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ET GENES SE PARLENT !

Par Walter WAHLI*

Le contexte : I’'alimentation au fil de notre histoire naturelle

Tout au long de I'histoire naturelle de la lignée humaine, le génome a été
optimisé par sélection naturelle par et pour un environnement alimentaire qui était
considérablement différent de celui d’aujourd’hui, particulierement dans les pays
développés. Par ailleurs, une nourriture parfois peu abondante et difficile a obtenir,
voire des famines, des environnements hostiles et les grandes migrations de populations
ont exercé des pressions sélectives en faveur d’un génome d’épargne capable d’assurer
un métabolisme économe en besoin d’énergie. La composition du régime alimentaire de
nos ancétres a été fortement modifiée pendant les périodes néolithique et industrielle.
La transition néolithique de chasseur-cueilleur a éleveur-agriculteur, avec I'introduction
dans le régime alimentaire des produits laitiers et des céréales stockées, a probablement
été le premier grand changement dans la composition de I'alimentation ancestrale. Plus
tard, au cours du XIX® siecle, I'industrialisation qui a permis I'introduction de techniques
d’agriculture de masse et de procédures de transformation et conservation des aliments
a radicalement changé notre alimentation, tant qualitativement que quantitativement
(Cordain et al., 2005). Ces modifications, récentes par rapport a la longue histoire
évolutive du chasseur-cueilleur, sont intervenues dans un contexte de grande stabilité
du génome qui est resté quasiment inchangé avec un taux de mutation d’environ 0,3%
par million d’années. L'inadéquation entre I'alimentation moderne, souvent associée
a une inactivité physique, et le génome d’épargne du chasseur-cueilleur a favorisé
I'’émergence de maladies dites de civilisation comprenant, entre autres, des dérégulations
métaboliques telles que les triglycérides circulants élevés, la réduction du cholestérol
HDL, lI'augmentation de la tension artérielle, 'augmentation de la glycémie a jeun et
I'obésité centrale. Ensemble, ces anomalies métaboliques et cliniques constituent les
principales manifestations du syndrome métabolique tel que défini par I'International
Diabetes Federation (IDF). Elles se trouvent fréquemment réunies chez les personnes qui
présentent un risque élevé de diabéte et de maladies cardiovasculaires.

1 Communication présentée a ’Académie des Sciences, Inscriptions et Belles-Lettres de Toulouse
a la séance du mardi 11 octobre 2022.
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Nutrigénétique et nutrigénomique

C’estdans le contexte global de I'impact de I'alimentation sur la santé que la recherche
sur les interactions possibles entre nutriments et génes a pris son envol. C’est ainsi qu’a
émergé une nouvelle discipline des sciences de la nutrition : la génomique nutritionnelle.
Elle peut étre divisée en deux domaines, la nutrigénétique et la nutrigénomique (Mutch
et al., 2005) (Figure 1). Cette avancée a été rendue possible grace au développement
de technologies de haute performance et a haut débit qui a propulsé la recherche
nutritionnelle dans « I'ére post génomique » au tournant du millénaire (Rist et al.,
2005). En effet, le séquencage des génomes murin et humain a ouvert la voie a I'étude
moléculaire du role des nutriments sur I'intégrité du génome et I'expression des génes
avec une meilleure compréhension de I'impact des susceptibilités génétiques sur les
troubles métaboliques, catalysant ainsi les progres rapides des sciences de la nutrition
(Nadeau et al.,, 2001 ; Nurk et al., 2022).

La nutrigénétique vise a identifier les fondements héréditaires de la variabilité
des réponses interindividuelles aux nutriments (Figure 1). Elle étudie des altérations
souvent mineures dans la séquence nucléotidique de génes qui, par exemple, modulent
I'activité de voies métaboliques spécifiques. Une attention particuliere a d’abord été
portée au lien entre des polymorphismes relativement fréquents, les polymorphismes
mononucléotidiques connus sous le terme SNP (single nucleotide polymorphisms) et
la prédisposition a I'obésité, au syndrome métabolique et au risque cardiovasculaire
(Miller et al., 2016).

