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Sources de C et E pour bactéries 
hétérotrophes

Matière organique

Glucides: cellulose, chitine
Protéines 
Lipides: 
triglycérides, acides gras, cires
Autres molécules organiques:
Acides humiques complexes, lignine,
hydrocarbures

Au Menu dans la Nature 

Qu’est ce que mangent les bactéries



Origine naturelle :
• suintements naturels 10% des HC (CEDRE)

• phytoplancton 15% lipids
• Particulate Organic Matter
• terrestre (plantes)

Pollution: Pétrole
• Production 
• Transport
• Utilisation 

HOC Hydrophobic Organic Compounds



Lipides 
Hydrocarbures 

Propriétés Physico-chimiques des HOC

Log Kow = Log(Coct/Ceau)      >2
Solubilité: C16H34 = nM
Non dissous, adsorbés
Très faible concentration dans phase aqueuse
Donc peu biodisponiblent

HOC Hydrophobic Organic Compounds



Uniquement composés dissous dans la phase aqueuse sont absorbables

Taux assimilation < Taux de transfert de masse � biodisponible

Taux assimilation > Taux de transfert de masse � faible biodisponibilité

Processus de biodégradation; concept de biodisponib ilité

NALP
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Mécanismes hypothétiques de transfert de masse au s ein d’un
biofilm

Phase 
organique

Biofilm

Phase
aqueuse
libre

1 2 3 4

MatriceEau immobilisée dans la 
matrice

Production de 
biosurfactants

Sorption sur les 
polymères 

Accentuation du 
gradient 

Absorption 
directe 



Biofilms de Marinobacter hydrocarbonoclasticus SP17

Microcolonie sur  interface 
eau-hexadécane
Microscopie à contraste de 
phase

5 µm5 mm

Biofilm sur goutte 
d’hexadécane
Microscopie confocale à balayage
laser

10 µm
5 µm

Matrice de biofilm 
sur hexadécane
Microscopie à 
contraste de phase. 
Coloration au bleu alcian

Biofilm sur Alcane solide

(Eicosane)

Cellules (vert)

Hexadecane (brun) 

Biofilm

Eicosane



Biofilms atypiques

Deux gradients nutritionnels opposés
Spécificité d’interface
Stimulation de la biodisponibilité

Perspectives: aspects fondamentaux des biofilms aux  interfaces 
eau-composés organiques hydrophobes HOC

Importance écologique

Rôle dans le cycle du carbone
Rôle dans la biodégradation des polluants

Problématique

Comprendre les mécanismes moléculaires 
responsables des propriétés singulières des 
biofilms sur HOC 



Analyse transcriptomique et protéomique

Outils pour l’étude de Marinobacter hydrocarbonoclasticus

Séquence du génome (Genoscope CEA Evry)

Longueur de la séquence = 3989480 bases
GC % = 57,43 
Nombre d’objets génomiques CDS,fCDS,(r,t,misc)RNA = 3866 
42% des CDS fonction connue
20% des CDS fonction putative 
38% des CDS fonction inconnue

Analyse génétique

-Conjugaison 
-Mutagenèse aléatoire pRL23 miniTn5
-Promotor probing miniTn5gfp, miniTn5lux
-Echange d’allèles:  Plasmide suicide pKS32
-Vecteur de clonage pJRD15
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HCA B DK-mean clusteringa CDS Gene Product Function PEAb BHb PSAb BDb

MARHY0197  _  Conserved protein Unknown function ND ND ND 0.226
MARHY0601 rpsE 30S ribosomal subunit protein S5 Gene translation NDND ND 0.099
MARHY3108 ctpA Carboxy-terminal-processing protease precursor Protein fate ND ND ND 0.132
MARHY3468 dsbA Thiol:disulfide interchange protein dsbA precursor Protein fate ND ND ND 0.068

