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[bookmark: _GoBack]La conception de nouveaux aliments aquacoles valorisant des matières premières renouvelables nécessite de développer des approches globales et systémiques pour appréhender les effets nutritionnels de ces nouvelles matières premières et explorer les capacités d’adaptation des poissons. Les approches de « omiques » à haut débit (génomique dont épigénétique, transcriptome, protéome) ont permis de mettre en évidence certains mécanismes impliqués dans les limites à l’utilisation d’aliments à base de matières premières végétales. Parmi les approches de « omiques » la métabolomique présente le double intérêt d’une approche globale de l’ensemble des voies métaboliques et potentiellement d’une approche non invasive. L’objet de cette présentation est de faire le point sur l’intérêt de ces approches dans le contexte de l’alimentation des poissons.
La métabolomique, c’est l’ensemble des méthodes permettant de caractériser chimiquement les composés solubles ou circulants dans les fluides biologiques, les organes ou les tissus des organismes vivant. Ces méthodes se rattachent à la spectrométrie de masse, à la résonnance magnétique nucléaire (RMN), mais aussi à la spectrométrie Infra-Rouge (FT-IR) et Raman. Elles sont utilisées dans tous les organismes vivants depuis les micro-organismes pour étudier les réseaux métaboliques jusqu’à l’homme pour mesurer l’impact de différents facteurs sur le métabolisme dans des conditions non invasives. Cette présentation concerne plus spécifiquement les approches RMN chez le poisson.
La métabolomique est très utilisée pour caractériser les matières premières alimentaires (Maninna 2012). Elle permet ainsi de caractériser les produits aquatiques et particulièrement les poissons. Les approches de 13C-RMN et de SM permettent de distinguer les espèces, mais aussi de discriminer les poissons sauvages des poissons d’élevage (Mannina et al 2008, Aursand et al 2009, Anedda et al, 2013, ainsi que les poissons placés dans différentes conditions d’élevage principalement sur la base des profils lipidiques de la chair des poissons. Ces approches de métabolomique permettent également d’étudier la stabilité des profils lipidiques de la chair en fonction des conditions de stockage post-mortem.
La métabolomique s’est fortement développée pour caractériser l’empreinte sur le métabolisme, analysé en 1H-RMN au niveau du plasma ou du foie, de l’exposition des poissons à différents stress environnementaux, notamment l’exposition à des contaminants environnementaux (Vian et al 2005, Samuelson et al 2006, Li et al 2014) ou à des traitements pratiqués en élevage (Teng et al 2013). Les approches de 31P-RMN permettent d’approfondir la réponse du métabolisme énergétique et intermédiaire de certains tissus voire du poisson entier, y compris par des mesures in vivo, à des stress environnementaux (température, oxygène, contaminants) et d’identifier les voies métaboliques privilégiées dans ces conditions de stress (Van Ginnecken et al 2008).
L’intérêt de l’approche métabolomique pour les études d’alimentation et de nutrition chez le poisson est plus récent. Concernant les processus digestif, la comparaison de la composition du microbiote et du profil des métabolites 1H-RMN du contenu digestif de différentes espèces de poissons permet de suspecter un effet des différences de régime alimentaire (Azakura et al. 2014). Une approche expérimentale réalisée sur le mérou a permis de démontrer l’impact d’un changement d’alimentation, du régime naturel à une alimentation artificielle, à la fois sur le microbiote et sur le profil métabolique du contenu digestif (Azakura et al. 2014). 
Concernant les réponses du métabolisme aux conditions d’alimentation, les différences de profil métabolique 1H-RMN du muscle entre espèces (Yoshida et al. 2014) et la comparaison des profils 1H-RMN et 13C-RMN entre poissons sauvages et élevage (Mannina et al 2008, Vidal et al. 2012), permettent de confirmer un effet classique de l’alimentation sur le métabolisme lipidique. Les profils métaboliques principalement 1H-RMN du plasma, du foie ou du muscle de poissons sont également modifiés par des aliments contenant des matières premières d’origine végétales ou alternative comparés avec des régimes à base de matières premières classiques d’origine marine (Bankefors et al 2011, Schock et al. 2012, Abro et al 2014, Wagner et al 2014, Wei et al 2015, Deborde et al. 2015). Les profils métabolomiques 1H-RMN et 13C-RMN permettent ainsi d’étudier les modifications conjointes du métabolisme lipidique mais aussi d’autres grandes voies métaboliques (glucides, protéines) et de mettre en évidence des clusters de métabolites impliqués dans l’adaptation des poissons.
