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Introduction

Le terme « holobionte » désigne un
organisme vivant, qualifié d'héte, et les
communautés microbiennes associées
a cet hote, qualifiées de microbiotes.
Cette approche holistique permet de
considérer ainsi le porc non pas comme
un étre isolé, mais comme un « super-or-
ganisme » ou I'hote et ses microbiotes
forment une entité fonctionnelle et
interdépendante. Ce concept permet
de mettre en lumiére les relations
complexes et continues entre l'orga-
nisme hote et les microorganismes qui
vivent en association avec lui, comme
les bactéries, les archées, les virus, les
champignons. La formalisation et la
reconnaissance de cette échelle biolo-
gique ont ouvert la voie a un domaine
de recherche appelé hologénomique,
qui vise a prendre en compte a la fois les
caractéristiques génomiques de I'hote
et celles de ses microbiotes. Le terme
hologénome désigne alors I'ensemble
de l'information génétique des hotes

et des communautés microbiennes
associées. Dans la théorie classique
de I'amélioration génétique, le phéno-
type résulte de I'expression du génome
modulée par les conditions environne-
mentales. Il est formulé de maniere trés
simple comme la somme des effets du
génome et de l'environnement. Ce
formalisme a permis de batir des pro-
grammes de sélection tres performants.
Il existe bien entendu des approches
différentes qui prennent en compte des
interactions, notamment entre l'expres-
sion du génome et I'environnement. La
prise en compte des congénéres est
également possible, afin de modéliser
des effets de compétition ou de coo-
pération entre individus. Un autre pos-
tulat de base de la sélection est qu'un
descendant hérite du demi-génome
de chacun de ses géniteurs et exprime
donc la moyenne du génome de ses
deux parents. Des modélisations plus
avancées permettent de moduler cette
hérédité stricte afin d'intégrer toutes
les voies de transmission d’'une expres-
sion phénotypique d'un parent vers

ses descendants, pouvant inclure des
marques épigénétiques, de I'apprentis-
sage mais également des microbiotes
(David & Ricard, 2019).

La validité conceptuelle des holo-
génomes (et des holobiontes) repose
sur quatre principes résumés par
Rosenberg et Zilber-Rosenberg (2018)
et repris ici : i) les communautés micro-
biennes associées a I'note sont omnipré-
sentes ; ii) le collectif hote-microbiote
fonctionne comme un individu biolo-
gique (holobionte) intégrant le méta-
bolisme de l'ensemble ; iii) de méme
que le génome de I'héte est hérité de
ses parents, il y a une transmission par
contact d'une fraction significative du
contenu microbien, donc du métagé-
nome du microbiote, d'une génération
a la suivante; iv) I'hologénome est
sujet a des variations génétiques pro-
voquées par une diversité de processus
comprenant des mutations de novo et la
recombinaison, ainsi que l'acquisition
de nouveaux microbes. Les génomes
microbiens étant susceptibles d'évoluer

1 Cette publication a fait l'objet d’'une premiere publication et présentation lors des 57¢Journées de la Recherche Porcine (Larzul et al., 2025b).
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Représentation simplifiée des principaux genres bactériens présents dans les différents segments du tube digestif
du porcelet, d’aprés Huang & Chen (2023).
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plus rapidement que celui de I'héte, ils
peuvent jouer un role important voire
majeur dans l'adaptation et I'évolution
de I'holobionte.

Bien que les communautés micro-
biennes se répartissent sur de nom-
breuses parties du corps, internes et
externes, elles n‘ont pas toutes été
étudiées de maniere approfondie, et
souvent un seul type de microbiote est
analysé. Dans la suite de cette revue,
bien que quelques résultats soient
disponibles sur les microbiotes respira-
toire, cutané, vaginal ou séminal, nous
ferons surtout référence au microbiote
intestinal/fécal. L'une des difficultés est
de prélever des échantillons, de pré-
férence de maniére peu ou pas inva-
sive. Chez le porg, les féces offrent une
bonne représentativité du microbiote
intestinal, méme si elles ne reflétent que
partiellement sa composition, comme
chez les humains. Cette propriété, cou-
plée a la facilité de collecte des féces, a
favorisé I'étude du microbiote intestinal
chez le porc. Les préconisations pour
préserver les échantillons a —-80 °C au
moment du prélévement constituent
un des freins a des analyses a plus

INRAE Productions Animales, 2026, numéro 1

large échelle mais des alternatives de
stockage a température ambiante se
développent.

Cette revue fait le point sur I'état des
connaissances sur le déterminisme
génétique de la composition du micro-
biote chez le porc, dans une optique
d'améliorer la sélection des populations
animales pour les caractéres influencés
conjointement par le génome de I'héte
et son microbiote.

1. Le microbiote intestinal
du porc

W 1.1 La composition
du microbiote

La majorité des microbiotes porcins
se trouve dans l'intestin, bien que des
communautés microbiennes soient
présentes dans d'autres parties du corps
comme la peau, les muqueuses respi-
ratoires et urogénitales. Ces microbes
influencent de nombreuses fonctions
vitales de l'organisme porcin, comme
la digestion, I'immunité, la régulation
métabolique et méme le comportement.
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Phascolarctobacterium succinatutens
Prevotella copri

Lactobacillus johsonii

Lactobacillus amylovorus
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Le tractus gastro-intestinal des ver-
tébrés est I'un des environnements les
plus densément peuplés en microbes,
avec environ 10 a 10" cellules par
gramme de féces sec (Ley et al., 2006 ;
Walker & Hoyles, 2023). Les microorga-
nismes composant le microbiote intes-
tinal résident a l'extérieur de la couche
muqueuse et dans les microvillosités.
Lintestin n'est pas seulement la plus
grande interface entre les environne-
ments externe et interne des animaux,
il contient également la plus grande
quantité et la plus grande diversité de
microorganismes. Le microbiote du
tractus digestif est défini comme une
communauté écologique composée de
microorganismes commensaux, sym-
biotiques et pathogénes, qui comprend
des bactéries, largement dominantes,
des archées, des virus, des parasites, des
champignons, et des protistes. En rai-
son des technologies mises en ceuvre,
la plupart des études sur la composition
du microbiote se sont focalisées sur la
caractérisation et la fonction des bac-
téries. Les principaux genres bactériens
présents chez le porcelet dans diffé-
rents compartiments intestinaux sont
représentés sur la



Les populations bactériennes intesti-
nales sont dominées par les Firmicutes
et les Bacteroidota ; les autres embran-
chements représentés comprennent les
Proteobacteria, les Actinobacteria, les
Fusobacteria, les Verrucomicrobia, les
Fibrobacteres et les Spirochaetes (Ley
et al., 2008). Les bactéries intestinales
et leur hote vivent dans des relations
mutualistes. Le microbiote participe a
la digestion, I'utilisation des nutriments,
I’élimination des toxines, la protection
contre les agents pathogénes et a la
régulation des systemes endocrinien et
immunitaire de son héte. Les microbes
qui résident dans l'intestin ont ainsi la
capacité de produire des enzymes qui
dégradent les polysaccharides alimen-
taires provenant des parois cellulaires
des plantes, ce que les enzymes de
I'hote ne peuvent pas faire (Flint et al.,
2008). La fermentation de ces poly-
saccharides engendre des produits
finaux, tels que des acides gras a chaine
courte (AGCC), que I'hote utilise comme
sources nutritionnelles (Martens et al.,
2011). La quantité d'énergie fournie par
les AGCC produits peut par exemple
atteindre 20 a 30 % chez de nom-
breux animaux omnivores dont le porc
(Bergman, 1990).

