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Résumé (5 lignes) :

Bacteroides xylanisolvens est une bactérie prévalente dans le c6lon de I’'Homme. Elle a |a
particularité de dégrader les fibres alimentaires solubles (pectines) et insolubles (xylanes).
Pour cela, elle régule finement I'expression de huit loci génomiques (« Polysaccharide
Utilization Loci ») codant des systemes enzymatiques trés élaborés mettant en jeu une
cinquantaine de CAZymes (« Carbohydrate-Active Enzymes »). Parmi ces enzymes, une
endoxylanase particuliere est proposée comme marqueur de la fonction « xylanolytique ».

Contexte et enjeux : Chez 'Homme, la dégradation des fibres alimentaires est une fonction
métabolique exclusivement assurée par le microbiote intestinal. Cette fonction métabolique
favorise ’lhoméostasie de I'écosystéme digestif et maintient notre organisme en bonne
santé. Les bactéries capables d’initier ce processus métabolique ont les potentialités
enzymatiques permettant de dépolymériser les fibres complexes (ou polyosides) en
composés (oses et oligosides) métabolisables par I'ensemble de la communauté
microbienne. Bacteroides xylanisolvens est une espece bactérienne prévalente chez
I'Homme et a la particularité de dégrader a la fois les pectines (fibres solubles présentes
dans les fruits) et les xylanes (fibres insolubles présentes dans les céréales). La souche type




XB1A possede dans son génome 256 genes codant des « carbohydrate active enzymes » ou
CAZymes qui sont pour une grande partie organisés en « clusters », et répartis dans 74 loci
génomiques, aussi appelés « Polysaccharide Utilization Loci » ou PUL. Face a la complexité
du systéme enzymatique de cette espece, sa fonction pectinolytique et xylanoltyque a été
étudiée par une approche transcriptomique (RNAseq), protéomique, et par mutagénése
dirigée.

Résultats :

’analyse du transcriptome de B. xylanisolvens XB1AT a révélé I'existence de six PULs
impliqués dans la dégradation des pectines et de deux dans celle des xylanes. L’analyse des
40 CAZymes codées par les PULs « pectinolytiques » a permis de proposer une cible
polyosidique (homogalacturonane, rhamnogalaturonane de type | et Il, arabinane) a cinq des
six PULs identifiés. Les deux PULs « xylanolytiques » codant 15 CAZymes cibleraient les
xylanes de faible complexité (trés peu branchés). La mutation du gene susC-like
(transporteur membranaire) dans un des six PULs pectinolyques (PUL 49) et du gene HTCS
(régulateur) dans un des deux PULs xylanolytiques (PUL 43) a démontré I'importance
respective de ces deux loci dans la fonction pectinolytique et xylanolytique de la bactérie. Le
mutant HTCS a aussi permis de montrer pour la premiére fois une régulation croisée de deux
PUL distants sur le génome. En présence de xylane, les données de protéomique ont
souligné la surproduction par la bactérie d’'une endo-xylanase particuliére possédant deux
CBMs (Carbohydrate-Binding Modules). Cette enzyme modulaire peut étre considérée
comme un marqueur fonctionnel de la « xylanolyse » dans I'écosystéme microbien
intestinal. En conclusion, B. xylanisolvens déploie une machinerie enzymatique qui reflete la
complexité des deux polyosides constitutifs des parois de plantes. La plasticité métabolique
de B. xylanisolvens vis-a-vis des fibres alimentaires contribue certainement a la survie et au
maintien de cette bactérie dans le c6lon humain.

Perspectives :

Des études d’écologie fonctionnelle ciblant la communauté fibrolytique intestinale sont
encore nécessaires afin de mieux décrypter I'impact des fibres alimentaires et en particuliers
des polyosides pariétaux sur le métabolisme microbien intestinal pour pouvoir a terme
orienter ce métabolisme dans le sens le plus favorable pour la santé humaine.
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