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Introduction

P. aeruginosa est une bactérie pathogéne opportuniste fréquemment responsable d’infections associées aux soins : pneumonies, bactériémies, infections cutanées et infections urinaires (IU). Ces infections,
particulierement difficiles a traiter, sont fréequemment récurrentes. Une étude précédente portant sur des souches urinaires de P. aeruginosa a l'origine de récidives avait montré I'accumulation de SNPs, d'indels et
la perte de matériel génétique par grandes délétions génomiques. Lobjectif de notre travail était de poursuivre I'étude des mécanismes d’adaptation génomiques et phénotypiques de P. aeruginosa au tractus
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Résultats

D@ A) Analyses génomiques : recherche de mutations w0iO)- @ C) Profils métaboliques : Genlll Microplate (Biolog)
SNPs Faible développement bactérien C = substrats peu utilisés
Indels 1 20 - Bl Fort développement bactérien D = substrats tres peu utilisés
Mutations complexes - 2 - () Isolats délétés
Taille grandes délétions 361 kpb 35 kpb 103 kpb ‘ ‘

Mutations identifiées dans les génomes bactériens par comparaisons "intra-patients"”
7,60 %

» Catégories fonctionnelles majoritaires : 26,86 % 10,07 %
@ Relatifs aux phages, transposons ou plasmides (26,86 %)
O Enzymes putatives (13,25 %)

[0 Protéines de membrane (12,37 %)
O Transport de petites molécules (10,78 %) 10,78 %
0 Régulateurs transcriptionnels (10,07 %)

E Catabolisme des composés carbonés (7,60 %) 13,25 %
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Formation de biofilm par rapport a PA14
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» Tendance entre capacité a produire du biofilm en MMU et présence de grandes delétions chez les patients A et D , L-Lactate + Citrate : concentrations importantes (mM) dans l'urine
\ » Evolution intra-patient : chez les patients A et F : perte du catabolisme du B-hydroxy-butyrate /

Conclusion

> Les principales catégories fonctionnelles impactées par les mutations étaient : '‘Relatifs aux phages, transposons ou plasmides', 'Enzymes putatives' et 'Protéines de membrane’.
> Correlation entre les grandes délétions genomiques et la forte capacité a produire du biofilm en MMU. Capacité exacerbée chez les isolats issus d'un patient avec un cathéter urinaire (Patient F).
> Les profils métaboliques ont permis de d'identifier que les substrats les plus utilisés étaient étroitement liés au cycle de Krebs. Ces analyses seront poursuivies pour mettre en évidence des adaptations métaboliques a l'arbre urinaire.
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