W 1.2. Caractérisation
du microbiote

L'un des premiers enjeux est de carac-
tériser le microbiote d'un individu. La
plupart des études ont utilisé une infor-
mation partielle basée sur un séquen-
cage réduit de 'ADN microbien. En effet,
il est possible d'obtenir la composition
d’un microbiote au niveau des genres
bactériens en séquencant un méme
segment du géne de I'ARN ribosomique
16S et en alignant les séquences obte-
nues sur les séquences annotées pré-
sentes dans des bases de référence:
RDP (Wang etal., 2007), Greengenes
(McDonald et al., 2024), NCBI (Federhen,
2012), SILVA (Quast etal., 2012). Le
géne ARNr 16S comporte neuf régions
variables intercalées entre des régions
conservées. Les régions variables de
ce géne sont fréquemment utilisées
pour la classification phylogénétique
des genres dans diverses populations
microbiennes du fait de leur faible
vitesse d'évolution. Mais, le plus sou-
vent, elles ne permettent pas de trouver
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une correspondance jusqu'a I'échelle
taxonomique de l'espéce microbienne.
Cette méthode de séquencage est
applicable sans connaissances préa-
lables du microbiote analysé, quel que
soit I'holobionte animal étudié. Ce choix
de séquencage partiel est largement
utilisé dans les études portant sur le
déterminisme génétique des caractéres
en raison de sa mise en ceuvre relative-
ment simple et de son colt modéré.
Grace aux bases de données bien éta-
blies et régulierement enrichies, conte-
nant les informations taxonomiques
pour identifier les genres bactériens a
partir des séquences 16S et aux pro-
grammes informatiques largement
partagés, 'analyse des données est sim-
plifiée. Quelques difficultés numériques
peuvent cependant apparaitre lorsque
le nombre d'individus analysés est trés
élevé. L'une des limites les plus impor-
tantes est que les résultats ne sont pas
homogeénes selon les méthodes uti-
lisées avec une absence de standard
garantissant la reproductibilité des
résultats au fil du temps, un effet poten-
tiellement plus important pour I'anno-
tation des genres bactériens qui peut
évoluer au fil du temps dans les bases
de références. Comparer et interpréter
les résultats de différentes études doit
donc tenir compte de ces éléments.

Le séquencage complet des génomes
d’'une communauté microbienne
(c.-a-d. métagénomique) permet
quant a lui de connaitre lI'ensemble
des génes présents et d'améliorer la
résolution taxonomique de la com-
position du microbiote au niveau des
différentes espéces microbiennes, y
compris les virus et les eucaryotes. La
limite restante est la connaissance a
priori de ces espéces ou la réalisation
d’un travail préalable d'assemblage
de novo. La métagénomique permet
également d'identifier les fonctions des
bactéries présentes grace a lI'annota-
tion des génes bactériens. En raison de
son cout, elle est moins fréquemment
mise en ceuvre, au-dela de quelques
centaines d'individus chez les animaux
délevage, contrairement aux études
chez les humains. Les catalogues de
référence qui répertorient les génes des
organismes du microbiote sont donc
indispensables pour étudier le méta-
génome. Le premier catalogue publié

chez le porc, qui contenait 7,7 millions
de génes (Xiaoet al., 2016), a été récem-
ment enrichi et en contient maintenant
plus de 17 millions (Chen et al., 2021 ;
Plaza Onate et al., 2021).

Quelle que soit la méthode, le comp-
tage des séquences et leur regrou-
pement par séquences similaires
permettent de construire des tables
d'abondances relatives de variants de
séquences d’amplicon (ASV : amplicon
sequence variant), d’'unités taxono-
miques opérationnelles (OTU : opera-
tional taxonomic unit), de génes ou de
fonctions de génes, d'espéces ou de
genres voire de familles bactériennes.
Les ASV et OTU sont issus du séquen-
cage ciblé (c.-a-d. 16S). Linformation sur
I'ensemble des genes, les annotations
taxonomiques précises et les fonctions
sont obtenues par I'analyse des don-
nées métagénomiques, les approches
ciblées apportant des prédictions
moins fines. Les tables d’abondances
relatives permettent de caractériser la
diversité des microbiotes, de les compa-
rer entre eux, et de prendre en compte
la composition d'un microbiote dans
différents modeles d'analyses. Méme
si peu utilisée en porc, une méthode
de quantification absolue combinée a
I'approche 16S est possible grace a I'uti-
lisation de standards internes (Zemb
etal.,, 2020). Selon 'échelle retenue, les
abondances relatives peuvent concer-
ner quelques dizaines a quelques mil-
liers de variables. Ramenée au niveau
du genre, une table d’abondance
peut recenser quelques centaines de
variables, avec une proportion impor-
tante de genres ayant des abondances
relatives trés faibles. De par la nature
compositionnelle des comptages et
des abondances relatives (au sens ou
les variables sont liées entre elles par
construction puisque la somme des
variables est constante) et de la surre-
présentation des valeurs nulles dans les
distributions, des méthodes spécifiques
de transformations des variables avant
les analyses statistiques sont souvent
mises en ceuvre (Lin & Peddada, 2020).
Les transformations les plus couram-
ment utilisées dans les modélisations
génétiques sont de type logarithmique
ou log-ratio, en écartant les variables
ayant beaucoup (avec une part d'arbi-
traire) de valeurs nulles. Hormis pour
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les genres les plus représentatifs, les
distributions des variables (méme aprés
transformation) respectent rarement les
regles de la normalité.

En tant qu'écosystéme, un micro-
biote peut également étre caractérisé
de maniére générique par sa diversité
ou sarichesse. Les indicateurs de diver-
sité les plus étudiés sont des indices
de diversité alpha, qui correspondent
soit au nombre d'especes présentes :
la richesse microbienne et l'estimateur
Chaol, soit a I'hnomogénéité des abon-
dances : I'indice de Shannon et l'indice
de Simpson (Haegeman et al., 2013).

H 1.3. Classification
des communautés

Chez les vertébrés, de nombreuses
études se sont concentrées sur la
décomposition taxonomique du micro-
biote intestinal. Depuis plus d'une
décennie, I'analyse des abondances
relatives des genres chez les humains
a permis de mettre en évidence que
les échantillons peuvent étre classés
en groupes distincts appelés « enté-
rotypes » (Arumugam et al.,, 2011). La
premiere étape pour la classification
en entérotypes est d'estimer la ressem-
blance entre chaque individu a partir
de la matrice d'abondances. La mesure
retenue est la divergence de Jensen-
Shannon, souvent utilisée pour com-
parer des distributions de probabilité.
Une fois calculée entre chaque paire
d’échantillons, on utilise cette mesure
dans une méthode de clustering, pour
regrouper les individus en minimisant
les différences intragroupes et en maxi-
misant les différences intergroupes.

Plusieurs analyses réalisées sur des
porcelets de 60 jours ont révélé et
confirmé l'existence de deux entéro-
types, dirigés par les genres Prevotella
et Mitsuokella (entérotype PM)
Ruminococcus et Treponema (entéro-
type RT) (Mach etal, 2015 ; Ramayo-
Caldas etal., 2016 ; Larzul et al., 2024).
A des stades différents, d’autres enri-
chissements de certains genres ont
permis de distinguer d'autres entéro-
types. Pour des porcelets au sevrage,
Lu etal. (2018) ont trouvé deux enté-
rotypes distincts, avec un entérotype
enrichi en Prevotella et un autre enrichi
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en Escherichia. Dans différentes condi-
tions d'élevage commercial, une étude
a montré qu’autour du sevrage, quatre
entérotypes ont pu étre identifiés,
avec des enrichissements respectifs en
Prevotella, Faecalibacterium, Roseburia,
et Lachnospira (Luise et al., 2021). Les
méthodes de regroupement utilisées
pour caractériser les entérotypes ont
contribué a la compréhension de la
diversité du microbiote intestinal des
porcs. Cependant, I'appartenance a
un entérotype est une donnée rela-
tive a la population étudiée, elle peut
donc varier au cours du temps. De plus,
pour comprendre les relations entre le
microbiote et son hote, la description
du microbiote par une variable binaire
(par exemple entérotype RT ou PM)
peut étre trop réductrice.