La nutrigénomique s’est développée aprés la nutrigénétique, car elle s’appuie sur
des outils plus récents et tres performants appelés technologies « omiques », comme
la génomique, I’ épigénomique, la transcriptomique, la protéomique, la lipidomique
et la métabolomique (Figure 2). Ces technologies générent une masse extrémement
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Fig. 1 : la génomique nutritionnelle. La nutrigénétique identifie et caractérise des variants de
genes qui déterminent des réponses différentes a des nutriments spécifiques. Elle s’intéresse
aux réponses individuelles a la nutrition. La nutrigénomique étudie la réponse de I'ensemble
du génome a la prise alimentaire. Cette réponse est appelée signature génomique. Toutes deux
mettent en évidence des réponses individuelles a la nutrition, basées sur la variabilité des géenes
et du génome. Silhouettes : image « Freepick.com ».
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importante de données dont le traitement dépend d’outils bioinformatiques sophistiqués
et puissants. La nutrigénomique permet de définir et caractériser des « signatures
alimentaires » qui refletent I'action des nutriments sur la structure et I'expression de
I'ensemble du génome humain avec ses conséquences physiologiques ayant, parfois, un
impact sur la santé (Rist et al., 2005 ; Mutch et al., 2005).
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Fig. 2 : les technologies « omiques ». Lensemble des technologies « omiques » permet d’établir
des signatures nutritionnelles qui peuvent servir de base pour I'élaboration d’une nutrition de
précision pour des catégories d’individus présentant certaines caractéristiques comme par exemple
une susceptibilité a une maladie donnée ou une incapacité a métaboliser certaines composantes
alimentaires (caféine, lactose), ou pour des individus pris isolément et pouvant bénéficier d’'une
alimentation personnalisée.

Le dialogue entre aliments et génes

Tout comme l'air que nous respirons pénétre dans notre corps, la nourriture est
un ensemble de substances (aliments) externes introduites dans et assimilées par
I'organisme tout au long de notre vie. A cet égard, se nourrir représente une interaction
permanente avec notre environnement qui retentit sur notre bien-étre et notre santé.
Ce lien entre alimentation et santé est connu et documenté depuis I'Antiquité, puisque
Hippocrate (Ve siecle av. J.-C.), qui fait figure de pere de la médecine, avait déja affirmé
le role prééminent de I'alimentation sur la santé par son adage devenu célébre « Que ton
alimentation soit ta premiere médecine ». Toutefois, les modes d’action moléculaires des
aliments sur I'organisme, en particulier en ce qui concerne l'activité du génome, n‘ont
été reconnus et étudiés que récemment. Les composants de l'alimentation forment
deux groupes de substances distincts. Le premier comprend les macronutriments qui
fournissent I'énergie ou les calories ; ce sont les glucides, les lipides et les protéines
qui sont nécessaires en grande quantité. Le second regroupe les micronutriments, c’est-
a-dire les vitamines, les minéraux et les oligoéléments qui ne sont nécessaires qu’en
trés faibles quantités, mais exercent des fonctions importantes dans la régulation des
processus cellulaires et physiologiques et sont incontournables pour promouvoir la
bonne santé et la maintenir. D’autres molécules régulatrices peuvent étre ajoutées a ce
groupe de micronutriments : les acides gras, les acides aminés essentiels dont la valine,
la leucine et I'isoleucine, les phytoingrédients (polyphénols, flavonoides et caroténoides)
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et les pré-biotiques comme substrats des pro-biotiques (microorganismes intestinaux
ayant un effet bénéfique sur la santé).

Les micronutriments peuvent influencer I'expression des génes selon plusieurs
mécanismes agissant a différents niveaux. Dans un premier mode d’action, ils agissent
comme des signaux qui activent ou répriment des facteurs clés de la régulation de
I'expression des genes. Les micronutriments, par exemple certains acides gras ou
certaines vitamines, se lient a des facteurs de transcription qui, sous leur influence,
agissent comme des commutateurs de I'expression des genes. Il en résulte une production
accrue ou réduite des protéines codées par ces genes. Ainsi, I'expression différentielle
des génes en réponse a un régime particulier ou une complémentation alimentaire
spécifique peut étre étudiée a I'échelle du génome entier grace a la transcriptomique
qui analyse 'ensemble des ARN messagers (ARNm) qui seront traduits en protéines (Rist
et al., 2005).

