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RÉSUMÉ 

Les streptomycètes sont des bactéries filamenteuses retrouvées dans le sol. Ds sont parmi 

les microorganismes les plus importants au niveau industriel, produisant de nombreux 

métabolites secondaires et sécrétant une grande quantité d'enzymes. Le séquençage du 

génome de 8 Mb de Streptomyces coelicolor A3(2) a été entrepris au Sanger Centre et 

l'analyse complète du génome devrait être terminée incessamment. La prochaine étape 

consiste donc à assigner une protéine à chacun des cadres de lecture nouvellement 

identifiés. En d'autres termes, 1' étude du complément protéique exprimé par son génome, 

le protéome, sera réalisée. Nous nous sommes d'abord penché sur 1' étude du protéome 

exprimé lorsque la souche est cultivée avec le xylane comme source de carbone. En effet, 

étant donné l'intérêt commercial des xylanases dans l'industrie des pâtes et papier, le 

groupe de recherche en biotechnologie des streptomycètes a acquis au cours des dernières 

années de nombreuses connaissances sur la dégradation du xylane. Durant le présent 

travail, les différentes techniques permettant l'analyse du protéome ont été mises au point 

et optimisées avec les souches S. lividans 1326 et IAF6. Par la suite, l'identification par 

spectrométrie de masse des protéines intracellulaires les plus abondantes sur gel en deux 

dimensions de S. coelicolor a débuté. Quatre protéines ont été identifiées, soit une 

méthylase qui confère la résistance au thiostrepton, deux iso formes d'une protéine de 20,3 

kDa (Q9KXW4) ainsi qu'une protéine conservée (Q9KY22). 

~3~ 
Étudiant Directeur de recherche 
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