Transfert du microbiote de la truie vers les porcelets: supplémentation de la
truie en composés antimicrobiens
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Introduction : Le microbiote intestinal des truies subit des modifications dynamiques au cours de la gestation et de la
lactation, reflétant des ajustements hormonaux, métaboliques et immunologiques liés a ces stades physiologiques
(Zang et al. 2023). Cette communauté microbienne maternelle constitue la source principale de colonisation pour les
porcelets dés la naissance, via le canal génital, le lait maternel et I’environnement immédiat. La transmission verticale
des micro-organismes influence fortement la diversité, la stabilité et la fonctionnalité du microbiote néonatal, jouant
un role clé dans ’établissement d’écosystémes microbiens équilibrés et résilients. Les populations microbiennes
initiales interviennent dans la maturation du systéme immunitaire, le développement et la fonctionnalité de la barricre
intestinale, ainsi que dans la digestion et la production de métabolites bénéfiques, avec des conséquences directes sur
la croissance, la santé et les performances zootechniques des porcelets.

L’alimentation maternelle apparait ainsi comme un levier stratégique pour moduler précocement la composition
microbienne et améliorer la santé des porcelets (Tancredi et al. 2025). Des stratégies nutritionnelles ciblées, incluant
I’ajout d’huiles essentielles et des acides gras a chaine courte, pourraient de fagon synergique renforcer le microbiote
maternel. Les huiles essentielles exercent des effets antimicrobiens sélectifs, limitant la prolifération de bactéries
pathogénes tout en favorisant les populations probiotiques, et possédent des propriétés anti-inflammatoires qui
contribuent a un environnement intestinal sain (Omonijo et al. 2018). Cette modulation du microbiote maternel pourrait
promouvoir une colonisation néonatale plus stable et diversifiée, accélérer la maturation du systéme immunitaire,
renforcer I’intégrité de la barriére intestinale et accroitre la résilience des porcelets face aux stress environnementaux
et aux infections. En combinant les huiles essentielles et les acides gras a chaine courte, il est possible de concevoir
une approche nutritionnelle intégrée, visant a améliorer durablement la santé intestinale, la croissance et les
performances zootechniques des porcelets dés les premiers jours de vie.

Méthodologie : Une étude expérimentale a été menée afin d’évaluer I’effet d’un régime alimentaire maternel enrichi
en acides gras a chaine moyenne (MCFA) et en huiles essentielles (EO) sur la modulation du microbiote intestinal des
porcelets. Deux groupes ont ét¢ comparés : un groupe controle (CTL) et un groupe supplémenté (MCFA/EO). Une
approche moléculaire basée sur le séquencage du géne 16S rRNA a été utilisée pour caractériser la composition du
microbiote intestinal des truies et des porcelets a différents temps d’échantillonnage. Les données de séquengage ont
été traitées et analysées a I’aide de la plateforme bio-informatique QIIME2, permettant I’assignation taxonomique et
I’analyse de la diversité microbienne. Les analyses statistiques différentielles ont été réalisées a 1’aide de 1’approche
LinDA afin d’identifier les taxons significativement modulés par le traitement alimentaire (Zhou et al. 2022). Par
ailleurs, la contribution des sources microbiennes maternelles a la colonisation du microbiote des porcelets a été
estimée par I’algorithme FEAST (Fast Expectation-Maximization for microbial source tracking), permettant de
quantifier la transmission verticale des OTUs (Operational Taxonomic Unit) (Shenhav et al. 2019).

Résultats : Les résultats montrent que la transmission verticale du microbiote est modulée de maniére significative
par le régime alimentaire des truies. Une variation temporelle de la fréquence des OTUs transmises a été observée au
cours des premicres semaines de vie des porcelets, révélant des différences nettes entre le groupe CTL et les truies
recevant le régime enrichi en MCFA/EO. Plus spécifiquement, le régime enrichi semble favoriser la transmission
sélective de certains groupes microbiens potentiellement bénéfiques, notamment des bactéries impliquées dans la
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production d’acides gras a courte chaine, dans la maturation immunitaire et dans le maintien de I’intégrité de la barriére
intestinale (Figure 1). Ces modifications suggérent que 1’alimentation maternelle n’influence pas seulement la diversité
globale du microbiote néonatal, mais aussi la composition fonctionnelle des populations transmises, orientant ainsi la
structuration précoce de I’écosystéme intestinal des porcelets.

Figure 1. Trajectoire des OTUs maternels vers le microbiote néonatal des porcelets (J7 et J15).

CTL
14-

12-

10-

Family

. . Clostridiaceae
2 . Eggerthellaceae

I I I I I I I I I . Lactobacillaceae
0-

. Peptostreptococcaceae

MCFA/EO . Streptococcaceae

14-

1z-

Day
10- D15
D7

8- [ |
6-
4-
0-

H\ N\ m\ (f‘ ml LD‘ F‘I H\ NI M‘ ﬁ*‘ ml lﬁ‘ h| UD‘ ml H\ N\ m\ ﬂ\ m| SD‘ r\I COI <r'l '-‘\ N\ rﬂl ﬁ»\ In\ Lol h\ wl H\S:N\ m\ ‘f‘ ml \‘D‘ h| DO‘ ml

e (s [ [ s e B [ e s s e s e s e s R I s I s o (s | (s s o [ [ [ e s s R Y R B R B D B s B |
FEEFrEEFEERFREFERFREREFEREFEEREFREREREREREEREEREEEREREREE D2 REREREERE
o000 000D COQCOO0ODDO00O0C0C00000C0000C0O000C0C00EREEKODO0OCOO0OO0O

T T T T~ B O I B I N N I - - - O I A I B O B S )

o ddddEEEEEBEEEEBZ222222Z22 2P EErEEEcs5522c03%3g02z3
Ll b U EEEEEEEEEE D Y R R iR 2 2223353335355 58¢82888¢8¢8¢8¢
EESEEEE g TFT T T T T3 2883833828388 238323823B823¢vgsgeygLsgggegsy

AT TR S 9 0 09 9 99 e s EEEEEEEEL EELS gLLL8 gL

(R O~ g8ccc8cec£555555558288888888¢%%

2% 2 b o b LT T T T S T I -~ A - -~ I« S« S U U O T O O T ]

C C C C C C [ s s [ | P U R~ = = = = = R R~

[ VA T T T ) [ = e RV BV Y2 BV Y B Y BT

m‘m‘m‘m‘nlm‘ wn wn

EEEETETE

= 2 2 =2 3 =

T T T EZTEZE

=R = =~ =]

28 BB BB

c o o o o ©

CuUoULODODL

Cette modulation a des implications importantes pour le développement postnatal : un microbiote plus équilibré et
enrichi en populations bénéfiques peut améliorer la digestion et renforcer la résistance aux pathogénes, contribuant a
une croissance et une santé optimale. Ces observations soulignent que des interventions nutritionnelles ciblées chez la
truie peuvent agir comme un levier stratégique pour fagconner précocement le microbiote néonatal, offrant ainsi un

potentiel pour optimiser les performances zootechniques et la résilience des porcelets face aux stress environnementaux
ou aux infections.

Conclusions : Cette étude met en évidence le rdle clé de la nutrition maternelle dans la programmation du microbiome
néonatal. L'utilisation de suppléments tels que les MCFA et les EO constitue une approche prometteuse pour orienter
la colonisation microbienne précoce, améliorer la santé intestinale et optimiser les performances de croissance des

porcelets. Ces stratégies pourraient contribuer a une production porcine plus durable et & une réduction de I’usage des
antimicrobiens.
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