Cluster 1.2 (54) MARHY3268 exaA Quinoprotein ethanol dehydrogenase precursor (QEDH) Central intermediary metabolism 0.014 ND 0.022 0.201
MARHY0322 lldR Transcriptional regulator for lactate utilisation Transcription regulator 0.044 0.04 0.04 ND
MARHY0420  _  Putative hydrolase or acyltransferase Uncertain function 0.072 0.089 0.035 ND
MARHY0845  _  Phosphofructokinase Energy metabolism 0.151 0.132 0.057 ND
MARHY0938 rimM 16S rRNA processing protein RNA modification 0.014 0.038 0.02 ND
MARHY1023   _   Putative oxidoreductase Uncertain function 0.011 0.046 0.032 ND
MARHY2416   ubiG   3-demethylubiquinone-9 3-methyltransferase Energy metabolism 0.079 0.127 0.05 ND
MARHY2470   frr   Ribosome recycling factor  Translation factor 0.071 0.058 0.036 ND
MARHY3416 trpE Anthranilate synthase component I Amino acid biosynthesis 0.054 0.04 0.042 ND
MARHY3623 _  Probable typeVI secretion system subunit Uncertain function 0.014 0.067 0.014 ND
MARHY3764   ahpF  Alkyl hydroperoxide reductase f-subunit  Stress response ND 0.037 ND 0.052
MARHY0206  _  Conserved protein Unknown function ND 0.077 ND 0.158
MARHY0460 _  Conserved protein Unknown function ND 0.696 ND 0.576
MARHY2158 ndk Multifunctional nucleoside diphosphate kinase Nucleotide biosynthesis ND 0.084 ND 0.222
MARHY2255   cmk  Cytidylate kinase  Nucleotide biosynthesis ND 0.069 ND 0.079
MARHY0478 _  Probable hydrophobic compounds transporter Uncertain function 0.037 0.414 0.096 0.279
MARHY0942 dsbC Protein disulfide isomerase II Protein fate 0.036 0.161 0.05 0.234
MARHY2686 _ Conserved protein Unknown function 0.092 2.033 0.183 1.253
MARHY3535 pstS ABC phosphate transporter periplasmic component Transport and binding protein 0.102 1.093 0.12 2.391
MARHY2361   pcm   L-isoaspartate protein carboxylmethyltransferase type II  Posttranslational modification 0.052 ND 0.062 0.005
MARHY1815  paaG  Enoyl-CoA hydratase  Energy metabolism 0.073 ND 0.017 ND
MARHY2432   _  Conserved protein Unknown function 0.064 ND 0.087 ND
MARHY2614   gatA  Glutamyl-tRNA amidotransferase subunit A  Protein synthesis 0.034 ND 0.035 ND
MARHY3086 fabA Beta-hydroxydecanoyl thioester dehydrase Fatty acid biosynthesis 0.125 ND 0.195 ND
MARHY3236   sorA   Sulfite oxydase protein Central intermediary metabolism 0.027 ND 0.038 ND
MARHY0152 pdxH Pyridoxine 5'-phosphate oxidase Cofactor biosynthesis 0.07 0.085 ND ND
MARHY0462 pyrE Orotate phosphoribosyltransferase Nucleotide / nucleoside biosynthesis 0.095 0.085 ND ND
MARHY0715 ribE Riboflavin synthase beta chain Cofactor biosynthesis 0.075 0.102 ND ND
MARHY1211   recA   DNA strand exchange and recombination protein DNA replication 0.142 0.141 ND ND
MARHY2451   _   Putative RNA binding protein with YrdC/RibB domain  Uncertain function 0.047 0.08 ND ND
MARHY2838 ahpG2 Cytochrome P450 alkane hydroxylase Energy metabolism 0.093 0.086 ND ND
MARHY2988 bioA Adenosylmethionine-8-amino-7-oxononanoate aminotransferase Cofactor biosynthesis 0.102 0.066 ND ND
MARHY2525 sbcB Exodeoxyribonuclease I, Exonuclease I,  dRPase DNA metabolism 0.046 0.036 ND ND
MARHY1579 prpE Propionate-CoA ligase Fatty acid biosynthesis 0.12 0.021 ND ND
MARHY0078 idh Isocitrate dehydrogenase Energy metabolism 0.201 0.064 0.055 0.016
MARHY1444 acnB Aconitate hydratase 2 and 2-methylisocitrate dehydratase Energy metabolism 0.91 0.315 0.106 0.053
MARHY3382   _  Putative Dihydrolipoyl dehydrogenase Uncertain function ND ND 0.06 0.055
MARHY0030  _  Putative Peptidoglycan-binding LysM precursor Uncertain function ND ND 0.183 0.165
MARHY0131  _  Putative YbhB and YbcL Uncertain function ND ND 0.172 0.167
MARHY0195 lsfA Antioxidant protein, peroxidase Stress response ND ND 0.063 0.085
MARHY0250  _  Putative copper transport protein Uncertain function ND ND 0.402 0.541
MARHY0250  _  Putative copper transport protein Uncertain function ND ND 0.12 0.133
MARHY0250  _  Putative copper transport protein Uncertain function ND ND 0.167 0.126
MARHY0681 gcvH Glycine cleavage complex protein H Central intermediary metabolism ND ND 0.112 0.084
MARHY0691  _  Putative Ig-like, group 1 Uncertain function ND ND 0.192 0.278
MARHY0783   mraZ   Protein involved in cell division  Cell division ND ND 0.036 0.084
MARHY1776   _  Conserved protein Unknown function ND ND 0.121 0.153
MARHY2325   pepA   Aminopeptidase A, cyteinylglycinase  DNA replication ND ND 0.037 0.091
MARHY2367 eno Enolase Glucid metabolism ND ND 0.083 0.034
MARHY2464   _   Putative chaperone protein skp precursor  Uncertain function ND ND 0.197 0.242
MARHY2725  _  Putative iron-regulated protein A precursor Uncertain function ND ND 0.215 0.118
MARHY2726   _  Conserved protein Unknown function ND ND 0.144 0.027
MARHY2962   cbpA   Curved DNA-binding protein, DnaJ analogue Protein fate ND ND 0.094 0.053
MARHY2981 metK Methionine adenosyltransferase 1 Central intermediary metabolism ND ND 0.152 0.224
MARHY3081   _  Conserved protein Unknown function ND ND 0.069 0.134
MARHY3208   fur   DNA-binding transcriptional dual regulator Transcription regulator ND ND 0.032 0.056
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Cluster 1.1 (35)
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Analyse Protéomique du biofilm  

