Impact du seigle dans I’alimentation des truies gestantes
sur leur microbiote et celui de leurs porcelets

Leila MAZROUA (1), Eléonore LEMIEUX (1, 2), Luca LO VERSO (1), Antony T. VINCENT (1, 2), Jamie AHLOY-DALLAIRE (1),
Frédéric GUAY (1)

(1) Département des sciences animales, Université Laval, Québec, Qc, Canada, G1V 0A6
(2) Institut de Biologie Intégrative et des Systémes, Université Laval, Québec, Qc, Canada, G1V 0A6

Frederic.guay@fsaa.ulaval.ca

Impacts of rye in the diet of gestating sows on their microbiota and that of their piglets

The objective of this project was to evaluate the impacts of adding rye to the gestation diet on the microbiota of sows and their
piglets. For this project, 245 sows were divided into four treatments: 1) Control: maize, maize distillers dried grain, soybean meal
(10% NDF); 2) Fibre: oat hulls and wheat middlings (20% NDF); 3) Rye30: 30% rye, wheat middlings, oat hulls (20% NDF); 4) Rye60:
60% rye, maize distillers dried grain, oat hulls (20% NDF). Treatments were assigned at breeding and applied during gestation and
the first week of lactation. A blood sample was taken on day 110 of gestation to assess the concentration of volatile fatty acids.
Seven days after parturition, faecal samples were taken from sows and their litter (three piglets/litter). Serum propionate and
butyrate before parturition were highest for Rye60 (P < 0.05). Microbiota analysis of sows showed no effect of treatments on alpha
diversity. However, piglet microbiota analysis revealed that the Control group had lower alpha diversity than the other treatments
(P < 0.05). The Fibre, Rye30 and Rye60 treatments led to an increase in Prevotellaceae, Muribaculaceae, Erysipelatoclostridiaceae
and Selenomonadaceae in sows, while in piglets, these same treatments increased Prevotellaceae, Rikenellaceae and
Butyricicoccaceae (P < 0.05). In conclusion, adding 30% or 60% rye to the sow's diet during gestation and early lactation modified

the microbiota of the sows and its establishment in piglets at the beginning of lactation.

INTRODUCTION

L'apport en fibres chez les truies gestantes est avantageux pour
leur bien-étre. Pendant la gestation, les fibres augmentent la
satiété et réduisent les risques de constipation et de
comportements stéréotypés dus a la faim et au stress (Jo et Kim,
2023). Diverses sources de fibres, comme le son de blé et la
coque de soja, sont couramment utilisées. Le seigle est riche en
fibres et en glucides et serait bien adapté pour les truies
gestantes, pouvant remplacer les céréales conventionnelles
(McGhee et Stein, 2021). De plus, le seigle pourrait favoriser la
santé intestinale grace a son contenu en fibres, favorisant la
production d’acides gras volatiles (AGV) (Hankel et al., 2022).
Bien que les effets du seigle sur le microbiote aient été étudiés
chez les porcelets et les porcs en croissance, I'impact sur le
microbiote des truies gestantes et celui de leurs porcelets reste
encore peu exploré.

1. MATERIEL ET METHODES
1.1. Animaux et traitements alimentaires

Au total, 245 truies ont été utilisées dans cette étude. Quatre
traitements ont été évalués : 1) régime témoin (TEM) : mais,
dréche de mais séché (DDGS) et tourteau de soja a 10 % NDF et
10,46 MJ/kg NE ; 2) régime a teneur accrue en fibres (FIB) : mais,
tourteau de soja, DDGS, remoulage de blé et coque d'avoine a
20 % NDF et 9,32 MJ/kg NE ; 3) régime de seigle a 30 %, 20 %
NDF et 9,32 MJ/kg NE , (S30) : mais, DDGS, tourteau de soja,
coque d'avoine et seigle hybride ; 4) régime de seigle a 60 %,

20 % NDF et 9,32 MJ/kg NE (S60) : DDGS, tourteau de soja,
coque d'avoine et seigle hybride. Les traitements alimentaires
ont été distribués selon le rang de portée et I'état
d’engraissement de la truie et appliqués de l'insémination
jusqu’a la mise-bas en fournissant la méme quantité
quotidienne de NE et de nutriments et pendant la premiére
semaine de lactation.

1.2. Collecte des échantillons et analyses de laboratoire

Des échantillons de sang ont été prélevés sur 25 truies par
traitement a 110 jours de gestation pour I'analyse d’AGV. Sept
jours apres la mise bas, des échantillons fécaux ont été prélevés
sur 16 truies par traitement et leur portée (trois porcelets par
portée) pour évaluer la composition du microbiote. L'extraction
d'ADN a été réalisée a partir d'échantillons fécaux et les
échantillons ont été séquencés sur un systéme MiSeq lllumina
(plateforme d'analyse génomique de I'Université Laval, IBIS).

1.3. Analyses bio-informatique et statistique

L'analyse bio-informatique des séquences du gene 16S rRNA a
été réalisée comme rapporté par Laforge et al. (2023). La
diversité alpha a été calculée sur des données non normalisées.
La richesse spécifique a été évaluée avec les indices Observed
et Chaol et |'uniformité a été évaluée avec les indices Shannon
et Simpson. Un test ANOVA a été utilisé pour comparer
I'abondance relative des différentes familles entre les différents
traitements alimentaires (RStudio, version 4.3.3).