La classification par entérotype n'est
pas la seule méthode de classification
ou de partition proposée dans la litté-
rature, mais ces approches alternatives
ont été peu mises en ceuvre chez le
porc, hormis par Vourlaki et al. (2025).
En s'appuyant sur le concept d'entéro-
signature, défini comme une signature
microbienne de communautés bacté-
riennes co-occurrentes (Frioux et al.,
2023), le microbiote peut étre repré-
senté par une combinaison de diffé-
rentes guildes bactériennes.

Vourlaki et al. (2025) ont ainsi décrit
cing entérosignatures chez le porc
a 60 jours, dominées par six genres
différents : Prevotella, Streptococcus,
Succinovibrio, Lactobacillus, Clostridium,
et Treponema ( ). Ces entérosi-
gnatures évoluent avec I'age puisqu’a
190 jours, quatre entérosignatures
sont identifiées, dont trois présentes
a 60 jours (Prevotella, Lactobacillus et
Streptococcus) et une nouvelle domi-
née par UAB2810. Si la signification
n'est pas totalement équivalente entre
les entérotypes et les entérosignatures,
les genres Prevotella et Treponema ont
une importance pour différencier deux
types de communautés bactériennes
mutuellement exclusives l'une de
I'autre. De plus, le poids a 60 jours est
positivement corrélé avec la propor-
tion de l'entérosignature dominée par
Prevotella comme il a été montré que
I'entérotype PM est associé a une meil-
leure vitesse de croissance post-sevrage

estimée entre 28 et 70 jours d'age
(Ramayo-Caldas et al., 2016). S'il a été
montré que l'entérotype PM est associé
a une moindre richesse du microbiote,
le lien entre entérosignature et diversité
du microbiote n‘a pas été exploré.

Méme si cela n'a pas encore été
réalisé chez le porg, il est tout a fait
envisageable d'étendre ce type de clas-
sifications a des microbiotes autres que
le microbiote intestinal.

2. Influence

de la génétique de 1'héte
sur la composition

du microbiote

H 2.1. Comparaison
de génotypes

Comprendre l'influence génétique
de I'héte sur l'implantation et I'évolu-
tion des microbiotes est complexe. Cela
repose sur la mesure d'un grand nombre
d'individus dans des conditions homo-
geénes, de préférence controlées. Deux
approches complémentaires peuvent
étre mises en ceuvre pour explorer la
variabilité génétique de I'héte pour les
caractéristiques du microbiote.

La premiére approche est la compa-
raison de races ou de croisements de
races. Les comparaisons entre races
ou croisements de races élevés dans
les mémes conditions sur des effec-
tifs qui dépassent quelques dizaines
d’individus sont peu fréquentes. En
comparant trois races porcines, Duroc,
Landrace et Large White, a trois ages
différents pendant la période de crois-
sance, Bergamaschi et al. (2020b) ont
montré que les compositions des
microbiotes étaient différentes entre
ces races. Le résultat mis en avant par
les auteurs est une différence posi-
tive de diversité du microbiote entre
les Landrace d'une part et les Duroc
ou Large White d'autre part. De plus,
quel que soit I'age, le microbiote des
porcs de race Duroc présentait une
proportion supérieure des genres
Catenibacterium et Clostridium alors
que les Landrace avaient des propor-
tions de Bacteroides plus élevées que
les Large White. Le détail des diffé-
rences entre races montre qu'au-dela
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Représentation des entérosignatures identifiées chez des porcelets de
60 jours d’'dge, avec le pourcentage des genres bactériens constituant chacune

des entérosignatures.
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Le nom de I'entérosignature (ES) est donné par le genre prédominant (Prev = Prevotella, Trep = Treponema,
Lact = Lactobacillus, Clos = Clostridium, Stre = Streptococcus) (d'apres Vourlaki et al, 2025).

de ces grandes lignes, la composition
du microbiote de chaque race et les
différences entre races évoluent large-
ment en fonction de I'age. Sans que le
nombre total d’ASV ne soit mentionné
dans I'étude, il y a environ 400 ASV avec
des abondances relatives significative-
ment différentes entre les races com-
parées deux a deux. La race a donc un
effet sur la composition du microbiote
et ces résultats mériteraient d'étre
confortés par d’autres études similaires
pour mieux évaluer l'importance de
ces différences en lien avec I'histoire
de la sélection et les caractéristiques
actuelles de ces races.

La deuxieme approche est la compa-
raison de lignées sélectionnées expé-
rimentalement sur un caractére, par
exemple l'efficience alimentaire. Si le
caractere est corrélé génétiquement
aux caractéristiques du microbiote, la
sélection va entrainer des différences
sur le profil des microbiotes entre les
lignées sélectionnées. L'absence de
différence ne signifie pas que la géné-
tique de I'hote n'a pas d'incidence sur
le microbiote, mais que le caractére
sélectionné n'est pas lié au microbiote
ou que le nombre d’individus étudiés
n'‘est pas suffisamment important pour
mettre en évidence des différences de
faible amplitude.

Dans diverses espéces, il existe plu-
sieurs expériences de sélection sur
I'efficacité alimentaire ou sur des carac-
téres associés tels que la digestibilité.
Compte tenu des liens, souvent mis en
évidence, entre le microbiote intestinal
et l'efficacité alimentaire ou digestive,
la comparaison de lignées divergentes
contribue a explorer le déterminisme
génétique du microbiote du tube diges-
tif et I'importance respective de I'héte
et du microbiote. Aliakbari et al. (2021)
ont par exemple mis en évidence des
différences dans les abondances rela-
tives de quelques dizaines de genres
entre le microbiote fécal de lignées
sélectionnées de maniére divergente
sur l'efficacité alimentaire résiduelle. Le
nombre de genres initialement iden-
tifiés pour l'ensemble des animaux
était de 298, avec seulement 75 genres
étudiés, présents chez au moins 80 %
des individus. La lignée la plus efficace,
par rapport a la lignée la moins effi-
cace, est enrichie pour 42 genres, dont
Clostridium_sensu_stricto_1, Prevotella_7
et Terrisporobacter, et appauvrie en
10 genres tels que Lactobacillus,
Prevotella_9 et Streptococcus. Les dif-
férences, entre lignées, d'abondance
relative des genres sont générale-
ment de quelques pourcents, hormis
pour Lactobacillus avec une abon-
dance relative deux fois moins élevée

dans la lignée la plus efficace (10,1 %
vs 20,9 %). Lenrichissement d'un plus
grand nombre de genres pour la lignée
la plus efficace par rapport a la lignée
la moins efficace a également été mis
en évidence dans la méme expérience
de sélection (Kubasova etal., 2018),
mais sur un plus petit nombre d'in-
dividus (N =36 par lignée) incluant
Clostridium_sensu_stricto pour la lignée
la plus efficace et Lactobacillus pour la
lignée la moins efficace. Sur la liste des
genres plus ou moins abondants dans
I'une ou l'autre lignée, a part les deux
genres mentionnés ci-dessus, il y a peu
de consensus entre les deux études.
Ceci peut s'expliquer, entre autres, par
des ages de mesure différents. Létude
de Kubasova et al. (2018) montre égale-
ment une interaction entre lalignée et le
stress sanitaire, ce qui suggére que, selon
les conditions d’élevage, les différences
entre lignées peuvent étre modulées.

W 2.2. Héritabilité
de la composition
du microbiote

Plusieurs études se sont intéressées
a l'estimation des valeurs d’héritabilité
de la composition du microbiote intes-
tinal, afin d'évaluer l'influence de la
génétique de I'hote sur les abondances
relatives des genres bactériens.

