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Résumé 

Le microbiote intestinal constitue un élément important pour l’hôte, il est impliqué 

notamment au niveau immunologique ou physiologique. La connaissance de la composition 

de ce microbiote est la première étape dans la compréhension des phénomènes qui lui sont 

associés. Les travaux de cette thèse se sont articulés selon plusieurs objectifs. La première 

étape a été de faire un  état des lieux  de la composition du microbiote de deux types 

génétiques parentaux : le canard Pékin (Anas Platyrhynchos), le canard de Barbarie (Cairina 

Moschata) ainsi que de leur hybride ; le canard mulard. Nous avons ainsi pu observer des 

compositions différentes selon le type génétique avec tout de même la prédominance dans 

chacune des trois espèces de deux phyla : les Firmicutes et les Bacteroidetes. Différentes 

conditions rencontrées dans l’environnement sont à même de créer un déséquilibre dans la 

composition du microbiote. Une des conditions possibles est un changement dans 

l’alimentation ainsi la seconde étape a été de voir l’impact du gavage sur les communautés 

bactériennes composant le microbiote. Celui-ci induit bien des modifications au sein du 

microbiote en privilégiant certaines classes bactériennes notamment les Bacilli et les 

Clostridia selon le type génétique. Un effet du gavage a été montré au niveau du microbiote 

iléal tandis que l’on retrouve un effet du type génétique ainsi que du gavage mais plus faible 

que dans l’iléon au niveau des caeca. Deux autres travaux ont été réalisés, le premier 

concernait l’ajout d’un probiotique (Lactobacillus sakei) sur le microbiote des canards 

mulards durant la phase de gavage. Nous avons montré que lors de cet ajout, nous observions 

une forte augmentation des lactobacilli au niveau de l’iléon. Enfin suite aux fortes 

contaminations retrouvées dans le sud-ouest ainsi que ses effets toxiques montrés dans 

différentes études, le dernier travail effectué a été de voir l’effet du cadmium sur le 

microbiote des canards Pékin et Barbarie. Nous avons pu ainsi observer les modifications de 

la communauté microbienne lors de l’ajout de cadmium ainsi l’accumulation de celui-ci dans 

les reins au cours du gavage. Des effets combinés entre le cadmium et la période de gavage 

ainsi qu’avec le type génétique ont été mis en lumière. Une tendance à une accumulation 

différentielle du cadmium a été observé selon le type génétique.  

Mots clés : microbiote, Pékin, Barbarie, mulard, iléon, caeca, gavage, probiotique, cadmium 
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Study of ducks intestinal microbiota composition. Impact 

of overfeeding, addition of a probiotic (Lactobacillus sakei) 

and an organometallic compound (cadmium). 

Abstract 

The intestinal microbiota is an important element for the host; it is particularly involved in 

immunological or physiological level. Knowledge of the composition of the microbiota is the 

first step in understanding the phenomena associated with it. The work of this PhD was 

organized according to several objectives. The first step was to realize a molecular inventory 

of the microbiota composition of the two parental genetic types: the Pekin duck (Anas 

Platyrhynchos), the Muscovy duck (Cairina moschata) and their hybrid, the mule duck. We 

have observed different compositions depending on the genetic type although with a 

predominance of two phyla: the Firmicutes and Bacteroidetes for all ducks species. Different 

conditions encountered in the environment are likely to create an imbalance in the 

composition of the microbiota. One is a change in diet; therefore the second step was to see 

the impact of overfeeding on bacterial communities. Overfeeding causes many changes in the 

bacterial microbiota and increase two classes: Bacilli and Clostridia according to the genetic 

type. The effect of overfeeding has been shown principally on the ileal microbiota while 

genetics and overfeeding both affected weekly cecal microbiota. We then studied the impact 

of adding a probiotic strain (Lactobacillus sakei) on the microbiota of mule ducks during the 

overfeeding period. We could see here a significant effect of this addition only in the ileum 

with a sharp increase in lactobacilli. Finally, due to high levels of contamination found in the 

southwest of France and its toxic effects on metabolism shown in various studies, the last 

work was to see the effect of cadmium on the microbiota of Pekin and Muscovy ducks. We 

observed changes in the microbial community when adding cadmium and see the 

accumulation of it in the kidneys during overfeeding. Combined effects between cadmium 

and the feeding period as well as the genetic type were highlighted. Finally, a differential 

Cadmium accumulation according to the genetic type was identified. 

Keywords: microbiotia, Pekin, Muscovy, mule, ileum, ceca, overfeeding, probiotic, cadmium 
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D’après les résultats de l’année 2012 la production mondiale de foie gras est estimée à  

26 800 tonnes de foie gras cru, ce chiffre est stable par rapport aux chiffres de 2011. Dans 

cette production l’Europe tient un rôle très important avec la quasi-totalité des foies gras 

produits (25 400 tonnes soit 94,78 %). La France, elle, au sein de l’Europe reste le pays 

majoritaire avec une production de 19 190 tonnes, viennent ensuite la Bulgarie et la Hongrie 

avec respectivement 2 800 et 2 570 tonnes. Cette production est partagée entre les produits à 

base d’oie et ceux à base de canard. Ces derniers représentent environ 90 % des tonnages 

selon les statistiques nationales des pays producteurs (CIFOG, 2013). Malgré des prédictions 

annonçant pour 2013 une baisse de la production de foie gras, le marché français reste tout de 

même fortement majoritaire. Parmi les principaux importateurs de foie gras français on 

retrouve l’Espagne, la Belgique et le Japon avec plus de 50 millions d’euros en cru et 

transformé (CIFOG, 2013). La production française de foie gras se répartit dans seulement 

quelques régions dont la Bretagne, le Poitou-Charentes, Pays de la Loire, Midi Pyrénées et 

enfin l’Aquitaine qui représente à elle seule plus de 50 % de la production. En plus de cette 

production de foie gras, la production de viande de canard est elle aussi importante et estimée 

en 2012 à 138 160 tonnes équivalent carcasses pour les canards gras (- 3 %) et 100 590 tonnes 

pour les canards maigres (+ 1 %). Lors des différentes étapes de la production à commencer 

par l’élevage, la qualité sanitaire des animaux est primordiale afin de garantir une qualité 

optimale pour les consommateurs. Jusqu’en 2006, l’utilisation d’antibiotiques en tant que 

facteurs de croissance était autorisée pour limiter les risques sanitaires en cas de problèmes 

lors de l’élevage ou du gavage (Nava et al., 2005). 

Depuis l’interdiction de l’utilisation de ces antibiotiques (European, 2003), de 

nombreuses pistes ont été explorées pour remplacer ceux-ci. En effet l’utilisation intensive 

d’antibiotiques risquait de provoquer l’émergence de bactéries résistantes et potentiellement 

pathogènes (Asakura et al., 2001) chez l’Homme et les animaux et de perturber le microbiote 
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intestinal. Parmi les pistes explorées l’utilisation de probiotiques, qui sont des 

microorganismes vivants, qui lorsqu’ils sont ingérés en quantité suffisante ont un effet 

bénéfique sur l’hôte a été testée. Ainsi, plusieurs études ont montré que chez le poulet de chair 

l’apport de probiotiques induisait une augmentation de l’efficacité alimentaire avec toutefois 

de fortes variabilités suivant les expérimentations (Simon et al., 2001). Les probiotiques ont 

également des effets sur les performances zootechniques des jeunes poussins et canetons chez 

lesquels l’apport de probiotiques en phase de croissance a permis une augmentation de poids 

vif et de poids de foie de 10 à 15 % (Angelakis & Raoult, 2010). De plus, certaines enzymes 

ainsi que des prébiotiques (oligosaccharides ou polysaccharides par exemple), qui jouent le 

rôle de substrats pour favoriser la croissance de certaines bactéries, ont été utilisés chez les 

animaux en élevage avec des résultats proches de ceux qui ont été trouvés avec les 

probiotiques (Simon et al., 2001, Yang et al., 2009). Ces différents produits agissent chez les 

animaux lors de l’ingestion de l’aliment en ayant un effet direct sur leur microbiote. Les 

probiotiques entraînent une modification du microbiote intestinal des animaux ce qui pourrait 

expliquer l’augmentation des performances alimentaires en favorisant une flore bénéfique. La 

modification du microbiote par les probiotiques est un effet connu chez différents animaux 

mais aucune étude n’avait jamais été réalisée jusqu’à présent chez le canard que ce soit en fin 

d’élevage ou lors de la phase de gavage. De plus depuis les années 1950 de nombreuses 

études ont été réalisées chez le poulet notamment en ce qui concerne l’état des lieux du 

microbiote digestif du poulet (Fuller, 1984, Lu et al., 2003, Gong et al., 2007) mais seule une 

étude de la composition des caeca a été réalisée par microbiologie classique chez le canard 

(Ridsdale & Corry, 1999). 

Le microbiote a un rôle très important pour l’hôte, il est impliqué de différentes façons 

dans la physiologie de celui-ci. Le microbiote est en relation étroite avec la paroi du tube 

digestif, et, est ainsi capable de modifier la structure et l’activité de celui-ci (Taschuk & 
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Griebel, 2012). Il est également impliqué dans la digestion ainsi que la transformation et 

l’assimilation de composés non utilisables directement par l’hôte ainsi que différents 

processus métaboliques (Wolin & Miller, 1983, Macfarlane & Gibson, 1994). Différents 

stress peuvent être rencontrés par les animaux qu’ils soient alimentaires ou 

environnementaux. Chez les canards, le processus de gavage qui consiste en l’apport quasi 

exclusif en carbohydrates sous la forme d’une suralimentation en maïs entraîne une 

perturbation importante (Saadoun & Leclercq, 1987). Le maïs, très riche en amidon est 

ensuite hydrolysé en glucose au niveau du tube digestif ce qui conduit à une modification 

importante du métabolisme lipidique des animaux entraînant une production importante 

d’acides gras qui sont stockés au niveau du foie (Hermier et al., 1994). Cette accumulation de 

lipides provoque une stéatose hépatique et donc la production de foie gras. L’apport de ce 

régime riche en amidon durant le gavage peut également avoir un effet sur le microbiote 

intestinal en plus de son impact sur le métabolisme lipidique (Saez et al., 2010). Le 

microbiote étant lui-même le siège de la digestion et de l’assimilation de ces nutriments ainsi 

que de leur transformation. Il est important de savoir si ce changement de régime a un effet 

sur celui-ci en induisant des modifications des communautés bactériennes commensales. 

En plus de ces changements les animaux dans la nature peuvent également rencontrer 

dans l’environnement des composés pouvant apporter des conditions modifiant la physiologie 

et le métabolisme des animaux. C’est le cas des métaux lourds et notamment le cadmium qui 

est retrouvé en grande quantité dans l’environnement et principalement dans les eaux dans la 

région Aquitaine (Jouanneau et al., 1990). Ce métal lourd lorsqu’il est ingéré (eau de boisson, 

alimentation) est stocké au niveau des tissus notamment les reins et le foie, entraîne un stress 

oxydant amenant des lésions tissulaires, des modifications du métabolisme lipidique et 

conduisant à la possible mort des animaux (Bendell, 2010). Ces changements observés sur le 

métabolisme lipidique et la physiologie des canards laissent à penser que le cadmium pourrait 
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également avoir un effet sur le microbiote intestinal car celui-ci est absorbé au niveau des 

muqueuses digestives (Breton et al., 2013b). Différentes études chez les rats et les souris ont 

montré que l’apport de cadmium dans l’eau de boisson à fortes doses et sur des périodes 

relativement longues (de 23 à 50 ppm sur une période 45 jours) modifie fortement la 

concentration microbienne des animaux (Fazeli et al., 2010). 

L’objectif de cette thèse a été dans un premier temps de faire un « état des lieux » du 

microbiote digestif des canards de deux types génétiques parentaux qui sont le canard de 

Barbarie (Cairina Moschata) et le canard Pékin (Anas Platyrhynchos) ainsi que de leur 

hybride stérile, le canard mulard utilisé pour la production de foie gras commercial. Dans un 

deuxième temps, il était important d’évaluer l’effet du gavage sur la diversité du microbiote 

des canards. Nous avons dans un troisième temps, étudié l’effet de l’ajout de probiotiques sur 

ce microbiote lors de la phase de gavage uniquement chez le canard mulard avec une 

vérification de l’impact des probiotiques sur les performances zootechniques des animaux. 

Enfin, l’impact du cadmium sur le microbiote des canards de Barbarie et Pékin a été analysé 

durant la période de gavage (2 semaines) et ce à différentes doses : 0 ppm qui est une 

« contamination nulle » des animaux, 1 ppm qui est une contamination dite « naturelle » qui a 

été retrouvée chez les canards sauvages du sud-ouest de la France (Lucia, 2009, Lucia et al., 

2010a) et enfin une « contamination » aiguë de 10 ppm correspondant à une contamination 

excessive dix fois supérieure à ce qui a été retrouvé dans l’environnement. 

Ce manuscrit se compose d’une étude bibliographique présentant les travaux antérieurs à 

ceux de la thèse ainsi que tous les aspects étudiés au cours de ces trois années. Une partie 

matériels et méthodes présentera ensuite les différentes conditions et techniques utilisées lors 

des expérimentations. Ensuite les différents travaux réalisés seront présentés sous la forme 

d’articles ainsi que les résultats complémentaires obtenus. La dernière partie de ce manuscrit 
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consistera en une discussion générale permettant de conduire à une réflexion sur les résultats 

obtenus ainsi que sur les perspectives pour la poursuite de ce travail. 
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Figure 1 : Types génétiques parentaux et leur hybride utilisés lors de la thèse.

Cairina Moschata 

Canard mulard (hybride stérile) 

Anas Platyrhynchos 

http://animaldiversity.ummz.umich.edu 

http://www.reussir-aviculture.com 
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I. Modèles d’étude 

 

La réalisation de cette thèse a nécessité l’utilisation de plusieurs types génétiques de 

canards dont le canard de Barbarie (Cairina Moschata), le canard Pékin (Anas Platyrhynchos) 

ainsi que leur hybride stérile appelé le canard mulard. 

 

1. Différents types génétiques utilisés et leur physiologie 

1.1. Cairina Moschata 

 Cairina Moschata ou canard musqué possède une forme domestique appelé canard de 

Barbarie, un des trois types génétiques de canards utilisés lors de ces études. C’est un oiseau 

d’origine tropicale capable tout de même de s’adapter à des températures allant jusqu’à – 

12°C. Il possède un plumage clair dans sa version domestique et possède une peau rouge sur 

la tête (figure 1). Ces canards ont un comportement calme et silencieux. Les mâles sont 

beaucoup plus lourds que les femelles et présentent des caractéristiques physiologiques 

différentes des autres types génétiques utilisés. Ils ont une bonne réponse au gavage avec un 

poids en moyenne avant gavage de 5418 ± 245 g et un poids vif de 6393 ± 441 g après deux 

semaines de gavage (Baéza et al., 2005). Les canards de Barbarie ont tendance à stocker 

fortement les lipides au niveau du foie lors du gavage, ce qui conduit à des foies de taille 

importante (467 ± 90 g) mais de mauvaise qualité due à une texture granuleuse et un taux de 

fonte élevé (Baéza et al., 2005). 

 

 



Etude bibliographique 
 

 

 30 

1.2. Anas Platyrhynchos 

Anas Platyrhynchos ou canard Pékin est un canard domestique utilisé principalement 

pour sa viande et ses qualités de bon reproducteur car il possède un taux de ponte élevé 

(environ 220 à 230 œufs sur 40 semaines) avec un taux moyen d’environ 80% en « pur » 

contre 66% en intergénétique  (Brun & Larzul, 2003, Pingel et al., 2012). Son plumage est 

blanc et il possède un bec jaune. Le mâle est plus lourd que la femelle avec un léger 

dimorphisme sexuel (4 kg vs 3,5 kg) (Pingel et al., 2012). Leur poids vif avant gavage est 

moins élevé (4623 ± 426g) (Baéza et al., 2005). Ces canards sont faciles à élever car ils sont 

robustes et sociables. Les canards Pékin possèdent une physiologie différente des canards de 

Barbarie et ne sont pas utilisés en gavage. Effectivement des études précédentes ont montrés 

que lors du gavage le stockage des lipides synthétisés se fait essentiellement vers les tissus 

périphériques au détriment du foie (Chartrin et al., 2006, Chartrin et al., 2013). Ces derniers 

de petites tailles (318 ± 75 g) sont donc non propices à la commercialisation (Baéza et al., 

2005). Par contre leur  taux de fonte à la cuisson est plus faible que celui du canard de 

Barbarie (Théron, 2011).  

 

1.3. Mulard 

Le canard mulard est un hybride stérile issu du croisement interspécifique entre une 

femelle Pékin et un mâle Barbarie (Davail et al., 2003b). C’est le type génétique commercial 

utilisé pour la production de foie gras. On retrouve chez le canard mulard les propriétés 

physiologiques des deux types génétiques parentaux à savoir un poids vif élevé de 4455 ± 392 

g avant gavage et de 6473 ± 351 g après deux semaines de gavage, une production de foie 
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gras importante (494 ± 97 g) et de bonne qualité ainsi qu’une viande savoureuse (Baéza et al., 

2005). 

 

2. Le gavage 

Historiquement le gavage est apparu dès l’Egypte ancienne où des palmipèdes étaient 

gavés pour obtenir des animaux bien gras. Le gavage se base sur un mécanisme naturel des 

oiseaux migrateurs qui en prévision de la migration accumulent des lipides. C'est actuellement 

le système utilisé pour l'obtention du foie gras chez les palmipèdes car il permet d'accroître la 

taille du foie d'un facteur 10 (Hermier et al., 2003). Ce phénomène chez les oiseaux est non 

pathologique et réversible (Babilé et al., 1996, Hermier et al., 1999). Le foie ayant un rôle 

épurateur, il va stocker un maximum de graisse conduisant à une stéatose hépatique chez les 

animaux (Davail et al., 2003a). Le gavage accentue cette capacité physiologique des 

palmipèdes et a été exploité pour la production artisanale ou industrielle de foie gras 

principalement dans quelques pays comme la France, l’Espagne, la Hongrie, la Bulgarie ou la 

Belgique (CIFOG, 2013). En élevage, les animaux sont gavés dès l’âge de 12 semaines 

jusqu’à l’âge de 14 semaines par un apport excessif de carbohydrates sous la forme de maïs 

de 300 g en début de gavage à 600-700 g en fin de gavage selon la courbe appliquée ce qui va 

stimuler la lipogenèse et conduire à une stéatose hépatique (Hermier et al., 1999). Au bout de 

cette période le foie peut représenter jusqu’à 10 % de la masse corporelle de l’animal 

(Hermier et al., 1994). Il a été montré que l’aptitude à la stéatose hépatique dépendait du type 

génétique de canard. En effet les canards de Barbarie après gavage possèdent un foie 

sensiblement plus gros que le canard Pékin tandis que le mulard montre un rendement 

intermédiaire entre les deux types génétiques parentaux (467 ± 90 g vs 494 ± 97 g vs 318 ± 75 

g) (Baéza et al., 2005). Les canards Pékin, eux, ont tendance à accumuler les lipides au niveau  
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périphérique pendant le gavage, ce qui peut s’expliquer par un taux de sécrétion des lipides 

plus important que chez le canard de Barbarie (Hermier et al., 2003).  

 

II. Méthodes de détection du microbiote intestinal 

 

1. Méthodes de détection 

L’étude du microbiote intestinal passe par la connaissance de la composition des 

communautés bactériennes. Plusieurs techniques peuvent être utilisées pour détecter et 

déterminer la composition du microbiote. Les paragraphes suivants décrivent les méthodes de 

détection utilisées pendant les essais réalisés lors de cette thèse. 

 

1.1. Méthodes culturales 

Une des techniques consiste en l’ensemencement en boîte de Pétri ou en tube gélosé 

permettant la culture et l’isolement des microorganismes constituant la matrice à étudier. Des 

milieux spécifiques doivent être utilisés pour permettre l’isolement de ces bactéries 

notamment à cause des conditions de milieu à reproduire. Différents nutriments ainsi que des 

conditions propres à chaque groupe bactérien sont nécessaires (pH, présence d’O2 ou non,…). 

Cette technique ne permet de déterminer qu’une petite partie de la communauté. En effet,  

jusqu’à 90 % des bactéries sont dites viables mais non cultivables (Lan et al., 2002, 

Apajalahti et al., 2004)  et les conditions précises de culture sont indéterminées pour de 

nombreuses espèces. C’est une méthode restrictive qui passe obligatoirement par la 

connaissance des conditions de cultures des bactéries du milieu étudié. 
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1.2.  Techniques de  biologie moléculaire 

 

Pour pallier notamment au problème des bactéries viables mais non cultivables, des 

techniques basées sur la détection de l’ADN indépendamment des méthodes culturales ont été 

mises en place.  De plus, elles permettent d’obtenir une composition plus fine du microbiote 

pouvant aller jusqu’à l’espèce bactérienne identifiée selon les techniques employées. 

 

1.2.1. Polymerase chain reaction 
 

La Polymerase Chain Reaction ou PCR est une technique de biologie moléculaire 

permettant d’avoir une approche semi-quantitative de la concentration des espèces composant 

le microbiote étudié. La PCR va permettre l’amplification de fragments d’ADN (le plus 

souvent l’ADN ribosomal 16S « ADNr 16S » chez les procaryotes) grâce à des amorces 

(petits fragments d’ADN d’environ 20 pb). Le choix des amorces permet la détection d’une 

cible donnée (phylum, genre, famille, espèce,…). Celles-ci vont s’apparier aux brins simples 

d’ADN préalablement dénaturés et permettre une élongation des brins néoformés par action 

de l’ADN polymérase et ainsi obtenir de nombreuses copies du fragment recherché de façon 

exponentielle à chaque cycle d’amplification (Mullis et al., 1986). 

 

1.2.2. qPCR 
 

La qPCR ou PCR quantitative se base sur le principe de la PCR, la différence principale 

est que la qPCR permet la quantification de la quantité d’ADN en temps réel. Pour permettre 

une détection à chaque cycle la qPCR se base sur la détection d’un fluorochrome. L’intensité 
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de la fluorescence est proportionnelle à la quantité de séquences amplifiées et permet donc de 

déterminer la quantité initiale d’ADN recherché. La technique utilisée est celle du SYBR 

Green qui est une molécule qui se fixe durant l’hybridation des amorces ainsi que pendant 

l’élongation du brin néoformé d’ADN en ayant la capacité de se fixer aux molécules doubles 

brins en émettant une fluorescence (Kubista et al., 2006). 

 

1.2.3. Pyroséquençage 

 

Le séquençage permet la détection totale de la composition d’un échantillon complexe par 

étude des régions variables de l’ADNr 16S. Les techniques de séquençages nécessitent au 

préalable une étape de PCR permettant d’obtenir un matériel génétique en quantité suffisante. 

Des amorces encadrant les régions variables de l’ADNr 16S sont donc utilisées pour 

permettre la discrimination des différentes populations selon leur polymorphisme. L’ajout 

d’un nucléotide à chaque étape du séquençage permet de déterminer la composition des 

séquence, si le fragment ajouté au milieu réactionnel est incorporé  au fragment d’ADN 

durant la formation du brin complémentaire il y a libération d’une molécule de 

pyrophosphate. Les réactions chimiques engendrées par cette libération permettent l’émission 

d’un signal lumineux qui est alors scanné pour déterminer la séquence des échantillons 

étudiés. De nombreuses étapes préalables pour la préparation des échantillons sont nécessaires 

notamment la fixation des séquences aux billes de verre mais ceci permet l’obtention de 

nombreuses séquences rapidement. 

 

 

 



Etude bibliographique 
 

 

 35 

III. Le tube digestif et le microbiote intestinal des oiseaux 
 

1. Le tube digestif des oiseaux 

 

D’après Leclercq & Larbier, (1992) le tube digestif des oiseaux se décompose en plusieurs 

segments allant du bec au cloaque et étant composé du jabot, proventricule, gésier, pancréas, 

les trois segments de l’intestin grêle (duodénum, jéjunum, iléon), des caeca et du rectum 

(Figure 2). Chaque segment a des conditions physiologiques différentes.  

 

· Le jabot est un organe extensible qui permet le stockage des aliments en attendant la 

digestion. Ce stockage est régulé par le taux de remplissage du gésier. Une première 

digestion chimique a lieu dans le jabot grâce à l’action de la salive qui se mélange à 

l’aliment. 

 

· Le proventricule est un estomac qui va permettre la sécrétion d’HCl et de pepsine 

permettant une protéolyse dont le site d’action se situe dans le gésier. 

 

· Le gésier permet une action mécanique sur les aliments réduisant la taille des 

particules ingérées. Au sein de cet organe se produit également une action 

protéolytique permettant une digestion partielle des protéines. 

 

· Le pancréas produit des hormones (insuline, glucagon) et un suc ayant une action 

amylolytique, protéolytique et lipolytique. 
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Figure 2 : Anatomie du tube digestif des volailles. 
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· L’intestin grêle permet de terminer les processus entamés en amont à savoir la 

digestion enzymatique notamment celle des glucides (duodénum) et l’absorption des 

produits de la digestion nécessaires à l’hôte (jéjunum et iléon). Il se divise en trois 

parties. 

 

o Le duodénum, segment démarrant au niveau du pancréas  

 
 

o Le jéjunum qui suit le duodénum et qui se termine au niveau du diverticule de 

Meckel 

 

o L’iléon démarrant au diverticule de Meckel et se terminant à la jonction iléo-

caecale 

 

· Les caeca représentent la partie terminale du tube digestif. Ils sont reliés à l’iléon et 

forment deux diverticules. Ils sont impliqués dans la formation d’acides aminés et 

d’acides gras volatils (AGV). L’entrée des différents fluides se fait par un 

péristaltisme inverse permettant seulement l’entrée des liquides et de fines particules.  

