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Evolution de la diversité bactérienne connue :

1987 1997
(12 divisions; 12 cultured / 0 uncultured) (36 divisions; 24 cultured / 12 uncultured)

Cultured
Uncultured

e ‘//

2003 2006
(53 divisions; 26 cultured / 27 uncultured) (~100 divisions; 30 cultured / ~70 uncultured)
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-depuis 2010 la description d’environ 100
nouveaux genres et > 600 nouvelles espéeces
est publiée chaque année!

-en aout 2015, 6716 génomes complets
bactériens sont disponibles dans les bases de
données publigues
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/brow

se/)

- Décembre 2016: 12373
- Décembre 2022, 466830 (procaryotes)

- Décembre 2023, 567228 (procaryotes)



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/browse/
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Bacteria

- 2016, Séquencage et reconstruction de 1011 génomes a partir de microorganismes
non-cultivés

(Tenericutes)

Bacteria
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Hug et al., 2016, Nature Microbiology
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Bacteria

nature ARTICLES
mICI'ObIOIOgy DOI:10.1038/541564-017-0012-7
PEN
Corrected: Author correction
Recovery of nearly 8,000 metagenome-assembled Bacteroidetes (1,513) FCB
genomes substantially expands the tree of life .
Aminicenantes (10)
Donovan H. Parks @, Christian Rinke ®, Maria Chuvochina, Pierre-Alain Chaumeil, Ben J. Woodcroft, A,CldObaCte"a (35)
Paul N. Evans, Philip Hugenholtz©* and Gene W. Tyson* mgg’j |tIJr;?:$e(r?a) Chlorobi
NC10 ) lgnavibacteriae (29)
ﬁotkubacterlgm Calditrichaeota (5)
Chrvsi 1)| rospirae Marinimicrobia (46), UBP11 (1)
Ni rysio. ( Fibrobacteres (17), Gemmatimonadetes (39)
itrospirae_1 (19) Latescibacteria (4)
9 76 h I UBPI10 () / Latescibacteria
p y d Dadabacteria (2) MBNTIS (2)

Deltaproteo. (1-3) (226) Cloacimonetes (31), Hyd24-12 (5), WOR-3 (10)
# Verrucomicrobia (178) PVC

Lentisphaerae (12), Chlamydiae, UBP17 (1)
- Planctomycetes (61)

I / / Zixibacteria, UBP14 (1), TAD6, UBP1 (3), UBP2 (6)

ydrogenedentes (2)

Patescibacteria (245) _“_‘—_—_'—Aeropholtzylt:jtsg?ﬁéo%?gg)
Candidate phyla radiation e— Omnitrophirca (14), UBP3 (4), UBP4 (2)

Poribacteria

UBP7 ()—

UBPS8 (5)
Dependentiae (1)

Spirochaetes (135)

UBP6 (4)
Fusobacteria (8)
Calescamantes
Aquificae (1)
Deferribacteres (5) /UBP15 0]

Epsil teobacteria (52 UBP16 (1)
psilonprotecbacteria (52) Atribacteria (5)

UBP13 (1)
Armatimonadetes (24)

Firmicutes (1,666)

Actinobacteria (336)

Synergistetes (47) UBP12 (1)
Dictyoglomi UBP9/SHA-109 (8)
Coprothermo. Chloroflexi (182)

Caldiserica (5) : %
Acetothermia (10) Deinococcus-thermus (6)

Thermotogae (11) Cyanobacteria (48) Terrabacteria

Parks et al., 2017, Nat Microbiol. 2(11):1533-1542.

EBM - Tamara Basta >



Bacteria

https://lpsn.dsmz.de/

LPSN base de données contenant les informations mises a jour sur la nomenclature des
procaryotes

