
la vie de I'animal. Des études récentes montrent un controle génétique potentiel par I'héte de ses communautés microbiennes. En outre, il
existe une accumulation de preuves des liens entre les microbiotes et la santé animale, l'efficacité alimentaire, les performances, la qualité
des produits et la production de gaz a effet de serre. Ces constatations justifient I'intérét croissant des éleveurs pour les microbiotes des
animaux et leur modulation.

Abstract

Ruminant microbiota : research status and impacts of microbiota on animal performance and health

Ruminants, like other mammals, host trillions of symbiotic microbes, the microbiota, in their skin, digestive, respiratory and genital tracts, etc. The
composition and functions of these microbiota depend on their location. Omics approaches, particularly new-generation sequencing, have made
the characterization of the microbiota, their genes and activities possible. A particularity of ruminants is the presence of a specialized microbiotain
the rumen composed of bacteria, protozoa, archea and fungi. Located upstream of the absorption sites, it plays a central role in ruminant nutrition.
Ruminant production is impacted by the gut microbiota (whose population is specific to the segments under consideration) and the microbiota
associated with udder skin (a major reservoir of raw milk microbial diversity). These different microbes interact with each other and with their
host under the influence of various factors of variation, such as the diet, the living environment and breeding practices in early life and the living
environment. Recent studies show a potential genetic control by the host of its microbial communities. Also, there is accumulated evidence of the
links between the microbiota and animal health, feed efficiency, performance, product quality and greenhouse gas production. Such findings
justify the growing interest of farmers for animal microbiota and their modulation.
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