 

2. Relation microbiote-hôte 

 De par son contact étroit avec la muqueuse intestinale le microbiote a un rôle très 

important dans la physiologie et l’activité intestinale de l’hôte. Par exemple, le microbiote 

peut modifier la structure du tube digestif comme cela a été montré en comparant des animaux 
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axéniques (dépourvus de flore digestive) et des animaux conventionnels (Ducluzeau, 1999) ou 

au niveau du rumen où le développement de la paroi et des papilles ruminales sont sous la 

dépendance des métabolites produits par le microbiote (Fonty, 1984). En effet, chez ces 

animaux axéniques on peut observer plusieurs différences physiologiques notamment une 

lamina propria (tissu conjonctif situé sous les épithéliums qui tapissent les muqueuses 

digestives) plus fine, peu développée et quasiment dépourvue de lymphocytes. Il a également 

été observé une hypertrophie de certains segments de l’intestin notamment les caeca chez les 

rongeurs ou le lapin (Fonty et al., 1979). La vascularisation de l’intestin est également régie 

par les microorganismes qui transmettent des signaux permettant une augmentation du 

nombre de capillaires. 

Le microbiote est également impliqué dans l’activité du tube digestif notamment dans 

la stimulation de la réponse immunitaire (Moreau et al., 1982, Leser & Mølbak, 2009). Il peut 

agir en activant le tissu lymphoïde (Moreau & Gaboriau-Routhiau, 2001) et les précurseurs de 

l’immunité cellulaire tels que les lymphocytes, macrophages ou immunoglobulines (IgA) 

subissant une activité antigénique. Il a été montré que la présence de certaines bactéries à 

gram négatif (Escherichia coli, Bacteroides) permettait d’atteindre une stimulation de 

l’immunité de l’hôte égale à la moitié de l’activité observée avec une flore complète (Moreau 

et al., 1982). La notion d’effet de barrière permet aussi de démontrer le rôle important du 

microbiote dans le bien-être de l’hôte (Ducluzeau & Raibaud, 1979). En effet, la flore 

autochtone du tube digestif empêche l’implantation de bactéries exogènes (allochtone) et donc 

potentiellement pathogènes exerçant ainsi un effet bactériostatique sur les microorganismes 

non implantés (Servin & Coconnier, 2003). La production de certains composés tels que de 

l’acide lactique ou de bactériocines par les bactéries lactiques par exemple permet d’expliquer 

cet effet bactériostatique. Cette sélection peut également être observée par l’occupation des 
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niches écologiques ou par un phénomène de compétition entre bactéries (Czerucka & Rampal, 

2002, Servin, 2004).  

Le microbiote est également impliqué dans la physiologie de l’hôte. Chez de 

nombreux mammifères le microbiote permet l’utilisation de certains composés tels que des 

polysaccharides végétaux comme la cellulose qui sont non dégradables par l’hôte (Dehority, 

1997, Backhed et al., 2004). La présence de bactéries fibrolytiques, cellulolytiques et 

amylolytiques (Prevotella ruminocola, Ruminococcus amylophilus, R. albus, R. flavefaciens 

Streptococcus bovis, …) permet de garantir un apport en énergie et la production de substrats 

disponibles. Ceci permet notamment une dépense énergétique plus faible pour l’hôte de 

dépendre de l’activité microbienne pour ces réactions que de passer par ses propres voies de 

dégradations telle que l’hydrolyse par des enzymes endogènes (Stevens & Hume, 1998). 

 

3. Le microbiote intestinal des oiseaux 

L’implantation du microbiote digestif se fait dès les premiers jours de la vie et évolue en 

fonction de l’âge (Mackie et al., 1999, Favier et al., 2002).Le microbiote des canards est à ce 

jour très peu étudié et c’est le poulet qui reste encore aujourd’hui l’espèce aviaire la mieux 

décrite. Les études menées en microbiologie classique ont montrées que les différentes zones 

du tractus digestif présentent des activités microbiennes différentes. En effet les segments les 

plus abondants en microorganismes du tube digestif sont le jabot, les trois segments de 

l’intestin grêle (duodénum, jéjunum et iléon) et les caeca tandis que les autres segments sont 

eux beaucoup moins riches en microorganismes, dû à des conditions de culture moins 

adéquates (pH, présence de molécules antibactériennes). Les études ont également permis de 

distinguer deux zones distinctes : une zone où la communauté bactérienne est anaérobie 

facultative allant du jabot jusqu’à la partie terminale de l’iléon et une zone anaérobie stricte au 
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niveau des caeca. Les techniques de biologie moléculaire sont venues confirmer les résultats 

de microbiologie classique tout en affinant la composition. Par exemple, la majorité des 

bactéries détectées par la réalisation de banques de clones sont apparentées à deux phyla 

différents : les Firmicutes et les Bacteroidetes quel que soit le segment étudié (Zhu et al., 

2002, Lu et al., 2003, Ahmed et al., 2008). L’étude de la composition de l’intestin (jéjunum + 

iléon) chez le poulet a montré la présence de bactéries gram + à faible GC% notamment des 

Lactobacillaceae, Clostridiaceae, Streptococcaceae et Enterococcaceae ainsi que celle de 

bactéries gram - telle que la classe des Bacteroidaceae. Le pourcentage de ces différentes 

classes évolue en fonction de l’âge avec tout de même une prédominance de la classe des 

Lactobacillaceae au niveau de ces segments (Mead, 1989). Dans les caeca, on retrouve les 

mêmes classes présentes avec cette fois-ci une prédominance des Clostridiaceae ainsi qu’un 

pourcentage important de Fusobacteriaceae qui sont des bactéries à gram + à fort 

pourcentage en GC (Mead, 1989). Des études par méthodes culturales ont montré une 

stabilisation de la composition du microbiote ; environ 20 jours pour l’iléon et entre 30 et 40 

jours dans les caeca (cf tableau 1) (Fonty & Chaucheyras-Durand, 2007b). 

Malgré cette stabilisation la composition du microbiote a tendance à varier tout au long de 

la vie de l’animal. Cette composition est influencée par de nombreux facteurs comme  le 

génotype ou le sexe chez le poulet (Lumpkins et al., 2008, Lumpkins et al., 2010). La 

génétique peut également influencer la composition du microbiote comme cela a été montré 

chez la souris par exemple (Friswell et al., 2010, Kovacs et al., 2010). Les principaux facteurs 

de variation de cette composition microbienne sont principalement l’alimentation, les 

caractéristiques physiologiques et l’environnement d’élevage (Mulder et al., 2009, Hammons 

et al., 2010, Karasov et al., 2011, Stanley et al., 2012). La composition de l’alimentation ainsi 

que des modifications au niveau de celle-ci entraînent des changements au niveau de la 
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communauté bactérienne, changements qui seront décrits plus loin dans le paragraphe III 

(Serino et al., 2011).  

 

 

Tableau 1 : Evolution de la composition de la microflore intestinale du poulet en fonction de l’âge. 

D’après (Fonty & Chaucheyras-Durand, 2007b). 

 

3.1. Communautés microbiennes du tube digestif du poulet 

Très peu d’études de la composition du microbiote intestinal du canard ont été réalisées tandis 

qu’il existe de nombreux travaux sur les communautés microbiennes composant le tube 

Segment 
digestif 

Groupe Classe 
% de chaque classe  à un âge donné 

3 j 7 j 14 j 21 j 28 j 49 j 

Intestin : 
Jéjunum 
+ Iléon 

Gram +,  
bas G + C% 

Lactobacillaceae 

Clostridiaceae 

Bacillaceae 

Staphylococcaceae 

Streptococcaceae 

Enterococcaceae 

61,1 
16,9 

 
2,1 
2,1 
3,2 

63,3 
1,1 

 
 

17,8 
15,6 

63,7 
6,9 

 
 

16,7 
12,8 

65,8 
14,9 

 
2,6 
2,6 
2,6 

86,3 
6,4 

 
 

0,9 
2,7 

69,8 
19,2 
4,0 

 
 

2,0 
Gram +, 
 fort G + C% 

Fusobacteriaceae 

Bifidobacteriaceae 
 

 
1,1 

 
4,4 

 
  

Gram – 
Protéobactéries 

 13,7 
 

     

Gram - Bacteroidaceae    2,6  1,0 

Caeca 

Gram +,  
bas G + C% 

Lactobacillaceae 

Clostridiaceae 

Bacillaceae 

Streptococcaceae 

Enterococcaceae 

25,7 
51,4 

 
2,9 
1,9 

4,3 
85 
 
 

2,2 

9,9 
73 
2,7 

 
0,9 

1,0 
56,6 
4,0 

 
 

0,9 
56,1 
1,8 

 
 

7,2 
74,2 

 
1,0 
2,0 

Gram +,  
fort G + C% 

Fusobacteriaceae 
 

2,2 
 

9,0 
 

27,3 
 

35,1 
 

7,2 
 

Gram – 
Protéobactéries 

 15,2 
 

 
0,9 

 
   

Gram - Flavobacteriaceae 

Bacteroidaceae 

1,0 
1,0 

 
1,0 

 
 

1,0 
 

0,9 
 

3,1 
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digestif du poulet. La description suivante va donc s’appuyer sur les données connues 

concernant le tube digestif du poulet. 

 

3.1.1. Dans le jabot 

Le jabot est composé d’environ 10
8 à 109 bactéries par gramme de contenu frais 

(Bjerrum et al., 2006). Dans ce segment sont retrouvés essentiellement des bactéries 

anaérobies facultatives avec une prédominance du genre Lactobacillus (Gong et al., 2007). 

D’autres genres bactériens tels que les Bacteroides, Bacillus, Enterococcus, Streptococcus et 

des entérobactéries ont également été détectés dans ce segment (Bjerrum et al., 2006). 

 

3.1.2. Proventricule 

Le proventricule par ses conditions physico-chimiques notamment une forte 

concentration en HCl et pepsine ne permet pas une colonisation de ce segment. 

 

3.1.3. Le gésier 

Le gésier est en aval du proventricule et possède un environnement acide ce qui a 

tendance à diminuer la teneur en microorganismes. On retrouve ici de 107 à 108 bactéries par 

gramme de contenu frais avec encore ici les Lactobacillus qui sont retrouvés majoritairement. 

Les mêmes genres bactériens que dans le jabot sont détectés mais en concentration moins 

importantes (Shakouri et al., 2009). 
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3.1.4. Duodénum et jéjunum 

Comme dans les segments précédents, les genres bactériens Lactobacillus, 

Bacteroides, Bacillus, Enterococcus, Streptococcus et des entérobactéries sont détectés avec 

encore une fois une prédominance du genre Lactobacillus. On retrouve dans chacun de ces 

segments de 108 à 109 bactéries par gramme de contenu frais (Engberg et al., 2004). 

 

3.1.5. Iléon 

On retrouve dans ce segment de 108 à 109 bactéries par gramme de contenu. Les 

lactobacilles sont une fois de plus les plus représentés allant de 107 à 109 bactéries par 

gramme de contenu frais. On observe une plus grande diversité dans l’iléon que dans les 

segments précédents avec notamment une concentration importante de bactéries anaérobies 

facultative des genres Escherichia, Enterococcus, Streptococcus mais aussi des bactéries 

anaérobies strictes telles que les Clostridium et Bacteroides (Wise & Siragusa, 2006). 

 

3.1.6. Les caeca 

Les caeca possèdent l’environnement le plus riche en bactéries de tout le tube digestif 

allant de 108 à 1011 bactéries par gramme de contenu (Engberg et al., 2004). Les caeca 

possèdent un environnement dépourvu en oxygène, on retrouve donc une flore anaérobie 

stricte dont les genres dominants sont les Clostridium allant de 108 à 1010 bactéries par 

gramme de contenu. Il s’agit plus particulièrement des bactéries des clusters IV et XIV 

(Apajalahti et al., 2004) mais également  d’autres genres tels que les Bacteroides (jusqu’à 10
9 

bactéries par gramme) ainsi que Escherichia (jusqu’à 10
10 bactéries par gramme) et  
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Tableau 2 : Abondance relative des taxons microbiens issus de contenus digestifs de l'intestin des 

oiseaux étudiés précédemment d’après (Kohl, 2012). 

 

  

Espèces Pingouin 
d’Adélie 
Pygoscelis 

adeliae 

Mouette 
 
Larus  

spp. 

Oie du 
Canada 
Branta 

canadensis 

Autruche 
 
Struthio 

Camelus 

Dinde 
 
Meleagris 

Gallopavo 

Poulet 
 
Gallus 

gallus 

Hoatzin 
 
Opisthocomus 

hoazin 
        
Source Fèces Fèces Fèces Caecum Caecum Caecum Proventricule 

Phyla % communauté       
  Firmicutes 39,2 54,6 71,6 50,9 32,3 70 66,3 
  Bacteroidetes 14,7 1,1 10,1 39,4 54,2 1,9 29,9 
  Actinobacteria 32,3 6,4 7,0 - < 0,1 4,9 0,8 
  Proteobacteria 9,8 23 10,4 - 3,4 21,5 1,6 
  Tenericutes 3,9 8,9 0,2 - - < 0,1 0,2 
  Fibrobacteres - - - 6,5 - - - 
  Spirochaetes - 1,1 - 1 - - 0,2 
  Fusobacteria - 0,7 - - - - - 
  Planctomycetes - 0,4 - - - - - 
  Cyanobacteria - 0,4 - - - - - 
  Verrucomicrobia - - - 0,3 - - < 0,1 
  Synergistetes - - - - - - 0,2 
  TM7 - - 0,1 - - - < 0,1 
  Lentisphaerae - - - - - - < 0,1 
        
  Archae - - - 1,9 - - - 
  Inconnu - 3,4 0,5 - 7,3 1,7 0,6 
        
Source (Banks et al., 

2009) 
(Lu et al., 
2008b) 

(Lu et al., 
2009) 

(Matsui et 

al., 2010) 
(Scupham et 

al., 2008) 
(Zhu et al., 
2002) 

(Godoy-
Vitorino et al., 
2008) 
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Lactobacillus (jusqu’à 10
9 bactéries par gramme) qui sont aéro-tolérants (Mead, 1989, 

Wise & Siragusa, 2006) 

La composition du microbiote du canard a été réalisée par des méthodes culturales. En 

accord avec ce qui a été trouvé chez le poulet on observe deux flores distinctes : une flore 

anaérobie facultative représentant seulement 2,5% de la communauté tandis que les 

anaérobies strictes représentent la majorité de la population avec en particulier une 

prédominance des Clostridia (Barnes et al., 1972, Salanitro et al., 1978, Ridsdale & Corry, 

1999). 

 

3.2. Microbiote intestinal des autres espèces aviaires 

Différentes études menées chez d’autres oiseaux notamment au niveau des caeca et/ou des 

fecès ont montré une variabilité importante entre les différentes espèces concernées (Kohl, 

2012) (Tableau 2). Cette variabilité est due à plusieurs facteurs cités précédemment à savoir la 

génétique, l’environnement et l’alimentation qui tiennent une part importante dans la 

maturation du microbiote chez l’hôte. Suivant les espèces auxquelles on s’intéresse le 

microbiote change totalement avec par exemple chez l’oie une prédominance des Firmicutes 

(71,6 %) suivi du phyla des Protéobactéries (10,4 %) ce qui est une composition proche de 

celle observée chez le poulet par Zhu et al (2002).  Cependant chez la dinde, on observe une 

majorité du phylum des Bacteroidetes (54,2 %) ainsi que des Firmicutes (32,3 %) tandis que 

les Protéobactéries ne représentent ici que 3,4 % de la population (Scupham et al., 2008). 

Chez l’hoatzin, au niveau du proventricule sont retrouvés en abondance les phyla des 

Firmicutes (66,3 %) ainsi que celui des Bacteroidetes (29,9 %) (Godoy-Vitorino et al., 2008). 
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4. Groupes bactériens principaux du microbiote intestinal des 
oiseaux 

 

4.1. Lactobacillales 

 

Cet ordre bactérien regroupe des bactéries anaérobies facultatives dont font partie les 

familles des Lactobacillaceae, Enterococcaceae et Streptococcaceae. Les bactéries retrouvées 

le plus souvent et de façon majoritaires au niveau du microbiote intestinal font partie de la 

famille des Lactobacillaceae et du genre Lactobacillus. Les bactéries de ce genre sont 

capables de fermenter des glucides pour produire de l’acide lactique (Klein et al., 1998). Les 

espèces retrouvées chez le poulet sont capables d’hydrolyser l’amidon (Champ et al., 1983). 

Ces bactéries sont capables d’adhérer aux surfaces et notamment aux muqueuses de la paroi 

intestinale permettant ainsi une colonisation du tube digestif (Vélez et al., 2007). 

 

4.2. Bacteroidales 

 

Cet ordre est composé de bactéries anaérobies strictes avec une forte activité fermentative. 

La majorité des microorganismes détectés sont du genre Bacteroides, ces bactéries ont des 

activités hydrolytiques, cellulolytiques, hémicellulolytiques, amylolytiques et protéolytiques. 

Elles sont également capables de fermenter plusieurs oses tels que le glucose, le saccharose 

ou plusieurs pentoses (Fonty & Chaucheyras-Durand, 2007a). 

 

4.3. Clostridiales 

Ce groupe comprend des bactéries anaérobies strictes dont les familles les plus 

représentées au sein du microbiote intestinal sont les Clostridiaceae, on retrouve également 
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des Ruminococcaceae. Certaines espèces composant ce groupe ont des activités 

cellulolytiques, hémicellulolytiques, amylolytiques, lipolytiques et protéolytiques 

(Ruminococcus sp, Clostridium sp,…). Elles présentent également des activités fermentatives 

avec activité saccharolytique ou utilisant des acides organiques (Fonty & Chaucheyras-

Durand, 2007a).  

 

IV. Effet de l’alimentation sur les animaux 
 

 

1. Impact de l’alimentation sur les animaux  

 

L’alimentation est un facteur important influençant le microbiote du tractus digestif 

(Fonty & Chaucheyras-Durand, 2007c, Hammons et al., 2010, Karasov et al., 2011). Elle 

conditionne en effet l’apport en nutriments et en énergie nécessaire aux activités 

microbiennes. Certaines souches semblent être plus sensibles aux changements d’alimentation 

que d’autres. En effet chez les rats il a été montré que l’utilisation d’aliments fermentés 

permettait d’obtenir une flore plus riche en lactobacilli tandis que l’on observe inversement 

une diminution des Enterobacteriaceae (Van Winsen et al., 2001). Chez le poulet le passage 

d’un régime standard (maïs 48,5% / tourteau de soja 41,7%) à un régime riche en blé a pour 

conséquence l’augmentation d’une souche de Lactobacillus agilis (type R1) au détriment 

d’une autre Lactobacillus agilis (type R5) et qui devient alors majoritaire au niveau du 

proventricule (Hammons et al., 2010). Il a également été montré qu’il y a une corrélation 

entre la composition du microbiote et l’efficacité de conversion des aliments (Stanley et al., 

2012). En effet, une étude a été menée montrant que des animaux ayant une capacité élevée 

de conversion des aliments présentaient un microbiote caecal ayant une diversité plus 
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importante (24 espèces bactériennes non apparentées avec une abondance relative 

significativement différente) par rapport aux animaux ayant une faible efficacité  (Stanley et 

al., 2012). 

 

2. Cas d’une alimentation riche en amidon  

 

Dans le cas des régimes riches en amidon des études ont montrées que chez le cheval 

l’équilibre du microbiote est bouleversé avec une diminution des bactéries cellulolytiques 

(méthodes culturales) qui diminuent tandis que les Lactobacilles, les Streptocoques et les 

bactéries utilisant l’acide lactique augmentent (environ 1 log). En effet, l’effet acidogène d’un 

tel régime tends à favoriser une flore spécifique notamment amylolytique et productrice 

d’acide lactique (Medina et al., 2002). Chez la vache, une alimentation riche en amidon 

impacte également la communauté microbienne avec l’augmentation de l’abondance relative 

de trois genres bactériens (Barnesiella, Oribacterium et Olsenella) tandis que plusieurs autres 

genres voient leur abondance diminuer fortement (Zened et al., 2013). Chez la souris une 

alimentation avec des amidons résistants (non digestibles) a également montré des 

changements de communautés au niveau des caeca avec l’augmentation de bactéries 

appartenant au phylum des Firmicutes, des bifidobacteria et des lactobacilli (Tachon et al., 

2013). De plus certains acides gras à chaîne courte (AGCC) permettent un apport important 

en énergie favorisant certaines espèces bactériennes ce qui pourrait avoir un impact bénéfique 

sur la suppression de bactéries pathogènes en fin de tractus digestif (Kleessen et al., 1997, 

Tachon et al., 2013). 
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V. Les Probiotiques 
 

1. Définition 

 

Les probiotiques sont des microorganismes vivants qui ont un effet bénéfique sur le 

microbiote de l’hôte (Fuller, 1995). Les probiotiques peuvent réguler de façon bénéfique la 

dynamique des populations afin d’améliorer l’état sanitaire de l’hôte (Netherwood et al., 

1999, La Ragione, 2003). Différents microorganismes sont utilisés comme probiotiques et 

notamment les genres bactériens tels que certains Streptococcus, Bacillus, Enterococcus ainsi 

qu’une levure Saccharomyces cerevisiae mais les genres les plus utilisés sont le genre 

Bifidobacterium et surtout Lactobacillus. Nombreuses de ces souches sont depuis longtemps 

utilisées pour la fabrication de produits fermentés (bière, yaourt, vin,…) et depuis quelques 

années sont utilisées comme additifs alimentaires chez les animaux et chez l’Homme. 

 

2. Modes d’action des probiotiques 

 

Le site d’action des probiotiques est au niveau du tube digestif, donc la première 

contrainte rencontrée par les souches utilisées est qu’elles doivent impérativement atteindre 

leur cible vivantes (Marteau et al., 1993). Elles doivent donc être résistantes aux différents 

environnements rencontrés dans le tube digestif. Ainsi les souches de Lactobacillus 

notamment, ont la faculté d’atteindre leurs cibles encore vivantes et en concentration assez 

importante pour avoir un effet (Marteau et al., 1993). A cause de l’effet de barrière induit par 

la flore endogène de l’hôte, il est impossible aux probiotiques de s’implanter de façon 

permanente au sein du microbiote et elles sont donc éliminés (Chaucheyras-Durand. et al., 
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1998). De ce fait pour pouvoir conserver un effet durable du probiotique il est nécessaire de le 

distribuer de manière quotidienne. 

L’utilisation de probiotiques ayant des activités de dégradation des nutriments permet de 

réguler et faciliter les fonctions d’absorption et de digestion de l’hôte, c’est notamment le cas 

pour les bactéries lactiques présentant une lactase et permettant une meilleure digestion du 

lactose chez les individus déficients (Marteau et al., 1997). De la même façon l’addition de 

Saccharomyces cerevisiae ayant une activité saccharase permet une meilleure hydrolyse du 

saccharose pour les personnes déficientes en saccharase (Harms et al., 1987). Dans le même 

objectif, l’utilisation de bactéries possédant une activité fibrolytique et cellulolytique permet 

une meilleure digestion et une meilleure assimilation des composés végétaux non assimilables 

par l’hôte en temps normal. Pour finir, la présence en plus d’une activité amylase importante 

améliorant l’hydrolyse de l’amidon va favoriser la digestion et potentiellement le bien-être 

notamment chez les animaux nourris exclusivement avec du maïs comme c’est le cas chez les 

canards lors du gavage. Ceci entraîne également un apport d’énergie non négligeable pour 

l’hôte par l’augmentation de l’absorption du glucose par exemple (Lodemann et al., 2006). 

Des effets directs sur la muqueuse de l’intestin chez les porcelets ont été montrés lors de 

l’ajout de Saccharomyces boulardii modifiant la morphologie de celle-ci ainsi qu’une 

abondance de macrophages dans le mucus prouvant ainsi l’effet du probiotique sur le tissu 

digestif de l’hôte et indirectement sur la santé de celui-ci (Savoini et al., 2003). Dans cette 

même étude l’ajout de S. boulardii a permis d’augmenter significativement le poids des 

porcelets en post-sevrage.   
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3. Effet des probiotiques sur la diversité microbiote 

 

L’apport de probiotiques en tant qu’additif alimentaire peut induire des modifications au 

niveau de la structure des communautés microbiennes digestives de l’hôte (Netherwood et al., 

1999). En plus de son action sur la physiologie de l’hôte, les probiotiques ont également des 

effets sur la flore autochtone du tube digestif. Ils permettent de réguler l’activité fermentaire 

du microbiote et ainsi favoriser l’action des acides gras à chaîne courte sur la muqueuse 

intestinale (Sakata et al., 2007). L’utilisation de bactéries lactiques en tant que probiotiques a 

un effet bénéfique sur l’environnement digestif. En effet la production d’acide lactique permet 

la formation d’un environnement limitant grâce à la baisse du pH intestinal empêchant ainsi la 

prolifération et le maintien de bactéries pathogènes (Van Winsen et al., 2001) (tableau 3). Une 

modulation environnementale cette fois-ci positive a été montrée dans le rumen lors de l’ajout 

de S. cerevisiae favorisant le développement de la flore endogène par la production de 

facteurs de croissance par exemple (Chaucheyras et al., 1996). Outre cette modification 

environnementale, une des possibles actions des bactéries lactiques en tant que probiotiques 

se manifeste par un phénomène de compétition avec les différents microorganismes (La 

Ragione et al., 2004) pour l’utilisation des différents substrats de l’alimentation ainsi que pour 

l’occupation des niches écologiques. La production de bactériocines qui sont des peptides 

antimicrobiens par les bactéries lactiques au niveau du tube digestif permettent également 

l’élimination de bactéries pathogènes pour l’hôte (Servin, 2004). L’utilisation d’aliments 

fermentés par ajout de souches probiotiques permet d’accroître la qualité sanitaire des 

aliments et favorise la flore autochtone. 
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 Aliment témoin Aliment fermenté 

L. plantarum (log CFU/g) < 2,8 9,4 ** 

pH 5,7 4,1 ** 

Lactate mM 20 261 ** 

Acétate mM < 0,8 25 ** 

Butyrate mM < 0,8 2,3 * 

 

Tableau 3 : Caractéristiques physico-chimiques et fermentaires et microbiennes d’un aliment pour 

porc ensemencé ou non avec une souche de Lactobacillus plantarum d’après van Winsen (2001). ** 

différences significatives, P < 0,01.  