Les phyla des Bactéries :

| "Bacteria”
| "Abditibacteriota" | "Candidatus Cryosericota” | "Lentisphaerae” | "Tenericutes"
| "Acidobacteria" | "Cyanobacteria" | "Candidatus Margulisbacteria” | "Thermodesulfobacteria"
| "Actinobacteria" | "Deferribacteres" | "Candidatus Mcinerneyibacteriota" | "Thermomicrobia"
| "Candidatus Aminicenantes" | "Deinococcus-Thermus" | "Candidatus Melainabacteria" | "Thermotogae"
| "Aquificae" | "Candidatus Dependentiae" | "Candidatus Microgenomates” | "Verrucomicrobia”
| "Armatimonadetes" | "Dictyoglomi” | "Nitrospinae"
| [Bacteria, not assigned to phylum] | "Elusimicrobia" | "Nitrospirae"
| "Bacteroidetes" | "Candidatus Eremiobacteraeota” | "Candidatus Omnitrophica”
| "Balneoiaeota" | "Candidatus Fermentibacteria” | "Candidatus Parcubacteria”
| "Caldiserica” | "Fibrobacteres" | "Candidatus Parcunitrobacteria”
| "Calditrichaeota" | "Firmicutes" | "Candidatus Peregrinibacteria"
| "Chlamydiae” | "Fusobacteria” | "Planctomycetes”
| "Chlorobi* | "Gemmatimonadetes" | "Protechacteria"
| "Chiorofiexi | "Candidatus Goldbacteria" | "Rhodothermaeota”
| "Chrysiogenetes" | "Candidatus Kapabacteria” | "Spirochaetes”
| "Candidatus Cloacimonetes” | "Kiritimatiellaeota” | "Candidatus Sumerlaeota"
| "Coprothermobacterota” | "Candidatus Krumholzibacteriota" | "Synergistetes”
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Bacteria

https://lpsn.dsmz.de/

Phylum "Aquithermota” €) aparent «siblings» childrenv

® Name: "Aquithermota" Cavalier-Smith 2020
® Category: Phylum

® Proposed as: phyl. nov.

® Type order: | Aquificales Reysenbach 2002

® Original publication: Cavalier-Smith T, Chao EE. Multidomain ribosomal protein trees and the planctobacterial
origin of neomura (eukaryotes, archaebacteria). Protoplasma 2020; 257:621-753. 4. an Publmed

® Nomenclatural status: not validly published
® Taxonomic status: synonym (and no standing)
Correct name: | Aquificota Reysenbach 2021

® ¥ Synonyms:

Name v Kind
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Bacteria

En littérature, un bestiaire désigne un manuscrit du Moyen Age regroupant des
fables et des moralités sur les « bétes », animaux réels ou imaginaires.
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Bacteria

Proteobacteria

Alpha-Proteobacteria

Beta-Proteobacteria

Gamma-Proteobacteria

Delta-Proteobacteria

Epsilon-Proteobacteria

e
‘ AN

; ‘ > :\ l

Proteus —le plus grand groupe des bactéries
—large variété des phenotypes (Proteus)
—>grand nombre des pathogenes/symbiontes (animaux, plantes, homme)
—important dans I"évolution des eucaryotes (mitochondrie)
—35% de tous les génomes complets bactériens (aout 2015)

EBM - Tamara Basta 10
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-phylogénie reconstruite a
partir des alignements des
séquences protéiques de
protéines ribosomales (5124
acides aminés)

—>monophylie des 5 classes

—racine sur la branche
d’epsilon proteobactéries

Ramulu et al. / Molecular Phylogenetics and Evolution 75 (2014)
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a-Proteobacteria

—eo{____ — j Magnetococcaceae] Magnetococcales
Bl SAR11 cluster

] Rickettsiaceae ] Rickettsiales
1 B — Rhizobiales

® _._IE :| Anaplasmataceae | Rickettsiales

"h‘

] Acetobacteraceae
Rhodospirillaceae

Rhodospirillaceae Rhodospirillales

Rhodospirillaceae D
Il | Sphingomonadaceae Sphingomonadales

JL

] Rhodobacteraceae
Hyphomonadaceae

j Caulobacteraceae

Rhodobacterales

Caulobacterales

] Hyphomonadaceae

Phyllobacteriaceae
Beq’erinckiaceae
Methylobacteriaceae
Bradyrhizobiaceae
Xanthobacteraceae Rhizobiales

] Rhizobiaceae

Phyllobacteriaceae
Bartonellaceae
Brucellaceae /

Rhodobacterales

AR\

—

—

S

-souvent des symbiontes ou pathogéenes intracellulaires chez les plantes et animaux
-grande diversité métabolique: photosynthese, fixation d’azote, oxydation d'ammoniaque
et de méthane

EBM - Tamara Basta 12




Rhizobiales

Rhizobium radiobacter = Agrobacterium tumefaciens

-établissement d’une relation trophique unique avec les plantes

-maladie de la galle du collet (crown gall)
-maladie du chevelu racinaire (hairy root)