2. RESULTATS




La concentration sérique en propionate était plus élevée dans
le S60 que dans le TEM avec des valeurs intermédiaires pour les
deux autres traitements (P < 0,001, Tableau 1). Le S60 avait
également une concentration en butyrate plus élevée que les
TEM et FIB avec une valeur intermédiaire pour le S30 (P <
0,001). En revanche, le TEM avait une concentration plus élevée
en iso-valérate que le FIB avec des valeurs intermédiaires pour
les deux autres traitements (P=0,02). La diversité alpha
(Observed ; Chaol ; Shannon ; Simpson, P > 0,10) du microbiote
des truies n'a pas été influencée par les traitements. Toutefois,
les abondances de Prevotellaceae et Selenomonadaceae
étaient plus faibles pour le TEM que pour les autres traitements
(P < 0,004, Tableau 1). L'abondance de Muribaculaceae était
plus élevée pour les S30 et 60 que pour le TEM (P < 0,001) avec
une valeur intermédiaire pour le FIB. L'abondance
d'Erysipelatoclostridiaceae était également plus élevée pour le
S60 que pour les TEM et FIB avec une valeur intermédiaire pour
le S30 (P < 0,001). Enfin, I'abondance de Christensenellaceae

était plus élevée pour le TEM que pour le FIB avec des valeurs
intermédiaires pour les deux autres (P<0,001). Les indices
Observed et Chaol des porcelets étaient plus élevés pour les
FIB et S30 que pour le TEM avec des valeurs intermédiaires pour
le S60 (P < 0,009). L'indice de Shannon était également plus
faible pour le TEM que pour le FIB (P = 0,03) tandis que l'indice
de Simpson était plus élevé pour les FIB et S60 que pour le TEM
(P = 0,03). L'abondance des Muribaculaceae était plus élevée
pour le traitement FIB que pour les autres traitements (P <
0,001). L'abondance des Rikenellaceae était également plus
élevée pour le FIB que pour le TEM avec des valeurs
intermédiaires pour les deux autres (P < 0,05). L'abondance des
Prevotellaceae était aussi plus élevée pour les FIB et S30 que
pour le TEM avec une valeur intermédiaire pour le S60 (P =
0,03). L'abondance de Butyricicoccacea avait tendance a étre
plus élevée pour le S30 que pour le TEM avec des valeurs
intermédiaires pour les S60 et FIB (P = 0,09).

Tableau 1 — Acides gras volatiles, diversité alpha et familles du microbiote fécal des truies et des porcelets a 7 jours d'age

TEM FIB S30 S60 Erreur-type Valeur P
Acides gras volatiles des truies, pmole/L
Acétate 106,6 115,9 113,8 121,9 12,47 0,17
Propionate 0,659°2 0,8252° 0,838 0,951° 0,0814 0,001
Butyrate 1,411° 1,718? 1,9122b 2,333b 0,3215 0,001
Iso-Valerate 0,679° 0,541° 0,614 2 0,607 20 0,0385 0,02
Diversité alpha (microbiote des truies)
Observed 1936 1976 2025 1960 95,1 0,67
Choal 2303 2362 2423 2343 99,7 0,58
Shannon 6,39 6,53 6,44 6,43 0,115 0,77
Simpson 0,984 0,989 0,991 0,984 0,0033 0,24
Abondance famille, %
Prevotellaceae 6,51° 10,672 11,222 11,092 1,892 0,004
Selenomonadaceae 0,082° 0,4022 0,4692 0,3722 0,1448 0,001
Muribaculaceae 1,737° 3,124% 4,529° 4,613° 0,5404 0,001
Erysipelatoclostridiaceae 0,083° 0,115 0,227% 0,383° 0,0585 0,001
Christensenellaceae 4,1132 1,786° 2,345 2,925 0,3664 0,001
Diversité alpha (microbiote des porcelets)
Observed 800° 9232 9062 8602° 27,1 0,008
Choal 937b 10922 10592 1019 35,1 0,009
Shannon 4,218 4,872° 4,647 4,597 0,1546 0,03
Simpson 0,919° 0,957 0,939% 0,9582 0,0103 0,03
Abondance famille, %
Prevotellaceae 0,378 2,0242 2,049° 0,7052b 0,6135 0,03
Muribaculaceae 0,673 3,3052 0,644 0,340 0,5222 0,001
Rikenellaceae 0,059 0,466° 0,302 0,2112b 0,1113 <0,05
Butyricicoccaceae 0,1208 0,24348 0,2944 0,210%8 0,0500 0,09
CONCLUSION début de lactation. Ainsi, I’établissement du microbiote des

Notre étude a mis en évidence l'influence de la fibre et du seigle
hybride pendant la gestation sur la composition et le
développement du microbiote des truies et des porcelets. En
effet, malgré la différence limitée du microbiote des truies
entre les traitements, celle-ci était suffisante pour induire une
différence significative du microbiote de leurs porcelets en

porcelets pourrait s’expliquer par un phénomeéne de transfert
du microbiote fécal maternel avec une prédominance de
certaines familles bactériennes par rapport a d’autres. Entre
autres, la présence précoce de Prevotellaceae chez les porcelets
allaités par des truies alimentées avec des régimes enrichis en
fibres ou en seigle pourrait leur donner un avantage a la suite
du sevrage.
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