Il est relativement difficile de synthéti-
ser les résultats en raison de la diversité
des conditions de prélevements, notam-
ment I'dge, et les méthodes employées
pour identifier les genres bactériens. A
la naissance, le microbiote du porcelet
est influencé par celui de sa mére, lui-
méme fonction du statut sanitaire de
I'élevage et de la santé de la truie. A la
suite du sevrage, le microbiote large-
ment dominé par Lactobacillus pendant
la phase d'allaitement change avec une
domination progressive de Prevotella
(Mach etal., 2015 ; Borey et al., 2022).
Pour un sevrage vers 28 jours, le micro-
biote du porcelet se stabilise a environ
36 jours (Mach et al., 2015). A un stade
plus avancé, en engraissement, I'age
semble moins influencer la composi-
tion du microbiote que les pratiques
d‘élevage ou I'alimentation.
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L'un des facteurs importants de
la valeur des héritabilités des abon-
dances relatives des genres bacté-
riens semble étre I'age (Larzul etal.,
2024). Par exemple, chez des porcelets
d'environ 60 jours d'age, I'héritabilité
de quelques genres bactériens,
notamment, Prevotella, Treponema,
Ruminococcus et Mitsuokella est de
I'ordre de 0,3. Quelques genres ont
méme une héritabilité supérieure, de
I'ordre de 0,4 (Terrisporobacter, Dialister
et Campylobacter). Pour les mémes
genres bactériens que les quatre pre-
miers mentionnés, des héritabilités
inférieures a 0,2 ont été estimées pour
des animaux agés d'environ 300 jours
(Chen et al., 2018) ou 110 jours (Déru
etal., 2022a). Cependant, aux ages les
plus élevés, huit genres ont été trou-
vés avec une valeur d’héritabilité de
l'ordre de 0,3. Pour des prélevements
réalisés post-mortem dans le colon de
porcs de race Piétrain (Camarinha-Silva
etal.,, 2017), des héritabilités moyennes
(h? = 0,32) a élevées (h*> = 0,57) ont été
estimées pour huit genres. Dans le
cas de I'étude de Déru etal. (2022a),
il est intéressant de mentionner que,
malgré des différences de régimes ali-
mentaires, avec un aliment plus fibreux
donné a une partie des porcs dans la
phase d’engraissement, les valeurs
d’héritabilité sont peu affectées par
ce facteur de variation, les porcs étant
par ailleurs élevés dans les mémes
conditions. Aliakbari et al. (2021) ont
également publié des héritabilités
supérieures a 0,3 pour plusieurs genres
bactériens caractérisant le microbiote
de porcs agés de 15 semaines, parmi
lesquels Clostridium_sensu_stricto_1
(h*=0,5), Blautia, Terrisporobacter ou
encore Mitsuokella. Pour des porce-
lets en allaitement (Yang et al., 2022),
les valeurs d’héritabilités sont faibles
voire nulles. De méme, pour des por-
celets mesurés a plusieurs stades, les
valeurs d’'héritabilité sont les plus
faibles pour les porcelets au sevrage,
alors qu’a des ages plus tardifs, les
héritabilités de quelques familles
(Peptostreptococcaceae, Clostridiaceae)
peuvent dépasser 0,4 (Bergamaschi
etal., 2020a). On peut supposer qu'a
des ages trés précoces, la composition
du microbiote, largement influencée
par l'allaitement maternel et l'envi-
ronnement périnatal, n'est pas encore
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I'expression de la génétique de I'hote,
mais plutot celle de I'environnement
microbien immédiat (Tancredi etal.,
2025). Avant sevrage, le systéme n'est
pas encore stable, il évolue chaque jour
avec probablement de fortes variabili-
tés inter-individuelles.

L'étude du microbiote intestinal a
été privilégiée car il est en lien avec de
multiples fonctions importantes en éle-
vage (digestion, immunité, résistance
aux pathogenes...), et jusqu’a présent
peu d'études se sont intéressées aux
autres microbiotes. Certaines études
ont analysé l'influence du microbiote
vaginal notamment sur la reproduction,
dont une d’'un point de vue génétique.
Cette étude s'est intéressée au micro-
biote vaginal des cochettes, en lien
avec la réponse vaccinale au syndrome
dysgénésique et respiratoire du porc
et aux performances de reproduction
(Sanglard et al., 2020). Le microbiote
vaginal a été prélevé quatre jours (J4)
puis 52 jours (J52) aprés la vaccination.
L'héritabilité des abondances relatives
des OTU était généralement un peu
plus élevée a 52 jours qu’a quatre jours,
et variait de 0 a 0,60 (Fusobacterium) a
J4 et de 0 a 0,63 (Terrisporobacter) a
J52, avec des répétabilités entre les
deux prélevements plutét faibles mais
pouvant atteindre des valeurs de l'ordre
de 0,6.

Une maniére simple pour aborder
I'influence de la génétique de I'héte
sur la composition du microbiote
intestinal est de s'intéresser aux indices
de diversité ou de richesse qui per-
mettent de regarder une information
synthétique, que ce soit en termes
d’héritabilités ou de relations avec
les phénotypes. Plusieurs études ont
confirmé que larichesse et la diversité
du microbiote augmentent avec I'age
(Ke etal., 2019 ; Wang etal., 2019;
Maltecca et al., 2020).

Pour des animaux mesurés a plusieurs
ages successifs, Lu et al. (2018) ont mon-
tré que I'héritabilité de la diversité alpha
et la richesse tendent a s'accroitre avec
I'dage, avec des valeurs particulierement
faibles au sevrage (< 0,05), modérées a
la semaine 15 (0,15 a 0,26) et jusqu’a

0,33 en fin d'engraissement. Des valeurs
d’héritabilité de l'ordre de 0,2 pour les
indices de diversité alpha ont égale-
ment été estimées pour des porcs de
15-16 semaines d'age (Aliakbari et al.,
2021 ; Déruet al., 2022a). En période de
post-sevrage, a 60 jours d'age, la valeur
d’héritabilité pour ce méme indice
peut étre encore plus élevée (h* = 0,36)
(Larzul et al., 2024).

Une seule étude a rapporté des
estimations d’héritabilité d'indices de
diversité pour un microbiote différent
du microbiote intestinal chezle porc, en
l'occurrence le microbiote vaginal des
cochettes, avec des valeurs faibles de
l'ordre de 0,1 (Sanglard et al., 2020).

Il existe quelques valeurs estimées
pour les communautés bactériennes
décrites par des entérotypes ou par
des entérosignatures. La valeur d’hé-
ritabilité pour les entérotypes (classés
en RT/PM) des porcelets de 60 jours est
modérée (h? = 0,3) (Larzul et al., 2024),
du méme ordre de grandeur que les
héritabilités des genres bactériens qui
constituent les taxons-clés de ces enté-
rotypes. Pour les entérosignatures, les
valeurs d’héritabilité dépendent de la
communauté bactérienne (Vourlaki
etal., 2025), la plus élevée étant esti-
mée a 0,36 pour l'entérosignature
dominée par Treponema et la moins
élevée a 0,24 pour les deux entérosi-
gnatures dominées par Streptococcus
ou Clostridium.

M 2.3. Marqueurs génétiques
et génes

Huang et Chen (2023) ont réalisé une
synthese des résultats de six études
d’association sur la composition du
microbiote fécal ou intestinal chez le
porc (Chenet al., 2018 ; Crespo-Piazuelo
etal., 2019 ; Bergamaschi et al., 2020a;
Ramayo-Caldas et al., 2020 ; Reverter
etal.,, 2021 ;Yanget al., 2022) ou vaginal
(Sanglard et al., 2020). Toutes ces études
ont permis de détecter des marqueurs
génétiques ayant un effet sur les abon-
dances relatives de genres bactériens,
et la plupart ont proposé des génes
candidats proches des marqueurs
identifiés.



