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Introduction

Le microbiote urinaire (MU) a recemment été mis en évidence grace a des techniques telles que le séquencage de I'ADN a haut débit et |la culture étendue (CE). De
récentes études ont été menées chez des femmes saines (FS) et des cas d'infections urinaires (IU). Ces études ont décrit la notion d'urotypes caractérisés par la
dominance d'un genre bactérien. Les FS présentaient majoritairement un urotype Lactobacillus tandis qu'une diminution de |'abondance de Lactobacillus était
observée dans les cas d'lUL. Néanmoins, |'implication du MU dans les infections urinaires (IU) reste a ce jour largement incompris.

L'objectif de cette étude était d'isoler et de caractériser des especes de Lactobacillus chez des FS et une IU et de les confronter par génomique.

Matériels et méthodes

Urines de 2" jet de 7 femmes (6 FS et 1 IU) étudiées par CE :
Culture étendue :I:I T = 20a 27 ans
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Culture Etendue (CE) :
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Echantillons durine dentification auMALDI-TOF séquencage ilumina WGS — CHOC (chocolat) : 5% CO,
\’ ; o m — ANC (acide nalidixique, colistine) : Anaérobie
L o3 - ) — "3 ] -l — GAR (sélective Gardnerella) : Anaérobie
e ® g — Isolement souches Lactobacillus congélation - - MRS (deMan, Rogosa et Sharpe) : Anaérobie
10pLet1oopL |/ Anaciebie 48R 3TC = 2 volumes d'ensemencement : 10 et 100 plL ; Incubation 48h
/ Les différentes colonies évocatrices de Lactobacillus ont été
— identifiées par MALDI-TOF
" B — o
1 miL urine + 9 mL boillon MRS Sept souches identifées chez I'lU et les FS ont été isolées et leur

génome a été séquencé par NGS (lllumina)

Résultats / Discussions

Aspect des colonies
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Figure 1 — Histogramme de la distribution des especes de Lactobacillus dans le MU de surface  rugueuse smooth smooth smooth smooth rugueuse rugueuse
femmes saines et d'un cas d'Infection urinaire
couleur blanchatre blanche blanche blanchatre blanche blanchatre blanchatre
" 7 especes de Lactobacillus identifiées : 5 a partir du milieu ANC, 7 a partir du o | | |
opacité opaque opaque translucide opaque translucide opaque translucide

milieu MRS (dont 4 a partir de I'enrichissement en bouillon MRS)

= 3 especes de Lactobacillus communes aux FS et a I'lU

s |[actobacillus crispatus et Lactobacillus jensenii retrouvées en ma jorité Figure 2 — Tableau de I'aspect macroscopique des colonies des 7 souches de Lactobacillus
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Figure 3 — Statistiques des draft génomes obtenues par NGS Illumina v @&5’5 5&,@ § %g ‘% ‘%a?% ‘*%

Figure 4 — Arbre phylogénétique réalisé par Neighbor Joining et 500 bootstraps, a parti7 d'un alignement des séquences 16S des 7 souches
et de souches de réféerence NCBI

* Analyse génétique du gene codant 'ARNr 16S entier (V1-V9) permet de discriminer les especes au sein du

Genre Lactobacillus?
* Analyse du résistome par Resfinder : aucun gene de résistance identifié

Conclusion / Perspectives

Cette étude a permis de mettre en évidence 7 especes de Lactobacillus dans le MU de FS et d'un cas d‘IU. Les milieux les plus efficaces pour
I'identification d’especes de Lactobacillus se sont avérés étre les milieux MRS. Lanalyse du gene codant I'ARNr 16S permet de discriminer les
especes du genre Lactobacillus. Des analyses complémentaires seront effectuées afin de comparer le virulome et le résistome des souches des o
groupes IU et FS. De plus, une analyse phylogénétique basée sur le génome complet permettra d’identifier s’il existe des clusters spécifiques a un
contexte clinique donné.
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