 

VI. Le cadmium 
 

Les contaminants environnementaux présents en forte concentration notamment dans certains 

sites comme c’est le cas dans le sud-ouest peuvent avoir une influence sur les animaux au 

niveau de leur physiologie ou de la composition de leur microbiote.  

 

1. Toxicité du cadmium 

 

Le cadmium est un métal lourd retrouvé naturellement dans l’environnement et qui se 

retrouve dans les eaux par érosion des roches. Cependant la majorité du cadmium retrouvé 

dans la nature est due à l’activité humaine notamment en tant que déchets de l’industrie 

métallurgique, sidérurgique et les activités minières (Source INERIS). C’est un des 

contaminants les plus répandus dans le monde avec une production mondiale d’environ 

20 000 tonnes (Sénat, 2013). Au niveau régional, l’estuaire de la Gironde présente une forte 
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contamination au cadmium dans les eaux, due à des anciennes activités d’extraction de 

minerais (Jouanneau et al., 1990). 

L’incorporation du cadmium se fait au niveau intestinal de façon active ou passive et ce par 

ad- (attachement en surface) ou absorption (incorporation) (Morozzi et al., 1986, Halttunen et 

al., 2008). En effet le microbiote représente la première barrière pour contrer l’accumulation 

du cadmium chez l’hôte (Breton et al., 2013a). Cette diffusion peut se faire de deux manières 

appelées transport paracellulaire et transcellulaire. Le transport paracellulaire se fait par 

diffusion passive et implique le passage à travers les jonctions formées entre cellules voisines. 

Le transport transcellulaire implique le passage à travers l'intestin et est composé d'une à trois 

étapes : liaison à la membrane apicale, le transport à travers le cytoplasme et la circulation 

dans la membrane basolatérale (Khanal & Nemere, 2008). 

Le cadmium une fois ingéré se complexe aux métallothionéines (MT) qui sont de petites 

protéines impliquées dans la régulation homéostatique des métaux essentiels et la protection 

contre les métaux lourds (Oliveira et al., 2008). Le complexe ainsi formé devient très stable et 

ne peut être éliminé (Klaassen et al., 1999). Il va notamment affecter des mécanismes  

physiologiques important chez l’hôte et notamment chez les oiseaux. 

 

2. Effets du cadmium chez les oiseaux 

 

De nombreuses contaminations au cadmium ont été reportées chez les oiseaux et 

notamment chez les canards sauvages (Bendell, 2010). Le cadmium s’accumule dans un 

premier temps au niveau du foie puis ensuite au niveau des reins qui sont la cible finale du 

métal où il cause des lésions au niveau de cet organe tel qu’une inflammation du tissu 

interstitiel (Hughes et al., 2000). En plus des dommages générés au niveau rénal il cause 
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également des dommages osseux, un retard de croissance ainsi qu’une perte de poids (Hughes 

et al., 2003). Les animaux jeunes sont plus exposés que les animaux adultes. Cependant ces 

derniers peuvent être touchés au niveau de leur reproduction en réduisant la production des 

œufs et la qualité de leurs coquilles (Burger, 2008). L’ingestion de cadmium entraîne aussi 

une augmentation des cellules caliciformes et des lymphocytes granulaires de la muqueuse 

intestinale (Berzina et al., 2007). Il a été montré que l’accumulation du cadmium au niveau 

des tissus est différente selon le type génétique étudié. En effet, les canards de Barbarie 

(Cairina Moschata) accumulent moins et plus lentement le cadmium que les canards Pékin 

(Anas Platyrhynchos) (Lucia et al., 2009a, Lucia et al., 2010b) du fait d’un taux de MT basal 

plus important chez le canard Pékin. 

 

3. Effet du cadmium sur la diversité microbiote intestinal 

 

Le cadmium étant en contact direct avec le microbiote intestinal lors de l’ingestion de 

celui-ci, un impact sur les communautés microbiennes est possible. Il a cependant été montré 

que le cadmium n’est ni mutagène ni génotoxique chez les bactéries (Rossman et al., 1992) 

mais induit des modifications au sein de la communauté bactérienne (Fazeli et al., 2010). Une 

étude chez les souris a mis en lumière l’impact du cadmium sur le microbiote lors de 

l’ingestion de différentes concentrations de cadmium (de 23 à 50 ppm) dans l’eau de boisson 

durant 45 jours. Les auteurs ont ainsi montré une forte baisse de l’ordre de plusieurs log (de 2 

à 5 selon les espèces testées) de la population de différents groupes bactériens avec un effet 

plus important chez les bactéries gram +. Tous les segments du tube digestif étudiés étaient 

touchés par cette contamination (Fazeli et al., 2010). 
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Tableau 4 : Courbes de gavage utilisées lors des différentes études pour les deux types génétiques 

étudiés et leur hybride (Pékin, Barbarie et Mulard).

  Barbarie et Pékin Mulard 

  g en humide 

J1 1 306 200 

J2 
2 331 225 

3 331 250 

J3 
4 363 275 

5 363 300 

J4 
6 395 325 

7 395 350 

J5 
8 427 375 

9 427 400 

J6 
10 460 410 

11 460 420 

J7 
12 492 430 

13 492 440 

J8 
14 524 450 

15 524 460 

J9 
16 548 470 

17 548 470 

J10 
18 548 470 

19 548 470 

J11 
20 548 470 

21 548 470 

J12 
22 548 470 

23 548 470 

J13 
24 548 470 

25 548 470 

 Total 11774 10010 
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I. Expérimentations 

 

1. Conditions d’élevage des canards  

Toutes les procédures expérimentales portant sur les canards sont conformes aux 

lignes directrices nationales françaises pour le bien-être à des fins de recherche. Des canards 

mulards (MMGxPKL), Barbarie et Pékin mâles ont été élevés dans une structure d'élevage 

appartenant à l'Institut National de Recherche Agronomique (INRA) au «Domaine 

d'Artiguères», Benquet, France, numéro d'agrément: B40-037-1. Dès le premier jour de vie 

jusqu’à 4 semaines d'âge, ils ont été nourris ad libitum avec des granulés de 2 mm sur la base 

d’un régime fournissant 11,93 MJ / kg d'aliment et 17,5% de PB.  De 5 à 12 semaines d'âge, 

les oiseaux ont été nourris avec l'aliment croissance fournissant 11,72 MJ / kg d’aliment et 

15,5% de PB. Au bout de 12 semaines d'âge, tous les oiseaux ont été pesés. Les oiseaux 

utilisés pour le gavage ont été choisis en fonction de leur poids vif à 12 semaines pour être 

représentatifs de la variabilité du poids vif de la population. Parmi les canards sélectionnés, 

certains ont été sacrifiés avant gavage. Les animaux restants ont été alimentés dans des cages 

collectives de 4 canards. Ils ont été nourris avec une gaveuse hydraulique ("GAVEUSE 300 

mg" Dussau, Distribution SAS Pecorade, Landes, France) avec un aliment constitué de 58% 

de farine de maïs et 42% de grains de maïs. La courbe de gavage était adaptée au type 

génétique étudié. La composition et les principales caractéristiques des différents aliments 

utilisés dans cette étude est répertoriée dans le tableau 5. Les canards ont été nourris deux fois 

par jour pendant 2 semaines. Les contenus digestifs de 20 canards de chaque segment ont été 

prélevés à 13 semaines (repas 12) et à 14 semaines (repas 25). 

Pour l’étude de l’impact du gavage sur le microbiote des canards Barbarie, mulard et 

Pékin un état des lieux de la flore digestive avant gavage a été nécessaire. Par la suite pour la 
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Tableau 5 : Composition et principales caractéristiques des aliments utilisés pour les phases de démarrage, de croissance et de gavage des animaux.

Aliment démarrage Aliment croissance Aliment gavage 
Ingrédients % Nutriments % Ingrédients % Nutriments % Nutriments % 

Blé                                           15 

Maïs                                     32.6 

Tourteau de colza déshuilé       7 

Tourteau de tournesol               8 

Carbonate de sodium           1.17 

Phosphate bicalcique         0.675 

Lysine                                0.336 

Sel                                        0.25 

Méthionine                         0.235 

Chlorure de choline              0.06 

Premix + vitamine                 0.3 

EM MJ/kg                        11.93 

Humidité                          12.46 

Protéines brutes                  17.5 

Matière grasse                    2.66 

Cellulose                            5.46 

Cendres                               5.24 

Amidon                            40.21 

Lysine                                 0.92 

Méthionine                       0.506 

Méth+Cystine                     0.85 

Thréonine                         0.672 

Tryptophane                     0.203 

Ac Linoleique                     1.43 

Calcium                            0.948 

Phosphore                         0.575 

Sodium                             0.139 

Phosphore dispo               0.358 

pH                                            - 

Blé                                        35 

Maïs                                 38.69 

Tourteau de colza déshuilé   12 

Tourteau de tournesol      11.35 

Carbonate de sodium       1.375 

Phosphate bicalcique       0.575 

Lysine                              0.298 

Sel                                      0.36 

Méthionine                      0.086 

Chlorure de choline           0.04 

Premix + vitamine             0.23 

EM MJ/kg                          11.7 

Humidité                          12.61 

Protéines brutes                     15 

Matière grasse                    2.26 

Cellulose                            5.28 

Cendres                               4.99 

Amidon                             47.32 

Lysine                               0.701 

Méthionine                         0.36 

Méth+Cystéine                 0.705 

Thréonine                         0.548 

Tryptophane                     0.173 

Ac linoléique                        1.2 

Calcium                              0.95 

Phosphore                         0.519 

Sodium                               0.15 

Phosphore dipo                 0.299 

pH                                             - 

EM MJ/kg                                     - 

Humidité                                       - 

Protéines brutes                       8.91 

Matière grasse                         3.68 

Cellulose                                 2.77 

Cendres                                         -   

Amidon                                  75.91 

Lysine                                           - 

Méthionine                                   - 

Méth+Cystéine                             -  

Thréonine                                     - 

Tryptophane                                 -  

Ac linoléique                                - 

Calcium                                        - 

Phosphore                                     - 

Sodium                                          - 

Phosphore dipo                             - 

pH                                            5.36 
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comparaison Barbarie/Pékin des canards non gavés ont été élevés en parallèle des animaux 

gavés. Les contenus de l’iléon et des caeca des animaux de chaque type génétique ont été 

prélevés à 13 et 14 semaines permettant ainsi de comparer les communautés bactériennes des 

canards gavés et non gavés aux mêmes âges. 

 

2. Essai probiotique 

Pour cet essai 250 canards mulards ont été élevés. Jusqu’à 12 semaines, les animaux 

ont été nourris comme décrit précédemment. Lors de la mise en gavage l’ensemble des 

animaux a été pesé et 228 canards ont été sélectionnés. Les animaux ayant des poids extrêmes 

ont été retirés. Parmi les canards sélectionnés, 20 ont été abattus avant gavage. Les animaux 

restants ont été mis en gavage dans des cages collectives de 4 canards par loge et répartis en 

deux groupes. Un groupe servant de témoin qui a été gavé classiquement et servant à voir 

l’effet du gavage sur le microbiote intestinal des canards mulards et un second groupe gavé 

avec un apport en probiotiques dans la pâtée. La souche probiotique de Lactobacillus sakei 

sous forme lyophilisée a été remise en suspension dans de l’eau (109 cellules/ml)  puis 

mélangée à la pâtée de gavage pour pouvoir étudier l’effet d’un probiotique sur le microbiote 

intestinal des canards mulards au cours du gavage. Des prélèvements des contenus de l’iléon 

et des caeca ont été réalisés à 13 semaines (mi-gavage, après 12 repas) et à 14 semaines (fin 

gavage, après 25 repas). Les contenus ont ensuite été analysés par PCR en temps réel (qPCR) 

puis certains de ces échantillons ont été sélectionnés et séquencés par pyroséquençage en 454. 
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3. Essai cadmium 

Un total de 280 canards (140 Barbarie et 140 Pékin) ont été élevés jusqu’à l’âge de 12 

semaines. Avant la mise en gavage 20 canards de chaque type génétique ont été abattus et le 

contenu de l’iléon et des caeca ainsi que le foie et les reins ont été récupérés à chaud. Les 

animaux restants ont été mis en gavage. Lors du gavage les animaux de chaque type génétique 

ont été gavés selon trois conditions différentes. Dans chaque cas l’aliment a été le même 

cependant les animaux ont reçu lors de chaque repas une gélule contenant 0, 1 (correspondant 

à la contamination naturelle du bassin aquitain (Jouanneau et al., 1990) ou 10 ppm 

(contamination aiguë) de cadmium (VWR, 1,000 mg Cd in water Titrisol® étalon pour SAA). 

La préparation des gélules a été faite de la façon suivante : les gélules vides ont été placées 

dans un gélulier puis remplies avec de la farine utilisée pour l’alimentation des canards. Un 

puits est formé afin de déposer la quantité de cadmium souhaitée, pour la concentration de 1 

ppm (soit 1 mg/kg) la valeur à ajouter est calculée par rapport à la dose alimentaire du repas 

correspondant en matière sèche, de même pour la concentration de 10 ppm (soit 10 mg/kg). 

Le cadmium est recouvert de farine afin qu’il puisse être absorbé et les gélules sont ensuite 

fermées afin d’être données aux animaux lors du gavage. Les prélèvements ont été réalisés à 

13 et 14 semaines en récoltant les contenus digestifs de l’iléon et des caeca ainsi que les reins 

afin de doser le cadmium absorbé par l’hôte (Lucia et al., 2009a). Vingt animaux par 

condition et par type génétique ont été abattus. Les contenus de 10 animaux par condition ont 

été analysés par qPCR puis certains d’entre eux ont été séquencés par pyroséquençage en 454. 
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II. Prélèvements pour analyse du microbiote 

 

Les canards ont été saignés après électronarcose, 3h après le dernier repas afin 

d'homogénéiser le niveau de remplissage de l'appareil digestif des canards. Les canards de 

chaque type génétique avec un poids similaire ont été choisis en 3 points: à 12 semaines 

(avant gavage), 13 semaines (repas 12) et 14 semaines (repas 24). L’iléon et les caeca ont été 

immédiatement recueillis et conservés sur la glace. Les contenus digestifs de l'iléon et des 

caeca ont été prélevés en vidant les segments par pression et homogénéisés. Les échantillons 

ont été conservés à -20 ° C pour les analyses moléculaires ultérieures. 

 

III. Extraction d’ADN 

 

L'ADN total des échantillons d’iléon et caeca a été extrait en utilisant le QIAamp DNA 

Stool Minikit (Qiagen GmbH, Hilden, Allemagne) selon les instructions du fabricant avec 220 

mg comme matrice de départ. Une étape de lyse supplémentaire a été effectuée en utilisant du 

lysozyme (Sigma, Saint-Louis, États-Unis) afin d'améliorer l'extraction de l'ADN des 

bactéries gram-positives présentes dans les échantillons (Johansen et al., 2007). L'ADN 

extrait (à partir de la culture digestive contenu) a été élué dans 200 µL de tampon d'élution et 

conservé à -20° C jusqu'aux analyses. 
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Tableau 6 : Liste des amorces utilisées pour les analyses en PCR quantitative. 

 

IV. PCR en temps réel 

 

Toutes les amorces utilisées dans cette étude sont présentées dans le tableau 6. Les 

réactions ont été réalisées en double dans des plaques à 48 puits dans un volume final de 15 

µL. Le mélange PCR se compose de 7,5 µL de SybrGreen Universal PCR Master Mix 

(Quanta biosciences), 5,5 µL d'amorces à 500 nm et 2 µL d'ADN matrice aux dilutions 

appropriées ou de l'eau dans le cas du contrôle négatif. Les PCR en temps réel ont été 

réalisées dans un appareil Stepone (Applied Biosystems). Les amplifications ont été réalisées 

avec les conditions suivantes: une étape de dénaturation initiale de 10 min à 95 °C puis 35 

cycles de 15 sec à 95 °C, hybridation / extension pendant 1 min (température spécifique à 

chaque couple d'amorces) et un cycle final à 95 °C pendant 15 s. Enfin, l'analyse de la courbe  

Cible Sequence (5’- 3’) T (°C) Reference 

All bacteria 
TCCTACGGGAGGCAGCAGT 

GACTACCAGGGTATCTAATCCTGTT 
58 Walter et al (2001) 

Firmicutes 
TGAAACTYAAAGGAATTGACG 

ACCATGCACCACCTGTC 
61.5 

Bacchetti De Gregoris 
et al (2011) 

Bacteroidetes 
CRAACAGGATTAGATACCCT 
GGTAAGGTTCCTCGCGTAT 

61.5 
Bacchetti De Gregoris 

et al (2011) 

Bacteroides 
GAGAGGAAGGTCCCCCAC 
CGCTACTTGGCTGGTTCAG 

60 Layton et al (2006) 

Lactobacillus 

group 
CACCGCTACACATGGAG 

AGCAGTAGGGAATCTTCCA 
58 Walter et al (2001) 

Clostridium 
TTACTGGGTGTAAAGGG 
TAGAGTGCTCTTGCGTA 

60 
Van Dyke et 

McCarthy (2002) 

Enterococcus 
CCCTTATTGTTAGTTGCCATATT 

ACTCGTTGTACTTCCCATTGT 
61 Rinttila et al (2004) 

Enterobacteria 
CATTGACGTTACCCGCAGAAGAAGC 

CTCTACGAGACTCAAGCTTGC 
63 Bartosch et al (2004) 
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de fusion a été faite par chauffage lent des mixPCR à partir de 60 °C jusqu’à 95 °C afin de 

vérifier la spécificité du produit amplifié. Des mesures simultanées de fluorescence ont été 

acquises et, le cycle seuil (Ct) a été déterminé avec le logiciel StepOne Applied Biosystems.  

 

Tableau 7 : Liste des souches bactériennes utilisées lors des différentes études. 

 

Les courbes d'étalonnage ont été générées à partir de dilutions successives au 1/10ème dans 

de l'eau à partir de concentrations connues d’ADN génomique (tableau 7) et ont été utilisées 

pour quantifier le nombre de copies de chaque échantillon, grâce au cycle seuil déterminé par 

la méthode de la dérivée seconde (Tichopad et al., 2003). Les résultats sont présentés par 

nombre de copies d'ADNr 16S et exprimés par gramme d'échantillons frais et transformés 

log10 pour l'analyse statistique. 

 

Souche Cible Reference 

Escherichia coli Enterobacteriaceae CIP548T 

Lactobacillus plantarum All bacteria  

Firmicutes  

Lactobacillus group 

NCIMB8826 

Lactobacillus sakei   

Enterococcus faecium Enterococcus CIP5432 

Bacteroides dorei Bacteroides  

Bacteroidetes 

NSMZ17855 

Clostridium spp. Clostridium   

Firmicutes 

Laboratory strain 
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V. Séquençage en 454 des gènes codant pour l'ARNr 16S. 

 

Les amplicons correspondant aux régions variables V3-V4 du gène codant pour l’ARNr 

16S (460 pb sur Escherichia coli, numéro GenBank J01695) ont été amplifiés en utilisant 

deux amorces bactériennes 343F qui est l’amorce sens (TACGGRAGGCAGCAG; Liu et al., 

2007) et anti-sens 784R (TACCAGGGTATCTAATCCT; Andersson, 2008). Chaque amorce 

a une séquence de codes-barres de dix nucléotides sur l’extrémité 5 ' qui est unique pour 

chaque échantillon. La préparation des amplicons a été réalisée dans un volume total de 100 

µL contenant du tampon 1X PCR, dNTP à 200 M, 1U de Isis DNA polymérase (MP 

Biomédical), 0,5 M de chaque amorce et 1-5 ng de matrice d'ADN. Le programme 

d'amplification est composé de l'étape initiale de dénaturation à 94 °C pendant 2 min; 32 

cycles de dénaturation à 94 °C pendant 30 s, l’hybridation des amorces à 60 °C pendant 30 s, 

de l’élongation à 72 °C pendant 30 s et une étape d'extension finale à 72 °C pendant 7 min. 

Les produits PCR ont été purifiés avec le kit de purification PCR QIAquick (Qiagen), suivi 

par une quantification du rendement et de l'estimation de la qualité d’ADN à l'aide d'un 

spectrophotomètre ND-100 Nano-Drop. La taille des produits de PCR a été confirmée par 

électrophorèse sur gel, puis les produits PCR purifiés ont été quantifiés en utilisant le kit 

Quant-iT picogreen ds DNA Assay (Invitrogen, Saint Aubin, France) grâce à un système de 

détection de séquence ABI Prism 7900HT  (Life Technology, Invitrogen, A-BIOSYSTEM, 

Villebon-sur-Yvette, France). Le séquençage des gènes codant pour les régions V3-V4 de 

l’ARNr 16S a été réalisé par séquençage haut débit 454 GS FLX (454 Life Sciences - Roche) 

à l’aide de la technologie Titanium selon les instructions du fabricant. Les amplicons de 450 

pb ont été rassemblées en utilisant des quantités équimolaires de chacun des produits de PCR. 

Pour l'analyse, les échantillons ont été reconnus par les couples d’étiquettes propres à chaque 
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échantillon qui avaient été fixés sur les amorces universelles fournies par Roche au cours de 

l'amplification. 

 

VI. Analyse des pyrotags 

 

Les séquences de gènes codant pour l’ARNr 16S aussi appelées 16S pyrotags ont été 

obtenues par pyroséquençage en 454 pour les 125 échantillons. Les 16S pyrotags ont été triés 

en fonction de leurs étiquettes respectives pour former un total de 125 librairies de pyrotags 

représentant les 125 échantillons d’iléon et caeca prélevés. Les séquences ont été 

successivement filtrées à l'aide d'un script Python développé par la plate-forme bio-

informatique de Toulouse, en supprimant d'abord les séquences trop courtes (moins de 150 

nucléotides (nt); celles avec au moins une base ambiguë N ou avec une série 

d’homopolymères (> 8), celles avec des erreurs au niveau des amorces (deux erreurs 

autorisés) et, enfin, celles n’ayant aucune erreur sur les amorces, mais avec une longueur 

inférieure à 350 paires de bases (pb). 

 

VII. Taxonomie et analyses statistiques 

 

Après le nettoyage, les séquences ont été analysées à l'aide du logiciel MOTHUR v 1.24 

(Schloss et al., 2009). Les séquences ont été alignées sur la base de données SILVA fournie 

par le logiciel MOTHUR (14 956 séquences correspondant aux séquences uniques dans la 

base de données SSU REF v102) (Pruesse et al., 2007) et une qualité d'alignement a été 

calculée en utilisant le fichier de structures secondaires de SILVA. Après avoir calculé une 
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distance deux à deux entre les séquences alignées, elles ont été regroupées par unités 

taxonomiques opérationnelles (OTU, avec un cutoff de 0,05). Les courbes de raréfaction, les 

ACE (Abundance-based coverage estimator) et les indices de richesse Chao1 ont été calculés, 

y compris la raréfaction et les estimateurs de Chao1 au moyen de la librairie VEGAN sous R 

(Oksanen et al., 2010). L’index de diversité Shannon a été calculé selon Hayek & Buzas 

(1996). 

Les séquences ont été analysées sous R (http://www.r-project.org/) pour obtenir les 

résultats de la composition du microbiote selon nos conditions de traitement. L'analyse 

statistique de la similitude (ANOSIM) entre différentes conditions a été réalisée en utilisant 

10 000 permutations. La valeur R ANOSIM indique la mesure dans laquelle les groupes 

différents (R > 0,75, groupes bien séparés; 0,50 < R <0,75, groupes séparés mais avec 

chevauchement; 0,25 < R <0,50, groupes séparés mais avec un fort chevauchement). Ces 

valeurs ont également été explorées graphiquement par analyse multidimensionnelle non 

métrique (nMDS).  

Les analyses de variance ANOVA ont été réalisées sous R en utilisant un modèle 

mixte grâce à la librairie nlme (Linear and Nonlinear Mixed Effects Models) fournie par la 

CRAN. Ces analyses tiennent compte de plusieurs paramètres indépendants ainsi que de 

paramètres combinés spécifiques de chaque expérimentation. Les valeurs obtenues tiennent 

compte des variations statistiques au niveau de la famille bactérienne. Seules les valeurs ayant 

une p-value < 0,05 sont considérées comme significatives et ont été traitées. 

Les Heatmap ont été réalisées sous R grâce aux librairies pheatmap, marray et bioDist 

qui permettent de vérifier graphiquement la diversité des différentes familles bactériennes 

selon les échantillons ainsi que de réaliser un regroupement des différents échantillons selon 

leur composition. 
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Pour les résultats obtenus par PCR en temps réel, un test de Mann-Whitney a été 

utilisé (test non paramétrique) sous R. Soit (x1, x2, …,xn1) et (y1, y2, …yn2) deux échantillons 

(observations) indépendants de tailles respectives n1 et n2. Si n1 ≥ 8 et n2 ≥ 8 alors la 

statistique U suit approximativement une loi normale. L'hypothèse nulle (H0) est la suivante : 

la somme des rangs pour l'échantillon X est analogue à celle de Y. On définit UX,Y = min 

(UX; UY) qui permet de tester l'hypothèse (H0). Si les tailles n1 et n2 sont inférieures à 20 et 

supérieures à 8, pour un seuil de signifcativité α (α = 5% = 0,05 en général), les tables de 

Mann-Whitney nous fournissent une valeur critique c pour décider : 

si UX,Y,obs > c, on accepte l'hypothèse (H0); 

si UX,Y,obs ≤ c, on refuse l'hypothèse (H0): 

Les valeurs indiquées dans le texte sont exprimées en moyenne ± SEM. 