Les génes liés au systeme immuni-
taire, tels que ceux impliqués dans la
production de cytokines, d’anticorps
et de récepteurs Toll-like, peuvent
étre particuliéerement importants
(Reverteretal., 2021). lls influencent la
maniere dont I’'h6te porcin reconnait
les microbes et module ses réponses
immunitaires en fonction des microbes
bénéfiques ou pathogenes présents
dans son environnement. Méme si
cela n’a pas encore été formellement
démontré, on peut considérer que le
polymorphisme des génes associés
a I'immunocompétence des porcs
affecte la composition du micro-
biote intestinal, favorisant certaines
especes microbiennes bénéfiques
tout en limitant la croissance d’autres
potentiellement nuisibles pour assu-
rer I'implantation et la durabilité d'un
microbiote sain.

Yang et al. (2022) sont allés jusqu’a
I'identification d'un géne du porc
influant le microbiote intestinal.
Une analyse fine d'une zone du
chromosome 1, ayant un effet sur
I'abondance de Erysipelotrichacea
a permis d'identifier une délétion
de 2,3 kb dans le gene ABO (alpha
1-3-N-acetylgalactosaminyltransferase)
comme mutation causale. Ce géne
ajoute une N-acétylgalactosamine
aux glucoprotéines de la muqueuse
intestinale et des cellules sanguines.
La délétion de 2,3 kb du géne ABO
entraine l'incapacité d'ajouter de la
N-acétylgalactosamine (GalNAc) aux
mucines hautement glycosylées du
mucus intestinal. Cela a conduit a des
concentrations intestinales réduites de
GalNAc chez les individus présentant
le génotype délété, et a donc réduit la
croissance de certaines especes d'Ery-
sipelotrichaceae utilisant la GalNAc
comme source de carbone. Un autre
exemple concerne la délétion du
géne porcin MSTN qui entraine une
recomposition du microbiote intesti-
nal enrichi en bactéries productrices
d’acides gras a chaine courte (AGCC).
Ces modifications favorisent la crois-
sance des fibres musculaires glyco-
lytiques rapides par I'élévation des
niveaux d’AGCC, en particulier I'acide
valérique, qui active la voie Akt/mTOR
et atténue l'atrophie musculaire (Luo
etal., 2023).
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3. Influence

de la variabilite

du microbiote

sur les phénotypes

Le role du microbiote sur les carac-
teres de I'hote est de plus en plus
documenté, les études s'intéressant
aux mécanismes de dialogues entre les
différentes entités. Dans cette partie,
nous nous intéressons plus particulie-
rement au déterminisme génétique de
ces interactions. Le microbiote intes-
tinal affecte de maniere significative
plusieurs phénotypes de I'hote porcin.
Ces effets sont principalement obser-
vés dans des domaines tels que la crois-
sance, le métabolisme énergétique et
la réponse immunitaire. Le microbiote
influence également les réponses
immunitaires locales et systémiques.
Des bactéries spécifiques dans I'in-
testin peuvent moduler la production
de cytokines et d'autres molécules de
signalisation immunitaire. Par exemple,
un microbiote riche en Lactobacilles et
bifidobactéries est associé a une meil-
leure santé intestinale et a une réduc-
tion de l'inflammation chronique, un
facteur souvent lié a la santé et au bien-
étre des porcs. Des déséquilibres dans
la composition du microbiote (appelés
dysbioses) peuvent étre liés aux mala-
dies métaboliques ou inflammatoires.
Le microbiote peut agir sur la perméa-
bilité intestinale, empéchant ainsi le
passage des toxines ou agents patho-
génes dans la circulation sanguine. Ces
quelques exemples, loin de I'exhausti-
vité, montrent a quel point comprendre
les fonctions du microbiote est essen-
tiel pour servir de leviers et moduler les
caractéristiques de I'hote.

H 3.1. Corrélations
génétiques avec

les caractéres d'intérét

de I'héte et la composition
du microbiote

En considérant la composition du
microbiote comme un caractére de
I'hote, il est possible d'estimer des
corrélations génétiques entre les
caractéristiques de la composition du
microbiote et les phénotypes de I'héte.
Il est difficile de faire une véritable
synthése des corrélations génétiques

estimées dans différentes études entre
des abondances relatives (au niveau
des OTU/ASV ou au niveau des genres)
a cause des variations de méthodes
et de conditions de mesures. De plus,
compte tenu des effectifs étudiés, les
corrélations ne sont estimées qu'avec
les genres les plus héritables (quelques
dizaines voire moins) et avec une pré-
cision limitée. Les résultats présentés
peuvent cependant donner un apercu
des évolutions potentielles de la com-
position du microbiote en fonction des
caracteres sélectionnés.

Aliakbari etal. (2021) ont estimé
des corrélations génétiques entre les
abondances des genres bactériens du
microbiote fécal prélevé vers la fin de
I'engraissement et des caracteres de
croissance, d’efficacité alimentaire et
de composition corporelle. Les corré-
lations génétiques les plus élevées, en
valeur absolue, ont été estimées avec
I'épaisseur de gras et la consommation
moyenne journaliére. Aucune corréla-
tion génétique (rg) n'était significative
avec le gain moyen quotidien ou l'in-
dice de consommation. Dans une autre
étude (Déru et al., 2022a), I'estimation
des corrélations génétiques a permis
de dégager deux groupes de genres
bactériens, avec des abondances favo-
rablement et significativement cor-
rélées avec les caractéres d'efficacité
digestive et d'efficacité alimentaire
pour 29 genres, ou défavorablement
corrélées avec l'efficacité digestive pour
14 genres bactériens. Dans ces deux
études, I'augmentation des abondances
relatives des genres Shuttleworthia,
Desulfovibrio Rikenellaceae_RC9_gut_
group et la diminution de I'abondance
relative de Faecalibacterium auraient
des conséquences favorables sur la
composition corporelle et/ou sur les
caractéres defficacité.

Dans I'étude de Déru et al. (2022a),
les corrélations génétiques entre
genres bactériens ont également été
estimées. Sans rentrer dans les détails,
les corrélations montrent une structu-
ration assez forte du microbiote avec la
présence de groupes de genres anta-
gonistes, notamment entre, d'une part,
Prevotella et, d'autre part, Ruminococcus
et Treponema. Larzul et al. (2024) ont
estimé des corrélations génétiques
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positives entre I'abondance relative des
genres Prevotella et Mitsuokella avec la
croissance post-sevrage chez les por-
celets agés de 60 jours et des relations
génétiques négatives entre ce caractere
et les abondances relatives des genres
Treponema et Ruminococcus.

Les corrélations génétiques avec les
indices de diversité ont également été
estimées, permettant d’utiliser une
information synthétique plus facile a
appréhender pour estimer les relations
génétiques entre le microbiote et les
caractéristiques phénotypiques de
I'héte. En engraissement, les indices de
diversité sont génétiquement corrélés
négativement a la vitesse de croissance
ou a l'efficacité alimentaire (Aliakbari
etal., 2021 ; Déru et al., 2022a) et posi-
tivement a l'efficacité digestive (Déru
etal., 2022a). Les indices de diversité
sont également négativement corrélés
a la vitesse de croissance en post-se-
vrage. Autrement dit, le microbiote
moins divers de l'entérotype PM est
plus bénéfique pour des caractéres
de production comme la croissance
chez le jeune que le microbiote de
I'entérotype RT, pourtant plus divers
(Larzul etal., 2024). Des corrélations
génétiques négatives ont également
été estimées entre le poids a 60 jours
et les entérosignatures dominées par
Treponema (rg =-0,43) ou Streptococcus
(rg =-0,85), ce qui est cohérent avec la
corrélation négative entre Treponema
et la croissance post-sevrage (Vourlaki
etal., 2025).