Un second mécanisme important, utilisé par exemple par I'acide folique, la choline
et les vitamines B12, B2 et B6, reléve de I'épigénétique. L'épigénétique étudie comment
I'expression des génes est modifiée de facon adaptative, transmissible, mais réversible,
selon les conditions environnementales sans que la séquence nucléotidique de 'ADN
soit changée (Figure 3). UADN peut étre modifié par I'ajout de groupes méthyle (CH,: un
atome de carbone et trois atomes d’hydrogene) qui modifient I'accessibilité aux genes
de la machinerie protéique de transcription. Grace a ces méthylations, l'organisme
« mémorise » les conditions environnementales auxquelles il a été exposé (Figure 3).
Ces « étiquettes épigénétiques » sont suffisamment stables pour persister tout au
long de la vie, mais peuvent également changer sous l'influence de facteurs externes
ou internes. Certaines d’entre elles sont méme transmises a la descendance, jusqu’a la
deuxieme ou la troisieme génération quand les cellules de la ligne germinale (les futurs
gametes) portent ces empreintes génomiques. Un grand nombre de modifications
épigénétiques interviennent chez le foetus au stade intra-utérin, un phénomene appelé
programmation développementale. Une hypothese est qu’elles servent a « préparer » le
foetus en développement a une vie postnatale dans le méme environnement que celui
de sa mere (Reik et al., 2001). Chez I'adulte, le profil épigénétique reflete également
le style de vie (régime alimentaire, tabagisme, alcoolisme, exercice physique) et les
facteurs externes (pollution, température) et internes (stress, état hormonal, sommeil)
auxquels I'organisme est soumis. La signature épigénétique peut renseigner sur I'état de
santé car elle influence la susceptibilité aux maladies (Jirtle & Skinner, 2007). De maniére
intéressante, la probabilité qu’a une personne de développer une maladie métabolique
est déterminée, en partie, par l'alimentation (qualité, quantité) de ses parents et de ses
grands-parents. Une connaissance plus approfondie des signatures épigénétiques et de
leur transmission devrait aider a établir des interventions nutritionnelles et a adapter
un style de vie visant a améliorer le profil épigénétique de maniere ciblée et bénéfique
(Jiménez-Chillaron et al., 2012). En bref, les facteurs alimentaires et comportementaux,
eninfluencant’établissement, le maintien ou le changement des marques épigénétiques,
influencent I'expression des génes avec des effets sur la santé, le risque de maladie et le
vieillissement. En d’autres termes, le profil épigénétique renseigne sur |'age biologique
(par opposition a I'age chronologique) de l'organisme et permet de mesurer a quelle
vitesse le corps vieillit si le profil est établi de maniere répétée au fil du temps (Jiménez-
Chillarén et al., 2012).
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Fig. 3 : épigénome. L'épigénome — ensemble des modifications épigénétiques du matériel
génétique et des histones — est le résultat de I'exposition du génome a des facteurs internes
et externes. Les modifications peuvent toucher I’ADN et/ou les histones qui le compactent pour
former la chromatine. Le profil épigénétique d’une personne révéle son age biologique qui peut
étre différent de son age chronologique. Un bon style de vie peut déterminer un age biologique
moins élevé que I'age chronologique et, a I'inverse, un mode de vie malsain peut provoquer un age
biologique plus élevé que I'age chronologique.

Troisiemement, les micronutriments peuvent influencer I'intégrité de '’ADN. Prenons
comme exemple la carence en zinc qui promeut un stress oxydatif qui peut endommager
I’'ADN ou produire une inflammation chronique (Ho et al., 2022). Neuf micronutriments
ont été identifiés comme impactant la stabilité du génome chez I’humain (Bull & Fenech,
2008). La définition des doses et des combinaisons de nutriments pour le maintien de
I'intégrité du génome est une priorité de la recherche nutritionnelle. En fait, I'impact
des carences ou excés en micronutriments sur 'intégrité du génome est estimé étre du
méme ordre de grandeur que celui du rayonnement ultraviolet. Certains oligoéléments
(fer, cuivre, sélénium et zinc) sont des facteurs cruciaux dans le maintien de I'intégrité du
génome car ils assurent la précision de sa réplication au cours des divisions cellulaires,
I'efficacité des mécanismes de réparation de 'ADN, et la résistance au stress oxydatif.