 

VIII. Dosage du cadmium 

 

La détermination en cadmium a été réalisée sur 3 individus par type génétique (Pékin et 

Barbarie) par condition (avant gavage, mi-gavage et fin gavage) et par niveau de 

contamination (0, 1 et 10 ppm). Les dosages ont été effectués sur les reins des animaux 

sélectionnés. Les échantillons ont été placés à l’étuve à 45°C pendant 48 h afin de déterminer 

leur poids sec puis ensuite ils ont subi une digestion acide avec 3 mL d’acide nitrique à 65%et 

ensuite placés à 100°C pendant 3 h. Après dilution dans de l’eau ultrapure la concentration 

des échantillons est mesurée par spectrophotométrie d’absorption atomique électrothermique 

avec une correction Zeeman du bruit de fond et utilisant une atomisation par un four graphite. 
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Dans le but d’éviter les interférences, les analyses sont effectuées avec un mélange de 20 µL 

d’échantillon et 4 µL de palladium et 3 µL de Mg(NO3)2. 
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Objectifs du travail de thèse 

La connaissance du microbiote intestinal des volailles est majoritairement décrite chez le 

poulet d’élevage. Des données de composition du microbiote intestinal du canard sont très 

peu nombreuses et uniquement obtenues par méthodes culturales. Ces méthodes culturales  se 

seront avérées insuffisantes pour décrire de la manière la plus exhaustive possible la 

composition des écosystèmes microbiens.  

Dans ces conditions, ce travail a été réalisé afin d’apporter des connaissances bien plus 

précises sur la composition et la diversité du microbiote intestinal des canards. Ces différents 

travaux ont donc été menés notamment grâce des analyses en PCR en temps réel et également 

par la réalisation d’un pyroséquençage en haut débit en 454. 

L’objectif de la thèse était donc triple. Dans un premier temps, l’état des lieux de la 

composition de la communauté microbienne de deux types génétiques (Pékin et Barbarie) 

ainsi que de leur hybride mulard a été réalisée. En parallèle l’effet du gavage, régime 

alimentaire déséquilibré, sur les deux types parentaux et leur hybride (canard mulard) a été 

évalué. 

Un deuxième essai, a permis d’étudier l’effet d’un probiotique (Lactobacillus sakei) 

ajouté en phase de gavage sur des canards mulards uniquement. Ces probiotiques agissent de 

façon bénéfique sur la santé de l’hôte et peuvent notamment modifier le microbiote intestinal 

chez plusieurs animaux et améliorer leurs performances zootechniques.  

Enfin, une troisième et dernière étude a été menée proposant de voir les effets d’un 

métal lourd, le cadmium, connu pour être un contaminant environnemental des eaux 

notamment dans la région sud-ouest. L’impact du cadmium a ainsi été étudié sur le microbiote 



Etudes Expérimentales 

72 
 

des canards Pékin et Barbarie en phase de gavage pour différentes concentrations en 

cadmium. 

Ces travaux ont fait l’objet de préparations d’articles soumis dans des journaux 

internationaux à comité de lecture. 

 

· Article 1 : Florian Vasaï, Karine Brugirard Ricaud, Marie Dominique Bernadet, 
Laurent Cauquil, Olivier Bouchez, Sylvie Combes & Stéphane Davail. Overfeeding 
and genetics affect the composition of intestinal microbiota in Anas platyrhynchos 
(Pekin) and Cairina Moschata (Muscovy) ducks. FEMS Microbiology Ecology. 
10.1111/1574-6941.12217. 

 

· Article 2 : Lactobacillus sakei modulates mule ducks microbiota in ileum and ceca 
during overfeeding period. Florian Vasaï, Karine Brugirard Ricaud, Laurent Cauquil, 
Patrick Daniel, Céline Peillod, Karine Gontier, Abdelkader Tizaoui, Olivier Bouchez, 
Sylvie Combes & Stéphane Davail. 2013. Poultry Science. 
http://dx.doi.org/10.3382/ps.2013-03497 

 

· Article 3 : Cadmium affects the composition of intestinal microbiota in Pekin (Anas 

platyrhynchos) and Muscovy (Cairina Moschata) ducks. 
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Article 1 : Overfeeding and genetics affect the composition of 
intestinal microbiota in Anas platyrhynchos (Pekin) and Cairina 

Moschata (Muscovy) ducks. 
 

FEMS Microbiology Ecology 

 

 

Afin de faire l’inventaire moléculaire et  évaluer l'effet du gavage sur la composition du  

microbiote iléal et du caecal,  un pyroséquençage haut débit basé sur l’étude des gènes codant 

pour l’ARNr 16S a été utilisé sur 2 types génétiques (Pékin et Barbarie). Les canards ont été 

gavés pendant 12 jours avec un aliment composé de 58% de farine de maïs et de 42% de grain 

de maïs. Des échantillons ont été prélevés avant gavage (à 12 semaines), à 13 semaines (mi 

gavage) et à 14 semaines (fin gavage), 3 heures après le repas. Des canards du même âge 

nourris ad libitum ont été sacrifiés en même temps que les animaux gavés. Quel que soit le 

segment digestif, le type génétique et la méthode d’alimentation les Firmicutes et les 

Bacteroidetes sont les deux phyla majoritaires au sein de la communauté bactérienne des 

canards (au moins 80%). Avant gavage, les échantillons d’iléon étaient composés 

majoritairement par des bactéries de la classe des Bacilli, Clostridia et Bacteroidia (≥ 70%) 

alors que les échantillons de caeca sont composés de Bacteroidia et Clostridia à hauteur 

d’environ 90% de la population totale que ce soit chez les canards Pékin ou Barbarie. Après 

gavage, la diversité ainsi que la richesse des échantillons ont diminués dans l’iléon tandis que 

ces mêmes indices ont augmentés dans les caeca. Des changements majeurs dans la 

composition de la communauté bactérienne ont été observés dans l’iléon tandis que les caeca, 

eux, sont moins affectés par le gavage. Le gavage augmente ainsi l'abondance relative de 

certaines familles dont les Clostridiaceae, Lactobacillaceae, Streptococcaceae et 
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Enterococcaceae dans l'iléon alors que dans les caeca, le type génétique affecte 

particulièrement trois familles: Lachnospiraceae, Bacteroidaceae et Desulfovibrionaceae. 

Mots-clés: diversité microbienne; canard ; iléon ; caeca ; gavage; type génétique; 
pyroséquençage en 454.
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Résultats complémentaires : 

 

Des résultats non présentés dans l’article ont également été obtenus. Les tableaux suivants 

présentent l’abondance relative des différents genres majoritaires au sein des différents 

segments pour les deux types génétiques étudiés. Les résultats de qPCR sont également 

présentés pour les différents groupes ou genres bactériens recherchés. 

 

Tableau 8 : Abondance relative des genres bactériens majoritaires du microbiote dans l’iléon des 

canards Pékin (n=3). 

Iléon Pékin 
 

(Abondance relative %) 
Avant gavage Mi gavage Fin gavage 

Bacteroidetes 
   

   Bacteroidia 
   

      Bacteroidales 
   

          Bacteroidaceae;Bacteroides 8,63 2,00 0,45 
          Prevotellaceae;unclassified 2,70 0,18 0,05 
Firmicutes 

   
   Bacilli 

   
      Lactobacillales 

   
          Enterococcaceae;Enterococcus 38,42 0,11 0,02 
          Lactobacillaceae;Lactobacillus 1,15 21,36 66,53 
          Streptococcaceae;Streptococcus 11,78 0,48 0,08 
   Clostridia 

   
      Clostridiales 

   
          Clostridiaceae;Clostridium 0,32 22,74 29,60 
          Lachnospiraceae;Incertae_Sedis 2,02 32,16 0,13 
          Ruminococcaceae;Incertae_Sedis 5,64 0,50 0,11 
Proteobacteria 

   
   Epsilonproteobacteria 

   
      Campylobacterales 

   
          Helicobacteraceae;Helicobacter 4,04 0,41 0,00 
   Gammaproteobacteria 

   
      Enterobacteriales 

   
          Enterobacteriaceae;Enteric_Bacteria_cluster 2,16 0,05 0,02 
      Pseudomonadales 

   
          Pseudomonadaceae;Pseudomonas 1,45 3,67 0,78 

    
Non apparentées 0,46 8,91 0,04 
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Au niveau de l’iléon des canards Pékin les genres majoritaires avant gavage sont des 

Firmicutes notamment des Enterococcus et Streptococcus ainsi que de Bacteroides 

(Bacteroidetes) (Tableau 8). Le gavage induit des modifications du microbiote sur certains 

genres bactériens. Les changements majeurs observés concernent la quasi disparition des 

Enterococcus et des Streptococcus tandis qu’on observe une augmentation importante des 

Lactobacillus, des Clostridium et des Lachnospiraceae ; Incertae_Sedis (position 

taxonomique non définie) qui représentent alors 75% de la communauté totale. 

L’augmentation des Lachnospiraceae est, elle transitoire. En effet, en fin de gavage on 

retrouve moins de 1% de cette famille tandis que l’on observe une augmentation des 

Lactobacillus de plus de 40%, ce genre bactérien représentant alors 66,53% de la 

communauté. 
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Iléon Barbarie 
 

(Abondance relative %)     

Avant 
gavage 

Mi gavage Fin gavage 

Bacteroidetes 
   

   
   Bacteroidia 

    
   

      Bacteroidales 

   
   

          Bacteroidaceae;Bacteroides 

  
9,38 0,32 0,50 

Firmicutes 
    

   
   Bacilli 

    
   

      Lactobacillales 
   

   
          Lactobacillaceae;Lactobacillus 

  
5,33 84,75 59,92 

          Streptococcaceae;Lactococcus 

  
2,70 0,43 0,29 

   Clostridia 
    

   
      Clostridiales 

   
   

          Clostridiaceae;Clostridium 

  
7,91 5,64 3,83 

          Ruminococcaceae;Incertae_Sedis 

  
5,00 0,13 0,06 

          Ruminococcaceae;uncultured 

  
2,08 0,14 0,18 

Proteobacteria 
   

   
   Deltaproteobacteria 

   
   

      Desulfovibrionales 

   
   

          Desulfovibrionaceae;Desulfovibrio 

  
5,00 0,14 0,11 

   Gammaproteobacteria 
   

   
      Pseudomonadales 

   
   

          Pseudomonadaceae;Pseudomonas 

  
14,51 0,84 3,25 

     
   

Non apparentées         0,18 0,06 0,08 
 

Tableau 9 : Abondance relative des genres bactériens majoritaires du microbiote dans l’iléon des 

canards de Barbarie (n=3). 

 

Chez les canards de Barbarie on peut également observer une forte augmentation des 

Lactobacillus d’environ 80% à mi gavage mais en fin gavage une baisse de l’abondance de ce 

genre est retrouvée, les Lactobacillus représentant alors environ 60% de la population totale 

du microbiote, très proche de ce qui est identifié chez le canard Pékin. Cette augmentation est 
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accompagnée d’une quasi-disparition des Bacteroides, des Ruminoccoccae Incertae Sedis and 

uncultured, des Desulfovibrio. De plus, le genre Clostridium diminue au cours du gavage. 

Néanmoins, malgré les différences observées entre les deux types parentaux, 

l’augmentation des Lactobacillus, suite au gavage est commune suggérant ainsi que le 

substrat maïs (carbohydrate) est une source de carbone favorisant leur croissance (Rehman et 

al., 2008). 

 

Caeca Pékin 
 

(Abondance relative %) 
Avant gavage Mi gavage Fin gavage 

Bacteroidetes    
   Bacteroidia    
      Bacteroidales    
          Bacteroidaceae;Bacteroides 40,88 26,96 44,07 

          Porphyromonadaceae;Parabacteroides 3,54 2,35 3,07 

          Porphyromonadaceae;unclassified 0,82 2,15 2,47 

          Prevotellaceae;Prevotella 1,06 5,17 2,06 

          Prevotellaceae;unclassified 5,22 11,88 4,17 

          Rikenellaceae;RC9 0,79 2,10 0,19 

          unclassified;unclassified 6,61 7,83 9,42 

Firmicutes    
   Clostridia    
      Clostridales    
          Lachnospiraceae;Incertae_Sedis 3,43 4,29 1,73 

          Ruminococcaceae;Incertae_Sedis 3,97 2,65 3,48 

          Ruminococcaceae;unclassified 3,51 1,97 2,51 

Proteobacteria    
   Deltaproteobacteria    
      Desulfovibrionales    
          Desulfovibrionaceae;Desulfovibrio 0,84 2,17 6,94 

 
   

Non apparentées 1,07 0,52 0,51 

 

Tableau 10 : Abondance relative des genres bactériens majoritaires du microbiote des caeca des 

canards Pékin (n=3). 
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Le microbiote  des caeca des Pékin est composé principalement de Bacteroidetes et en 

particulier le genre Bacteroides (40,88%) (Tableau 10). Le gavage n’a qu’un très faible effet 

sur le microbiote caecal. En effet, une baisse transitoire d’environ 15% est observée au niveau 

du genre Bacteroides alors qu’on observe une augmentation elle aussi transitoire de 

Prevotellaceae ;unclassified à mi-gavage. 

 

Caeca Barbarie 
 

(Abondance relative %) 

Avant 
gavage 

Mi gavage Fin gavage 

Bacteroidetes    
   Bacteroidia    
      Bacteroidiales    
          Bacteroidaceae;Bacteroides 25,29 33,21 18,18 
          Porphyromonadaceae;Barnesiella 2,85 4,99 4,17 
          Porphyromonadaceae;Parabacteroides 1,76 2,50 2,70 
          Prevotellaceae;unclassified 4,18 3,11 4,87 
          Rikenellaceae;Alistipes 3,27 3,00 3,33 
          unclassified;unclassified 4,66 4,07 5,76 
Firmicutes 

      Clostridia 
         Clostridiales 

             Lachnospiraceae;Incertae_Sedis 3,22 3,23 5,03 
          Lachnospiraceae;unclassified 2,44 2,07 2,13 
          Ruminococcaceae;Incertae_Sedis 6,89 4,31 6,38 
          Ruminococcaceae;Oscillibacter 2,35 2,51 1,17 
          Ruminococcaceae;unclassified 5,12 3,47 1,61 
          Ruminococcaceae;uncultured 5,57 4,10 2,02 
          unclassified;unclassified 3,81 1,33 1,49 
Proteobacteria 

      Deltaproteobacteria 
         Desulfovibrionales 

             Desulfovibrionaceae;Desulfovibrio 4,88 10,99 11,14 

    Unclassified 0,55 0,58 0,61 
 

Tableau 11 : Abondance relative des genres bactériens majoritaires du microbiote des caeca des 

canards de Barbarie (n=3). 
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La même cinétique est observée chez le canard de Barbarie avec cependant quelques 

différences (Tableau 11). Comme vu précédemment la concentration en Bacteroidetes est 

moins importante que chez le canard Pékin tandis que les Firmicutes sont, eux, plus 

représentés. Il y a également une augmentation des Desulfovibrio lors du gavage chez ce type 

génétique. 

ND : non détecté 

 

 

Tableau 12 : Effet du gavage sur différents phyla, genres ou groupes dans l'iléon de canard Pékin. 

Test de Wilcoxon - Mann Whitney. Moyennes exprimées en Log10 du nombre de copies d’ADNr 16S 

par gramme de contenu frais (n=20). 

 

Les résultats de qPCR montrent également des changements significatifs au niveau des 

différentes cibles étudiées au niveau de l’iléon des canards Pékin (Tableau 12). On observe en 

effet que le gavage implique diminution de quantités de la flore totale entre les périodes avant 

gavage et mi-gavage ainsi que fin gavage. Différents groupes ou genres bactériens sont 

Iléon Pékin           

Période Avant gavage Mi gavage Fin gavage SEM Significativité 

Flore totale 11,35 10,17 9,93 0,44 1*, 3*** 

Bacteroidetes 6,94 7,25 6,93 0,11 1* 

   Bacteroides 7,67 7,28 6,76 0,26 2*, 3* 

Firmicutes 9,60 10,11 10,67 0,31 - 

   Clostridium 8,12 7,37 7,33 0,26 - 

   Lactobacillus 10,44 9,20 9,76 0,36 - 

Proteobacteria      
   Enterobacteria 9,24 8,70 ND 2,99 2***, 3*** 

*p<0,05 1 : Avant gavage vs Mi gavage 

**p<0,02 2 : Mi gavage vs fin gavage 

***p<0,01 3 : Avant gavage vs fin gavage 
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également diminués comme par exemple le genre Bacteroides faisant partie des Bacteroidetes 

ainsi que les entérobactéries. 

 

 

*p<0,05 1 : Avant gavage vs Mi gavage 

**p<0,02 2 : Mi gavage vs fin gavage 

***p<0,01 3 : Avant gavage vs fin gavage 
 

Tableau 13 : Effet du gavage sur différents phyla, genres ou groupes dans l'iléon chez le canard de 

Barbarie Test de Wilcoxon - Mann Whitney. Moyennes exprimées en Log10 du nombre de copies 

d’ADNr 16S par gramme de contenu frais (n=20). 

 

Les résultats de q PCR ont permis de confirmer que le gavage a également un effet sur les 

communautés microbiennes composant l’iléon des canards de Barbarie (Tableau 13). Les 

Firmicutes ainsi que les Bacteroidetes augmentent significativement  entre avant gavage et fin 

gavage. Au sein des Firmicutes ce sont les Lactobacillus spp. qui sont augmentées 

significativement tandis qu’au sein des Proteobacteria ce sont les entérobactéries qui 

diminuent entre mi et fin gavage.  Par conséquence, la flore totale augmente également durant 

le gavage. 

 

Iléon Barbarie           

Période Avant gavage Mi gavage Fin gavage SEM Significativité 

Flore totale 8,29 9,63 9,80 0,48 1***, 3*** 

Bacteroidetes 6,46 7,02 7,14 0,21 3* 

   Bacteroides 6,77 7,14 7,14 0,12 - 

Firmicutes 8,87 10,06 10,69 0,53 3*** 

   Clostridium 6,98 7,61 7,61 0,21 - 

   Lactobacillus 8,18 9,56 9,63 0,47 1***, 3*** 

Proteobacteria      
   Enterobacteria 6,97 8,07 7,55 0,32 2*** 



Etudes Expérimentales 

95 
 

Caeca Pékin           

Période Avant gavage Mi gavage Fin gavage SEM Significativité 

Flore totale 11,66 12,83 12,57 0,35 1***, 3*** 

Bacteroidetes 11,46 11,56 11,55 0,03 - 

   Bacteroides 11,56 11,42 12,27 0,26 2***, 3*** 

Firmicutes 12,38 12,88 12,99 0,19 1**, 3*** 

   Clostridium 12,30 12,62 12,53 0,10 3* 

   Lactobacillus 11,30 10,08 10,56 0,35 - 

Proteobacteria      
   Enterobacteria 9,58 9,06 8,89 0,21 3*** 

 

*p<0,05 1 : Avant gavage vs Mi gavage 

**p<0,02 2 : Mi gavage vs fin gavage 

***p<0,01 3 : Avant gavage vs fin gavage 
 

Tableau 14 : Effet du gavage sur différents phyla, genres ou groupes dans l'iléon chez le canard Pékin. 

Test de Wilcoxon - Mann Whitney. Moyennes exprimées en Log10 du nombre de copies d’ADNr 16S 

par gramme de contenu frais (n=20). 

 

Au niveau des caeca des canards Pékin il y a des changements significatifs de la composition 

du microbiote même si les changements observés sont moins importants qu’au niveau de 

l’iléon (Tableau 14). Les genres Clostridium et Bacteroides augmentent statistiquement entre 

avant et fin gavage tandis que l’on observe une diminution des entérobactéries. De plus, la 

flore totale augmente entre avant et mi-gavage et également entre mi et fin gavage. 
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Caeca Barbarie           

Période Avant gavage Mi gavage Fin gavage SEM Significativité 

Flore totale 11,32 12,83 12,19 0,44 1***, 3*** 

Bacteroidetes 10,95 11,30 11,40 0,14 1* 

   Bacteroides 11,39 11,34 11,80 0,15 - 

Firmicutes 12,09 12,68 12,42 0,17 1***, 3* 

   Clostridium 12,16 12,81 12,54 0,19 1***, 3* 

   Lactobacillus 10,17 10,39 10,11 0,09 - 

Proteobacteria      
   Enterobacteria 8,44 9,89 9,70 0,45 3* 

 

*p<0,05 1 : Avant gavage vs Mi gavage 

**p<0,02 2 : Mi gavage vs fin gavage 

***p<0,01 3 : Avant gavage vs fin gavage 
 

Tableau 15 : Effet du gavage sur différents phyla, genres ou groupes dans l'iléon ou les caeca chez le 

canard Pékin et le canard de Barbarie. Test de Wilcoxon - Mann Whitney. Moyennes exprimées en 

Log10 du nombre de copies d’ADNr 16S par gramme de contenu (n=20). 

 

Comme pour les résultats cités précédemment l’effet du gavage est confirmé sur les cibles 

étudiées en qPCR (Tableau 15). Les Bacteroidetes et des Firmicutes augmentent 

statistiquement entre avant et mi-gavage. Les Firmicutes notamment le genre Clostridium 

ainsi que les entérobactéries augmentent également significativement entre la période avant 

gavage et fin gavage. La quantité des bactéries composant la flore totale se retrouve 

également changée entre les différentes périodes étudiées 

 

Cette première étude a permis de mettre en évidence la composition du microbiote iléal et 

caecal de deux types génétiques de canards ainsi que leur réponse au processus de gavage. 

Les résultats obtenus nous montrent que le gavage induit plusieurs modifications au sein des 

communautés microbiennes composant le microbiote de ces animaux. Les différents 
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changements se font au sein même des différentes familles bactériennes modifiant également 

les communautés à tous les niveaux taxonomiques. Il a également été montré que les 

différences obtenues au niveau de l’iléon étaient en particulier dues au gavage tandis qu’au 

niveau des caeca, c’est le type génétique qui semble conditionner la composition du 

microbiote. 
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Article 2 : Lactobacillus sakei modulates mule ducks microbiota in 
ileum and ceca during overfeeding period. 

 

Poultry Science 

 

 

Après avoir étudié la composition du microbiote ainsi que l’effet du gavage chez les canards 

Pékin et Barbarie, le but de cette étude a été de faire un état des lieux de la composition du 

microbiote des canards mulards ainsi que d’étudier l'effet du gavage et de l'ajout d'une souche 

commerciale de Lactobacillus sakei (utilisée comme probiotique) sur le microbiote iléal et 

caecal. Cette étude a été réalisée en utilisant un pyroséquençage haut débit en 454 et la PCR 

en temps réel. Les canards sont gavés avec ou sans ajout de L. sakei pendant 12 j avec une 

alimentation composée de 58% de grains de maïs moulus et 42% de grains de maïs entiers. 

Des échantillons ont été prélevés avant gavage (à 12 semaines), à 13 semaines (repas 12) et à 

14 semaines (repas 24), 3 heures après le repas. Quel que soit le segment digestif et le niveau 

de consommation les Firmicutes, Bacteroidetes et Proteobacteria sont les phyla dominants 

dans la communauté bactérienne des canards mulards (au moins 90%). Avant gavage, les 

échantillons d’iléon étaient dominés par des bactéries de la classe des Clostridia, Bacteroidia 

et Gammaproteobacteria (80% et plus) et les échantillons de caeca par des Bacteroidia et 

Clostridia (environ 85%). Après gavage, les indices de richesse et de diversité diminuent dans 

l’iléon tandis qu’ils augmentent dans les caeca. Le gavage augmente l'abondance relative des 

Firmicutes et notamment le groupe des Lactobacillus dans les échantillons d’iléon. Même si 

seulement quelques modifications sont détectées dans la composition bactérienne des caeca 

les analyses en nMDS montrent des communautés bactériennes distinctes en fonction de la 

période de gavage et ce seulement dans les caeca. Les indices de richesse ont diminués lors de 

l'ajout de L. sakei à mi-gavage dans l'iléon alors que dans les caeca cette diminution est 
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observée uniquement en fin de gavage. L'ajout de L. sakei modifie plus la communauté 

bactérienne de l’iléon que celle des caeca. Lactobacillus sakei diminue l'abondance relative 

des Bacteroides à mi-gavage et l'abondance relative des enterobactéries en fin de gavage dans 

l'iléon. Ces différents résultats suggèrent que la communauté bactérienne des caeca est plus 

affectée par le gavage alors que la communauté bactérienne dans l'iléon est, elle, plus touchée 

par l’ajout de L. sakei. 

Mots clés: diversité microbienne; canard; gavage; probiotique; pyroséquençage 454; PCR en 

temps réel. 
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Résultats complémentaires :  
 

Les résultats complémentaires présentés ci-dessous représentent les changements observés au 

niveau de l’abondance relative des genres majoritaires composant le microbiote des canards 

mulards. Ces changements prennent en compte l’effet du gavage ainsi que l’impact de l’ajout 

du probiotique Lactobacillus sakei. 

  
Tableau 16 : Abondance relative des genres bactériens majoritaires du microbiote chez le canard 

mulard lors du gavage avec ou sans ajout de probiotiques dans l’iléon (n=3). 

 

Iléon Mulard 
 

(Abondance relative %) 

      

Avant 
gavage 

Mi gavage Fin gavage 
 

Sans 
probiotiques 

Avec 
probiotiques 

Sans 
probiotiques 

Avec 
probiotiques 

Firmicutes 
   

  
 

 
  

   Bacilli 
   

  
 

 
  

      Lactobacillales 

  
  

 
 

  

          Lactobacillaceae;Lactobacillus 

 
5,55 3,13 43,03 51,92 59,69  

          Streptococcaceae;Lactococcus 

 
0,47 10,65 0,18 1,03 0,13  

   Clostridia 
   

  
 

 
  

      Clostridiales 
  

  
 

 
  

          Clostridiaceae;Clostridium 

 
41,07 13,10 5,52 30,89 1,22  

          Lachnospiraceae ;Incertae_Sedis  - 0,15 14,78 0,03 0,89  

Fusobacteria 
  

  
 

 
  

   Fusobacteria 
  

  
 

 
  

      Fusobacteriales 

  
  

 
 

  

          Fusobacteriaceae;Fusobacterium 

 
0,31 13,55 1,35 0,20 11,59  

Proteobacteria 
  

  
 

 
  

   Gammaproteobacteria 
  

  
 

 
  

      Enterobacteriales 

  
  

 
 

  

          Enterobacteriaceae;Enteric_Bacteria_cluster 8,43 39,45 14,59 3,00 0,30  

      Pseudomonadales 

  
  

 
 

  

Pseudomonadaceae;Pseudomonas 

 
1,47 1,70 0,25 2,98 6,99  

    
  

 
 

  

Non apparentées       1,27 0,56 0,09 0,11 0,09  
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Avant gavage le microbiote iléal des canards mulards présente une majorité de 

Clostridium (environ 40 %) ainsi que d’Enterobacteriaceae (8,46%) et de Lactobacillus 

(5,55%) (Tableau 16). A mi-gavage on peut observer différents changements au niveau de la 

composition du microbiote. Le genre Lactococcus ainsi que les Fusobacterium augmentent 

d’environ 10% et les bactéries de la famille des Enterobacteriaceae augmentent d’environ 

30% tandis que les Clostridium diminuent fortement (-28%). En fin de gavage une 

augmentation des Lactobacillus (environ 50%) ainsi que des Clostridium est détectée (environ 

15%).  

