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Introduction
Staphylococcus lugdunensis est un Staphylocogue a Coagulase Négative (SCN), commensal de la peau et des muqueuses de I’ Homme, dont

le pouvoir pathogene est plus proche de celui de Staphylococcus aureus gue des autres SCN. En effet, le nombre et la severité des infections
a S. lugdunensis décrits dans la litterature en témoignent. Toutefois, aucune donnée moléculaire n’explique a ce jour une telle pathogeénicite.
Le Systeme de secrétion Ess/Type VII (TS7) a été decrit chez plusieurs especes bacteriennes telles que Mycobacterium tuberculosis ou
S. aureus et joue un role dans I’excrétion de toxines putatives (EsxA et EsxB) via la protéine EssC formant un pore a travers la membrane.
Chez ces especes, le TS7 s’est revéle essentiel a la virulence ; une délétion du locus ess chez S. aureus affecte la capacite de la souche

mutante a developper des abces dans un modele murin et a persister dans I’organisme hoOte. Ainsi, la présence du TS7 chez

\S\.Iugdunensis, seul SCN a posseder le locus ess complet, a mene a la description de son organisation génomique et a sa caracterisation. /

Materiels & Methodes

Afin d’i1dentifier des déterminants potentiels de la virulence chez S. lugdunensis, les génomes de 3 souches pathogenes et 3 souches isolees en

situation de portage, de différents Sequence Type (ST), definis par MultiLocus Sequence Typing, ont eté sequencés par la technique Pacific

Biosciences SMRT. Les genomes complets circularisés ont eté annotés avec le logiciel RAST et alignés avec le programme MAUVE. Les

_/

@entités genomiques des séquences codantes du locus ess ont été eévaluees par BLAST.

Résultats
L’analyse bio-informatique a permis d’identifier chez les 6 souches de S. lugdunensis une région comprenant des genes homologues de

ceux codant les principales protéines du TS7 chez S. aureus (Module 4), suggérant une fonction similaire. Plusieurs autres genes codant des
proteines accessoires de fonctions inconnues (Module 1 et 3) ont aussi ete identifiés. Ces dernieres contiennent des <’Domains of Unknown
Function®’ conservés, identifiés chez d’autres especes bactériennes telles que S. aureus (DUF600, DUF 5079, DUF5080, DUF 5082), en lien
avec le TS7. Par ailleurs, un polymorphisme de taille du locus ess a éte observe, allant de 27 kb a 38 kb avec un nombre variable de
sequences codantes selon les souches. Ce polymorphisme est lié a la présence de 8 sequences codantes supplémentaires (Module 3) chez les
souches SL29 et SL122, mais egalement a I’insertion d’un transposon chez 3 souches de ST1 (Module 2) situé entre les genes codant les
proteines accessoires et ceux codant les principales protéines du TS7. Ce dernier s’est insére au sein d’un gene codant une proteine

possedant un domaine DUF600, protéines identifiées dans une region hypervariable du locus ess chez S. aureus.
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Figure 1: Représentation schematique de I’organisation genomique du locus ess chez les 6 souches de S. lugdunensis séquenceées par la technique Pacific Biosciences SMRT.
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\nématode Caenorhabdditis elegans.

Conclusion
Il s’agit maintenant de determiner si le locus ess est organisé en une structure operonigque et d’évaluer 1’éventuel impact de 1’insertion du

transposon sur I’expression du TS7 par des methodes de qPCR. Il s’agira également d’étudier le role du locus ess dans la virulence de

S. lugdunensis par 1’étude de la capacité d’un mutant delété du gene essC a sécréter les toxines EsxA et EsxB, dans un modele d’infection du
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