B 3.2. Microbiabilité

La microbiabilité, telle qu'elle a
été définie pour la premiere fois par
Difford et al. (2016), permet une vision
holistique de l'influence du microbiote
sur les caractéristiques de I’'hote. Le
concept de microbiabilité a été proposé
comme un moyen d'inclure la compo-
sition microbienne globale dans la
variation phénotypique tout en tenant
compte des relations entre les hotes et
leur profil microbien. Comme I'hérita-
bilité (h?) est la proportion de variance
expliquée par la génétique de I'héte, la
microbiabilité (m?) est la proportion de
variance expliquée par la composition
microbienne. De maniére formelle, on
peut écrire une extension du modéle
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P =G +E (ou le phénotype est la com-
binaison des effets génétiques et de
I'environnement) commeP =G+ M+E
(ol M représente le microbiote). Lidée
est donc de modéliser l'effet d’'un profil
microbien individuel avec un modéle
linéaire mixte standard en utilisant une
matrice de «relation » microbienne
obtenue a partir de I'labondance des
OTU pour chaque individu de maniere
similaire a la matrice de relation
génomique. A ce stade, les interactions
entre la génétique de I'hote et I'environ-
nement ne sont pas prises en compte
dans les modeéles.

Les estimations de microbiabilité
ont été réalisées principalement pour
les caractéres de croissance et d'effi-
cacité alimentaire (Camarinha-Silva
etal., 2017 ; Aliakbari et al., 2022 ; Déru
etal., 2022b), d'efficacité digestive
(Verschuren etal., 2020 ; Déru etal.,
2022b), de composition de carcasse
et de qualité de viande (Khanal et al.,
2021 ; He etal., 2022), et des para-
métres immunitaires (Ramayo-Caldas
etal.,, 2021 ; Calle-Garcia etal., 2023).
Les estimations de la microbiabilité
sont en général faibles a modérées,
de l'ordre de 0,1-0,2, pour lefficacité
alimentaire et les caractéres de com-
position de carcasse et de qualité de
viande (Camarinha-Silva etal., 2017 ;
Aliakbari et al., 2022), élevées pour l'ef-
ficacité digestive (> 0,44) et proches de
0 pour la croissance et la composition
corporelle (Aliakbari et al., 2022). Dans
des conditions d'élevage différentes,
I'utilisation d'un régime alimentaire
plus fibreux peut augmenter la part de
variance expliquée par le microbiote
fécal, avec des microbiabilités pouvant
atteindre 0,68 pour l'efficacité digestive
contre 0,44 avec un aliment standard
(Déru et al., 2022a). Afin d'explorer
comment les caractéristiques micro-
biennes et génétiques influencent la
variance phénotypique des caractéres,
les valeurs de microbiabilité et d’hérita-
bilité sont souvent comparées dans la
littérature. Cette comparaison s'effectue
en incluant l'information génétique et
microbienne dans des modeles linéaires
mixtes de maniére séparée (P=G+Evs
P =M+ E) oucombinée (P=G+ M +E).
Dans un modéle incluant a la fois l'ef-
fet de la génétique et du microbiote,
les microbiabilités pour l'efficacité

alimentaire restent inférieures aux
valeurs d’héritabilité pour la croissance
(0,17 vs 0,26) ou l'efficacité alimentaire
(0,35 vs 0,44). En revanche pour l'effica-
cité digestive, la variance phénotypique
est expliquée en partie par la génétique
de I'héte (h? < 0,32), mais surtout par la
composition du microbiote intestinal
(m? > 0,44) (Déru et al., 2022b). En effet,
I'activité de fermentation de la popula-
tion microbienne dans le gros intestin
peut affecter significativement ce carac-
tére. Pour les caractéres de la réponse
immunitaire, I'héritabilité et la micro-
biabilité ont montré des valeurs simi-
laires pour 21 caractéres immunitaires
(Ramayo-Caldas et al., 2021) a l'excep-
tion des IgM et IgG (h? > m?) et I'hap-
toglobine (m? > h?. Dans une étude
reprenant les mémes données sur un
sous-ensemble de six caractéres immu-
nitaires, les microbiabilités étaient esti-
mées avec des valeurs faibles (0,1 pour
les y& T cells) a moyenne (0,4 pour la
concentration sérique en haptoglobine)
(Calle-Garcia et al., 2023). Les microbia-
bilités pour les caractéres de qualité de
viande sont pour la plupart tres faibles
(< 0,1) et faibles a modérées pour les
caractéres de carcasse (> 0,2 pour la
croissance estimée a partir du poids
de carcasse et le poids de poitrine), en
prenant en compte le microbiote fécal
caractérisé en cours ou en fin d'engrais-
sement (Khanal etal., 2021).

Le microbiote caractérisé au sevrage
conduit a des microbiabilités nulles
pour ces caractéres de qualité de viande
et de carcasse. Les microbiabilités des
caractéres de mise bas, estimées avec
le microbiote vaginal, sont faibles, et en
général plus faibles que les héritabilités
(Sanglard et al., 2020). La composition
de microbiote vaginal explique une
part plus importante que la génétique
pour le nombre de porcelets sevrés
(m?=0,15) et la mortalité en allaite-
ment (m?=0,09). Il faut souligner que,
dans cette étude, il n'a pas été possible,
pour des raisons de convergence du
modeéle, de prendre en compte simul-
tanément les effets génétiques et les
effets du microbiote. En pré-ajustant
les phénotypes pour l'effet aléatoire
animal, les estimations de m? étaient
plus ou moins égales a zéro, montrant
que le microbiote narrive pas a capter
une variation différente de celle de la



variation génétique. Le nombre limité
d'animaux étudiés rend difficile une
interprétation fine des résultats. Quel
que soit le modéle, la prise en compte
simultanée du génome et du micro-
biote n'influe que marginalement sur
I'héritabilité des caractéres, mais peut
conduire a des valeurs de microbiabilité
plus faibles que celles obtenues avec
un modele sans l'information géno-
mique. Cela suggére que pour certains
caractéres, une partie de la variance
phénotypique peut étre attribuée au
microbiote ou au génome, correspon-
dant a des effets indirects de la géné-
tique de I'héte sur le caractere via les
variations du microbiote. Pour tenir
compte de cette confusion potentielle
entre information microbienne et géno-
mique, Khanal et al. (2020) ont inclus un
terme d'interaction génétique x micro-
biote dans le modele, afin de séparer
les composantes transmissibles et non
transmissibles du microbiote. De méme,
Weishaar et al. (2020) et Christensen
etal. (2021) ont proposé des décom-
positions formelles de la contribution
du microbiote a la variance des carac-
téres en composantes génétiques et
non génétiques. Les valeurs de micro-
biabilité dépendent également des
choix réalisés pour construire la matrice
de relation microbiote, notamment le
nombre d'OTU et des méthodes de
résolution des équations (Pérez-Enciso
etal., 2021).

Les estimations de microbiabilité
étant encore peu fréquentes pour les
caractéres d'intérét chez le porg, les
modeélisations proposées dans diffé-
rentes études peuvent servir de base
pour continuer a explorer ce paramétre
d'intérét et estimer I'influence du micro-
biote en élargissant les caractéres étu-
diés mais aussi les types de microbiotes.

H 3.3. MiQTL ou MWAS

De méme que dans les modéles de
prédiction génomique, il est possible
de déterminer les effets des marqueurs
génétiques utilisés pour construire la
matrice de relation génomique, il est
possible, a partir des modéles utilisant
des matrices de relations basées sur le
microbiote, de déterminer les effets
significatifs de certains genres sur les
caracteres prédits, dans une approche
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« multigenres » (nommées MiQTL ou
MWAS). Il s'agit ici de mettre en avant
les genres les plus significatifs. En porc,
peu d’études ont présenté ce type de
résultats (Camarinha-Silva etal., 2017 ;
Aliakbari et al., 2022). Dans la pre-
miére étude (Camarinha-Silva etal.,
2017), seuls quelques OTU avaient
un effet significatif sur la vitesse de
croissance (Uncultured Veillonellaceae,
Uncultured Prevotellaceae, Uncultured
Proteobacteria), sur l'efficacité ali-
mentaire ou l'ingestion (Uncultured
Bacteroidales, Uncultured Clostridiales).
Dans la seconde étude (Aliakbari
etal., 2022) les genres Streptococcus,
Prevotella_9, Ruminococcus_]1,
Ruminococcaceae_ _UCG-014,
Alloprevotella, XBB1006 (et quelques
OTU non associés a un genre bactérien)
ont des effets significatifs sur des carac-
téres d'efficacité alimentaire ou d'inges-
tion. En comparant les résultats obtenus
par une régression OTU par OTU ou par
une approche multi-OTU, ceux-ci dif-
ferent peu et mettent en évidence les
mémes genres les plus liés au caractére.