L’ajout de probiotiques permet de modifier  la composition de la communauté 

bactérienne au niveau genre. A mi-gavage on observe une forte augmentation des 

Lactobacillus ainsi que des Lachnospiraceae tandis que les abondances des Clostridium, 

Lactococcus et Enterobacteriaceae diminuent par rapport au gavage sans ajout de 

probiotiques. A fin gavage une forte diminution des Clostridium (environ 30%) est observée 

tandis que les Fusobacterium augmentent par rapport aux abondances en absence de 

probiotiques. Malgré l’ajout de probiotiques l’abondance du genre Lactobacillus ne change 

pas et représente environ 60% de la population suggérant que l’effet du substrat est aussi 

important voire plus  que l’ajout de probiotique.  
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Caeca Mulard (b) 
 

(abondance relative %) 

    

Avant 
gavage 

Mi gavage 
 

Fin gavage 
 

Sans 
probiotiques 

Avec 
probiotiques 

Sans 
probiotiques 

Avec 
probiotiques 

Bacteroidetes 
  

  
 

 
 

   Bacteroidia 
   

  
 

 
 

      Bacteroidales 

  
  

 
 

 

          Bacteroidaceae;Bacteroides 

 
36,64 18,96 22,92 14,38 14,39 

          Porphyromonadaceae;Barnesiella 

 
1,98 5,63 2,22 1,73 2,06 

          Prevotellaceae;unclassified 

 
4,39 2,14 3,98 0,94 0,91 

          Prevotellaceae;uncultured 

 
2,84 1,22 1,90 0,36 0,23 

Rikenellaceae;Alistipes 

  
2,59 4,45 4,73 4,9 7,17 

unclassified;unclassified 

  
3,97 2,26 2,82 1,71 2,22 

Firmicutes 
   

  
 

 
 

   Clostridia 
   

  
 

 
 

      Clostridiales 

  
  

 
 

 

          Lachnospiraceae;Incertae_Sedis 

 
2,34 1,62 2,96 3,79 1,55 

          Lachnospiraceae;unclassified 

 
1,95 1,04 1,54 2,04 1,00 

          

Ruminococcaceae;Faecalibacterium 

 

4,75 1,09 4,11 3,54 0,81 

          Ruminococcaceae;Incertae_Sedis 

 
6,17 6,00 4,98 8,26 8,36 

          Ruminococcaceae;Oscillibacter 

 
1,62 2,55 1,78 1,66 1,62 

          

Ruminococcaceae;Subdoligranulum 

 

1,79 0,63 0,62 3,89 3,23 

          Ruminococcaceae;unclassified 

 
4,29 2,95 3,12 2,25 2,29 

          Ruminococcaceae;uncultured 

 
4,02 3,05 4,16 0,98 1,48 

          

unclassified;unclassified 

  

1,09 2,30 2,45 3,12 2,96 

Proteobacteria 
  

  
 

 
 

   Deltaproteobacteria 
  

  
 

 
 

      Desulfovibrionales 

  
  

 
 

 

          Desulfovibrionaceae;Desulfovibrio 

 
3,12 20,14 13,0 9,52 7,88 

    
  

 
 

 

Non apparentées     0,82 6,44 2,34 0,93 1,81 
 

Tableau 17 : Abondance relative des genres bactériens majoritaires du microbiote chez le canard 

mulard lors du gavage avec ou sans ajout de probiotiques dans les caeca (n=3). 

 

Comme chez les canards Pékin et Barbarie, le microbiote des caeca est très peu touché 

par le gavage et ici par l’ajout de probiotiques. (Tableau 17). Les principaux changements 
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observés concernent les Bacteroides, le gavage a tendance à diminuer l’abondance de ce 

genre (environ – 20%) tandis que l’ajout de probiotiques semble n’avoir que très peu d’effet 

sur ce genre au niveau des caeca. On observe également une augmentation des Desulfovibrio 

à mi-gavage sans ajout de probiotiques. Ce sont des bactéries sulfato-réductrices productrices 

d’acétate (Devereux, 1990). A mi-gavage avec ajout de probiotiques ou en fin gavage on 

observe une baisse de l’abondance de ce genre restant cependant plus importante qu’avant 

gavage. 

 

Les différents résultats montrent l’effet du gavage ainsi que l’ajout de probiotiques sur le 

microbiote intestinal des canards mulards. Comme vu chez les deux types génétiques 

parentaux (Pékin et Barbarie) le gavage entraîne des modifications de la composition du 

microbiote notamment dans l’iléon ainsi que dans les caeca mais avec un impact plus faible 

(Vasaï et al., 2013). Ici nous avons pu observer que le gavage modifie également la 

composition du microbiote des canards mulards dans les deux segments étudiés. Ajouté à ce 

phénomène l’effet de l’ajout de probiotiques a également été étudié et montre un impact 

important au niveau de l’iléon caractérisé par une forte augmentation du genre Lactobacillus 

qui devient largement majoritaire au sein de ce segment tandis que les caeca ne semblent pas 

affectés par cet ajout. Ce genre bactérien de par ses différentes activités (activités 

amylolytiques, production de bactériocines, acide lactique,…) pourrait permettre une 

amélioration du bien-être de l’hôte durant le gavage. Cependant, durant cette étude, les 

performances zootechniques des animaux n’ont pas été modifiées. 
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Article 3 : 
 

 

La première étude réalisée au cours de la thèse nous a permis de faire l’inventaire de la 

composition du microbiote des canards Pékin et des canards de Barbarie avant gavage ainsi 

que voir l’effet du gavage sur celui-ci. Dans cette étude nous nous proposons de voir quel est 

l’effet de l’addition de cadmium sur le microbiote intestinal lors de la phase de gavage. En 

effet le cadmium qui est un métal lourd est retrouvé en tant que contaminant des eaux dans le 

sud-ouest de la France. Nous avons montré ici que  la bioaccumulation au niveau des reins est 

influencée par le niveau de contamination. Quelle que soit la période, les canards témoins 

présentaient des niveaux plus bas que les animaux ayant reçu des contaminations de 1 mg/kg 

d’alimentqui sont eux-mêmes plus bas que ceux ayant reçu des contaminations de 10 mg/kg le 

cadmium s’accumulant de façon plus importante selon le temps d’exposition. Nous avons 

ainsi pu détecter une interaction entre la période de gavage et le niveau de contamination en 

cadmium ainsi qu’une interaction entre le type génétique (Pékin ou Barbarie) et la présence de 

cadmium. Nous avons également remarqué que les canards de Barbarie accumulaient plus que 

les canards Pékin. Cette étude nous a montré que la présence de cadmium modifiait les 

communautés bactériennes du microbiote lors du gavage. Une contamination aigüe au 

cadmium permet ainsi l’augmentation des Bacilli (+35%) en fin gavage tandis que les 

Clostridia et les Bacteroidia diminuent chez les Barbarie, tandis que chez les canards Pékin, 

le microbiote n’est que très peu modifié et les classes majoritaires restent les mêmes. 

Cependant quel que soit le type génétique les animaux contaminés (1 ou 10 mg/kg) présentent 

des flores différentes. Dans les caeca, la contamination au cadmium induit également des 

changements du microbiote notamment au sein des Bacteroidetes et plus précisément les 

Bacteroidia  qui diminuent à mi-gavage puis augmentent en fin gavage chez les canards de 

Barbarie en présence de cadmium tandis que les Bacteroidia diminuent seulement en fin de 
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gavage chez les canards Pékin. Les différences de composition du microbiote dans l’iléon 

comme dans les caeca ont montré un effet de la dose de cadmium ainsi qu’une interaction 

entre le type génétique et la présence de cadmium de même qu’une interaction entre la 

période et la présence de cadmium. 

Mots clés : microbiote, Pékin, Barbarie, cadmium, bioaccumulation, diversité, 

pyroséquençage 454 
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Abstract 

The study was realized to investigate the effect cadmium addition during overfeeding 

on the ileal and cecal microbiota of two genetic types of ducks (Pekin and Muscovy) 

by using high-throughput 16S rRNA gene-based pyrosequencing. The ducks were 

overfed during 12 days with 58% maize flour and 42% grain of maize with or without 

cadmium. Samples were collected before the overfeeding period (at 12 weeks), at 13 

weeks and at 14 weeks, 3 h post feeding. Whatever the digestive segment, the 

genetic type and the level of contamination, Firmicutes, Bacteroidetes and 

Proteobacteria were the dominant phyla in the bacterial community of ducks (at least 

80%). In both Pekin and Muscovy ducks the richness and diversity was increased in 

ileum and decreased in ceca with Cd contamination and overfeeding regarding the 

overfeeding period. Cadmium triggered changes in ileum in comparison to ceca 

which was less modified. Cadmium modifies the relative abundance of 

Fusobacteriaceae and Carnobacteriaceae families in ileum where it affected 

particularly four families: Streptococcaceae, Peptostreptococcaceae, 

Porphyromanadaceae, and Alcaligenaceae in ceca. 

 

Keywords: duck microbiota; ileum; ceca; diversity; Cd contamination; genetic type; 

454 pyrosequencing 

 

Running title: Effect of cadmium and genetic type on duck microbiota 

 

 



Etudes Expérimentales 
 

119 
 

Introduction 

Cadmium (Cd) is a toxic heavy metal currently present in the environment especially 

in regions with a rich human activity as agriculture or industry. For example, it is well 

known that industry producing battery, paint or fertilizers can be an important source 

of water pollution (Jones & Cherian, 1990, Bokori et al., 1996, Fazeli et al., 2010). In 

the Southwest of France and especially in the Gironde estuary, the ecosystem is 

contaminated by Cadmium in sediments and water. It is now well known that the Cd 

contamination is originated from one treatment in the industrial basin of Decazeville 

located 400 km upstream from the Gironde estuary on the Lot river (Jouanneau et al., 

1990). In this French region, the important number of ducks farms can be 

contaminated by water with significant levels of cadmium. A study realized on birds 

sampled in this region, have shown that the Cd contamination is detected around 1 

mg/kg from 2 species of wild ducks. Furthermore, the level of Cd accumulation 

identified in ducks, are in accordance with a study realized on mollusk in the same 

location (Bendell, 2010). Cd affects host physiology and especially the expression of 

detoxifications genes e.g métallothioneins (Lucia et al., 2009b). In ducks, It has been 

shown that ingested cadmium accumulates in the liver and kidneys, the kidneys are 

their final target. This accumulation is the cause of lesions in these organs and also 

disrupts the lipid metabolism of the host (Lucia et al., 2009a). The intestinal 

microbiota is the first barrier against Cd accumulation and also the first “organ” which 

can be affected. A recent study realized on germ-free mice showed that an increased 

lead absorption of cadmium and dissemination in blood and target organs suggesting 

the barrier role of microbiota against heavy metals (Breton et al., 2013). This 

suggests a possible action of cadmium on the bacterial communities. Very few 

studies have addressed the effect of the contaminant on the microbiota. In mice it 
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has been shown by cultutal methods that the addition of cadmium in drinking water 

resulted in a decrease of the desired groups with a higher impact importance of 

Gram-positive bacteria (Fazeli et al., 2010). A first molecular inventory realized in the 

two genetic types Pekin and Muscovy have shown that Firmicutes and Bacteroidetes 

are the two major phyla in intestinal microbiota (Vasaï et al., 2013). It has been 

shown that overfeeding has an effect on the ileal microbiota by increasing the relative 

abundance of Clostridiaceae, Lactobacillaceae, Streptococcaceae and 

Enterococcaceae while in the ceca there is a genetic effect (Vasaï et al., 2013). This 

study attempted to investigate the effect of cadmium during the overfeeding (OF) 

period on the intestinal microbiota of ileum and ceca on the two genetic types of 

ducks, Anas platyrhynchos (Pekin) and Cairina Moschata (Muscovy) during 

overfeeding process using a FLX amplicon pyrosequencing. We then analyzed the 

Cd bioaccumulation in kidney. 

 

Material and Methods 

Experimental Design 

All experimental procedures involving ducks were in accordance with the French 

national Guidelines for the care of animal for research purposes. Male ducks were 

raised in a breeding structure belonging to the French National Research Institute for 

Agronomy (INRA) at the « domaine d’Artiguères », Benquet, France. From the first 

day of life to 4 weeks of age, they were fed ad libitum with 2mm granules on a diet 

providing 2850 kcal/kg and 17,5 % CP of feed. From 5 to 12 weeks of age, the birds 

were fed with 4 mm granules on a restricted diet providing 2800 kcal/kg and 15.5 % 

CP of feed. At 12 weeks of age, all animals were weighed and 42 ducks were 
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selected. Among ducks selected, 3 of each genetic type were killed before 

overfeeding and addition of Cd. The remaining 36 animals (overfed ducks) were fed 

in collective cages of four ducks per box. They were hydraulically fed with food 

constituted of 58% maize flour and 42% grain of maize. Three conditions were 

studied over OF process: uncontaminated ducks which constituted control animals 

(C0 group), and two levels of contamination of Cd: 1 mg/kg (C1 group) and 10 mg/kg 

(C10 group) of food. To contaminate animals during experimental design, capsules of 

Cd were made by adding Cd to maize flour under its CdCl2 form. One capsule per 

meal was given to ducks. The lowest level of contamination was chosen according to 

Cd concentrations encountered in the Gironde estuary (C1: 1 mg/kg of Cd). The 

upper level was chosen to compare effects of environmental level to acute metal 

concentraions (C10: 10 mg /kg of Cd). The ducks were killed by exsanguination after 

electric stunning, 3 h following the last meal to homogenize the filling level of the 

ducks’ digestive tract. Ducks of each genetic type with similar weight were selected at 

3 points and their digestive contents were removed at 13 weeks (meal 12) and at 14 

weeks (meal 24), 3 h post feeding. Ileum and ceca were immediately collected and 

kept on ice. The digestive contents of the ileum and ceca were collected by gently 

pressing along the organ. Samples were stored at -20°c for further molecular 

analysis. Kidney samples were sampled and stored at -20°c for Cd determination. 

 

DNA extraction and High-throughput sequencing and analysis of 16S rRNA 

gene amplicons 

Total DNA from ileal and cecal samples were extracted employing the QIAamp DNA 

stool minikit (Qiagen GmbH, Hilden, Germany) according to the instructions of the 
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manufacturer with 220 mg as starting material. An additional lysis step is done using 

lysozyme (Sigma, Saint-Louis, USA) to improve the DNA extraction of the gram-

positive bacteria present within the samples (Johansen et al., 2007). The extracted 

DNA (from culture or digestive contents) was eluted in 200 ml of elution buffer and 

stored at -20°C until real-time PCR analysis. Amplicons from the V3 to V4 regions of 

16S rRNA genes (460 bp on Escherichia coli, GenBank number J01695) of samples 

were amplified using bacterial forward 343F (TACGGRAGGCAGCAG; (Liu et al., 

2007) and reverse 784R (TACCAGGGTATCTAATCCT; (Andersson, 2008) primers. 

Each primer had a barcode sequence of ten nucleotides at the 5' end which was 

unique for each sample. The preparation of amplicons was performed in a total 

volume of 100 µL containing 1X PCR buffer, 200 µM of dNTP, 1U Isis DNA 

polymerase (MP Biomedicals), 0.5 µM of each primers and 1-5 ng of DNA template. 

The amplification program consisted of an initial denaturation step at 94°C for 2 min; 

32 cycles of denaturation at 94°C for 30 s, annealing at 60°C for 30 s, and elongation 

at 72°C for 30 s; and a final extension step at 72°C for 7 min. The PCR of the 

products were purified with the QIAquick PCR Purification kit (Qiagen) followed by 

DNA yield quantification and quality estimation using a Nano-Drop ND-100 

spectrophotometer. The size of the PCR products were confirmed by gel 

electrophoresis and then, the purified PCR products were quantified using the Quant-

iT picrogreen ds DNA Assay Kit (Invitrogen, Saint Aubin, France) on a ABI prism 

7900 HT sequence detection system (Life technology, Invitrogen, A-BIOSYSTEM, 

Villebon-sur-Yvette, France). The sequencing of the 16S rRNA genes was performed 

by 454 GS FLX (454 Life Sciences - Roche) and Titanium chemistry according to the 

manufacturer’s instructions. Amplicons of 450 bp were pooled using equal amounts 

of each PCR products. For the analysis, samples were recognized by couples of tag 
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sequence which had been fixed on the universal primers provided by Roche during 

the amplification.  

 

Pyrotag handling and analysis 

A total of 1 074 979 rRNA gene sequences (also referred to as 16S pyrotags) were 

obtained from 454 Titanium pyrosequencing run for the 84 samples. The 16S 

pyrotags were sorted based on their respective barcodes to form a total of 84 pyrotag 

library representing the 84 ileal and cecal samples. Sequences were sequentially 

filtered using a Python script developed by the bioinformatic platform of Toulouse, 

first removing those sequences with a short sequencing length (less than 150 nt; 116 

358 sequences removed); those with at least one ambiguous base (30427 

sequences removed) or with a long homopolymer (> 8; 345 sequences); those that 

did not match the proximal PCR primer sequences (with two mismatches allowed; 

2916 sequences removed) and finally those having both primers but with a length 

shorter than 350 pb (1569 sequences removed). A total of 923 925 sequences were 

retained corresponding to 6821 ± 744 sequences per samples. 

 

Taxonomical classification and statistical analysis 

Filtered sequences were analyzed using MOTHUR software v 1.24; (Schloss et al., 

2009). Readings were aligned over SILVA alignment database provided by MOTHUR 

software (14 956 sequences corresponding to the unique sequences in the SSU REF 

database v102) (Pruesse et al., 2007) and an alignment quality was calculated using 

the SILVA secondary structure map file (1072 sequences were removed). After 
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calculating a pairwise distance between aligned sequences, they were clustered into 

Operational Taxonomic Unit (OTU, cutoff 0.05 using a furthest neighbor clustering). 

Rarefaction curves, Abundance-based coverage estimator (ACE) and Chao1 

richness were calculated including Rarefaction and Chao1 Estimator. Shannon a-

diversity index was calculated according to (Hayek & Buzas, 1996). The sequences 

were analyzes under R (http://www.r-project.org/) to get the results of the 

composition of the microbiota according to our treatment conditions. Statistical 

analysis of similarity (ANOSIM) between band patterns was done using 10,000 

permutations. The ANOSIM R-value indicated the extent to which the groups differed 

(R > 0.75, well-separated groups; 0.50 < R < 0.75, separated but overlapping groups; 

0.25 < R < 0.50, separated but strongly overlapping groups). These proximity values 

were also graphically explored by nonmetric multidimensional scaling. When values 

are given in the text, they are expressed as mean ± SEM. 

 

Cd determination 

Cd determination was realized on three replicates per experimental condition (genetic 

type and contamination level). Kidneys were dried (45°c,48h) and digested with 3 ml 

of pure nitric acid (Fluka; Buchs; Switzerland) added in tubes and incubated at 100°c 

for 3h. After a six-fold dilution of the digestates with ultrapure water (MilliQ, Bedford, 

MA, USA), Cd concentrations were measured by electrothermic atomic absorption 

spectrophotometry with Zeeman correction, using a graphite tube atomizer (EAAS 

Thermoptec M6Solaar). Samples of 20 μl were mixed before atomization with 4 μl of 

Pd (analyte modifier) and 3 μg of Mg(NO3)2 (matrix modifier). The analytic method 

simultaneously validated for each sample series by the analysis of standard 
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biological reference materials (Tort-2: lobster hepatopancreas and Dolt-2: dogfish 

liver from NRC-NCRC; Ottawa, Canada). Values were consistently within the certified 

ranges. 

 

Results 

Cadmium concentration 

No contradictions were observed between control and contaminated ducks for 

kidneys through the experiment. In kidney, Cd bioaccumulation was influenced by the 

contamination level (Figure 1). At each point of the experiment (before, mid- and end 

of OF), control ducks showed significantly lower concentrations than ducks of C1 

groups (1 mg/kg) which themselves showed lower concentration than C10 (10 

mg/kg).  

 

 

 

 

 

Figure 1: Accumulation of cadmium in kidneys of Pekin and Muscovy ducks during 

overfeeding (n=3). 
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Furthermore, the Cd accumulation was in accordance with the time of exposure: in 

Pekin ducks, the Cd accumulation was 25 mg/kg at mid-OF and 48 mg/kg at the end 

of OF (C10 group). Then, there was an interaction between Cd concentrations and 

genetic type: Muscovy ducks tends accumulated more than Pekin ducks (p-value = 

2,67* 10-9).  An interaction between the period and the level of contamination was 

also detected (p-value = 1,54* 10-15).  

Effect of Cd accumulation on the ileal and cecal microbial community in Pekin 

and Muscovy  

Cadmium increased the number of OTU, Chao1 richness, the ACE and the Shannon 

index in ileal samples at the end of OF in Pekin and at mid-OF for Muscovy ducks. 

These different richness or diversity estimators decreased in cecal samples at the 

end of OF for both Pekin and Muscovy which is only reduced for the C10 group 

(Table 1).  

 

 

 

 

 

 

 



Etudes Expérimentales 
 

127 
 

Ileum         

Pekin Bof Mof C0 Mof C1 Mof C10 Eof C0 Eof C1 Eof C10 SEM 
OTU 1147,7 480,0 554,3 447,7 279,3 591,3 512,7 103,0 
Chao 2167,9 951,8 928,6 850,2 453,6 983,6 844,6 201,9 
Ace 3114,0 1313,7 1119,9 1222,0 601,2 1305,3 1058,1 301,5 
Shannon 4,0 2,9 3,0 3,3 2,3 2,6 2,7 0,2 

Muscovy Bof Mof C0 Mof C1 Mof C10 Eof C0 Eof C1 Eof C10 SEM 
OTU 1022,7 345,7 304,3 454,7 444,0 511,7 246,3 97,7 
Chao 1816,8 576,4 543,9 734,3 778,2 854,7 401,3 176,9 
Ace 2420,6 807,1 768,2 876,8 989,3 1051,1 555,3 233,7 
Shannon 5,2 2,7 2,7 2,5 2,6 2,2 2,1 0,4 

Ceca         

Pekin Bof Mof C0 Mof C1 
Mof 
C10 

Eof C0 Eof C1 Eof C10 SEM 

Sobs 901 1216 967 2018 1594 987 872 163,1 
Chao 1782,5 2407,3 1869,6 3831,9 3133,2 1914,9 1596,5 313,3 
Ace 2631,0 3651,1 2564,1 5338,5 4326,3 2859,5 2252,4 424,6 
Shannon 5,2 5,2 5,2 5,8 5,6 5,2 5,1 0,1 

Muscovy Bof Mof C0 Mof C1 
Mof 
C10 

Eof C0 Eof C1 Eof C10 SEM 

Sobs 1251 1972 2075 1241 1430 1622 1082 144,2 
Chao 2512,4 4014,4 3945,4 2651,0 2722,8 3135,8 2050,5 279,4 
Ace 3765,9 6032,6 5671,9 3851,9 4096,2 4404,3 2974,1 411,5 
Shannon 5,8 5,6 5,8 5,8 5,2 5,0 5,0 0,1 

Table 1: ACE, abundance-based coverage estimator; Bof, before overfeeding (12 weeks); 

Mof, mid-overfeeding (13 weeks); Eof, end overfeeding (n=3). 

 

Effect on ileum 

Independently the level of contamination and the period of OF, Firmicutes was the 

major phylum both in Pekin and Muscovy ducks (Figure 2a). To evaluate the 

microbiota composition at finer taxonomic levels, class distributions were analyzed. 

In Muscovy ducks, Cd contamination increased Bacilli classes from 61.59 % (end of 

OF no contamination) to 97.55% (end of OF C10 groups) (Figure 2b) when Clostridia 

and Bacteroidia decreased. Regarding pekin samples, Cd did not modify the major 
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bacterial classes which still stay the same (Bacilli, Clostridia). 

 

 

 

 

 

Figure 2: Percentage distribution of sequences (%) evaluated at the phylum (a) and class (b) 

levels to the total number of sequences in the ileum of Muscovy (M) and Pekin (P) ducks 

during overfeeding: Bof, before overfeeding (12 weeks); Mof, mid-overfeeding (13 weeks); 

Eof, end of overfeeding (14 weeks) and contaminated or not with cadmium (0, 1, 10 mg/kg of 

food). (n=3). 

Regarding the Cd contamination independently the length of the overfeeding period 

(1 or 2 weeks) and the level of Cd contamination, the comparison of bacterial 

communities were analyzed by nMDS profiles (representing the distribution of 

different families). Ileal sampling distinguished two separate clusters: contaminated 

ducks were found in one cluster and the not-contaminated ones in Muscovy ducks 

(Fig. 3a). The ANOSIM R-value indicated the extent to which the groups differed. For 

ileal Muscovy samples two separate but overlapping groups were observed; R 

ANOSIM was 0,231 (P < 0.0014) which indicates an effect of Cd on the bacterial 

community. Interestingly, nMDS profiles regarding both the period of OF, the Cd 

contamination, separated two clusters more than Cd contamination (Fig. 3b). But 

there is also a statistical effect which can separate contaminated samples regarding 

the genetic type with a R-ANOSIM of 0.394 (P < 3e-14).  

a b 
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Figure 3: nMDS profile showing the distribution of different families of the different samples 

studied overfed (  ) or not-overfed (  ) in three periods  of  overfeeding  in  the  ileum.  Before  

overfeeding  (1),  mid-overfeeding (2), and end (3) of overfeeding. Ducks were contaminated 

or not with cadmium (n=3). 

