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Production avicole
en France

Forte concentration géographique onzemenmres

ZONES VULNERABLES

Impact environnemental négatif |

== Réduction des rejets e j
Voie alimentaire Le. o

Voie génétique

Sélection divergente d'animaux sur leur efficacité digestive (EMAn)g
= plus faible producteur de rejets '

Avec un régime riche en blé de forte viscosité (blé Rialto 52,5%)
avec des PNAH* (arabinoxylane) / Anticoccidien (Robenidine)

Rechercher les zones du génome impliqués dans le déterminisme de ces caracteres
Recherche des mécanismes physiologiques impliqués

* PNAH : polysaccharides non amylacés hydrosolubles



EMAnN : Energie métabolisable apparente a bilan azoté nul

ENkAn, coefficient d'utilisation digestive
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EMAnN : Energie métabolisable apparente a bilan azoté nul

raux, vitai

Energie brute de I'aliment

l —> Féces
Energie digestible*

l ——> Urine

Energie métabolisable

EM : Estimation globale de I'efficacité digestive

EMA : EM apparente ; ne prend pas en compte les pertes d'origine endogene
(fécale et urinaire)

EMAN : EMA a bilan azoté nul ; correction pour un bilan azoté nul
(suppression des variations d'origine métabolique)

* Non utilisé chez l'oiseau du fait de I'excrétion simultanée au niveau du cloaque des féces et de l'urine



EMAnN : Energie métabolisable apparente a bilan azoté nul

EMAnN = (EB Aliment ~ EB Excr'e‘ra) / Q Aliment

Exprimée en kcal/kg

EB excreta (féces + urine) :

- EB composants alimentaires non digérés™ par I'hote** / non utilisés par
les microorganismes

- EB endogene non digéré par I'hote** / non utilisé par les
microorganismes

- EB composants des microorganismes®***

- EB des composants urinaires non utilisés par I'hote / microorganismes

* Le développement et le fonctionnement digestif dépend en partie des microorganismes
** Substrat potentiel pour les microorganismes
** 10 % de la MS des féces, 25% des protéines
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Expérience n°1 : Matériels et méthodes

Recherche du site digestif le plus discriminant

Animaux Deux lignées divergentes de poulets (D+ et D-) sélectionnés
sur leur EMAR, 9éme génération, population FO
(Mignon-Grasteau et al, 2004)

200 animaux (males et femelles)

Conditions d'élevage : Au sol de 1 a 12 j (200), puis en cages individuelles (72)

Régime :  Régime de sélection (20.5% de protéines et 2 943 kcal/kg)
Anticoccidien : produit de synthése sans effet
connu sur les bactéries digestives (Clinacox ®)

Mesure des performances zootechniques : Consommation, croissance

Etude au niveau de la sphére digestive

- Poids d'organes digestifs
- Microbiote digestif : Pool de 6 animaux



Etude du microbiote digestif

Prélevements digestifs (23 j)

Segments digestifs Localisation
Intestin gréle : lieu de la digestion Contenus digestifs
Caeca : microbiote le plus concentré Au niveau des muqueuses
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Méthode d'étude du microbiote

Approche globale : Empreinte moléculaire (TTGE)
Approche ciblée quantitative : gPCR



Données zootechniques
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Analyse du microbiote digestif

Analyse globale —— Empreinte moléculaire (TTGE)

6 pools de 6 animaux / lignée

Profils TTGE de contenus de caeca
des poulets des lignées D+ et D-



Analyse statistique des gels
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Matrice de similarité (coefficient de Pearson)
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Analyse statistique de la similarité (ANOSIM) entre les prof%ls
Valeur R dANOSIM indique le degré de similarité des groupes

Si p<0,05 et R>0,25 les groupes sont significativement différents

Si p<0,05 et0,25¢< R< 0,5, les groupes sont séparés mais avec de trés forts recouvrements
Si p<0,05 et 0,5¢< R<0,75, les groupes sont séparés mais avec des recouvrements

Si p<0,05 et R>0,75, les groupes sont bien séparés

Distances entre profils déterminées par ANOSIM (Matrice de distance de Pearson)
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Représentation graphique
de l'analyse statistique des gels

Valeurs de similarités représentées graphiquement par une technique
de nMDS (non Metric Multidimential Scaling)

\

ReprésentationnMDS a deux
dimensions des profils TTGE de
contenus de caeca des poulets
des lignées D+ et D- (Index de
similarité de Pearson)

Conclusion Différence de microbiote digestif au hiveau des contenus
digestifs iléaux et caecaux, et au niveau de la muqueuse caecale



Identification d'especes bactériennes
spéecifiques des groupes D+ et D-

Contenus  TIléon  Organisme Lactobacillus crispatus
digestif filamenteux (99%)
segmentés (long)
(99%)
Caeca E. coli (99%)

Muqueuse  Iléon

Caeca E. coli (100%) L. salivarius (100%)



Analyse quantitative ciblée (qPCR)

lleum: Major bacterial groups
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Log number of copies of 16S rDNA/ g
of contents or / digestive segment