Symbiose entre le microbiote et son hote

Le microbiote intestinal représente un ensemble dynamique de plusieurs centaines
d’especes de microorganismes (bactéries, virus, archées et champignons) présents
dans le tube digestif. Il est souvent considéré comme un « organe » procaryote en
symbiose avec son hote eucaryote. Chez I’lhumain, il comprend approximativement le
méme nombre de cellules (~3.8 x 103) que le corps entier, réparties en ~250 especes
différentes (Sender et al., 2016). C’est dans le colon que la densité bactérienne est la
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plus élevée avec, chez ’lhumain, deux phyla prépondérants : Firmicutes et Bacteroidetes.
Puis viennent Actinobacteria, Proteobacteria et Verrucomicrobia (Mareschal et al.,
2018). Chaque individu a un microbiote intestinal singulier sur le plan qualitatif et
guantitatif, mais la moitié environ des especes bactériennes que comporte le microbiote
se retrouve communément d’un individu a l'autre. Les roles principaux du microbiote
sont : 1) fonctions métaboliques comme la biosynthese d’acides aminés, la production
de vitamines, la biotransformation des acides biliaires, pour n’en citer que trois;
2) fonctions trophiques essentiellement dans la maturation du tube digestif, y compris
le systeme immunitaire intestinal ; 3) fonction de défense vis-a-vis d’agents pathogénes
et activation de I'immunité innée et adaptative (Mareschal et al., 2018). Le microbiote
intestinal participe a la physiologie de I'héte, y compris dans ses réponses aux
aliments et au stress ainsi que dans les comportements qui leur sont associés. Ainsi,
il contribue a la modulation des états de santé de I'hote par des voies de régulation
métaboliques et immunitaires (Holmes et al., 2012). Une connaissance approfondie des
fluctuations de la composition du microbiote en lien avec ses fonctions et les variations
métaboliques individuelles pourrait révéler des mécanismes susceptibles d’étre
ciblés par des interventions nutritionnelles personnalisées. On peut noter ici que des
composés bioactifs de I'alimentation, par exemple d’origine végétale comme les stérols,
les caroténoides, les flavonoides, les polyphénols ou les huiles végétales et marines qui
influent sur le métabolisme, traversent I'intestin et interagissent fonctionnellement avec
le microbiote avant leur assimilation par le tube digestif.

Lensemble de l'information génétique comprise dans le microbiote est appelé
métagénome (Figure 4). Ainsi, en plus de notre propre génome humain, nous
hébergeons un métagénome procaryote qui englobe les génomes de tous les micro-
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Fig.4 : composition de I'hologénome. L'hologénome comprend le génome, I'épigénome et le
métagénome. L'humain, avec son génome eucaryote et son épigénome, vit en symbiose avec un
microbiote procaryote dont I'ensemble des génes est nommé métagénome. L'épigénome présente
une grande variabilité individuelle d’un tissu a I'autre et au cours de la vie, alors que le génome est
extrémement stable chez un individu.
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organismes vivant dans notre corps et qui comprend environ cent cinquante fois plus
de genes que notre génome eucaryote. Lactivité de ce métagénome est également
fortement influencée par I'alimentation. La métagénomique nous apprend que, malgré
la variabilité interindividuelle du microbiote, il existe un ensemble important de génes
communs impliqués dans la synthése d’acides gras a chaine courte, d’acides aminés et de
vitamines, ainsi que dans la dégradation de polysaccharides complexes comme les fibres
alimentaires (Qin et al., 2010). La métagénomique permet d’explorer les différences de
composition du microbiote en fonction du caractére multidimensionnel de I'ethnicité, des
populations urbaines ou rurales, de I'age, des apports alimentaires, des styles de vie, des
maladies et des expositions environnementales spécifiques. Ce domaine de recherche
en pleine expansion suggere des voies innovantes pour une nutrition personnalisée
qui pourrait cibler, en cas de dysbiose (lorsque le microbiote est déséquilibré), la
restauration de I’'homéostasie du microbiote intestinal qui participe a une bonne santé.
La nutrigénomique trouve donc avantage a étre associée a la métagénomique pour une
compréhension systémique et donc plus globale de I'impact des nutriments sur la santé ;
ce concept a été appelé « nutrigénomique étendue ». La théorie de I'hologénomique
propose que les organismes co-évoluent avec leur microbiote. C’est donc I'association
entre un hote et ses micro-organismes, appelée I’holobionte, qu’il convient de considérer
avec son ensemble de genes constituant I’'hologénome (Figure 4).

