N

N

MultiLocus Variable number tandem repeat Analysis (MLVA),
nouvel outil épidémiologique pour le typage de
Staphylococcus lugdunensis
Sandrine Dahyot, ] Lebeurre, Gilles Prévost, L. Lemée, Xavier Argemi, M.

Pestel-Caron

» To cite this version:

Sandrine Dahyot, J Lebeurre, Gilles Prévost, L. Lemée, Xavier Argemi, et al.. MultiLocus Variable number
tandem repeat Analysis (MLVA), nouvel outil épidémiologique pour le typage de Staphylococcus lugdunensis.
Journée Normande de Recherche Biomédicale, Nov 2017, Caen, France. <hal-02266210)

HAL Id: hal-02266210
https://normandie-univ.hal.science/hal-02266210v1

Submitted on 13 Aug 2019

HAL is a multi-disciplinary open access archive L’archive ouverte pluridisciplinaire HAL, est des-
for the deposit and dissemination of scientific re- tinée au dépoét et a la diffusion de documents scien-
search documents, whether they are published or not. tifiques de niveau recherche, publiés ou non, émanant
The documents may come from teaching and research  des établissements d’enseignement et de recherche
institutions in France or abroad, or from public or pri- francais ou étrangers, des laboratoires publics ou
vate research centers. privés.

Au‘to'flizition
HAL Authorization


https://normandie-univ.hal.science/hal-02266210v1
https://about.hal.science/hal-authorisation-v1/
https://about.hal.science/hal-authorisation-v1/
https://hal.archives-ouvertes.fr

- P208 |

.lDJE' IgEF{EIIETE MultiLocus Variable number tandem repeat Analysis (MLVA), nouvel outil

épidémiologique pour le typage de Staphylococcus lugdunensis

FONDATION

H O B & A H D 1O
dtltepblqe

CH

ROUEN NORMANDIE

Dahyot S!, Lebeurre J, Prévost G?, Lemée L', Argemi X?, Pestel-Caron M
U INormandie Univ, UNIROUEN, UNICAEN, GRAM, 76000 Rouen, France ;
2EA7290 Virulence Bactérienne Précoce, Université de Strasbourg, Hopitaux Universitaires de Strasbourg, Strasbourg, France

Normandie Université

Introduction Materiels & Meéethodes

 »  S@lection des VNTRs in silico :

Staphylococcus lugdunensis est un staphylocoque a - Analyse a l'aide du logiciel Tandem Repeat Finder (TRF) de 2 génomes de référence? 3

coagulase négative, possédant un pouvoir pathogene - Sélection des VNTRs en fonction de leur position sur le génome, de la taille du motif répéteé

proche de celui de Staphylococcus aureus. (> 18 pb) et du nombre de répétitions (> 2)

U'analyse du polymorphisme de genes domestiques par = Evaluation du pouvoir discriminant des VNTRs sélectionnés :

MultiLocus Sequence Typing (MLST)! a montré une structure - A partir de 15 souches de différents Sequence Types (STs) définis par MLST et contextes cliniques

de population clonale de cette espece, sans établir de lien - Analyse du nombre de répétitions par séquencage Sanger a |'aide du logiciel BioNumerics 7.6, et

entre phylogénie et virulence. détermination des MLVA types (MTs)

Dans ce contexte, l'objectif de cette étude était la mise au = Application de la technique MLVA :

point de la méthode de typage MultiLocus Variable number - Sur une collection de 98 souches cliniques humaines de S. lugdunensis : 82 responsables

tandem repeat Analysis (MLVA), basée sur la variabilité du d’infections séveres* et 16 isolées en condition de portage

nombre de répétitions en tandem (VNTRs) de plusieurs loci, - Typage par MLST (séquencage de 7 genes domestiques) et comparaison aux données de MLVA :

et I'évaluation de son apport dans la caractérisation de analyses phylogénétiques par Minimum Spanning Tree (MST) et Unweighted Pair Group Method

lignées virulentes chez S. lugdunensis. with Arithmetic mean (UPGMA) a |'aide du logiciel BioNumerics 7.6 ; calcul de I'index de diversité
\_ U de Simpson (DI) J

_—

Resultats

Sélection des VNTRs in silico et évaluation sur un panel de 15 souches génotypées de S. lugdunensis

- 28 VNTRs identifiés a partir de TRF = 7 sélectionnés : SLU1 a SLU7

- Taille des motifs répétés : entre 24 (SLU7) et 58 (SLU2) pb
- - 3 VNTRs situés dans des régions non codantes ; 4 dans des genes (3 codant des protéines hypothétiques et 1 codant un régulateur de transcription putatif)
k ‘Assignation des MTs : combinaison du nombre de repetitions de chaque VNTRs dans l'ordre : SLU1-SLU2-SLU3-SLU4-SLU5-SLU6-SLU7 ; ex : 1-2-10-4-3-2-2 - MT1 /
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Figure 1. Représentation par MST des résultats obtenus R R e ————— | o m
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MCs (de 1 a 7). Chaque cercle représente un ST ou un
MT et sa taille est proportionnelle au nombre de |Hc< . e . , \ . ,
couches  Les branchesp Ieps Us éoaicses reliont los o Figure 2. Clusters définis par méthode UPGMA a partir des données de
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droite.

Conclusion

 Cette étude sur 98 souches cliniques de S. lugdunensis a permis de montrer une bonne congruence entre les groupes phylogénétiques définis par la nouvelle méthode
de typage MLVA et le schéma MLST précédemment publié par le laboratoire!. Néanmoins, a nombre de loci identique, la MLVA est plus discriminante que la MLST en
termes d’index de diversiteé (Dl,,,,,,=0,922 vs DI,, ;=0,870) et de nhombre de profils définis (42 MTs vs 13 STs), permettant de différencier des isolats de méme ST. La MLVA
permet ainsi la caractérisation de nouvelles lignées phylogénétiques chez cette espece clonale, sans toutefois identifier des lignées spécifiques de contexte clinique. Nos

\résultats suggerent que le typage par MLVA représente un outil prometteur pour les études épidémiologiques moléculaires appliquées a S. lugdunensis. y
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