The separation of samples by the level of Cd was confirmed using the Heatmap 

method (Fig.4). The different effects observed were especially due to changes in two 

families like Fusobacteriaceae for the Cadmium effect and Carnobacteriaceae for the 

combined effect. All the changes for these families were significant and were listed in 

Table 2. 
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Figure 4 : Heatmap of the bacterial community at the family levels of Muscovy (M) and Pekin (P) in the ileum. Samples and taxa were 

clustered according to Ward algorithm based on a Manhattan distance matrix. Before overfeeding (1), mid-overfeeding (2), and end 

(3) of overfeeding. Ducks were contaminated (1 or 10 ppm) or not with cadmium (n=3). 
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Tab

le 

2: 

Effect of the cadmium and Period*Cd on different families with a significant P-value (< 0.05) 

in the ileum of Muscovy and Pekin ducks.  

 

Effect on ceca 

Independently the level of contamination and the period of OF, Bacteroidetes, 

Firmicutes and Proteobacteria were the major phyla in cecal samples for both Pekin 

and Muscovy ducks (Figure 5a). Regarding Muscovy ducks, under Cd contamination, 

Bacteroidetes increased at mid-OF and decreased at the end of OF in comparison to 

not contaminated ones. In Pekin ducks, there was a decrease of Bacteroidetes under 

Cd contamination only at the end of OF and for the C1 group. At finer taxonomic 

levels, class distributions were analyzed and Bacteroidia showed the same results as 

previously described for Bacteroidetes (Figure 5b).  

 

 

 

 

 

  Muscovy Pekin 

Cadmium effect P-value mean SEM Mean SEM 

Fusobacteriaceae 0,02 0,219 0,117 0,241 0,096 

Interaction (Period*Cd) P-value mean SEM Mean SEM 

Carnobacteriaceae 0,014 0,022 0,006 0,064 0,02 
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Figure 5: Percentage distribution of sequences (%) evaluated at the phylum (a) and class (b) 

levels to the total number of sequences in the ileum of Muscovy (M) and Pekin (P) ducks 

during overfeeding: Bof, before overfeeding (12 weeks); Mof, mid-overfeeding (13 weeks); 

Eof, end of overfeeding (14 weeks). Ducks were contaminated (1 or 10 ppm) or not with 

cadmium (n=3). 

 

Regarding the level of Cd contamination regardless the length of the overfeeding 

period (1 or 2 weeks) and the genetic type, the comparison of bacterial communities 

was analyzed by nMDS profiles (representing the distribution of different families). 

Cadmium contamination showed overlapping clusters (Fig 6a) but we detected two 

statistical effect with an R ANOSIM = 0.167 and a P = 0.0316 between C0 and C1 

group and then between C0 and C10 group with a R ANOSIM = 0.128 and a P = 

0.0713. Regarding the period and the contamination (but independently the 

contamination level), we detected a statistical effect, between before OF and mid-OF 

with contamination with an R-ANOSIM of 0.231 and a p-value 0.0338 (Fig 6b).  

 

a b 



Etudes Expérimentales 
 

133 
 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 6: nMDS profile showing the   

distribution of different families of the 

different samples studied in three periods 

of overfeeding in the ileum.  Before 

overfeeding (1), mid-overfeeding (2), and 

end (3) of overfeeding.  

 

 

Finally, when we analyzed using genetic type and Cd contamination but 

independently the level of Cd contamination, the groups overlapped but different 

statistical effects were detected between contaminated samples and not 

contaminated ones only in Muscovy ducks with R-ANOSIM = 0.162 (p-value 0.0028). 

We also observed an effect of the genetic type (R-ANOSIM= 0.195 and p-

value=0.011) on the samples contaminated (R-ANOSIM= 0.129 and p-value= 8e-3 

(Figure 6c). Several families were responsible for these effects especially 
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Porphyromonadaceae, Streptococcaceae for the cadmium effect and 

Streptococcaceae and Spirochetaceae which plays a role with clustering (Table 3 & 

Figure 7). 

  Muscovy Pekin 

Cadmium effect P-value mean SEM mean SEM 

Streptococcaceae 0,018 0,94 0,425 0,306 0,152 

Peptostreptococcaceae 0,018 0,03 0,008 0,061 0,024 

Porphyromonadaceae 0,04 9,97 1,465 7,047 0,718 

Alcaligenaceae 0,045 0,118 0,027 0,348 0,062 

Table 3: Effect of the cadmium and Period*Cd on different bacterial families with a significant 

P-value (< 0.05) in the ceca of Muscovy and Pekin ducks. 

 

Discussion 

Ducks of this study accumulated high amounts of Cd according to the level and the 

length of Cd contamination. The high Cd bioaccumulation in kidneys in our study 

confirmed his main role in detoxification and storage of non-essential elements (Lucia 

et al., 2009b). 

 In previous works, high concentrations level were reported in bird kidneys, which 

represent most of the time the major organ regarding the Cd bioaccumulation 

(Barjaktarovic et al., 2002, Nam et al., 2005). However, these studies have been 

realized with very high contamination levels, far from the natural contamination found 

in the environment. Lucia et al. (2009b) and Lucia et al. (2009a) also showed that 

Pekin and Muscovy ducks accumulated more Cd in the kidney using a natural and an 

acute level of contamination. They, then showed that Pekin ducks accumulated more
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Figure 7 : Heatmap of the bacterial community at the family levels of Muscovy (M) and Pekin (P) in the ceca. Samples and taxa were 

clustered according to Ward algorithm based on a Manhattan distance matrix. Before overfeeding (1), mid-overfeeding (2), and end 

(3) of overfeeding. Ducks were contaminated (1 or 10 ppm) or not with cadmium (n=3).
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Cd in kidneys than Muscovy ducks on a time exposure until 40 days. Otherwise, in 

our study when the Cd contamination occurred during overfeeding process, the 

accumulation levels were more important in Muscovy ducks than in Pekin ducks. 

These two genetic types of duck showed a different pattern of accumulation. It is well 

known that overfed Pekin ducks have a higher lipid content in peripheral tissues 

(muscle and adipose tissues) while liver storage is lower than in other species (Davail 

et al., 2003, Chartrin et al., 2006). Could these differences in liver or peripheral fat 

storage in ducks explain the difference in the Cd bioaccumulation? 

The intestinal is the first barrier against heavy metals and the response to bacteria is 

dependent to their adaptation to the different metals. (Berzina et al., 2007) showed 

that exposure to Cd from hatch to day 30 in cocks triggers enteropathy characterized 

by an increase of goblet cells and granular lymphocytes in the intestinal microbiota. 

Cadmium could affect cell physiology of Escherichia coli especially in the formation of 

septum and the oxidative balance (Hossain et al., 2012, Hossain & Mukherjee, 2013). 

The change described in host immunity cells and bacterial cells under Cd exposure 

could globally affect the equilibrium of bacterial community. Little is known about the 

effect of Cadmium on intestinal microbial community Using 454 pyrosequencing, we 

found change in bacterial community regarding the level of Cd contamination, the 

time of exposure (mid or end of OF) and the genetic type. A study realized in mouse 

showed a toxic effect on bacterial microbiota more important on Gram Positive cells 

under higher contamination and time of exposure but this study was realized with 

culture dependent method (Fazeli et al., 2010). The diversity of bacterial community 

is reduced by Cd contamination in soil and can be partly explained by metal 

availability (Zhang et al., 2008, Caliz et al., 2012). In our study, nMDS profiles 

showed change in bacterial community. As we described for Cd bioaccumulation in 
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kidneys, bacterial community was more affected in Muscovy ducks in comparison to 

Pekin ducks. Otherwise the responses of Cd contamination are different between the 

two genetic types. A previous study showed that the bacterial communities of these 

two strains are different: when bacilli are dominant in Pekin ducks, Clostridia is the 

major class in Muscovy ducks. Could the differences identified in the bacterial 

community between the two genetic types partly explain the difference in cadmium 

bioaccumulation? 
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Résultats complémentaires : 

 

Iléon Pékin 
 

(Abondance relative %) 

Avant 
gavage 

Mi gavage Fin gavage 

0 ppm 1 ppm 10 ppm 0 ppm 1 ppm 10 ppm 

Bacteroidetes 
  

  
 

  

   Bacteroidia 
  

  
 

  

      Bacteroidales 
  

  
 

  

          Bacteroidaceae;Bacteroides 8,63 2,00 0,82 7,78 0,45 0,55 0,81 
          Prevotellaceae;unclassified 2,70 0,18 0,06 1,18 0,05 0,01 0,05 
Firmicutes 

  
  

 
  

   Bacilli 
  

  
 

  
      Lactobacillales 

  
  

 
  

          Enterococcaceae;Enterococcus 38,42 0,11 1,78 1,52 0,02 0,02 0,21 
          Lactobacillaceae;Lactobacillus 1,15 21,36 12,09 3,83 66,53 66,30 57,55 
          Streptococcaceae;Streptococcus 11,78 0,48 0,06 0,05 0,08 0,04 0,23 
   Clostridia 

  
  

 
  

      Clostridiales 
  

  
 

  
          Clostridiaceae;Clostridium 0,32 22,74 43,19 25,30 29,60 28,90 29,82 
          Lachnospiraceae;Incertae_Sedis 2,02 32,16 27,02 35,44 0,13 0,18 0,61 
          Ruminococcaceae;Incertae_Sedis 5,64 0,50 0,31 0,04 0,11 0,21 0,32 
Proteobacteria 

  
  

 
  

   Epsilonproteobacteria 
  

  
 

  
      Campylobacterales 

  
  

 
  

          Helicobacteraceae;Helicobacter 4,04 0,41 0,09 0,96 0,00 0,49 0,53 
   Gammaproteobacteria 

  
  

 
  

      Pseudomonadales 
  

  
 

  
          Pseudomonadaceae;Pseudomonas 1,45 3,67 2,52 1,28 0,78 0,53 3,41 

   
  

 
  

Non apparentées 0,46 8,91 0,08 0,45 0,04 0,21 0,09 
 

Tableau 18 : Abondance relative des genres bactériens majoritaires du microbiote contaminés ou non 

avec du cadmium dans l’iléon de canards Pékin en phase de gavage (n=3). 
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A mi-gavage lors de l’ajout de cadmium, on peut observer des changements au niveau 

de la composition du microbiote iléal des canards Pékin (Tableau 18). Pour une contamination 

de 1 ppm, plusieurs genres bactériens diminuent notamment les Bacteroides, les 

Lactobacillus, les Lachnospiraceae ;incertae_sedis tandis que les Clostridium augmentent. 

Ces changements ne sont, pour la plupart, pas retrouvés pour des contaminations de 10 ppm 

où l’on observe une augmentation des Bacteroides ainsi qu’une diminution des Lactobacillus. 

Le cadmium ne semble pas avoir le même effet sur les différents genres composant le 

microbiote selon le niveau de contamination. Moins de genres semblent affectés par cette 

contamination aiguë mais le genre Lactobacillus, lui, semble plus touché à 10 ppm. 

A la fin du gavage, l’ajout de cadmium n’a que très peu d’effet sur la composition du 

microbiote. Seule une faible diminution (9%) des Lactobacillus ainsi qu’une augmentation 

des Pseudomonas (3%) est à noter pour une contamination de 10 ppm. 
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Iléon Barbarie 
 

(Abondance relative %) 

  

Avant 
gavage 

Mi gavage Fin gavage 

0 ppm 1 ppm    10 ppm 0 ppm 1 ppm 10 ppm 

Bacteroidetes 
  

   
   Bacteroidia 

   
   

      Bacteroidales 

  
   

          Bacteroidaceae;Bacteroides 

 
9,38 0,32 0,18 0,32 0,50 0,72 0,09 

Firmicutes 
   

   
   Bacilli 

   
   

      Lactobacillales 

  
   

          Lactobacillaceae;Lactobacillus 

 
5,33 84,75 77,97 84,65 59,92 93,03 95,67 

          Streptococcaceae;Lactococcus 

 
2,70 0,43 0,20 0,11 0,29 0,16 0,07 

   Clostridia 
   

   
      Clostridiales 

  
   

          Clostridiaceae;Clostridium 

 
7,91 5,64 11,64 9,11 3,83 0,33 0,12 

          Ruminococcaceae;Incertae_Sedis 

 
5,00 0,13 0,16 0,13 0,06 0,19 0,06 

Proteobacteria 
  

   
   Deltaproteobacteria 

  
   

      Desulfovibrionales 

  
   

          Desulfovibrionaceae;Desulfovibrio 

 
5,00 0,14 0 0 0,11 0 0 

   Gammaproteobacteria 
  

   
      Pseudomonadales 

  
   

          Pseudomonadaceae;Pseudomonas 

 
14,51 0,84 4,00 1,60 3,25 1,17 1,41 

    
   

Non apparentées       0,18 0,06 0,10 0,08 0,08 0,03 0,02 
 

Tableau 19 : Abondance relative des genres bactériens majoritaires du microbiote contaminés ou non 

avec du cadmium dans l’iléon de canards de Barbarie en phase de gavage (n=3). 

 

L’ajout de cadmium entraîne également des modifications de communautés au sein de 

l’iléon des canards de Barbarie mais de façon plus drastique (Tableau 19). Pour une 

contamination de 1 ppm le genre des Lactobacillus diminue (6%) tandis qu’en parallèle on 

observe une augmentation des Clostridium (6%) ainsi que des Pseudomonas (3,2%). Ces 

changements ne sont pas observés pour une contamination à 10 ppm, seule une légère 

augmentation des Clostridium est observée par rapport au microbiote des animaux témoins 
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non contaminés (0ppm).En fin de gavage comparé au canard Pékin, on observe cette fois-ci 

une forte augmentation des Lactobacillus (environ 30%) représentant ainsi environ 95% de la 

population totale quel que soit le niveau de contamination administré. Les autres genres 

bactériens se retrouvent très peu affectés par la contamination. 

 

 

Tableau 20 : Abondance relative des genres bactériens majoritaires du microbiote contaminés ou non 

avec du cadmium dans les caeca de canards Pékin en phase de gavage (n=3). 

Caeca Pékin 
 

(Abondance relative %) 

Avant 
gavage 

Mi gavage Fin gavage 

0 ppm 1 ppm 
10 

ppm 
0 ppm 1 ppm 

10 
ppm 

Bacteroidetes    
   Bacteroidia    
      Bacteroidales    
          Bacteroidaceae;Bacteroides 40,88 26,96 46,11 31,20 44,07 26,55 34,41 
          

Porphyromonadaceae;Parabacteroides 
3,54 2,35 3,23 4,88 3,07 2,69 2,99 

          Porphyromonadaceae;unclassified 0,82 2,15 3,46 3,09 2,47 2,34 1,14 

          Prevotellaceae;Prevotella 1,06 5,17 2,18 2,34 2,06 2,34 5,84 

          Prevotellaceae;unclassified 5,22 11,88 3,35 5,28 4,17 3,88 6,78 

          Rikenellaceae;RC9 0,79 2,10 1,19 2,80 0,19 0,12 3,17 

          unclassified;unclassified 6,61 7,83 6,66 7,76 9,42 7,02 4,09 

Firmicutes    
   Clostridia    
      Clostridales    
          Lachnospiraceae;Incertae_Sedis 3,43 4,29 2,25 4,37 1,73 2,81 1,84 

          Ruminococcaceae;Incertae_Sedis 3,97 2,65 2,88 3,20 3,48 4,18 2,56 

          Ruminococcaceae;unclassified 3,51 1,97 1,51 2,61 2,51 2,79 1,68 

Proteobacteria    
   Deltaproteobacteria    
      Desulfovibrionales    
          Desulfovibrionaceae;Desulfovibrio 0,84 2,17 4,77 9,25 6,94 10,93 1,38 

 
   

Non apparentées 1,07 0,52 0,69 1,06 0,51 1,20 0,29 
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Au sein du microbiote caecal des canards Pékin seulement quelques genres bactériens 

semblent affectés par l’ajout de cadmium. A mi-gavage, les Bacteroides augmentent 

sensiblement (20%) pour une contamination de 1 ppm tandis que l’on observe une faible 

augmentation des Desulfovibrio et en parallèle une augmentation des 

Prevotellaceae ;unclassified. Pour une contamination de 10 ppm ces changements ne sont pas 

observés, seule la diminution des Prevotellaceae (6%) et l’augmentation des Desulfovibrio 

sont observées (7%). En fin de gavage, ces mêmes genres sont affectés par l’ajout de 

cadmium, la cinétique des changements est identique à celle à mi gavage avec cependant une 

différence. Pour une contamination de 10 ppm contrairement à ce qui a été observé à mi-

gavage, l’abondance relative des Desulfovibrio se retrouve diminuée. 
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Caeca Barbarie 
 

(Abondance relative %) 

Avant 
gavage 

Mi gavage Fin gavage 

0 ppm 1 ppm 10 ppm 0 ppm 1 ppm 10 ppm 

Bacteroidetes    
   Bacteroidia    
      Bacteroidiales    
          Bacteroidaceae;Bacteroides 25,29 33,21 28,16 30,12 18,18     20,59    16,56 

          Porphyromonadaceae;Barnesiella 2,85 4,99 5,05 11,47 4,17   6,02     9,22 

          Porphyromonadaceae;Parabacteroides 1,76 2,50 2,10 2,01 2,70   2,13      2,27 

          Prevotellaceae;unclassified 4,18 3,11 6,55 4,83 4,87   1,45      0,31 

          Rikenellaceae;Alistipes 3,27 3,00 2,75 1,66 3,33   2,12      3,41 

          unclassified;unclassified 4,66 4,07 11,03 8,62 5,76   6,15     5,46 

Firmicutes 
  

 
   Clostridia 

  
 

      Clostridiales 
  

 
          Lachnospiraceae;Incertae_Sedis 3,22 3,23 3,65 1,68 5,03   20,31    9,06 

          Ruminococcaceae;Incertae_Sedis 6,89 4,31 2,26 3,58 6,38   9,66   10,10 

          Ruminococcaceae;Oscillibacter 2,35 2,51 1,63 1,97 1,17   1,82   1,22 

          Ruminococcaceae;unclassified 5,12 3,47 1,91 2,46 1,61   1,94   1,66 

          Ruminococcaceae;uncultured 5,57 4,10 1,93 3,26 2,02   1,48   1,14 

          unclassified;unclassified 3,81 1,33 0,91 1,77 1,49   2,04   3,17 

Proteobacteria 
  

 
   Deltaproteobacteria 

  
 

      Desulfovibrionales 

  
 

          Desulfovibrionaceae;Desulfovibrio 4,88 10,99 12,57 6,87 11,14   7,99   13,31 

 
   

Non apparentées 0,55 0,58 0,56 0,37 0,61   0,70   1,05 

 

Tableau 21 : Abondance relative des genres bactériens majoritaires du microbiote contaminés ou non 

avec du cadmium dans les caeca de canards de Barbarie en phase de gavage (n=3). 

 

Les Porphyromonadaceae et plus particulièrement les Barnesiella (genre bactérien isolé de 

caeca de poulet ainsi que chez l’Homme ; anaérobie strict, producteur d’acide acétique et 

succinique (Sakamoto et al., 2007; Wylie et al., 2012) sont affectés par l’ajout de cadmium 

notamment pour une contamination à10 ppm où nous observons alors une augmentation de ce 

genre que ce soit à mi ou à fin gavage. A mi-gavage pour une contamination de 10 ppm on 
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observe une diminution de l’abondance des Desulfovibrio tandis que l’autre changement 

notable observé concerne les Lachnospiraceae  (+ 15%) pour une contamination de 1 ppm. La 

modification de ce genre bactérien n’est pas retrouvée pour le niveau de contamination aiguë 

étudié. 
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 Tableau 22 : Effet du gavage et de l’ajout de cadmium sur différents phyla, genres ou groupes dans l'iléon de canards Pékin et Barbarie. Test de 

Wilcoxon - Mann Whitney. Moyennes exprimées en Log10 du nombre de copies d’ADNr 16S par gramme de contenu frais (n=10).

Iléon Pékin                 

Période 
Mi gavage Fin gavage 

SEM Significativité 
0 ppm 1 ppm 10 ppm 0 ppm 1 ppm 10 ppm 

Flore totale 10,17 9,49 9,69 9,93 9,71 9,61 0,10 - 

Bacteroidetes 7,25 6,54 7,98 6,93 7,13 7,15 0,19 1***, 6* 

   Bacteroides 7,28 6,55 8,04 6,76 7,02 6,97 0,21 1**, 4** 

Firmicutes 10,11 10,22 10,00 10,67 10,37 9,74 0,13 - 

   Clostridium 7,37 7,17 7,36 7,33 7,77 7,95 0,12 4*, 6* 

   Lactobacillus 9,20 9,14 8,75 9,76 9,71 9,49 0,16 - 

Proteobacteria  
  

 
  

  
Enterobacteria 8,70 7,64 8,37 0,00 6,59 6,71 1,31 1**, 3***, 4**, 5*** 

Iléon Barbarie                 

Période 
Mi gavage Fin gavage 

SEM Significativité 
0 ppm 1 ppm 10 ppm 0 ppm 1 ppm 10 ppm 

Flore totale 9,63 9,25 9,22 9,80 9,40 9,89 0,12 2* 

Bacteroidetes 7,02 6,75 6,66 7,14 6,91 6,54 0,09 5***, 6*** 

   Bacteroides 7,14 6,66 6,53 7,14 6,89 6,38 0,13 1*, 2** 

Firmicutes 10,06 10,32 9,72 10,69 10,18 9,79 0,15 3**, 5**, 6** 

   Clostridium 7,61 7,11 7,48 7,61 7,89 6,97 0,14 1*, 6* 

   Lactobacillus 9,56 9,36 9,61 9,63 9,60 9,65 0,04 - 

Proteobacteria  
  

 
   

 
   Enterobacteria 8,07 0 ? 6,03 7,55 6,33 6,53 1,19 1***, 2***, 3** 

 
*p<0,05 

 
1 : Mi gavage 0ppm vs 1ppm 

 
4 : Fin gavage 0ppm vs 1ppm  

**p<0,02 
 

2 : Mi gavage 0ppm vs 10ppm 
 

5 : Fin gavage 0ppm vs 10ppm 

***p<0,01 
 

3 :Mi gavage 1ppm vs 10ppm 
 

6 : Fin gavage 1ppm vs 10ppm 
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Les résultats de PCR quantitative nous ont permis de mettre en lumière plusieurs effets de 

l’ajout de cadmium sur plusieurs des groupes ou genres bactériens étudiés. Au niveau du microbiote 

iléal des canards Pékin, l’ajout de cadmium entraîne des modifications significatives des 

Bacteroidetes ainsi que des Bacteroides et des Enterobacteria à mi-gavage tandis qu’en plus de ces 

différents groupes les Clostridium, eux, sont affectés par l’ajout de cadmium en fin de gavage. Il n’a 

toutefois été noté aucun changement au niveau de la flore totale. 

 

Chez le canard de Barbarie, à mi-gavage, il y a une diminution de la flore totale pour les 

conditions 0 ppm et 10 ppm (Tableau 22). Les Bacteroides diminuent, ainsi que les Clostridium 

(mais uniquement entre 0 et 1 ppm), les Firmicutes et les Enterobacteria suite à l’ajout de 

cadmium à mi gavage. En fin gavage on observe encore une fois une diminution significative au 

niveau des Firmicutes s’expliquant par une diminution des Clostridium, ainsi que les Bacteroidetes 

quel que soit le taux de contamination administré aux animaux. 
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Caeca Pékin                 

Période 
Mi gavage Fin gavage 

SEM Significativité 
0 ppm 1 ppm 10 ppm 0 ppm 1 ppm 10 ppm 

Flore totale 12,83 12,34 12,68 12,57 12,44 12,77 0,08 1**, 3***, 6** 

Bacteroidetes 11,56 11,45 11,49 11,55 11,78 12,31 0,13 5***, 6*** 

   Bacteroides 11,42 11,80 12,47 12,27 12,15 12,39 0,16 2***, 3*** 

Firmicutes 12,88 12,95 10,00 12,99 12,61 12,88 0,48 3**, 4*** 

   Clostridium 12,62 12,34 12,73 12,53 12,19 12,29 0,09 - 

   Lactobacillus 10,08 11,05 11,17 10,56 10,84 11,04 0,17 - 

Proteobacteria  
  

 
  

  
   Enterobacteria 9,06 9,52 9,59 8,89 9,53 9,24 0,12 - 

 

Caeca Barbarie                 

Période 
Mi gavage Fin gavage 

SEM Significativité 
0 ppm 1 ppm 10 ppm 0 ppm 1 ppm 10 ppm 

Flore totale 12,53 12,18 12,65 12,19 12,29 12,52 0,08 3**, 5* 

Bacteroidetes 11,30 11,05 11,21 11,40 11,55 12,00 0,14 5*, 6* 

   Bacteroides 11,34 12,00 12,25 11,83 11,91 13,64 0,32 2*** 

Firmicutes 12,68 12,49 12,50 12,42 12,72 12,63 0,05 - 

   Clostridium 12,81 12,58 12,71 12,54 12,53 12,20 0,08 1*** 

   Lactobacillus 10,39 9,72 9,72 10,11 9,20 10,32 0,18 - 

Proteobacteria  
  

 
   

 
   Enterobacteria 9,89 9,84 9,92 9,70 9,83 10,22 0,07 - 

 

 

Tableau 23 : Effet du gavage et de l’ajout de cadmium sur différents phyla, genres ou groupes dans les caeca de canards Pékin et Barbarie. Test de Wilcoxon - 

Mann Whitney. Moyennes exprimées en Log10 du nombre de copies d’ADNr 16S par gramme de contenu frais (n=10).