Dans certaines situations pathologiques, la dysbiose avec une perte importante
de diversité peut devenir un facteur de prédisposition a certaines maladies. Pour les
prévenir, la transplantation de microbiotes, comme nouvelle intervention thérapeutique
est utilisée depuis peu. Elle consiste a prendre les selles d’une personne en bonne santé
(donneur sain) et d’en faire une préparation qui est introduite dans le tube digestif d’un
patient receveur pour rééquilibrer sa flore intestinale dégradée. Cette thérapie s’avere
particulierement efficace quand la bactérie Clostridium difficile qui peut provoquer des
diarrhées et des colites a pris le dessus dans I'intestin humain suite a un appauvrissement
du microbiote causé par des traitements antibiotiques.

Alimentation de précision ou individualisée

La génomique nutritionnelle prépare la voie a une nutrition personnalisée en
documentant et caractérisant dans le détail la réponse de l'organisme aux nutriments en
fonction des variations interindividuelles de genes spécifiques, avec en point de mire une
médecine préventive individualisée. L'attention est portée ici sur I'individu singulier, pas
I'individu moyen. Dans le futur, il deviendra possible de formuler des recommandations
diététiques en tenant compte non seulement du génotype, mais aussi de I'age et du
sexe, et d’autres caractéristiques des personnes ciblées (Kaput, 2008 ; Pérez-Beltran
et al., 2022). Ainsi, I'intérét pour des approches nutritionnelles personnalisées pour la
prévention de maladies, telles que le diabéte de type 2, les maladies cardiovasculaires,
les cancers, I'infertilité et I'athérosclérose, grandit rapidement. La nutrition de précision
gagnera en efficacité en s’appuyant non seulement sur la variabilité génétique inter-
individuelle, mais aussi sur I'épigénome, le métabolome et le microbiote propres a
chaque individu (Ramos-Lopez, 2022).

Il est raisonnable d’envisager que I'industrie alimentaire fera appel aux résultats de
la génomique nutritionnelle pour la conception d’aliments fonctionnels représentant
une nouvelle génération de produits avec des signatures génomiques spécifiquement
adaptées aux besoins de sous-groupes, comme par exemple les populations pédiatrique
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et vieillissante qui présentent des besoins nutritionnels particuliers (Milani et al., 2021 ;
Ordovas et al., 2020), ou méme a des populations entieres en fonction de leur origine
ethnique.

Il est imaginable que les nouveaux aliments fonctionnels seront basés sur la supplé-
mentation industrielle de matrices connues avec des combinaisons actives innovantes
d’ingrédients fonctionnels naturels, validés pour leur réponse génomique, allant bien
au-dela des aliments enrichis actuellement disponibles tels que le lait et les céréales
enrichis en vitamines ou acides gras oméga 3, les margarines enrichies en acides gras et
les yaourts contenant des prébiotiques et des probiotiques. L'innovation résidera dans
des combinaisons de micronutriments/ingrédients qui auront été congus spécifiquement
pour leurs effets synergiques reconnus sur les fonctions métaboliques clés. Ainsi, ce
sont les actions cumulées de ces ingrédients combinés qui seront bénéfiques soit pour
maintenir une bonne santé ou prévenir I'apparition de troubles métaboliques (Sutton,
2007). En fait, les technologies « omiques » contribueront largement a la validation de
connaissances ancestrales et traditionnelles sur les micronutriments et les ingrédients
dérivés de plantes sous forme de combinaisons nutritionnelles pratiques et créatives
avec des effets bénéfiques significatifs sur la santé. Des études chez la souris sont déja
trés prometteuses (El Kochairi et al., 2011).

Les aliments fonctionnels nutrigénomiques sont susceptibles d’atteindre leur plein
potentiel préventif s’ils sont pris suffisamment tot au cours du développement de la
maladie, si possible avant que la prise de médicaments ne soit nécessaire. En outre,
de nouvelles connaissances sur I'interaction entre les genes et les nutriments devraient
aboutir a l'identification de nouveaux marqueurs biologiques caractéristiques des
premiers stades de la maladie. Ces marqueurs, détectés par exemple dans les fluides
corporels, indiqueraient des changements mineurs dans le profil d’expression des genes
ou des protéines et métabolites, ayant toutefois une valeur prédictive significative.

