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Introduction - Objectifs

Reconnue d'utilité publique

Comme de nombreux staphylocoques a coagulase négative (SCN),
Staphylococcus lugdunensis (SL) est une bactérie commensale de la peau et ¢ ]
des muqueuses de I'homme. Cependant le pouvoir pathogéne de cette espece
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est souvent considére comme plus proche de celul de Staphylococcus aureus

(SA) que de celui des autres SCN. Les infections a SL présentent un tel — @i auia W T ——

caractére agressif et destructeur qu'il est souvent nécessaire de recourirades 7~ " | o
procedures de drainage ou de chirurgie pour en limiter la mortalite. Quelques
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facteurs de virulence ont éte décrits, mais aucune donnee moléculaire - @aEa 4 HE CEERGEERE  oso
n'explique une telle pathogénicite. L’analyse comparative des génomes .~ "~ " - |
complets de six souches de SL par le GRAM a mis en évidence la présence e o GHE (RO
d’un cluster de genes homologue au locus ess de SA (Fig. 1). Chez SA, cet [) Sttt ot [ ptpin B g ) tnssstoente [} scusapon [ Tommente ) S
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operon code le SST7 et s'est révele essentiel a la virulence (1) (2) Fig. 1 : Locus ess 1dentifi¢ chez les six souches de SL sequencées par le GRAM.

=> Caracteérisation du SST7 chez SL : déterminant de la virulence de cette espéce ?

Mateériel et Méthodes

1¢r volet 2¢me yolet 3eme yolet
Détermination de I’organisation Analyse de la diversité génétique Construction et caracterisation de la virulence
transcriptionnelle du locus ess par RT-PCR du locus ess parmi une collection de 94 souches in vitro et in vivo d’un mutant AessC
chez sept souches de SL (DSM4804 et les six de SL caractérisées par MLST et MVLST : chez une souche invasive de SL 1solée d’un abces
souches préalablement séquencees) Recherche de la présence d’un transposon dans de sein (DSM 4804)
MLST = MultiLocus Sequence Typing le locus ess par PCR

MVLST = MultiVirulence Locus Sequence Typing

Reésultats

1¢T volet : Organisation transcriptionnelle 2¢me yolet : Diversité génétique du locus ess
Deux organisations ont €te retrouvees chez les sept souches etudices (Fig. 2) : Le transposon a €té retrouve :
- DSM4804 : les six genes ¢tudies sont sur la méme unité transcriptionnelle - Dans le locus ess et en amont du gene cap : chez toutes les
- SL13, SL29, SL55, SL117, SL118 et SL122 : les six genes ¢tudies sont sur souches de Sequence-Type (ST) 1 et chez deux souches de ST2
deux unites transcriptionnelles différentes - En amont du gene cap seulement : chez la totalit¢ des souches
DSM 4804 SL13, SL29, SL5S, SL117, SL118 et SL 122 c‘le Complexe Clonal (CC) 1 et la majorité des souches de CC2
L 2 s 4 s e 7 8 e - A aucun endroit du genome : chez les souches de ST3, ST4,

STS et de STI10

Sequence Type Origin Clinical source Penicillin
(ST) R/S

J/
4
3

>cCcCc3 s

g!!l!!&&!!!&&!&t&%*é

6 SL séquencés
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Fig. 2 : Organisation transcriptionnelle du locus ess chez sept souches de SL. 1 —=pss - 3 : = :
|G e E &
3me yolet : Construction du mutant DSMAessC e \ e e o
Le géne essC de Skb a été déléte chez la souche pathogene DSM4804. Le role it

du SST7 dans la virulence reste a investiguer par des tests de virulence
comparee de la souche mutee et de la souche parentale :
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- Test de cytotoxicité cellulaire sur cellule HaCaT (kératinocytes humains) gf : %«»
In vivo = J 5 53

- Test de Fast killing chez Caenorhabditis elegans

. .4, : Fig. 3 : Dendrogramme montrant les relations génétiques des 94 isolats de SL basé sur
- Mode¢le murin d’endocardite

’analyse MLST, et la présence du transposon.

Conclusion

Une caractérisation du SST7 a été réalisée pour la premiere fois chez SL. Deux organisations transcriptionelles différentes des genes du locus ess
ont ¢te retrouvees. De plus, le locus ess fait preuve d'une grande diversite genétique chez SL, le transposon recherche au sein du locus ess ¢tant associ¢ a

certains STs et/ou CCs. Le role du SST7 et notamment 1I'implication du gene essC dans la virulence est en cours d'investigation in vivo et in vitro par
l'analyse comparee de la virulence de la souche parentale, mutante et compleémentee.
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