*p<0,05 
 

1 : Mi gavage 0ppm vs 1ppm 
 

4 : Fin gavage 0ppm vs 1ppm  

**p<0,02 
 

2 : Mi gavage 0ppm vs 10ppm 
 

5 : Fin gavage 0ppm vs 10ppm 

***p<0,01 
 

3 :Mi gavage 1ppm vs 10ppm 
 

6 : Fin gavage 1ppm vs 10ppm 
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A mi-gavage, l’ajout de cadmium provoque des changements au niveau de la 

communauté microbienne notamment au sein de la flore totale dans les caeca des canards 

Pékin et Barbarie ainsi que le genre Bacteroides dans les deux types génétiques étudiés 

(Tableau 23). Le genre Clostridium est affecté par l’ajout de cadmium à mi-gavage seulement 

chez les canards de Barbarie à 1ppm. En fin gavage, les Bacteroidetes augmentent chez les 

Pékin et Barbarie suite à l’ajout de cadmium. Chez les canards Pékin une modification 

significative de la composition en Firmicutes est également observée ce qui n’est pas le cas 

chez les canards de Barbarie. Cependant chez les deux types génétiques la concentration en 

microorganismes composant la flore totale est affectée lors de l’ajout de cadmium. 

 

Les différents résultats présentés montrent un effet du cadmium sur les communautés 

bactériennes composant le microbiote des canards durant la phase de gavage. En plus de ce 

simple effet cadmium des effets combinatoires ont été observés notamment un effet combiné 

de la période de gavage et de l’administration de cadmium sur les animaux ainsi qu’un effet 

combiné entre l’ajout de cadmium et le type génétique ce qui montre une réponse spécifique 

du microbiote selon la période de gavage étudiée ainsi qu’une réponse spécifique et 

différentielle selon le type génétique. Cette différence génétique a également été retrouvée 

lors de l’étude de l’accumulation du cadmium au niveau de sa cible principale, à savoir les 

reins. En effet, les canards de Barbarie ont tendance à accumuler plus de cadmium que les 

canards Pékin en fin de gavage. Les différents tests statistiques montrent ici encore la 

présence d’effets combinatoires sur l’accumulation du cadmium comme c’est le cas pour le 

microbiote. 
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Ce travail de thèse a permis d’établir une base de connaissances concernant la 

composition du microbiote intestinal des canards Pékin, Barbarie et leur hybride le canard 

mulard  ainsi que l’effet de différents facteurs influençant la composition du microbiote. En 

utilisant des approches de biologie moléculaire notamment de la PCR quantitative et du 

pyroséquençage en 454 nous avons pu faire un état des lieux  de la composition du microbiote 

des canards Pékin, Barbarie et mulard au niveau de l’iléon et des caeca et voir l’impact du 

gavage sur ces mêmes types génétiques. De plus l’ajout d’un probiotique au cours du gavage 

a été évalué sur le microbiote des canards mulards. Finalement, l’effet de l’ajout de cadmium, 

contaminant environnemental retrouvé dans le bassin aquitain, sur le microbiote intestinal des 

canards Pékin et Barbarie a été réalisé. 

 

1. Composition du microbiote des différents types génétiques 

étudiés (Articles 1 et 2) : 

 

Les résultats obtenus lors des différentes études ont montrés des compositions du 

microbiote différentes selon le type génétique. Dans l’iléon au niveau des phyla, les trois les 

plus représentés sont les Firmicutes (71,50% ; 69,85% ; 48,69%), les Bacteroidetes (16,43% ; 

13,27% ; 21,75%) et les Proteobacteria (10,55% ; 14,97% ; 26,42%) pour les canards Pékin, 

mulards et Barbarie respectivement. Ces différents phyla sont composés de plusieurs classes 

dont les Bacteroidia (Bacteroidetes), les Clostridia et Bacilli (Firmicutes) ainsi que les 

Gammaproteobacteria (Proteobacteria). Leurs abondances sont également différentes selon 

le type génétique. Les canards Pékin sont essentiellement composés de Clostridia (22,93%), 

de Bacilli (53,6%) et de Bacteroidia (16,13%). Le microbiote des canards de Barbarie quant à 

lui est constitué de Clostridia (36,72%), de Bacilli (11,67%) et de Bacteroidia (20,99%) et les 
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mulards, eux, sont composés de 60,57% de Clostridia, de Bacilli (8,63%), de Bacteroidia 

(13,14%) et des Gammaproteobacteria (10,73%).  

Au niveau des caeca ce sont les Firmicutes et les Bacteroidetes qui prédominent. Les 

abondances de ces deux phyla changent encore une fois selon le type génétique ainsi les 

Firmicutes représentent (27,51% ; 33,94% ; 40,52%) tandis que les Bacteroidetes représentent 

(64,84% ; 57,03% ; 50,91%) chez les canards Pékin, mulards et Barbarie respectivement. Au 

niveau des classes la quasi-totalité des Bacteroidetes sont représentés par des Bacteroidia et 

de même pour les Firmicutes essentiellement composés par des Clostridia. 

Nous avons ainsi pu voir que les Firmicutes et les Bacteroidetes sont les composants 

majoritaires du microbiote comme énoncé par Costello (2010) et suggérant un rôle conservé 

au niveau métabolique (Ley et al., 2008, Kohl, 2012). Au niveau de l’iléon très peu d’études 

ont été réalisées chez le canard et ne permettent pas de comparer nos résultats à d’autres 

travaux. Cependant au niveau de la composition du microbiote entre les trois types génétiques 

on observe une différence entre les espèces. La composition de l’iléon des canards mulards 

semble se rapprocher de celle des canards Pékin tandis que celle des canards de Barbarie est 

plus éloignée seulement si l’on s’intéresse aux phyla. En descendant jusqu’à la classe on peut 

s’apercevoir que le mulard présente une flore plus proche du Barbarie avec notamment une 

prédominance de bactéries anaérobies strictes (Clostridia). L’effet du type génétique sur la 

composition du microbiote a déjà été montré chez la souris (Friswell et al., 2010, Kovacs et 

al., 2010) et a été confirmé ici notamment entre les canards Pékin et Barbarie (Vasaï et al., 

2013). Au niveau des caeca on retrouve également les même phyla majoritaires ce qui est en 

accord avec l’étude réalisée en méthode culturale sur les caeca des canards (Ridsdale & 

Corry, 1999). De plus ces travaux ont permis de montrer que la composition du microbiote 

des canards mulards est intermédiaire entre les canards Pékin plus riches en Bacteroidetes et 

les canards de Barbarie qui le sont moins. Cet état intermédiaire au niveau des caeca  et 
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proche des canards de Barbarie au niveau de l’iléon est également retrouvé au niveau 

physiologique où la capacité d’engraissement des canards mulards est située entre celle du 

Barbarie (stockage hépatique) et celle du Pékin (stockage périphérique) (Davail et al., 2003b, 

Baéza et al., 2005). De plus, l’activité de la LPL (lipoprotéine lipase) est corrélée 

positivement avec un stockage plus important dans les tissus périphériques plutôt que dans le 

foie. On peut ainsi se demander si la composition basale du microbiote pourrait conditionner 

ou du moins avoir un impact sur les capacités zootechniques des animaux et leur réponse à 

l’engraissement ? En effet, chez l’homme, il a été montré que le microbiote était différent 

chez les personnes obèses entraînant une modification du ratio Firmicutes/Bacteroidetes. 

Cette différence modifie l’expression d’un facteur appelé le facteur FIAF (Fasting-induced 

adipocyte factor) qui est un anti-LPL qui entraîne donc l’augmentation de l’expression de la 

LPL et favorise le stockage de triglycérides dans les tissus périphériques (Backhed et al., 

2004). Au cours de notre étude, nous avons pu observer que le ratio Firmicutes/Bacteroidetes 

évoluait dans ce même sens lors de la mise en place de la stéatose hépatique. 

 

2. Comparaison avec les autres espèces : 

 

Plusieurs études ont fait l’inventaire de la composition du microbiote de différentes 

espèces d’oiseaux principalement au niveau des caeca et nous permettent d’avoir une vue 

d’ensemble de la composition du microbiote des canards par rapport à d’autres espèces (Kohl, 

2012). L’espèce la plus étudiée est le poulet et montre des différences notables par rapport au 

canard. Au niveau des caeca il a été montré que le microbiote du poulet est dominé par des 

Firmicutes (Zhu et al., 2002, Lu et al., 2003) tandis que chez les canards ce sont les 

Bacteroidetes qui sont dominants. D’autres études ont montrées que l’oie, l’autruche et la 
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Tableau 24 : Abondance relative des différents taxons composant le microbiote de différentes espèces aviaires d’après Kohl (2012) et Vasaï et al (2013). 

Espèces Pingouin 
d’Adélie 
Pygoscelis 

adeliae 

Mouette 
 
Larus  

spp. 

Oie du 
Canada 
Branta 

canadensis 

Autruche 
 
Struthio 

camelus 

Dinde 
 
Meleagris 

gallopavo 

Poulet 
 
Gallus 

Gallus 

Hoatzin 
 
Opisthocomus 

Hoazin 

Canard Pékin 
 
Anas 

Platyrhynchos 

Canard de 
Barbarie 
Cairina 

Moschata 

Canard 
Mulard 

           
Source Fèces Fèces Fèces Caecum Caecum Caecum Proventricule Caeca Caeca Caeca 

Phyla % 
communauté 

         

  Firmicutes 39,2 54,6 71,6 50,9 32,3 70 66,3 27,51 40,52 33,94 
  Bacteroidetes 14,7 1,1 10,1 39,4 54,2 1,9 29,9 64,84 50,91 57,03 
  Actinobacteria 32,3 6,4 7,0 - < 0,1 4,9 0,8 0,90 0,24 0,15 
  Proteobacteria 9,8 23 10,4 - 3,4 21,5 1,6 3,92 7,14 7,26 
  Tenericutes 3,9 8,9 0,2 - - < 0,1 0,2 - - - 
  Fibrobacteres - - - 6,5 - - - - - - 
  Spirochaetes - 1,1 - 1 - - 0,2 - - - 
  Fusobacteria - 0,7 - - - - - - - - 
  Planctomycetes - 0,4 - - - - - - - - 
  Cyanobacteria - 0,4 - - - - - - - - 
Verrucomicrobia - - - 0,3 - - < 0,1 - - - 
  Synergistetes - - - - - - 0,2 - - - 
  TM7 - - 0,1 - - - < 0,1 - - - 
  Lentisphaerae - - - - - - < 0,1 - - - 
           
  Archae - - - 1,9 - - - - - - 
  Inconnu - 3,4 0,5 - 7,3 1,7 0,6 - - - 
           
Source (Banks et 

al., 2009) 
(Lu et 

al., 
2008b) 

(Lu et al., 
2009) 

(Matsui 
et al., 
2010) 

(Scupham 

et al., 
2008) 

(Zhu et 

al., 
2002) 

(Godoy-
Vitorino et 

al., 2008) 

(Vasaï et al., 
2013) 

(Vasaï et 

al., 2013) 
(Vasaï et 

al., 2013, 
Soumis) 
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mouette ont un microbiote proche de celui du poulet (Lu et al., 2008b, Lu et al., 2009, Matsui 

et al., 2010) tandis que la dinde possède un microbiote plus proche de celui des canards qui 

sont pourtant assez éloignés sur le plan génétique avec 54,2% de Bacteroidetes et 32,3% de 

Firmicutes (Scupham et al., 2008) suggérant que l’environnement de croissance ainsi que le 

régime alimentaire pourraient jouer un rôle assez important dans l’implantation et la diversité 

du microbiote. Au niveau de l’iléon, les Bacilli sont majoritaires chez le canard Pékin comme 

chez le poulet cependant si on se penche sur des niveaux taxonomiques plus fins on retrouve 

une distribution différente. En effet les poulets présentent environ 70% des séquences 

affectées au genre Lactobacillus (Lu et al., 2008a) tandis que ce sont les genres Streptococcus 

et Enterococcus qui sont les plus représentés chez le canard Pékin. Chez les canards de 

Barbarie et les canards mulards la différence est encore plus flagrante car ici ce ne sont plus 

des bactéries anaérobies facultatives qui sont dominantes mais bien des anaérobies strictes et 

notamment des Clostridium, bactéries majoritaires chez le poulet uniquement dans les caeca 

suggérant une forte différence de potentiel métabolique entre les différents segments entre le 

canard et le poulet. 

 

3. Impact du gavage sur le microbiote intestinal des canards 

(Articles 1 et 2) : 

 

L’alimentation est un facteur important influençant le microbiote du tractus digestif 

(Fonty & Chaucheyras-Durand, 2007c, Hammons et al., 2010, Karasov et al., 2011). Dans le 

cas des canards pour la production de foie gras les animaux sont mis en gavage et sont nourris 

exclusivement avec du maïs riche en carbohydrates et permettant un apport important en 

énergie. Ce changement de régime alimentaire (riche en amidon) et de quantité d’aliment 
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ingéré pourraient entraîner potentiellement des changements au niveau de la composition du 

microbiote intestinal des canards. C’est dans cette optique que nous avons voulu étudier 

l’impact de la mise en gavage sur le microbiote iléal et caecal des trois types génétiques 

étudiés. 

Le changement d’alimentation qu’est le gavage a induit des modifications au sein du 

microbiote des canards. En effet, tout d’abord, nous avons pu voir que l’iléon est plus 

fortement touché par le gavage que les caeca. Cependant les espèces étudiées montrent des 

réponses différentes durant le gavage. A mi-gavage chez les canards Pékin nous avons pu 

observer une augmentation des Clostridia (+35%) ainsi qu’une diminution des Bacilli (-29%) 

qui est transitoire. En fin de gavage les Bacilli représentent 70% de la communauté. En ce qui 

concerne les Barbarie, il y a une forte augmentation des Bacilli à mi-gavage représentant alors 

environ 85% de la population totale. En fin de gavage, les Bacilli diminuent tandis que les 

Clostridia augmentent, les Bacilli représentent tout de même environ 60% de la communauté. 

Chez les canards mulards ce sont les Gammaproteobacteria (+40%) qui augmentent à mi-

gavage, cette augmentation est transitoire. Nous retrouvons ainsi environ 60% de Bacilli et 

30% de Clostridia en fin de gavage. Au niveau des caeca seulement quelques changements 

sont à noter seulement ceux-ci n’entraînent pas de changements majeurs au sein du 

microbiote. Nous avons également pu voir l’évolution du ratio Firmicutes/Bacteroidetes, qui 

chez l’Homme est en étroite relation avec le poids, en effet ce ratio augmente chez les 

personnes obèses tandis qu’il tend à diminuer lors d’une perte de poids (Ley et al., 2006). 

Dans l’iléon on peut voir que ce sont les Firmicutes qui augmentent tout au long du gavage 

entraînant donc une augmentation du ratio Firmicutes/Bacteroidetes.L’augmentation du ratio 

semble donc lié à la période de gavage et donc au niveau d’engraissement. Nous avons pu 

également voir que le genre Bacilli est celui qui est le plus influencé par le gavage, son 

augmentation se fait à mi-gavage chez les Barbarie tandis qu’elle ne se fait qu’en fin gavage 
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chez les Pékin et les mulards. Cette différence est également observée au niveau 

physiologique, en effet comme indiqué précédemment les canards de Barbarie ont une 

aptitude à l’engraissement  hépatique plus importante ques les canards Pékin et mulard.  

Si nous nous intéressons aux genres bactériens au sein de Bacilli qui sont impactés par le 

gavage, on se rend compte que l’augmentation des Bacilli au sein de l’iléon est due en 

majeure partie à l’augmentation des Lactobacillus spp. Ce genre bactérien est connu comme 

étant composé de bactéries amylolityques et productrices d’acide lactique et augmentent 

fortement pour des régimes riches en amidon comme c’est le cas lors du gavage (Medina et 

al., 2002, Wang et al., 2002, Regmi et al., 2011, Tachon et al., 2013), ces bactéries permettent 

la digestion des composés végétaux non assimilables par l’hôte et par son activité 

amylolytique permet une meilleure assimilation de l’amidon procurant ainsi de l’énergie 

supplémentaire qui peut alors être utilisée par l’hôte (Lodemann et al., 2006). 

On peut donc se demander si les changements engendrés pendant le gavage au niveau des 

Bacilli et notamment les Lactobacillus pourraient être impliqués dans une prédisposition au 

niveau du stockage lipidique ? 

 

4. Impact de l’ajout d’un probiotique sur le microbiote intestinal 

des canards mulards (Article 2): 

 

Nous avons pu voir ici que le gavage entraînait des changements majeurs au sein du 

microbiote notamment au sein des Lactobacillus spp. De nombreuses bactéries de ce genre 

sont largement utilisées en tant que probiotiques. Les probiotiques sont définis comme des 

microorganismes vivants, qui lorsqu’ils sont ingérés en quantité suffisante ont un effet 
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bénéfique sur l’hôte (Fuller, 1995). Ces bactéries ont plusieurs caractéristiques notamment 

une action sur l’environnement de l’hôte, la lutte contre les bactéries pathogènes (effet de 

barrière, compétition, changement des paramètres physico-chimiques,…) (Netherwood et al., 

1999, Van Winsen et al., 2001, La Ragione et al., 2004, Servin, 2004). 

C’est dans cette optique que nous avons voulu étudier l’effet d’un probiotique en 

particulier une souche de Lactobacillus sakei sur le microbiote intestinal des canards mulards 

en phase de gavage. 

Lors de l’ajout de probiotiques, on observe une augmentation importante des Bacilli (dont 

fait partie notre probiotique) à mi-gavage passant ainsi de 15% à 63% de la population totale. 

En parallèle de cette augmentation, les Gammaproteobacteria diminuent largement (-37%). 

En fin de gavage, on observe une diminution des Clostridia de 26% et une légère 

augmentation des Bacteroidia d’environ 6,5%. En fin de gavage, les Bacilli dont 

majoritairement des Lactobacillus représentent 60% de la population totale. Au niveau des 

caeca très peu de changements sont observés au niveau de la diversité du microbiote, nous 

avons pu voir qu’il n’y a pas d’effet statistique du probiotique qui peut être expliqué par 

l’action en amont au niveau de l’iléon. De plus, les conditions rencontrées au niveau des caeca 

notamment les conditions anaérobies strictes ainsi que la structure des caeca ne sont pas en 

faveur d’une action des Lactobacillus. Au niveau de l’iléon par contre on retrouve un effet 

significatif de l’ajout de probiotiques sur le microbiote intestinal. Durant cet ajout on observe 

l’augmentation des Lactobacillus spp. et en parallèle une diminution de l’abondance relative 

d’autres familles bactériennes comme les Enterobacteriaceae qui sont potentiellement 

pathogènes. L’augmentation des Lactobacillus peut également empêcher la croissance ou 

l’implantation d’autres bactéries (La Ragione et al., 2004). Cette action des lactobacilli a été 

montrée dans des espèces aviaires en réduisant le nombre des coliformes ou des Clostridium 

perfringens par exemple (Watkins & Kratzer, 1983, Mountzouris et al., 2007). L’action des 
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Lactobacillus permet également comme cité plus haut une meilleure digestion des aliments 

par leur action amylolytique (Champ et al., 1983, Giraud et al., 1994), l’aliment de gavage 

étant exclusivement composé d’amidon ce genre bactérien permettrait alors un apport 

d’énergie important (Lodemann et al., 2006) nécessaire pour la mise en place de la stéatose 

hépatique durant la production de foie gras. Cependant malgré ce qui a été montré chez les 

canetons et les poussins, l’ajout de probiotiques n’a pas entraîné dans notre étude une 

augmentation des performances zootechniques notamment la prise de poids vif ou le poids de 

foie (Angelakis & Raoult, 2010). Cette différence peut être due à différents paramètres dont 

notamment le mode d’administration du probiotique : intragastrique (Angelakis & Raoult, 

2010) ou alors dans la pâtée de gavage (notre étude). De plus lors de l’étude citée 

précédemment les probiotiques sont ajoutés lors des premiers jours de la vie soit au moment 

de la mise en place du microbiote intestinal. 

Donc malgré les changements engendrés par l’ajout du probiotique notamment la forte 

augmentation des lactobacilles, aucun changement au niveau zootechnique n’a été observé. 

Cependant, au vu des caractéristiques des probiotiques on peut penser que cette addition de 

probiotiques pourrait avoir un effet sur le métabolisme lipidique de l’hôte et également 

permettre une augmentation du bien-être des animaux lors du gavage. 

 

5. Impact de l’ajout de cadmium sur le microbiote intestinal des 

canards Pékin et Barbarie pendant le gavage (Article 3) : 

 

Comme montré dans d’autres études le cadmium s’accumule dans les reins (Barjaktarovic 

et al., 2002, Nam et al., 2005, Lucia et al., 2009b), et nous avons montré ici que cette 

bioaccumulation est influencée par le niveau de contamination. En effet quelle que soit la 



Discussion Générale 

164 
 

période, les canards témoins présentaient des niveaux plus bas que les animaux ayant reçu des 

contaminations de 1 mg/kg d’aliment qui sont eux-mêmes plus bas que ceux ayant reçu des 

contaminations de 10 mg/kg. De plus le cadmium s’accumule de façon importante selon le 

temps d’exposition. Nous avons ainsi pu détecter une interaction entre la période de gavage et 

le niveau de contamination en cadmium ainsi qu’une interaction entre le type génétique 

(Pékin ou Barbarie) et la présence de cadmium. Nous avons également remarqué que les 

canards de Barbarie accumulaient plus que les canards Pékin, ce qui n’est pas en accord avec 

les travaux précédents qui ont montré que les Pékin accumulaient plus, cependant pour ces 

études le temps d’exposition était plus long et surtout la contamination n’avait pas lieu au 

cours du gavage (Lucia et al., 2009b, Lucia et al., 2009a). Les canards Pékin montrent une 

capacité de stockage lipidique périphérique importante alors que chez les canards de Barbarie 

ce stockage est hépatique (Davail et al., 2003b), le foie étant une des cibles intermédiaire de 

l’accumulation du cadmium (Lucia, 2009) on peut se demander si les capacités de stockage 

lipidique peuvent expliquer le différentiel d’accumulation du cadmium ainsi que les résultats 

contradictoires par rapport aux travaux antérieurs au sein du laboratoire ? 

Nous avons également pu observer que la présence de cadmium modifiait les 

communautés bactériennes du microbiote lors du gavage. Il a ainsi été montré qu’une 

contamination aigüe au cadmium permettait l’augmentation des Bacilli (+35%) en fin gavage 

tandis que les Clostridia et les Bacteroidia diminuaient chez les Barbarie, tandis que chez les 

canards Pékin, le microbiote n’était que très peu modifié et les classes majoritaires restaient 

les mêmes. Cependant quel que soit le type génétique les animaux contaminés (1 ou 10 mg/kg 

d’aliment) présentaient des flores statistiquement différentes. Une interaction 

période/cadmium ainsi que type génétique/cadmium a également été montrée. 

Dans les caeca, la contamination au cadmium induit également des changements du 

microbiote notamment au sein des Bacteroidetes et plus précisément les Bacteroidia qui 
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diminuent à mi-gavage puis augmentent en fin de gavage chez les canards de Barbarie en 

présence de cadmium tandis que les Bacteroidia diminuent seulement en fin de gavage dans 

les Pékin. Les différences de composition du microbiote ont montré un effet de la dose de 

cadmium ainsi qu’une interaction entre le type génétique et la présence de cadmium de même 

qu’une interaction entre la période et la présence de cadmium. 

Le microbiote intestinal est le premier « organe » rencontré lors de l’ingestion de métaux 

lourd. Berzina et al (2007) ont montré une réponse intestinale lors de la contamination par du 

cadmium en augmentant les cellules caliciformes et les lymphocytes granulaires. La réponse à 

une telle contamination dépend de la faculté d’adaptation des bactéries au métal lourd 

incriminé, ainsi il a été montré que le cadmium affecte la physiologie et la capacité de 

division des Escherichia coli (Hossain et al., 2012, Hossain & Mukherjee, 2013). L’effet du 

cadmium sur le microbiote a été montré chez la souris montrant que lors de fortes 

contaminations (de 23 à 50 mg/kg) et sur une durée plus longue que notre expérience (40 

jours) la diversité bactérienne est diminuée avec comme cible principale les bactéries Gram 

positives (Fazeli et al., 2010). Nous pouvons ainsi se demander si les changements de 

communautés observés lors de l’ajout de cadmium notamment les Lactobacillus (Bacilli) 

peuvent expliquer en partie l’accumulation différentielle chez les deux types génétiques 

étudiés ? 
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Les objectifs des ces travaux étaient d’apporter une connaissance sur la composition du 

microbiote de l’iléon et des caeca de deux types génétiques parentaux : la canard Pékin (Anas 

Platyrhynchos), le canard de Barbarie (Cairina Moschata) et également leur hybride le canard 

mulard ainsi que l’effet du gavage et de différents composés sur le microbiote. Pour cela des 

techniques de biologie moléculaire notamment de la PCR quantitative et du pyroséquençage 

ont été utilisées. 

De nombreuses études ont été réalisées chez le poulet mais très peu d’études s’intéressent 

au canard. Nous nous sommes donc proposé ici dans un premier temps de faire pour la 

première fois l’inventaire de la composition du microbiote des trois espèces étudiées. 

Nous avons pu ainsi remarquer que la composition générale des différents types 

génétiques est la même à savoir une prédominance des Firmicutes dans l’iléon et des 

Bacteroidetes dans les caeca. Cependant en regardant à un autre niveau taxonomique on peut 

se rendre compte de la différence de composition du microbiote selon le type génétique. Il est 

toutefois intéressant de noter que le canard mulard présente un microbiote avant gavage plus 

proche de celui du canard de Barbarie (Clostridia puis Bacilli sont les classes majoritaires). 

Ceci est donc en corrélation avec l’engraissement périphérique plus important du canard 

Pékin. Il serait donc intéressant d’identifier et d’utiliser par méthode culturale des bactéries 

(probablement des Lactobacillus) qui pourraient une fois réimplantées dans un autre type 

génétique modifier la physiologie de l’animal. En effet, que se passerait-il si le canard Pékin 

possédait un microbiote type Barbarie avant gavage ? Est-ce que cela modifierait les 

performances zootechniques du canard Pekin? Pourrait-on pré-adapter le canard au gavage ?  
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Il est bien connu que des modifications du régime alimentaire peuvent modifier le 

microbiote intestinal  Nous avons donc évalué l’impact du gavage sur le microbiote intestinal 

des canards Pékin, Barbarie et mulards. 