-touchées : tabac, les arbres fruitiers, les roses,
- la maladie ne tue pas la plante mais l'affaiblit

EBM - Tamara Basta 13




Rhizobiales

Agrobacterium tumefaciens Plant Cell

Nucleus

Opine catabolism

’\ T-complex
|I pT -~ > —
/ "" & T-region
chv genes : vir region
P e e === Opines Auxins
Cytokinins
O\\'_/OH |-|
: N.__NH
HN/\/\/ Y 2
R
O O nopaline
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-pénétration d’Agrobacterium dans le
tissus végétal a travers une blessure

-plasmide Ti réalise un transfert d’une
partie de lui-méme et son intégration
dans le chromosome de I'hbte

-transformation tumorale

-production des opines (dérivés d’acides
aminés) qui servent de source de
carbone et d’azote aux cellules

d’Agrobacterium

-important outil pour la génération des
plantes transgéniques

14



Rickettsiales

Rickettsia prowazekii

by their entry into the cell via rickettsia-induced phagocytosis. Following
phagocytosis, the phagosome membrane (arrow) is lost and the rickettsiae
escape into the host cell cytoplasm. Bar = 0.5 ym

EBM - Tamara Basta

-responsable de plusieurs maladies dont
la fievre typhoide (transmission par les
poux, infection de 20-30 millions soldats,
guerre 1914-1918)

-parasites intracellulaires strictes

-se multiplient dans le cytoplasme
jusgu’a la lyse de la cellule hote

-descendent des organismes non-
parasitiques — model d’étude pour

I'adaptation aux parasitisme obligatoire

-possedent une chaine respiratoire
complete

15



Rickettsiales

- ces organismes modernes ressemblent (par leur style de vie) aux organismes qui ont
pu initier 'endosymbiose mitochondriale

bactérie moderne qui infecte une cellule
eucaryote

Mitochondrie: une ancienne bactérie qui a
été domestiquée par l'ancétre de toutes les
cellules eucaryotes

EBM - Tamara Basta 16




Rickettsiales

NATURE |VOL 396 | 12 NOVEMBER 1998 | articles

The genome sequence of Rickettsia
prowazekii and the origin of

mitochondria -phylogénie des protéines ribosomales

Siv G. E. Andersson®, Alireza Zomorodipour*, Jan O. Andersson*, Thomas Sicheritz-Pontén-,
U. Cecilia M. Alsmark", Raf M. Podowski*, A. Kristina Ndslund*, Ann-Sofie Eriksson*, Herbert H. Winkler

& Charles G. Kurland- b
" Department of Molecular Biology, University of Uppsala, Uppsala S-75124, Sweden ) _
+ Department of Microbiology and Immunology, University of South Alabama, Mobile, Alabarma 36688, USA 10[]1 100 Pfo fG fr']E.‘C-F.? chkerham”
100,100 Marchantia polymorpha Mitochondria
—> Les Rickettsia sont les plus proches o701 Reclinomonas americana |
parents des mitochondries Rickettsia prowazekii ] o-proteobacteria

Agquifex aeolicus

Borrelia burgdorferi

Helicobacter pylari

- Lorigine des mitochondrie peut étre
précisé : il s'agit d’'une ancienne 100,100
bactérie issues de la lignée conduisant
aux Rickettsia

—— Haemophilus influenzae

L Escherichia coli

Mycobacterium tuberculosis

Bacillus subtilis

R N . . 5 hi ik ) Cyanobactenia
- Cet événement est a l'origine de la 100,100 y’::“ :Cys =P il
respiration aérobie gigo e PP j|Ch|oropIast
Cyanophora paradoxa

EBM - Tamara Basta o




Rickettsiales

- Découverte a partir des MAG des nouvelles lignées basales des Rickettsiales

Alphaprot. bact. RIFCSPLOWO2_01_FULL_40_26

UBAZG4S
Ca Gamibactaracaas bactarium C-132
Ca Gamibaclracaas bactarium C-137

¥/ Ca. Deianirasa vastalrix

Anaplasmalaceas

Ca Midichloriacaas =
_-I Rickatsiacaas ?.:‘_
TARA AME MAG 00011 ) E
UBAS18T
UBAB1TE
s mmonss —  Lignées|basales = peuvent nous renseigner sur les
e caractéristiques ancestrales des Rickettsiales
UBAG 149 —
——-ﬂl Ofther Alphaprolachadaria

| meeenss = L@ mitochondrie n’est plus le
groupe sceur des Rickettsiales !