Protéines dont l’expression est modulée dans un biofilm sur hexadécane
En rouge protéines surexprimées. En bleu protéines sous-exprimées.

MARHY0477
?

OHCHO

COOH

acyl-CoA

enoyl-CoA

Hydroxylacyl-CoA

Ketoacyl-CoA

acyln-2-CoA

� -oxydation des 
acides gras 

acetyl-CoA

citrate

isocitrate

oxoglutaratesuccinyl-CoA

succinate

malate

oxaloacetate

glyoxylate

Cycle des acides 
tricarboxyliques

Transport  Fe et 
autres solutés

Métabolisme des alcanes

pyruvate

gluconeogenesis

FadA

Transporteurs ABC

Porines

idh

lpd

SucC
SucD

SdhA

acyl-CoA
thioesterase II

MARHY0478
Transporteur 
composés 
hydrophobes? 

Sécrétion de protéines
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Lame microscope

Substrat

Biofilm 

Milieu minéral

Dispositif expérimental

Evaluer la distribution  des biofilms sur hydrocarbure et lipide dans l’environnement marin
Déterminer la spécificité de substrat de ces biofims

Recherche de nouveaux biofilms

+++++
Marinobacter sp
Alcanivorax sp

Substrats

Triglycéride insat.Triglycéride sat.Cire ParaffineTetradécane

+++--

Vibrio sp
Pseudoalteromonas sp
Pseudomonas sp
Acinetobacter sp

Bactéries marines hydrocarbonoclates: spécialistes des hydrocarbures et lipides ?



Perspectives: aspects appliqués, les biosenseurs int erfaciaux

Biosenseur classique Biosenseur interfacial

Analyte
dissous

Analyte
non-dissous

Promoteur

Gène rapporteur

Stimulus

Transduction 
de signal

Bactérie

Hydrocarbure



Perspectives: aspects appliqués, 
traitement des graisses d’effluents urbains et indu striels 

EpureTec

Collaboration société Epurtec

Utiliser les capacités de dégradation 
des triglycérides de M. hydrocarbonoclasticus

Valorisation des graisses par leur transformation e n cires 