Il a été montré que le gavage qui consiste en un apport exclusif en maïs riche en 

carbohydrates dans l’alimentation induisait des modifications au sein du microbiote. L’iléon 

était plus touché par le gavage que les caeca. Cependant les espèces étudiées montrent des 

réponses différentes durant le gavage. Dans tous les cas, le genre Lactobacillus est favorisé 

par le substrat carbohydrates dans l’iléon avec néanmoins une augmentation très élevée de ce 

genre à mi gavage uniquement pour le canard de Barbarie appuyant encore les différences 

physiologiques observées. Cela soulève à nouveau l’idée de préadapter le microbiote au 

gavage en favorisant avant gavage la flore lactique qui se développe bien avec ce type de 

substrat. En effet, favoriser la croissance d’une microflore bénéfique a été en partie réalisé au 

cours de notre travail concernant l’effet de l’ajout d’un probiotique (Lactobacillus sakei) sur 

le microbiote intestinal des canards mulard lors de la période de gavage. Nous avons ainsi 

montré une augmentation du genre Lactobacillus accompagné d’une diminution des 

entérobactéries confirmant l’effet de certains probiotiques qui en occupant les niches 

écologiques empêchent la croissance de bactéries potentiellement pathogènes. Ce genre est 

bien connu pour ses activés amylolytiques et pourrait nous permettre de réaliser une sélection 

de souches ayant une forte activité enzymatique et en pré-adaptant la composition du 

microbiote intestinal, de réduire potentiellement la durée du gavage et/ou la quantité de maïs 

ingérée. 

Finalement, lors de l’ajout du probiotique aucun changement des performances 

zootechniques n’a été mis en évidence (poids vif, poids de foie) par rapport aux animaux sans 

probiotiques. L’absence d’effet sur les performances zootechniques est certes décevante mais 

suite au gavage la mise en place de la stéatose hépatique étant un processus multifactoriel, il 
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est peut être difficile de voir des effets détectables. On peut néanmoins se demander si des 

effets n’auraient pas pu être obervés, si d’une part, le probiotique avait été donné en phase de 

démarrage ou en début de croissance lors de la mise en place du microbiote intestinal et 

d’autre part, voir si la supplémentation avec des Lactobacillus endogènes isolés en fin de 

gavage pourrait avoir un effet sur le microbiote et les animaux. Pour finir, cette étude menée 

dans une station expérimentale aux très bonnes conditions sanitaires n’a peut être pas  permis 

de voir le possible effet de la souche sur le plan sanitaire dans des conditions d’élevagesplus 

drastiques. 

Enfin, les contaminations naturelles retrouvées notamment dans les eaux du bassin 

aquitain nous ont  amené à nous interroger sur l’effet d’une contamination au cadmium sur le 

microbiote intestinal des canards Pékin et Barbarie lors du gavage. Ces travaux nous ont 

montré que l’ajout de camium induisait des modifications au sein du microbiote, malgré ces 

modifications, celles-ci ne sont pas très importantes et ne changent pas radicalement les 

abondances des différentes classes observées. Néanmoins, une fois de plus, les Lactobacillus 

représentent le genre qui varie le plus, suggérant le rôle essentiel de celui-ci au sein de la 

communauté bactérienne du canard. L’accumulation du cadmium au niveau des reins a 

montré un effet de la dose ainsi que de la période sur cette accumulation. Nous avons pu 

également observer une tendance à une accumulation différente selon le type génétique étudié 

confirmant le rôle essentiel de la génétique dans notre étude quelles que soient les approches 

menées. Des effets combinés entre l’effet du cadmium et l’effet de la durée ainsi que l’effet 

du cadmium combiné à l’effet du type génétique sur le microbiote ont été également révélés. 

Ces différents travaux nous ont permis de mieux appréhender la composition du 

microbiote des canards Pékin, Barbarie et mulard  ainsi que voir l’impact du gavage et de 

différents composés sur celui-ci. Ces études ne sont que la première étape dans la 

compréhension et la connaissance du microbiote ainsi que son importance au niveau de l’hôte. 
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Pour permettre d’améliorer les connaissances du microbiote et favoriser certains 

migroorganismes, différentes études peuvent être réalisées pour poursuivre ces travaux. Tout 

d’abord l’étude de la mise en place du microbiote dès l’éclosion puis son suivi tout au long de 

la croissance doit être fait ainsi que la comparaison de celui-ci chez les canards Pékin, 

Barbarie et mulard.  

Au vu des différentes études réalisées chez les poussins et les canetons qui ont montrées 

que l’ajout d’un probiotique dès le plus jeune âge permettait une augmentation des 

performances zootechniques des animaux notamment au niveau de leur poids vif et leur poids 

de foie, une étude de l’impact d’un probiotique sur le microbiote des canards dès le plus jeune 

âge et son suivi jusqu’à la fin du gavage est à prévoir. 

Une étude des activités enzymatiques lors des différentes périodes étudiées permettrait 

potentiellement de voir au niveau de quelles activités se produisent les changements majeurs 

suivant les groupes bactériens mis en jeu (amylase, cellulase, hémicellulase, …). 

Enfin, des approches métabolomiques et/ou protéomiques permettraient de comprendre 

les différentes fonctions mises en place selon les conditions afin de détecter les cibles 

potentiellement importantes et indispensables lors des changements observés pendant nos 

études au niveau de l’iléon puisque les caeca sont finalement assez peu touchés en terme de 

composition. Connaître la composition du microbiote est certes essentielle mais la caractériser 

par des grands groupes fonctionnels ou métaboliques est aujourd’hui primordial. En effet, des 

paramètres relativement simples, tels que le pH des différents segments ou le potentiel redox 

n’ont jamais été étudiés. 

Ces différentes approches nous permettraient d’établir une relation entre la composition 

du microbiote et les capacités métaboliques de l’hôte notamment les relier au métabolisme 

lipidique lors de la phase de gavage. 
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Nos travaux contribuent au développement des connaissances des microbiotes intestinaux 

des animaux. Ils fournissent en outre, des perspectives d’études dans le but de comprendre les 

fonctions métaboliques ainsi que les interactions du microbiote avec son hôte.  
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RÉSUMÉ 
 
Le microbiote tient un rôle essentiel chez les êtres vivants. Afin d’évaluer l’impact de l’incorporation d’une 

souche de Lactobacillus sakei (probiotique) sur la composition du microbiote intestinal des canards mulards 
mâles au cours du gavage, les contenus digestifs de l’iléon et des caeca ont été étudiés avant, en milieu (repas 

12) et en fin de gavage (repas 24). Ces analyses ont été réalisées par pyroséquençage en haut débit en 454 sur le 
gène codant l’ARN 16S. Avant gavage, l’iléon est essentiellement composé d’une flore anaérobie facultative et 

plus particulièrement de Lactobacilles. Les caeca, en revanche, présentent une flore anaérobie stricte 
(Bacteroides et Clostridium). Les analyses ont montrées que le gavage modifie la diversité microbienne dans 
l’iléon tout en ayant des flores majoritaires qui restent les mêmes tout au long du processus. L’ajout de 

probiotique diminue par contre la diversité microbienne dans l’iléon suite à la colonisation du tube digestif par la 

souche probiotique. Les caeca, eux, sont moins touchés que l’iléon par ces changements. L’ajout d’un 

probiotique au cours du gavage modifie donc la structure de la communauté microbienne pouvant 
potentiellement inhiber la prolifération d’une flore pathogène. 
 
ABSTRACT 
 
Effects of a probiotic on the intestinal microbiota during force-feeding on mule ducks. 
 
Microbiota plays an essential role in host health. To assess the impact of incorporating a strain of Lactobacillus 

sakei (probiotic) on the composition of the intestinal microbiota of male mule ducks during force-feeding, the 
ileum and ceca digestive contents were studied before, at the middle (12 meals) and at the end of feeding (meal 
24). These analyzes were performed by high-throughput 454 pyrosequencing of the gene coding for the 16S 
rRNA. Before force-feeding, ileum is mainly composed of facultative anaerobic flora, especially Lactobacillus. 
The ceca, however, have a strict anaerobic flora (Bacteroides and Clostridium). Analyzes have shown that the 
force-feeding alters the microbial diversity in the ileum without affecting majority flora. The addition of 
probiotic decreases microbial diversity in the ileum after the colonization of the gut by the probiotic strain. Ceca 
are less affected than ileum by these changes. The addition of a probiotic during force-feeding therefore modifies 
the structure of the microbial community and potentially inhibits the growth of pathogenic flora. 
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INTRODUCTION 

Le microbiote intestinal joue un rôle majeur en 
participant à la stimulation du système immunitaire 
intestinal en influençant le nombre, la distribution et 
l’activation des cellules immunitaires par stimuli 

antigénique. Elle entraîne  également des 
modifications anatomiques et physiologiques et 
permet l’utilisation des nutriments. Différents stress 

subis par les animaux comme une modification dans 
le régime alimentaire peuvent entraîner un 
changement dans la composition du microbiote 
(Serino et al. 2011) comme c’est le cas du  gavage du 

canard pendant la production de foie gras. Des études 
menées chez le poulet et le canard ont permis de 
montrer que la flore anaérobie facultative 
(lactobacilles) est majoritaire du jabot à l’iléon tandis 
qu’une flore anaérobie stricte (Clostridum spp. et 
Bacteroides) prédomine dans les caeca (Lu et al. 
2003, Brugirard-Ricaud et al. 2010). 

De plus, les probiotiques utilisés ces dernières années 
comme complément alimentaire sont des organismes 
vivants qui exercent un effet bénéfique sur la flore 
intestinale de l'hôte (Fuller, 1995). Les  probiotiques 
les plus couramment utilisés sont du genre 
Lactobacillus, il a été démontré qu’ils peuvent 

modifier la structure des communautés microbiennes 
(Netherwood et al. 1999), en réduisant le 
développement de certaines germes bactériens 
indésirables s'installant dans le tube digestif  
notamment par la production de bactériocines et 
d’acide lactique ou par un phénomène de compétition 

entre ces différentes souches. De plus, certaines 
souches de Lactobacillus ont une action hydrolytique 
importante et favoriseraient la digestion, l’absorption 

et rendraient disponibles certains composés non 
utilisables par l’hôte. Cela pourrait donc se traduire 
par une amélioration des performances zootechniques 
des animaux.  

L’étude suivante vise donc à déterminer l’effet du 

gavage sur le microbiote intestinal des canards et 
l’ajout d’un probiotique (Lactobacillus sakei)  

1. MATERIELS ET METHODES 

1.1. Expérimentation animale 

Toutes les procédures expérimentales portant sur les 
canards étaient en conformité avec les lignes 
directrices nationales françaises pour le soin des 
animaux à des fins de recherche. Les canards mulards 
mâles ont été élevés à la station expérimentale INRA 
d’Artiguères. Jusqu’à 4 semaines les animaux ont été 

nourris ad libitum avec des granulés de 2 mm  pour 
une alimentation fournissant 2850 kcal / kg et un taux 
de MAT de17,5 MJ / kg. De 5 à 12 semaines d'âge, 
les oiseaux ont été nourris avec des granulés de 4mm 
sur un régime restreint fournissant 2800 kcal / kg pour 

une MAT de 15,5 MJ / kg. À 12 semaines d'âge, tous 
les animaux ont été pesés et 228 canards ont été 
sélectionnés. Vingt canards ont été sacrifiés avant le 
gavage. Les 208 animaux restants ont été gavés 
hydrauliquement selon un plan de distribution 
classique avec une alimentation constituée de farine 
de maïs 58% et 42% des grains de maïs sous deux 
conditions (avec ou sans probiotiques). Les contenus 
digestifs de 20 canards de chaque condition ont été 
sacrifiés à 13 semaines (repas 12) et à 14 semaines 
(repas 24). 
 
Trois heures après le dernier repas les canards ont été 
tués par exsanguination après électronarcose afin 
d'avoir un niveau de remplissage du tube digestif des 
canards homogène. Vingt canards avec le même poids 
ont été sélectionnés en 3 points: à 12 semaines (avant 
le gavage), 13 semaines (à mi gavage, 12 repas) et 14 
semaines (en fin de gavage, 24 repas). Les contenus 
digestifs de l'iléon et des caeca ont été recueillis en 
vidant les organes par une pression sur ceux-ci, 
immédiatement pesés et stockés à -20°C avant 
l’extraction. 
 
1.2 Séquençage haut débit en 454 
 
L'ADN génomique a  été extrait à partir d'échantillons 
en utilisant le kit DNA Stool kit (Qiagen, Hilden, 
Allemagne) selon les instructions du fabricant. 
L'ADN extrait  a été élué dans 200 µL de tampon AE 
et conservés à -20 °C. 
La préparation des échantillons a été faite dans un 
volume total de 100µL contenant le tampon PCR 1X, 
200µM de dNTP, 1U d’ADN polymérase (MP 

Biomedicals), 0,5 µM de chaque amorce (amorce 
sens  343F: TACGGRAGGCAGCAG, amorce anti-
sens 784R : TACCAGGGTATCTAATCCT) et 1-5 
ng d’ADN. Les produits PCR ont été purifiés avec le 

kit QIAquick PCR (Qiagen) suivi d’une estimation de 

la qualité et de la quantité des ADN grâce à un Nano-
Drop. Le séquençage des gènes codant l’ARN 16S a 

été réalisé avec la technologie 454 GS FLX (454 Life 
Sciences - Roche) et le kit Titanium selon les 
instructions du fabricant. Les amplicons de 450 pb ont 
été rassemblés en  utilisant une quantité égale de 
chaque produit PCR. Les séquences ont été analysées 
avec le logiciel Mothur v 1.24 et ont été alignées 
contre la base de données SILVA (14956 séquences). 
 

2. RESULTATS ET DISCUSSION 

La diversité microbienne dans les échantillons a été 
estimée par le calcul du nombre d’OTU’s 

(Operational taxonomic unit). Pour tous les 
échantillons d’iléon le nombre d’OTU’s avec un 

cutoff de 0.05 est de 1263 ± 697 avec un 
recouvrement par échantillon de 91.11% ± 3.33%. Le 
nombre moyen de séquences est de 10859 par 
échantillon d’iléon, 17 phyla différents ont été 
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répertoriés pour 429 taxons différents. La majorité de 
la diversité de l’iléon avant gavage est représentée par 

les Firmicutes avec 70% de la population. Le reste est 
composé à 14,98% de Proteobacteria et 13,27% de 
Bacteroidetes. Enfin, les autres phyla tels que les 
Actinobacteria, Fusobacteria représentent moins de 
2% de la population (Fig. 1a). 

Pour les caeca le nombre moyen d’OTU’s avec un 

cutoff de 0.05 est le même que pour l’iléon. Le 

nombre moyen de séquences est de 8577 comprenant 
13 phyla représentés par 281 taxons différents. Les 
caeca sont composés majoritairement de 
Bacteroidetes avec 57,03% d’apparition de ce 

phylum. Les Firmicutes représentent eux 33,95% de 
la population tandis que les Proteobacteria sont à 
7,26%. Le reste de la diversité représente moins de 
2% du total des séquences (Fig. 1b) 

Effet du gavage sur la communauté microbienne 

Dans un premier temps nous avons voulu comprendre 
quel était l’effet du gavage sur la composition du 

microbiote intestinal. . Dans l’iléon, avant gavage la 

flore est composée majoritairement de Clostridia 
(60,50%), les autres flores les plus représentées étant 
des Bacteroidia, des Bacilli et des 
Gammaproteobacteria. A mi-gavage, les 
Gammaproteobacteria sont les plus représentées 
(51,57%) tandis que les Clostridia ne représentent 
plus que 16% de la population. En fin de gavage, la 
flore majoritaire est représentée par les Bacilli 
(58,15%) suivi par les Clostridia (32,3%)  qui 
tiennent encore une part importante dans la population 
bactérienne (Fig. 2a). La comparaison des 
communautés bactériennes à partir des profils ACP 
(Fig. 3) nous montre que la composition du 
microbiote durant le gavage est assez hétérogène dans 
l’iléon. Avant gavage et à mi-gavage les 
communautés sont assez proches avec une tendance à 
aller vers une communauté riche en 
Enterobacteriaceae faisant partie de la classe des 
Gammaproteobacteria alors que les points en fin de 
gavage nous permettent de différencier une tendance 
communautaire distincte des deux premières se 
rapprochant d’une communauté riche en 

Lactobacillaceae et plus précisément en 
Lactobacillus. 

En ce qui concerne les caeca, avant gavage le 
microbiote est essentiellement constitué de 
Bacteroidia (56,34%) et de Clostridia (32,85%). Ces 
deux classes bactériennes malgré des changements de 
diversité durant le gavage restent majoritaires dans les 
caeca tout au long du gavage. A mi-gavage, on 
observe une augmentation importante des 
Deltaproteobacteria (21,79%), ce qui induit une 
baisse du nombre de Bacteroidia (37,01%) et des 
Clostridia (24,85%). En fin de gavage, on retrouve la 
même tendance qu’à mi-gavage avec trois classes 

majoritaires qui sont les Deltaproteobacteria  
(27,68%), les Bacteroidia (27,77%) et les Clostridia 
(35,81%) qui représentent la majorité de la population 
bactérienne totale (Fig. 2b). Les profils ACP des 
échantillons de caeca nous permettent de différencier 
3 groupes bien distincts correspondant chacun à une 
période du gavage. Avant gavage, la diversité des 
échantillons est très homogène et nous montre une 
tendance à se rapprocher des Bacteroides. A mi-
gavage, le groupe est un peu plus étiré mais montre 
une tendance à être proche d’une composition riche en 

Desulfovibrio (Deltaproteobacteria) et en 
Bacteroides. En fin de gavage, un troisième groupe se 
distingue avec des communautés assez riches en 
Bilophila (Deltaproteobacteria) (Fig. 4). 

Effet d’un probiotique sur le microbiote 

L’étude de l’ajout d’un probiotique (Lactobacillus 

sakei) tout au long du gavage a montré qu’il induisait 

des changements au niveau de la diversité 
bactérienne. Dans l’iléon à mi-gavage on observe une 
augmentation des Bacilli (dont fait partie le genre 
Lactobacillus) passant de 15,05% sans probiotiques 
(SP) à 62,6% avec probiotiques (AP). On observe 
également une forte diminution des 
Gammaproteobacteria passant de 51,57% (SP) à 
14,89% (AP) tandis que les Clostridia eux 
augmentent légèrement passant de 16,34% (SP)  à 
20,35% (AP). En fin de gavage, les Bacilli 
représentent environ 60% de la population totale dans 
les deux conditions (Fig. 2a). Par contre, on observe 
une forte diminution du pourcentage de Clostridia 
(25,94%) ainsi qu’une augmentation de Bacteroidia 
de l’ordre de 6,5% lors de l’ajout de probiotiques. Les 

profils ACP montrent que le probiotique modifie la 
structure de la communauté bactérienne. (Fig. 5). 

Dans les caeca, à mi-gavage, on observe l’apparition 
d’un faible pourcentage de Bacilli correspondant à 
notre probiotique (2,36%) mais également une baisse 
des Deltaproteobacteria passant de 21,79% à 14,40% 
tandis que les Clostridia et les Bacteroidia voient 
leurs pourcentages augmentés respectivement de 
4,20% et  6,83%. En fin de gavage on observe une 
baisse des Clostridia (5,23%) ainsi qu’une faible 

augmentation des Bacteroidia (2,95%) et des 
Gammaproteobacteria (3,34%) (Fig. 2b). Les profils 
ACP nous confirment le faible impact du probiotique 
sur la diversité des caeca avec un léger décalage entre 
les échantillons des deux conditions. (Fig. 6). 

CONCLUSION 

Cette étude a permis d’observer que chez le canard la 

flore microbienne retrouvée en majorité dans l’iléon 

est une flore anaérobie facultative (Lactobacillus) 
tandis que la flore caecale est anaérobie stricte 
(Bacteroides et Clostridium) en accord avec les 
données bibliographiques chez le poulet (Lu et al., 



Annexes 

200 
 

Actinobact

eria 0,15% 

Bacteroide

tes 57,03% 

Firmicutes 

33,95% 

Proteobact

eria 7,26% 

Others 

1,61% 

Actinobact

eria 0,19% Bacteroide

tes 13,27% 

Firmicutes 

69,85% 

Proteobact

eria 

14,98% 

Others 

1,71% 

2003). Le gavage modifie la composition du 
microbiote en favorisant le développement des Bacilli 
au détriment des Clostridia dans l’iléon et n’a que peu 

d’effet sur la communauté bactérienne des caeca. 

L’apport lors du gavage d’une souche probiotique 

entraîne dans l’iléon à mi-gavage l’augmentation 
transitoire des Bacilli et s’accompagne d’une 

diminution des Gammaproteobacteria (classe dont 
font partie certaines bactéries pathogènes). En  fin de 
gavage, les Clostridia diminuent en présence du 
probiotique. Comme précédemment peu de 
modifications ont été observées dans les caeca. Au 
cours de notre expérience, l’ajout de probiotiques n’a 

pas eu d’effet sur les performances zootechniques 

(prise de poids, poids de foie). Cependant des études 
récentes viennent de montrer que l’introduction de 

probiotiques dans l’alimentation des jeunes animaux 

en phase de démarrage permettait une augmentation 
significative de la prise de poids vif (Angelakis et al., 
2010). Une étude sur l’ajout d’un probiotique chez les 

jeunes animaux est à envisager afin d’étudier 

l’augmentation des rendements zootechniques des 
animaux dès la phase de démarrage. 
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Figure 1.  Répartition des différents phyla 

 
 

 
 
 

 
 
 
 

 
 
Fig.1 : Composition du microbiote avant gavage selon les différents grands phyla dans l’iléon (a) et les caeca (b) 
 
 

Figure 2.  Effet du gavage et de l’ajout de probiotiques sur la composition du microbiote 
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Fig.2 : Répartition des différentes classes composant le microbiote intestinal avant gavage, à mi-gavage sans probiotiques 
(SP), à mi-gavage avec probiotiques (AP), à fin gavage sans probiotiques (SP) et à fin gavage avec probiotiques (AP) dans 
l’iléon (a) et dans les caeca (b). 
 
             Figure 3.  Effet du gavage dans l’iléon        Figure 4.  Effet du gavage dans les caeca 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

 
 
Fig.3 : Profil ACP obtenu après séquençage 454 des 
échantillons d’iléon sur des animaux en phase de gavage. 

Les points représentent les différentes phases de gavage : 
(  ) avant gavage, (  ) à mi-gavage, (   ) à fin gavage. 
 

Fig.4 : Profil ACP obtenu après séquençage 454 des 
échantillons de caeca sur des animaux en phase de 
gavage. Les points représentent les différentes phases de 
gavage : (  ) avant gavage, (  ) à mi-gavage, (   ) à fin 
gavage. 

 
Figure 5.  Effet de l’ajout de probiotiques dans l’iléon   Figure 6.  Effet de l’ajout de probiotiques dans les caeca 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Fig.6 : Profil ACP obtenu après séquençage 454 des 
échantillons d’iléon sur des animaux en phase de gavage 

lors de l’ajout de probiotiques. Les points représentent les 
différentes phases de gavage : (   ) avant gavage, (   ) à 
mi-gavage sans probiotiques,    (  ) à mi-gavage avec 
probiotiques, (   ) à fin gavage sans probiotiques et (   ) à 
fin gavage avec probiotiques. 
 

Fig.7 : Profil ACP obtenu après séquençage 454 des 
échantillons de caeca sur des animaux en phase de 
gavage lors de l’ajout de probiotiques. Les points 

représentent les différentes phases de gavage : (   ) avant 
gavage, (   ) à mi-gavage sans probiotiques,    (  ) à mi-
gavage avec probiotiques, ( ) à fin gavage sans 
probiotiques et ( ) à fin gavage avec probiotiques.

a b 
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Résumé 

Le microbiote intestinal constitue un élément important pour l’hôte. Il est impliqué 

notamment au niveau immunologique et physiologique. La connaissance de la composition de 

ce microbiote est la première étape dans la compréhension des phénomènes qui lui sont 

associés. Les travaux de cette thèse se sont articulés selon plusieurs objectifs. La première 

étape a été de faire un inventaire moléculaire de la composition du microbiote de l’iléon et 

des caeca de deux types génétiques parentaux : le canard Pékin (Anas Platyrhynchos), le 

canard de Barbarie (Cairina Moschata) ainsi que de leur hybride ; le canard mulard. Nous 

avons ainsi pu observer des compositions différentes selon le type génétique. Différentes 

conditions rencontrées dans l’environnement sont à même de créer un déséquilibre dans la 

composition du microbiote. L’effet de l’alimentation étant bien décrit la seconde étude a porté 

sur l’impact du gavage sur les communautés bactériennes composant le microbiote. Nous 

avons ensuite étudié l’effet de l’ajout d’un probiotique (Lactobacillus sakei) sur le 

microbiote des canards mulards durant la phase de gavage. Enfin, dû aux contaminations 

environnementales retrouvées dans le sud-ouest ainsi que ses effets toxiques montrés dans 

différentes études, le dernier travail a permis d’évaluer l’effet du cadmium sur le microbiote 

des canards Pékin et Barbarie.  

Mots clés : microbiote, iléon, caeca, Pékin, Barbarie, mulard, gavage, probiotique, cadmium 

Abstract 
The intestinal microbiota is an important element for the host. It is particularly involved in 

immunological and physiological levels. Knowledge of the composition of the microbiota is 

the first step in understanding the phenomena associated with it. The work of this thesis was 

structured according to several objectives. The first step was to realize a molecular inventory 

of the microbiota composition in ileum and ceca of two parental genetic types: the Pekin 

duck (Anas Platyrhynchos), Muscovy duck (Cairina moschata) and their hybrid, the mule 

duck. We observed different compositions depending of the genetic type. Different conditions 

encountered in the environment are likely to create an imbalance in the composition of the 

microbiota. The changes in diet are well described the second step was to evaluate the effect 

of overfeeding on bacterial communities. We then studied the impact of adding a probiotic 

(Lactobacillus sakei) on the microbiota of mule ducks during the overfeeding period. Finally, 

due to levels of environmental contamination found in the southwest and its toxic effects 

shown in various studies, the last work allowed to evaluate the impact of cadmium on the 

microbiota of Pekin and Muscovy ducks. 

Keywords: microbiota, ileum, ceca, Pekin, Muscovy, mule, overfeeding, probiotic, cadmium 