Marina Prataol

—_— -
0.3 substituons per site  =B0% bootstrap suppont Movel MAG Shorened branch

Schon et al., 2022, Nat. Microbiol.
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Rickettsiales

’ —pwereme Q QOO0 00@OO0O0OC0OO0
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FE e Q QO 000000000 @
s QOO0 OOO0O0CO0O00O@OO
S CACNON N X BON N-RORORON
N oNoNoN N X N N N-NoNoNoX
Outgroup ONONGN N RONJN N:-RORONON

LheCA ONONON NN NON NN N N N
LFCA ONONON N B N N N-RONON®

o

LRCA

=
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6]

O W )

g A 2

15

TISS

=
&
=

P-T4S
Flagallum

chb3-typ
axidasa

=
o

Cham otz
Pyrimidine
Amino acids

ADPATI

Transpartars

Possedent les
) Gass caractéristiques
typiques des
organismes autonomes
) : motilité, adhésion,
—— voies métaboliques
(AA) completes

O Missing

@ Fresant

&) Partialionly some spacies
(O Sacration

@ Moty

@ Biosyntesistransport

@ Elactron transport chain
* Secratin pild missing

LhRCA : ancétre des Rickettsiales parasites intracellulaires obligatoires

LRCA : ancétre de toutes les Rickettsiales

Schon et al., 2022, Nat. Microbiol.
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Rickettsiales

— la dépendance vis-a-vis I’hote a évolué indépendamment chez la mitochondrie et chez
les Rickettsiales
Facultative intracallular?

Obiigats intracaliular
Obligate axtracallular

Indapandant
avolution of host
dapandancy

Evolution of hast depandency fram aquatic copiotrophic,

3 % {3 o § E - biafim-assaciated bastaria
% % # % g § E ,E E Key lifestyle tralts
o -E 5 ﬁ 4 g % 2 - E [0 consereed [ Gertain linsages
§ f H g : ﬁ g B {E 3 [] Absent [ independent gain
. Paldike EPS Flagsila
i -: E :H :H :H Chamotaxs Tpea IV pili
i Tad pil Lipid A (LPS)
i -: F'epiidugynZn Gluconaoganasis
i | Chb3 mridase Katls catalase
! 20 20 8 L L] 18 15 Arsanic axport Ammonia import
i Aminoacids | n Trp/Tyr import
i -:: ! i : i Sultate import -::1 i:rnpm:m
i i :L__,___,: :.__,__,: Nucleofidas Nuclactida impart .
i i i*-----r------i [ Ectosymbiosis | dckettsiales yir lomologue ) L? sy,sFeme de
| [ ———— o e sécrétion a
E [ Rise of host dependence; rvh TASS rpumpesed | ,i. (1 *“ B9, Bo-I évolué pour
! & & _ B8, B&-1l — t t d
i [ Ricketsiales (revised) onigin of A T45S | s [~ B6 (mul) permetire dae
[[Ancesior o Aphaprowcbacteria and Rickeisais | w o secréter les
[ Ancestor to mitochondrial progenitor and Alphaprotecbacteria | ] faCteurS de
virulence
Verhoeve & Gillespie, 2022, Nat. Microbiol.
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B-proteobacteria

- Methylotenera mobilis JLW8 B I B
Methylobacillus flagellatus KT _J Methylophilaceae - Methylophilales
Laribacter hongkongensis HLHK9 )
Neisseria meningitidis 22491 Neisseriaceae Neisseriales

Chromobacterium violaceum ATCC 12472

Thiobacillus denitrificans ATCC 25259
Nitrosomonas eutropha C91
Nitrosospira multiformis ATCC 25196

J1\

: Hydrogenophilaceae Hydrogenophilales
Nitrosomonadaceae Nitrosomonadales

ECHENE=EN ERCE

Aromatoleum aromaticum EbN1 Rhodocyclaceae — Rhodocyclales
'Ca. Accumulibacter phosphatis clade IIA str. UW-1 — unclassified
Dechloromonas aromatica Rhodocyclaceae = Rhodocyclales