4. La sélection
de l'holobionte

Le concept d’holobionte prend tout
son sens lorsque I'on considére la coé-
volution entre le génome de I'hbte et
celui de son microbiote. Cette coé-
volution suggére que I'évolution des
populations et de leurs partenaires
microbiens est interconnectée et
interdépendante.

Il faut envisager que dans certaines
conditions de sélection, il serait possible
de déterminer les polymorphismes
génétiques de I'héte quifavorisent une
meilleure coopération avec des bacté-
ries, par exemple capables de dégrader
des fibres alimentaires spécifiques pré-
sentes dans leur régime. Ainsi, les genes
de I'héte et ceux des microorganismes
pourraient coévoluer pour optimiser
I'utilisation de ressources diversifiées
et variables. On pourrait ainsi envisa-
ger de favoriser des holobiontes qui
s'adaptent plus rapidement aux varia-
tions de leur environnement et ainsi
améliorer la résilience des populations
sélectionnées.

N 4.1. Prendre en compte
le microbiote pour affiner
la précision des prédictions

L'un des prérequis de I'amélioration
génétique est de pouvoir estimer de
la maniére la plus précise possible la
valeur génétique des candidats a la
sélection. Cela peut impliquer de mieux
identifier les effets d’environnement
agissant sur les caractéres ou de trouver
des caractéres d'intérét plus héritables.
La sélection génétique des individus
est fondée sur des modéles de prédic-
tion des valeurs génétiques estimant
un effet génétique et des effets d'en-
vironnement sur les caractéres. Etant
donné l'influence du microbiote sur
les caracteres d'intérét en production
porcine, des modélisations incluant le
microbiote comme covariable ont été
proposées. Lintérét d’inclure le micro-
biote est évalué en comparant la pré-
cision de l'estimation des phénotypes
incluant le microbiote (a savoir la cor-
rélation entre le phénotype prédit et le
phénotype observé), a celle obtenue
avec des modélisations classiques (effet
génétique et effets d'environnement,
sans prendre en compte le microbiote).
De maniére générale, les résultats dis-
ponibles dans la littérature tendent a
indiquer un impact positif de la com-
binaison des données du génotype et
du microbiote pour améliorer la préci-
sion de la prédiction d'un phénotype
(Calle-Garcia et al., 2023). Il existe des
modeéles partiels incluant uniquement
le génotype (modélisation classique)
ou uniquement le microbiote (modele
de prédiction microbienne). Leur supé-
riorité par rapport aux modeles traitant
I'holobionte dans son ensemble est trés
variable selon le caractére considéré et
dépend du rapport entre la valeur de
I'héritabilité et celle de la microbiabilité.

Les modélisations linéaires combi-
nant G (génomique) et M (microbiote)
ne sont pas forcément optimales car
elles ne tiennent pas compte des inte-
ractions possibles entre le génome et le
microbiote. Un phénotype de I'héte peut
ainsi étre déterminé par son génotype,
son microbiote (lui-méme influencé par
le génotype et par I'environnement).
Afin de mieux prendre en compte ces
interactions, des modélisations avec des
effets récursifs (Christensen etal., 2021)

INRAE Productions Animales, 2026, numéro 1
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ou des modeles avec des équations
structurelles (Tiezzi et al., 2021) ont été
développées ( ). Cependant, en
raison de la complexité de mise en ceuvre
de ces méthodes et le peu de gain de pré-
cision constaté, peu d'études prennent
en compte cette interaction.

Pour les caractéres d'efficacité alimen-
taire et de croissance, la précision des
prédictions des phénotypes est généra-
lement améliorée quand l'information
du microbiote est ajoutée au modéle
(Aliakbariet al., 2022 ; Déruetal., 2022b),
de méme que pour certains caractéres
de la réponse immunitaire (Calle-Garcia
etal., 2023). Pour les caracteres de qua-
lité de viande et de composition de la
carcasse, linclusion de l'information
sur le microbiote, caractérisé en fin
d'engraissement, améliore la précision
de prédiction des phénotypes (Khanal
etal,, 2020) méme en intégrant un terme
d’interaction entre l'effet génétique et
le microbiote. La prise en compte de
I'interaction apporte peu en termes de
précision pour la plupart des caractéres
avec une augmentation de 7,5 % maxi-
mum. Cette étude montre entre autres
que l'une des limites du modele de pré-
diction microbienne est liée au fait que
la composition microbienne de l'intes-
tin gréle des porcs n'est pas constante,
mais change de la naissance a l'age
adulte, et qu'elle est, bien sr, affectée
par les conditions environnementales. La
composition microbienne mesurée a un
stade précoce peut ne pas étre informa-
tive pour prédire des caractéres mesu-
rés a un age plus tardif. De méme, les
compositions microbiennes prélevées
a différents endroits peuvent présenter
des capacités différentes de prédiction
de caracteres complexes.

De plus, avec leur approche, Tiezzi
etal. (2021) ont mis en évidence plu-
sieurs variantes génomiques de I'hote
qui affectent des caractéres d’adiposité.
Leffet du génome de I'héte est modé-
lisé comme un effet direct, mais aussi
comme un effet sur les caractéristiques
du microbiote, qui a leur tour affectent
le phénotype d'intérét ( ). Dans
cette étude, le déterminisme géné-
tique est qualifié par les différences
de marqueurs génétiques influen-
cant directement ou indirectement
les phénotypes. Démontré au niveau
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Représentations graphiques des modéles combinant génotype et micro-
biote pour prédire les caractéres de l'héte, d'apreés Tiezzi et al. (2021).
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Le modéle M1 estime l'effet des caractéristiques génomiques de I'héte sur son phénotype.

Le modele M2 estime l'effet des caractéristiques microbiennes sur le phénotype de I'hote.

Le modéle M4 estime l'effet direct des caractéristiques génomiques de I'hdte sur son phénotype ainsi
que leur effet indirect par l'intermédiaire des caractéristiques microbiennes.

Le modele M4L remplace les mesures du phénotype P par une variable latente 1 qui influence trois

phénotypes mesurés (P1, P2, P3).

génotypique, on peut supposer que
des mécanismes similaires peuvent étre
mis en évidence pour les caractéres sous
controle polygénique. Sélectionner sur
des valeurs génétiques (ou génomiques)
estimées avec ce type de modélisa-
tion pourrait permettre de prendre en
compte de maniére optimale le micro-
biote. Il faut cependant s'assurer d’avoir
les données permettant de partitionner
correctement les différentes variances.

Pour I'amélioration génétique, il est
plus particulierement intéressant de
connaitre l'incidence de la prise en
compte du microbiote sur la précision
des valeurs génétiques (ou génomiques)
mais peu d'études s'y intéressent car en
dehors d'observations fondées sur des
données simulées, il n'est pas possible
de connaitre la valeur génétique vraie
permettant d'estimer la précision des
valeurs génétiques. Christensen et al.
(2021) ont montré sur des données simu-
lées qu'un modéle incluant des données
«omiques », donc applicable aux don-
nées métagénomiques, améliorait la pré-
cision des valeurs génomiques. On peut
cependant caractériser le reclassement
des valeurs génétiques des individus
dans les modeles incluant le microbiote
par rapport a ceux ne l'incluant pas.
Sur des données réelles, en utilisant un
modéle incluant conjointement l'effet

animal et le microbiote, des reclasse-
ments sur les valeurs génétiques de l'effi-
cacité digestive sont possibles, pour des
animaux nourris avec un régime fibreux
(Déru et al., 2022b).