Un domaine qui reste a explorer plus avant concerne les effets potentiellement
bénéfiques de lassociation, lors de traitements, d’aliments nutrigénomiques et
de médicaments. En fait, la nutrigénomique est une alliée toute trouvée de la
pharmacogénomique, la science des interactions médicaments-genes (Kaput et al.,
2007). Un autre champ d’application potentielle des combinaisons de nutriments
actifs basées sur les connaissances acquises grace aux technologies « omiques » est la
malnutrition chez des populations défavorisées chez lesquelles on viserait une meilleure
absorption des macronutriments ainsi qu’un renforcement du systéme immunitaire afin
d’éviter des épisodes répétés d’infection, en particulier chez les enfants malnutris (Mitra
etal., 2022).

Défis et perspectives de la nutrigénomique

Lindividualisation de la nutrigénomique, appliquée largement et rendue accessible a
ceux qui peuvent en bénéficier le plus, est susceptible d’améliorer, a long terme, la santé
de populations entieres. Un de ses objectifs est d’identifier des sous-populations ayant
des susceptibilités génétiques communes pour conseiller une alimentation qui leur soit
adaptée. Prenons I'exemple de la vitamine D dont la prise optimale reste controversée,
particulierement en raison de son lien avec le cancer. Une meilleure connaissance de
I'impact de la variabilité génétique sur la réponse de I'organisme a cette vitamine est
souhaitable. Plutét que de se concentrer uniquement sur les effets principaux de quelques
variants de génes, les futures études doivent prendre en compte plus globalement les
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interactions génome-vitamine D pour clarifier les incohérences dans les données. En
effet, la vitamine D représente un exemple magistral de nutrigénomique puisque, via
son métabolite 1a,25-dihydroxyvitamine D, elle affecte directement I'épigénome et le
transcriptome de milliersde « loci » dugénome controlantle métabolisme cellulaire, entre
autres, 'homéostasie du calcium et la réponse du systéme immunitaire adaptatif et inné.
Selon le mode de vie et les variations génétiques individuelles, la synthese endogene de
vitamine D dans la peau, induite par I'exposition aux UV-B, peut étre insuffisante, auquel
cas une supplémentation personnalisée est requise pour obtenir des bénéfices cliniques
optimisés dans la prévention de I'ostéoporose, de la sarcopénie, des maladies auto-
immunes et de différents types de cancer (Carlberg, 2019). A mesure que les domaines
de la nutrigénétique et de la nutrigénomique se développeront, I'identification des
personnes a risque lors de carences ou d’exces de micronutriments deviendra possible
(Blumberg et al., 2018). Toutefois, les effets additifs et/ou synergiques des nutriments
restent insuffisamment étudiés a ce jour. Par conséquent, 'un des défis majeurs de
la nutrigénomique est de contribuer a la spécification de meilleures combinaisons
nutritionnelles qui comprendront des composants tels que les vitamines essentielles, les
acides gras oméga-3 et les phytoingrédients pour, idéalement, diriger leurs effets vers
des systemes ou fonctions spécifiques de I'organisme (systeme immunitaire, systéme
nerveux, systéeme osseux, métabolisme énergétique). La nutrigénomique devrait aider
a définir non seulement le meilleur moment et la meilleure durée d’exposition aux
ingrédients divers, mais aussi comment les apports nutritionnels peuvent étre optimisés
pour les populations européennes, chinoises, indiennes, sud-américaines, africaines
et autres. L'application de la nutrigénomique a grande échelle devra bénéficier d’'une
normalisation et validation accrues des tests génétiques dont I'utilisation a I’échelle de
populations reste a optimiser et a réglementer.

Dans l'industrie alimentaire, la nutrigénomique a ouvert de nouvelles perspectives
(Berciano et al.,, 2022). Elles vont bien au-dela de la production susmentionnée
d’une nouvelle génération d’aliments fonctionnels offrant de nouvelles possibilités
d’amélioration de la qualité et de la sécurité des aliments. Des connaissances plus
approfondies sur la toxicologie des additifs alimentaires et des micro-organismes
seront fournies par la nutrigénomique qui amélioreront encore la qualité des aliments
et permettront |'établissement de meilleures réglementations en matiere de sécurité
alimentaire (Sutton, 2007).

