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L’augmentation de I’utilisation de matiéres premiéres non conventionnelles en alimentation avicole, entraine une
substitution de I’amidon par des lipides comme source d’énergie, ce qui pourrait avoir une influence sur le
microbiote digestif et sa fonctionnalité. Pour évaluer cet effet, des poulets génétiquement sélectionnés pour étre
maigre ou gras ont été alimentés avec des régimes isoénergétiques et isoprotéique avec une teneur en lipides
élevé (8%) ou faible (2%) a partir de 22 jours jusqu’a I’abattage a 63 jours. Les métabolites digestifs présents
dans Dintestin gréle (jéjunum) et les caeca ont alors été analysés par une approche métabolomique (RMN *H).
Les métabolites détectés dans les 2 segments digestifs sont trés différents et leur nombre est plus élevé dans les
caeca (29 et 41 respectivement). Parmi les métabolites pouvant provenir du microbiote, certains composés sont
présents dans les deux segments comme des acides gras a courte chaine (AGCC) et d’autres acides organiques.
Plusieurs métabolites sont trouvés seulement dans les caeca, comme des AGCC (n-butyrate, n-valérate,
propionate), mais aussi leurs dérivés (3-(4’-hydroxyphényl)-propionate), un acide dicarboxylique (k-glutarate),
des a-cétoacides (pyruvate, a-céto-isovalérate, a-céto-f-méthyl-valérate), une amine , la tryméthylamine, une
base pyrimidique, 1’uracile, des monosacharides (arabinose, galactose, xylose) et un acide aminé, la citrulline.
Cette différence entre segments digestifs est probablement liée a la plus grande diversité de microbiote dans les
caeca par rapport a I’intestin gréle. Une analyse statistique multivariée de ces données montre une grande
variabilité inter-individuelle, et I’absence d’effet du régime ou du génotype.

En conclusion, cette étude suggére que la fonctionnalité du microbiote differe entre les segments digestifs de
I’appareil digestif du poulet. Cependant, aucune différence liée au status métabolique des animaux induit par leur
génétique (maigre et gras), ou leur régime (source énergétique) n’a été détectée dans la fonctionnalité du
microbiote digestif.