W 4.2. La sélection directe
sur le microbiote

Une autre maniére de prendre en
compte le microbiote pour amélio-
rer les caractéres de I'hdte est une
sélection directe sur les abondances
relatives des genres bactériens favo-
rables. Les valeurs d’héritabilité
modérées pour un certain nombre
de genres bactériens laissent suppo-
ser que cette approche est réaliste. Il
existe plusieurs difficultés avant de
mettre en place ce type de sélection:
bien identifier le microbiote d'intérét
et au sein de ce microbiote les genres
les plus pertinents, estimer de maniére
suffisamment précise les parameétres
génétiques pour choisir des genres
héritables (au sens de I’hote), et éva-
luer les conséquences directes et indi-
rectes de la sélection sur les genres.

Une démonstration expérimentale
d’une sélection directe sur les abon-
dances relatives de genres bactériens
mesurées dans le microbiote fécal de
porcs de 60 jours a été réalisée (Larzul



etal., 2024). Dans cette expérience, le
critere de sélection a été défini sur la
base des entérotypes RT/PM et des
taxons-clés associés (Ramayo-Caldas
etal.,, 2016). Une lignée a été sélection-
née pour augmenter I'abondance de
Prevotella et Mitsuokella (HPM) et I'autre
pour augmenter I'abondance relative
de Treponema et Ruminococcus (HRT).

La sélection a été efficace, les diver-
gences entre les deux lignées augmen-
tant au fil des générations de sélection
( ) avec, dans la lignée HRT, une
forte diminution de I'abondance rela-
tive de Prevotella et une augmentation
de I'abondance relative de Treponema.
Dans la lignée HPM, I'abondance rela-
tive de Prevotella n'est pas marquée mais
au cours de génération, Treponema a
progressivement disparu. En regardant
les différences sur une échelle standar-
disée, ol chaque unité représente un
écart-type du caractére, celles-ci ont
atteint une a deux unités d'écart-type
a la 4= génération de sélection (Larzul
etal.,, 2025a). Les réponses corrélées ont
montré, comme attendu, une améliora-
tion de la croissance post-sevrage dans
lalignée sélectionnée sur Prevotella, de
I'ordre de +80 g/j a la 42 génération de
sélection, par rapport a la lignée HRT.

Conclusion

Chez le porg, les études se sont foca-
lisées sur le microbiote intestinal des
animaux en croissance, et son proxy
le microbiote fécal, en raison de son
implication dans la digestion des ali-
ments et ses liens avec les réponses
immunitaires. Le microbiote vaginal a
également été étudié du point de vue
génétique. ll reste cependant a étendre
les études a d’autres microbiotes,
notamment nasal qui serait potentiel-
lement d'intérét en lien avec la santé
respiratoire des porcs. Dans une pers-
pective évolutive, la combinaison de
plusieurs microbiotes sera nécessaire
pour appréhender complétement le
concept d’holobionte. Raisonner a cette
échelle remet en question la vision tra-
ditionnelle de I'évolution basée unique-
ment sur les génes de I'hote. En effet,
les interactions symbiotiques avec
les microbiotes peuvent influencer le
résultat de la sélection. Chez les porcs,
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Abondances relatives des genres Prevotella et Treponema dans les
lignées porcines sélectionnées pour une augmentation des genres Prevotella
et Mitsuokella (HPM, bleu) ou Treponema et Ruminococcus (HRT, rose) dans les
générations de sélection de GO (population de base en gris) a G4.
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certains genres bactériens pourraient
conférer des avantages adaptatifs en
améliorant la résistance aux maladies
ou en augmentant l'efficacité digestive.
Le concept d’holobionte ouvre aussi la
voie a une meilleure compréhension
des relations complexes entre un orga-
nisme et ses partenaires microbiens.
Ces connaissances devront étre mieux
prises en compte dans la gestion des
populations pour promouvoir des pra-
tiques plus durables et respectueuses
de la santé et du bien-étre animal. Les
modélisations proposées pour la com-
préhension des réles directs et indirects
du génome de I'h6te et du génome du
microbiote sur les phénotypes de I'hote
doivent étre plus généralement utili-
sées sur les données actuellement col-
lectées. Une meilleure description des
aspects fonctionnels de I'hote et des
microbiotes par des approches méta-
génomiques, mais aussi métatranscrip-
tomiques, seront indispensables pour
décrire finement les relations hote/
microbiote. A terme, il faudra pouvoir
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caractériser et prendre en compte la
plasticité du microbiote au cours de
la vie des individus, sous l'influence
de I'évolution de son environnement
mais aussi sous contrdle génétique de
son hote. Il ne s'agirait pas de rajou-
ter une information sur le microbiote
a un instant donné, choisi sur la base
de ses relations avec les phénotypes
d'intérét, mais de considérer aussi le
potentiel d’évolution du microbiote en
lien avec les modifications observées
ou possibles de son environnement.
Développer des approches longitu-
dinales apportera les connaissances
nécessaires a cette dimension évolutive
au cours de la vie, propice a I'adaptation.
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Résumé

Le role du microbiote et en particulier du microbiote intestinal sur les performances de I'héte est de plus en plus documenté chez les animaux
d‘élevage. Ces avancées ont été permises par |'utilisation des nouvelles techniques de séquencage a haut débit et le développement de
méthodes d'analyse des données pour caractériser les microorganismes présents (diversité, abondances relatives, assemblage en écosys-
témes). Elles ont apporté de nouvelles connaissances sur les liens entre la diversité génétique de I'h6te et les interactions héte-microbiote,
mais aussi sur l'estimation des phénotypes ou des valeurs génétiques en prenant en compte la variabilité du microbiote. Ces résultats
alimentent un nouveau paradigme fondé sur la définition de I'holobionte en tant que systeme biologique qui assemble un hote et son
microbiote, offrant une nouvelle vision de ce que représente un individu. Nous proposons de faire le point sur I'holobionte porc, en termes
de modélisation et de résultats expérimentaux pour comprendre, prédire et piloter les phénotypes dans le but d’améliorer par exemple la
santé mais aussi l'efficience productive et environnementale des animaux. Ces avancées sont également discutées comme ouvrant la voie
pour élaborer des stratégies de sélection prenant simultanément en compte les informations sur I’'héte et son microbiote en raisonnant
I'amélioration durable des populations a I'échelle non plus de I'individu mais de I'holobionte.

Mots clés : microbiote ; amélioration génétique ; génomique

Abstract

Holobionts: a new dimension in pig breeding?

The role of the microbiota, in particular the gut microbiota, on host performance is increasingly documented in farm animals. These advances
have been made possible by the use of new high-throughput sequencing techniques and the development of data-analysis methods to cha-
racterize the microorganisms present (diversity, relative abundance, ecosystem assembly). They have provided new insights into the relations
between host genetic diversity and host-microbiota interactions, as well as into the estimation of phenotypes or genetic values that consider
microbiotic variability. These results fuel a new paradigm based on the definition of the holobiont as a biological system that assembles a host
and its microbiota, thus providing a new vision of what an individual represents. We propose to assess the swine holobiont through modelling
and experimental results to understand, predict and steer phenotypes to improve, for example, the health but also the productive and envi-
ronmental efficiencies of pigs. These advances are also discussed as paving the way for developing selection strategies that simultaneously
consider information about the host and its microbiota, while reflecting on the sustainable improvement of populations at the scale of a
holobiont instead of an individual animal.
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