Lapplication de la nutrigénomique ne peut se passer d’étapes qui permettent de
gagner la confiance du public, tout en tirant le meilleur parti des nouvelles possibilités
offertes. Comme pour les tests génétiques utilisés en médecine, l'acquisition et la
privatisation des données et la maniere appropriée de divulguer les résultats des
analyses aux individus testés doivent étre strictement encadrées. Dans ce contexte, il est
essentiel d’apprécier les limites et les conséquences des applications nutrigénomiques et
de définir les conditions permettant leur utilisation, en évitant des abus qui susciteraient
la méfiance des consommateurs (Reilly & Debusk, 2008).

Actuellement déja, plusieurs dizaines de sociétés privées a travers le monde proposent
des services de nutrigénétique (tests génétiques non-médicaux) qui parfois sont offerts
directement aux consommateurs. Actuellement, les recommandations nutritionnelles
faites par ces compagnies sont définies sur la base d’'un ensemble limité de marqueurs
génétiques. Une analyse de la situation présente met en évidence la nécessité d’'un
ensemble de normes minimales afin d’assurer la qualité des services offerts aux clients
(Floris et al., 2020). Un accompagnement par un médecin ou nutritionniste avant et
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apres la réalisation des tests peut étre d’une grande valeur pour en tirer le maximum
de bénéfices et il est envisageable qu’un tel suivi soit obligatoire. Par ailleurs, doit-
on interdire de faire passer de tels tests aux enfants et aux personnes incapables de
discernement sans ordonnance médicale ? C’est déja le cas dans certains pays. De méme,
il devrait étre interdit d’envoyer 'ADN d’une personne pour test sans son consentement.
La protection des données est un sujet particulierement sensible et doit étre garantie.
On ne devrait certainement pas oublier que la connaissance de I'information génétique
d’une personne renseigne également sur celle de sa descendance. La protection de la
dignité humaine et de la personnalité est centrale dans ce débat. Une large utilisation
des tests nutrigénétiques conduira a une plus grande prise de responsabilité individuelle
dans la maitrise des habitudes alimentaires. Cependant, les autorités politiques et les
entreprises alimentaires sont appelées a partager cette responsabilité pour garantir
aux consommateurs les meilleurs choix (Ronteltap et al., 2009). Ces choix doivent étre
faciles a mettre en ceuvre dans la vie quotidienne, également par les familles a faible
revenu, chez lesquelles les problémes de santé sont en général plus importants que
dans le reste de la population, avec comme véritable objectif la promotion du bien-étre
des individus. lls ne doivent pas empiéter sur la dimension sociale de I'alimentation qui
inclut le partage des repas en famille, entre amis ou entre collegues et favorisent aussi la
bonne santé psychique et physique de la collectivité.

Conclusion

L'objectif de la nutrigénomique est de contribuer au bien-étre par une approche
ciblée de groupes de personnes ayant en commun des caractéristiques spécifiques
d’intérét ou d’individus singuliers afin de prévenir les maladies et de les traiter a un stade
précoce, si possible avant I'apparition des symptomes usuels, via des recommandations
alimentaires basées sur le génotype et ses manifestations. La réalisation de cet
objectif fera de la nutrition un outil efficace pouvant étre utilisé contre I'augmentation
alarmante des maladies liées au style de vie et a une alimentation inappropriée. De
plus, le développement d’ingrédients fonctionnels et de leur combinaison intelligente
permettra de répondre, du moins partiellement, a des problemes de populations
entieres souffrant de carences nutritionnelles et de fragilités immunitaires qui, d’ailleurs,
sont souvent associées. La nutrigénomique sera bénéfique aussi pour atténuer les
troubles du vieillissement et les maladies dégénératives (Duan et al., 2022). Ses
approches innovantes et ses nombreux domaines d’application la placent au coeur du
développement futur des sciences de la nutrition. En réalité, elle va bien au-dela de la
nutrition prise au sens strict du terme ; elle se situe au carrefour des activités de I'agro-
alimentaire, de la médecine, de la biologie, des sciences humaines et sociales. Tous ces
domaines gagneront a s'associer pour que la nutrigénomique puissent exprimer son
plein potentiel comme vecteur d’innovation a la fois scientifique, médicale et sociale.
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