Bordetella petrii DSM 12804 Alcaligenaceae
Leptothrix cholodnii SP-6 unclassified
Rhodoferax ferrireducens T118 Comamonadaceae )
Herminiimonas arsenicoxydans Oxalobacteraceae Burkholderiales
Burkholderia phymatum STM815 ,
Polynucleobacter necessarius subsp. asymbioticus QLW-P1DMWA-1 Burkholderiaceae
Ralstonia eutropha JMP134 [ | <

-grande diversité métabolique: phototrophes, methylotrophes, chimiolithotrophes
(oxydation d'ammoniaque)
-pathogeénes: méningites, gonorrhée

EBM - Tamara Basta 24




Nitrosomonadales

On the nitrifying organisms

1890 « S. Winogradsky

Winogradsky, S. 1890. Sur les organismes de Ia
nitrification. Comptes rendus de I'Académic des
Sciences, Vol. 110, pages 1013-1016.

nitrification: action séquentielle des bactéries nitrosantes (ammonium-oxydante, AOB) et les
bactéries nitrifiantes (nitrite-oxydante, NOB)

Nitrosomonas sp. — bactéries nitrosantes, chimiolithotrophes

EBM - Tamara Basta 22




Nitrosomonadales

Nitrosomonas sp. — AOB, bactéries nitrosantes, chimiolithotrophes

-possedent un systeme des membranes internes complexe,
I'ammonium-monooxydase est insérée dans ces membranes

-+
NHoOH + Hyo M3+ 02+ 2H

ADP + P, Y CATP

-répandues dans le sol et I'eau, dans les habitats contentant des importantes quantités
d’ammoniaque due a la dégradation massive des protéines, dans les traitement des eaux usées

EBM - Tamara Basta 23




Nitrosomonadales

—> La séparation fonctionnelle des AOB et NOB est

surprenante:
Full nitrification
NH4t 4 1.50;, = NO,~ + H,O 4 2H' (AG® = —274.7 k] mol ™)) acariom ?
NO,~ +0.50, — NO3~ (AG” =—741K mol™) , 7/ _— . . -
NH. 120, - NOs +H:04+2H"  (AGT——3489Kmol) @S O > — O

Nitrogen

Nitrogen loss

fixation 0

- |'existence d’un organisme nitrifiant complet (Comammox, complete ammonia oxidizer) a
été prédite mais jamais démontré

Daims, H. et al., 2015, Nature
van Kessel, M. A. H. J. et al., 2015, Nature
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Nitrosomonadales

Enrichissement d’une culture de Nitrospira:

- Formation de nitrate a partir dammonium, pas en présence d’inhibiteur (allylthiourea)

b
250 7 * Ammonium M Nitrate < Ammonium (+ATU) O Nifrate (+ATU)
{ --TotalN
E-DEI: §
= ] [ b "-——--.-.__§
ER 3 3
S 150 - + -
= ] + *
= ! 4
E 1'I]EI:
O ] E E
50 4 B
] B
|:| ] T T L——I: T T T T T T T T T |n| T T T E T T T T T D_|
0 100 200 300 400 500

Daims, H. et al., 2015, Nature
van Kessel, M. A. H. J. et al., 2015, Nature
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Nitrosomonadales

In situ détection de Nitrospira:

—> a) FISH, Bactéries (EUB338mix, bleu) +
Nitrospira (Ntspa712, vert) = bleu clair

- b) FISH, AMO (vert) + Nitrospira (Ntspa662
(bleu) and Ntspa476 (rouge) = blanc

—> ¢) FISH-MAR, la fixation de 4CO,
dépendante de 'ammonium =2
chimioautolitothrophie

Daims, H. et al., 2015, Nature
van Kessel, M. A. H. J. et al., 2015, Nature
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y-Proteobacteria

Héf}':‘r'ﬁfﬁa'f}}}b;r; 'ha H}Efﬂ; si1 Il Ectothiorhodospiraceae j
Nitrosococcus oceani ATCC 19707 Chromatiaceae
Methylococcus capsulatus str, Bath I Methylococcaceae

XDJ?!?efobam‘er nodosus VCST703A siop B Cardiobacteriaceae
anthomonas campesins pv. campestrs sir. ) ]
Xylella fastidiosa M12 Xanthomonadaceae