HII i
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D+ D- D+ D- D+ D- D+ D- D+ D- D+ D- D+ D- D+ D- D+ D- D+ D- D+ D-

Cont. Mug. Cont. Mug. Cont. Mug. Cont. Mug. Cont. Muqg. Cont. Mug. Cont. Mug.
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All bacteria  Lactobacillus L. salivarius L. crispatus C. leptum C. coccoides E. coli

* p<0,05; ** p<0,01; *** p<0,001



Log number of copies of 16S rDNA/
g of contents or / digestive segment
(n=6)

Analyse quantitative ciblée (qPCR)

Ceca: Major bacterial groups

D+D- D+D- D+D- D+D- D+D- D+D- D+D- D+D- D+D- D+D- D+D- D+D- D+D- D+D-
Cont. Mug. Cont. Mug. Cont. Mug. Cont. Mug. Cont. Mug. Cont. Mug. Cont. Mug.

\ J \ ]\ )\ J \ )\ J\ J
I Y Y I Y I I

All bacteria  Lactobacillus L. salivarius L. crispatus C. leptum C. coccoides E. coli

* p<0,05; ** p<0,01; *** p<0,001



Bilan : Analyse du microbiote digestif

Microbiote des forts AMEn par rapport aux faibles AMEn

Toutes bactéries

Lactobacilles

Clostridies

Entérobactéries

Contenus digestifs

TTGE : Profils différents
(R=0,29)

L. crispatus : TTGE (-)

LOFS* : TTGE (+)
C. coccoides : gPCR (x5)

E. coli: gPCR (/4)

TTGE : Profils différents
(R=0,61)

Lactobacillus : qPCR (/3)
L. salivarius : qPCR (/2)
L. crispatus : qPCR (/5) ™

C. Leptum : qPCR (x2)

E. coli : TTGE (-)
gPCR (/2.5)

* LOFS : Long Organismes Filamenteux Segmentés (Cluster I)

** 10,10



Bilan : Analyse du microbiote digestif sz=t3e%%:

Microbiote des forts AMEn par rapport aux faibles AMEn

Muqueuse

Toutes qPCR (/15)* TTGE : Profils différents (R=0,54)
bactéries

Lactobacilles L. salivarius : qQPCR (/13) Lactobacillus : qPCR (/6)
L. salivarius : T TGE (-), gqPCR (/15)
L. crispatus : qPCR (/9)

Clostridies

E. coli E. coli: TTGE (+)

* p<0,10



Expérience n°2 : Matériels et méthodes

Etude des relations entre EMAn et microbiote digestif

Animaux Deux lignées divergentes de poulets (D+ et D-) sélectionnés
sur leur EMAn, 9¢me génération, croisement F2
(Mignon-Grasteau et al, 2004)

4 |ots de 216 animaux (males et femelles)

Conditions d'élevage / Régime
Mémes conditions que I'expérimentation n°1

Mesure de 'EMAN de 17 a 20 —> 3 groupes dEMAn

Groupe 1: 2768 + 41,2 kcal/kg
Groupe 2 : 3311 + 20,0 kcal/kg
Groupe 3 : 3515 + 11,4 kcal/kg
Prélevements digestifs (23 j) : 36 animaux / lot
Segments digestifs / Localisation

D'apreés les premiers résultats obtenus avec la population FO
—> Contenus digestifs de caeca

Méthode d'étude du microbiote

Quantifications par qPCR des groupes majoritaires : Echantillons individuels
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Analyse du microbiote digestif
Analyse quantitative ciblée (qPCR)
Contenus digestifs de caeca

Expérience n°2 : 1¢r résultats

Log Nb de copies dADNr 16S / g de contenu (n=46)

B Groupe 1: EMAN faible B Groupe 2 : EMAn moyenne = Groupe 3 : EMAN forte

AllBactéries

Lactobacillus L. salivarius L. crispatus C. leptum C. coccoides E. coli Bacteroides



Microbiote digestif des animaux a forte EMAnN

Population FO
(pool d'animaux)

Croisement F2
(Ech individuel)

Contenu
Tléon

Contenu
Caeca

Muqueuse
Tléon

Muqueuse
Caeca

Contenu
Caeca

L. crispatus (-)

Lactobacillus (-)
L. salivarius (-)
L. crispatus (-)

L. salivarius (-)

Lactobacillus (-)
L. salivarius (-)
L. crispatus (-)

Lactobacillus (-)
L. salivarius (-)

LOFS (+)

C. coccoides (+)

C. leptum (+)

C. leptum (+)
C. coccoides (+)

* LOFS : Long Organismes Filamenteux Segmentés (Cluster I)

par rapport aux animaux a faible EMAn

E. coli (-)

E. coli (-)

E. coli (+)

E. coli (-)



Conclusion

Sélection génétique sur 'EMAnN

— Modification composition du microbiote au niveau iléale et caecal, a la
fois dans les contenus digestif et au hiveau des muqueuses

MICROBIOTE
Composition FONCTION
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Microbiote
Environnement

Interactions e Physiologie
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