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Communiqué de presse

La flore intestinale permet de différencier les individus

De méme qgu’il existe des groupes sanguins, trois <« entérotypes », ou
signatures bactériennes intestinales, ont été identifiés par les chercheurs du
consortium européen MetaHIT, coordonné par I'INRA et impliguant des
chercheurs de I'INRA, du CEA, du CNRS et de I'université d’Evry-Val d’Essonne,
ainsi que ceux de Danone et de I'Institut Mérieux. Ces signatures s’averent
indépendantes de l'origine géographique d’un individu, de son age ou de son
état de santé. Elles sont principalement déterminées par l|'abondance de
certains types de bactéries mais aussi par leur potentiel génétique (c’est-a-dire
par les fonctions que leurs génes codent). Ces recherches, ouvrent de
nombreuses perspectives d'applications dans le domaine de la nutrition et de la
santé humaine. L’ensemble de ces résultats est publié dans I’édition en ligne
avanceée de la revue NATURE datée du 20 avril 2011.

Les chercheurs du projet européen MetaHIT, coordonné par le centre de recherche de
I'INRA de Jouy-en-Josas ont publié en mars 2010" le premier séquencage de I'ensemble
des génes des bactéries hébergées par le tube digestif humain, ou métagénome. llIs
avaient démontré que seul un millier d’espéces bactériennes sont habituellement
présentes en grande quantité dans l'intestin de 'lhomme, chaque individu en abritant au
moins 170, et que la plupart des espéeces sont semblables d’un individu a I'autre.

Dans une nouvelle étude, le consortium de chercheurs montre que les individus se
répartissent en trois groupes distincts, en fonction des microbes contenus dans leurs
intestins, ceci de maniére indépendante de l'origine géographique, de I'état de santé
(surpoids ou maladies inflammatoires du tube digestif), du sexe, ou de I'dge de ces
individus. Cette classification, comme celle des groupes sanguins, est spécifique des
individus, ce qui a amené les chercheurs a utiliser la notion d’ « entérotypes ».

Pour démontrer cette caractéristique inattendue et fondamentale sur le plan de la
biologie humaine, les chercheurs ont analysé le métagénome des bactéries issues
d’échantillons intestinaux de 39 individus répartis sur 3 continents : francais, danois,
italiens, espagnols, américains et japonais. lls ont ensuite étendu l'analyse a 85
échantillons prélevés chez des populations danoises, puis a 154 issus de populations
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américaines, pour déterminer si cette classification était valable au-dela de ces 39
séquences initiales. Les résultats indiquent que tous ces individus peuvent étre classés en
3 groupes distincts, selon la nature des bactéries contenues dans le tube digestif mais
aussi des fonctions qu’elles codent.

Les scientifiques ont également montré, en utilisant certains genes bactériens en tant
gue biomarqueurs?, qu'il existe des corrélations entre ces marqueurs fonctionnels et des
caractéristiques telles que I'age, le sexe, l'origine géographique ou la masse corporelle
des individus. Ceci apporte la preuve du concept selon lequel l'analyse de la flore
intestinale pourrait aider au diagnostic de maladies telles que I'obésité ou la maladie de
Crohn.

Cette étude ouvre la voie a la recherche des différences dans la composition bactérienne
des flores intestinales entre les individus sains et malades. La connaissance de cette
classification des individus va désormais permettre de constituer des groupes
homogénes, en vue des analyses comparatives, notamment sur les facteurs qui
favorisent la survenue d’une obésité, d’'un diabéte, etc.

Dans le domaine de la médecine individualisée, cette classification aidera a développer
des outils de diagnostic permettant de déceler les cas ou le traitement prévu ne serait
pas efficace, et d'adapter ce dernier en conséquence. Enfin, elle permettra d’améliorer
les études nutritionnelles qui visent a déterminer I'effet de tel ou tel aliment sur la santé
humaine.

Zoom sur les bactéries intestinales

L’homme vit en association permanente avec les bactéries présentes sur toutes les surfaces et dans toutes les
cavités de son corps, la majorité étant hébergées par son tube digestif. Les cellules bactériennes qui nous
accompagnent sont au moins 10 fois plus nombreuses que nos propres cellules. Ces communautés,
dynamiques et complexes, influencent profondément notre physiologie, notre nutrition, ainsi que notre
immunité et son développement. Par exemple, les bactéries ont des fonctions indispensables a notre santé :
elles synthétisent des vitamines, contribuent a la dégradation de certains composés que nous serions
incapables d'assimiler sans leur aide. Elles jouent un grand réle dans les fonctions immunitaires en nous
protégeant contre les bactéries pathogenes. Des recherches ont montré des différences significatives dans la
composition du métagénome chez les personnes obéses ou atteintes de maladies inflammatoires intestinales
et les sujets sains, d’ou I'hypothése que des déséquilibres de la flore digestive peuvent contribuer au
développement de maladies.
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