Microbiote intestinal du porc : un premier catalogue des genes est
aujourd’hui disponible

Le porc est une espece majeure pour la production alimentaire mondiale ; il est aussi largement
utilisé comme animal modeéle en biomédecine. L’'Inra et ses partenaires internationaux (1) publient le
catalogue des genes du microbiote intestinal porcin. Apres celui du microbiote intestinal de 'Homme
en 2010 et celui de la souris en 2015, c’est une premiere concernant une espece animale d’élevage.
Ces travaux, menés a l'initiative de I'Inra (2), ouvrent des perspectives importantes dans la
compréhension des interactions entre hote, microbiote intestinal et environnement. lls apportent
des ressources majeures pour la recherche biomédicale et I'élevage. lls sont publiés le 19 septembre
2016 dans Nature microbiology.
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Le catalogue des génes du microbiote intestinal du porc a été établi a partir du séquencage de ’ADN
fécal de 287 porcs provenant de France, du Danemark et de Chine. Ces animaux de 17 races ou
lignées sont issus de 11 élevages différents dans ces trois pays. Les données collectées ont permis
aux chercheurs d’identifier 7,7 millions de génes. Un petit sous-ensemble de genes a été retrouvé
chez tous les porcs, confirmant I'existence de génes bactériens communs mais aussi une importante
variabilité individuelle.

Les fonctions des genes identifiés les plus représentées dans le microbiote intestinal concernent
principalement les mécanismes liés a I'information génétique (réplication et réparation de I’ADN), au
métabolisme (acides aminés, glucides) et a la circulation de I'information (transport membranaire).

96% des fonctions biologiques du microbiote intestinal humain présentes dans le microbiote
intestinal du porc

96% des fonctions biologiques identifiées dans le microbiote intestinal de I'Homme sont présentes
dans celui du porc, confirmant le potentiel offert par |'utilisation des porcs pour la recherche
biomédicale. Inversement, seulement 78% des fonctions identifiées dans le catalogue des génes du
porc sont retrouvées chez I’homme, suggérant des fonctions additionnelles dans le systeme digestif
du porc.

Les chercheurs montrent que le sexe, I'dge et la génétique de I'hote influencent vraisemblablement
la composition du microbiote intestinal du porc.

Une confirmation de I'importance de supprimer |'usage des antibiotiques dans I'alimentation pour
réduire le risque de dissémination des antibiorésistances

lls ont mis en évidence la présence de génes de résistance aux antibiotiques chez tous les porcs,
indépendamment du pays d’origine ou de la supplémentation en antibiotiques. Cependant, ils
montrent que la charge en génes de résistance aux antibiotiques est beaucoup plus élevée chez les
porcs chinois, auxquels sont administrés des antibiotiques en continu. Les résultats confirment ainsi
I’efficacité d’éliminer I'usage des antibiotiques de I'alimentation animale pour réduire le risque, lié



aux pratiques d’élevage, de dissémination dans I’environnement de genes de résistance aux
antibiotiques.

Le catalogue des génes du microbiote intestinal du porc est une ressource de référence majeure,
dans la continuité des informations apportées par le séquengage du génome du porc (3). Il permet
dorénavant d’aborder finement les fonctionnalités de I’écosystéme microbien digestif du porc, en
lien avec les variations physiologiques de I’hote (efficacité alimentaire, défenses immunitaires, etc.).
Ces résultats ouvrent la voie pour de nouvelles recherches en biologie prédictive et intégrative chez
le porg, a fort potentiel pour le développement de stratégies innovantes et I'identification de leviers
d’intervention pour I'élevage et les systemes alimentaires durables de demain.

(1) Les partenaires internationaux : I’'Université de Copenhague (Dannemark) ; le Beijing Genomics
Institute — Shenzhen (Chine) ; le National Institute of Nutrition and Seafood Research (Norvege).

(2) Ces travaux ont été initiés par I'Inra dans le cadre de son programme de recherche
transdisciplinaire et transversal, le métaprogramme « Méta-omiques et écosystémes microbiens »
(Mem).

(3) http://presse.inra.fr/Ressources/Communiques-de-presse/genome-porcin
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