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Contexte

. Stenotrophgmonas maltophilia: archetype de la bacterie environne
peut se cogporter comme un pathogene opportuniste

> Infecgt&n aigle (immunodéprimé ) N
&
> Inﬁg’ctlon chronique (mucoviscidose) .\&
* Or Snisation phylogénique en genogroupgas (AFLP Hauben et al. 1999 PUIS IMILST Kaiser, e?’
%6?)9 pUlS WGS steinmann et al 2018) Q Q@Q'
.\0
& Genogroupes humains / enwronnemeﬁ\tauxl mixtes 5
(5;"' » Animaux? &3"\ Q@Q“
N X
©  » Hommes: majoritairement genogq‘oupes 2et6  corloueretal 2017 &

<
KA

* Animaux: majoritairement geﬁogroupes 2et5 jayoletal2018 &«,6
 Structures de soins: condyﬁe a tenir face a l'isolement d’un@ souche de S.

maltophilia d’un patlento@u d’un environnement ? /\0°
» Pondération en forgstlon d’un génogroupe +/- adapté a L»homme?
@cfb &
& ©

N
©<%-



Q
\’1:

Sl
&
’\.

Objectif de 1€ Stude

Q;

fS‘

. Conflrmer&"organlsatlon en génogroupes a travers une large
coIIectlcaﬁ de génomes d’origine humameJ animale /
envm@nnementale S

. Ickentlfler des genes spécifiques de%:e? principaux génogroupes é@‘&

S

0‘*retrouvees en pathologie human:ge‘s b\@

* Mettre en place un test dlagr;aérstlc (PCR) utilisable en temg& Téel pour
prendre en charge speuﬂqy‘ément les souches appartena»nt aces?2
genogroupes plus frequgmment retrouvés chez |’ homme / adaptés a

(9

"homme & o
D

N
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Materiel et Meéthodess &
Détails des sougHes / génomes

g
<
,e@

* Séquencées au couxgs ‘de I'étude

81 souches (&lmames (ColBVH)

Collége de Bactériologie

de Virologie et d'Hygiéne des hopitaux

Seine Maritxme (Z\)

Cagn(S)
Manche (5) A
alvados 14 Eure(3
Orng (4)

Fouger.es 3)

Mayenne (1)

Eure et Loir

“Val d'eise.(2)
iauts sde S Sen\e (1)

A Paris (5)
® Créteil(15)

Yvellnes (2) 7 val de marne (1),

Versaill
ourcoing(4) ersalA es@)

Seine et marn
5 A
|V, ,

Somme (1)
Béayivais(3)
A

Oise (3),‘_

A\ A
A . lle et V|Ia|n/e (2) sarthe (
. respl@mlres +++, hémocultures ++, urines, KT, bile, occulaire é){@,- R " et S
& Saint Nazairel(-é)ié Cholet(3)
« 100 sguches animales (RESAPATH) & Sl
X
S
q,‘vetheval +++ (aspi /lavage trachéal ++) \\Q,‘?’ Viﬁnnem:w
. c? X2 . A
&+ Chien, chat & A \ oy (bt S 2)
c')& Q’Q,b Martinique (1) A Haute Vienne (2) PuvdAQbme @ 4
> Reptiles, poisson, Iémurien, phoque é@@ . Charentes wartimes (1) K9
‘b Isére(Z)\f
O
@S’Nissues de la base RefSeq <O . N m
() Gironde (2) A
?‘ b\) Saint Pierre(6) ~
O S
* 290 souches & "
K Saint Denis (18) f 9
* 226 humaines (respiratoire ++, sang +, urm%&ﬁ'ectal ) Hgraut 21, Souctgs duione ) .
Aix en Provence (1)
¢ 36 environnementales (essentlellemengéal et rhizosphére) : Hapte Garonne (3
* 12 animales (chevaux++, bovins++, (dmusthues souris, huitre, mouche, (S
PR S
poisson) 8‘0{@ Fa i
* 16inconnu o\)(, \"\IQ’NTUN.S.E | - Basta (1
% Sl RESAPAT] 3y ) T tbimsiare o
» Séquencage Nextera ® s&“r NextSeq® (lllumina) o% \yiild/  des bactéries pathogénes animoles
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Mateéeriel et I\/Iethodes @‘
Bioanalyse ¢

@Q

o
6‘
* Arbre des distances génétiques par Mash (ondov et al. 2016) &
. Constru%tlon d’un pangénome a partir dgs genomes des souches é;;@‘“e
seq;ggncees localement + ensemble d@§ souches (Roary) (Gordon et aI &
201@ Q\}‘b
. lﬂentlflcatlon de protéines speafgqhes des SC ry
,3; mmrobnal@‘an GWAS
génogroupes 2 et 6 (Scoary) (Ggf-ﬂon et al. 2017)
* Mise en place d’'une PCR C|b<iant ces genes ,é;\""&
* Validation par: QQ;\" @e«""’"
> PCR classique &,@"6 /\0@8‘0
»par BlastN sur I@% génomes de RefSeq &

’\/
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b
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Résultats: & 1

g o
Bl Genogroupe
Hotes et structm“es =
[ Genogrou
B Genogrou
de la popula’gmn =
C s
O
Q@d\ E o
I New_cluster C
. Organlgétlon en SN
geng@roupes retrouvée
qﬁouveaux groupes
ﬁ%lversue intra groupe
\ S}
o variable (7,8,9) &
. 4 . S
Génogroupes a & . e
predominance humaings”
(1, 3, 5) ou mixte /\oﬁ" . Animaux 5
\(}?”
anlmal/homme\d@%’ Q Environnement o
Q.
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Résultats: \Q@

approche pag&genomlque

Q;

&
. Constructlgﬁ d’'un pangénome a partir de 'ensemble des souches (n = .
471 soucehes) Critere d’identité = 80% d'identité proteique &
4\0 é& Q,Q,"‘}
‘i & )
L & Q,b&
e 99% <= strains <= 100% 700 .&° &
%&o\c: ore genes ( strains ) Q’Q’bé 1585 CDS (\6\@@
@ﬂd} Soft core genes (95% <= strains < 99%) (&ﬁi &"‘)O
< & > Youenou et af;, 2015 : 14
N\ Shell genes (15% <= strains < 95%)@8} 4029
© & genomes«otore genome
Cloud genes (0% <= strains <¢§'2 45260 de 1640:7\ CDS
\\ef’ ,@»
Total genes (0% <= stral(t§ <=100%) 50874 06,8‘0
‘\0\ Cb«o

* Core genome de @%tlte taille, grande diversité usftra espece (++ pour
génogroupes (d‘ivergents comme les genogr‘%upes 8 et 9)
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Résultats:

\\Q/

genes spec;ﬁques / PCR spécifique

. Constructgsa‘n d’'un pangenome a partir de nos souches (Roary)

. Identlﬁg,e“atlon des protéines spécifiques dés genogroupes 2 et 6 >
(Scgary): &
e;\&SoxR (génogroupe 2) < o

qsv ° »hypothetical protein (genog)péupe 6)
S

& ¢ Validation par Q@‘“’

> PCR classique (extrait d ABﬁ /boiling extract): &
 Geno 2:20/21, Geno 6 3’1/31 autres géno: 1/76 N
»par BlastN sur les gbg,nomes de RefSeq : <«
e Geno2:17/17 aﬁec identité > 75%; O
* Geno 6: 132\7@?33 avec identité > 96% (1 souche du ge@%groupe 7 a 95% d’identité)

&
Q
©

M1 2 3 4 5,67 M8 910

== 800bp atpD.




Discussion ¢

W

&6

 Structuration geﬁ génogroupes (incroyablement) solide
e +4 nouveaﬁx groupes?

* Nombre dﬁ génomes croissants: 14 (Youenou et al., 2015), 94 (Steinmann et al. 2018)
puis 473génomes é& & &
<

. Intesét Souches humaines responsables #infections Q,?go

ut de souches animales responsablés d’infections spécialement @
oseq uenceées & &
‘b >

& e Diversité Intra - espéce ; cf. cladgs chez E. coli? &
N
o * Geénes spécifiques hommes (+¢6 anlmal) VS enwronnementales\@’

>Role? = %é@

. Approche pratique: |derLt«i*ﬁcat|on en temps réel de sougkie &s adaptées a

’lhomme / responsable@ d’infections &
» Précautions comple(,;i’entalres / isolement des patients \,L&Cb
» Maitrise de | envg@fhnement (filtres terminaux...) &

©
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* Bactéries (dfe I’environnement / pouvoir pathogéne: adaptation e
X
d’une s@ius population a 'homme? & R
<
>M1esures spécifiques en terme de p&ventlon / traitement ? Q@
&Support génétique de cette ada;a‘tatlon Q@“
%«o‘b * Facteurs de virulence (systeme de c%ﬁatlon du fer...) e}\;:1-\0
o * Voies métaboliques... & &
& ’ & ¢
© > Role de I'animal? & e
* Etape intermédiaire «0"\' k-@c,@é
* Evolution mdependantg &
* Evolution paraIIeIe © Cb«o\)c’
 Dommage collake?al de I'adaptation a ’lhomme, ou mver;é’fnent?
& o
BN

N
©Q-