Coxiella burnetii ChuG Q212 Coxiellaceae

Legionella pneumophila str. Corby Legionellaceae
Francisella tularensis subsp. mediasiatica FSC147 Francisellaceae
Ei_rbtrmbré}spira crunogena XCL-2 Piscirickettsiaceae
'Ca. Vesicomyosocius okutanii HA * Bl j i :
— 'Ca. Ruthia magnifica str. Cm Calyptogena magnifica | sulfur-oxidizing symbionts
Alcanivorax borkumensis SK2 Il __ Alcanivoracaceae

Acinetobacter baumannii SDF
Psychrobacter arcticus 27.3-4 Moraxellaceae
Hahella chejuensis KCTC 2396 Hahellaceae
Marinobacter aquaeolei VT8 Il Alteromonadaceae
Marinomonas sp. MWYL1 Oceanospirillaceae
Chromohalobacter salexigens DSM 3043 Il Halomonadaceae
Pseudomonas aeruginosa PAT [ |

Azotobacter vinelandii DJ [ | :| Pseudomonadaceae

g Pseudomonas mendocina ym [ ]
Cellvibrio japonicus Uedai0 . )
Teredinibacter turnerae T7901 enera incertae sedis
Saccharophagus degradans 2-40 lteromonadaceae
Kangiella koreensis DSM 16069 Alcanivoracaceae
seudoalteromonas haloplanktis TAC125 Pseudoalteromonadaceae

Idiomarina loihiensis L2TR |ldiomarinaceae

JIL AT A JU 1 T e

Psychromonas ingrahamii 37 Psychromonadaceae
Shewanella denitrificans OS217 Shewanellaceae
Tolumonas auensis DSM 8187 Aeromonadaceae
Photobacterium profundum 559 -
Vibrio cholerae 0395 Vibrionaceae

1

Pasteurella mulftocida subsp. multocida str. Pm7
Haemophilus influenzae FPIttEE
Yersinia pestis Nepal516
Salmonella enterica subsp. enferica serovar Typhi str. Ty2
Pectobacterium carotovorum subsp. carotovorum PC1
'Ca. Hamiltonella defensa SAT Acyrthosiphon pisum
Baumannia cicadellinicola str. Hc Homalodisca coiguiaa‘a
'Ca. Blochmannia pennsylvanicus str. BPE
Buchnera aphidicola sir. APS Acyrthosiphon pisum .
Buchn%ra aphidicola str. prBafzcﬁt ia pﬁsfacr’ae @ | Enterobacteriaceae
Buchnera aphidicola str. Cc Cinara cedri [ | -

Pasteurellaceae

J\

Enterobacteriaceae

JI\

Chromatiales

Methylococcales
Cardiobacteriales
Xanthomonadales

Legionellales
Thiotrichales

unclassified Gammaproteobacteria

Oceanospirillales
Pseudomonadales

Qceanospirillales
Alteromonadales
Oceanospirillales

Pseudomonadales

Alteromonadales
QOceanospirillales
Alteromonadales

Alteromonadales
Aeromonadales
Vibrionales

Pasteurellales
Enterobacteriales
unclassified

Enterobacteriales

-environ 250 genres!
-E. coli, Salmonella, Yersinia, Vibrio, Pseudomonas

EBM - Tamara Basta

Wiggleswarthia glossinidia 1l Enterobacteriaceae — Enterobacteriales

unclassified
mm Ca. Carsonella ruddii PV '—




y-Proteobacteria

Epidemie rare due a des steaks
haches surgeles <M

Par Sandrine CABUT — 1 novembre 2005 3 04:21

Des steaks hachés surgelés ont déja intoxiqué dix-huit personnes, dont
seize enfants, dans le Sud-Ouest. Onze des enfants ont déclaré un SHU
(syndrome hémolytique et urémique) (1), une maladie sévere qui atteint

les reins et les cellules sanguines. Les supermarchés Leclerc,

E. coli 0157:H7. Productrice de shiga — toxine



y-Proteobacteria

- Aux USA > 75,000 cas et 17 départs d’ épidemie / an

EEE An official website of the United States government Here's how you know v

U.S. FOOD & DRUG Qsearcn | | = Menu |

ADMINISTRATION

+—Home / Food / Recalls, Outbreaks & Emergencies / Outbreaks of Foodborne Iliness / Outbreak Investigation of E. coli 0157:H7: Unknown Food (Fall 2020)

Outbreak Investigation of E. coli 0157:H7:
Unknown Food (Fall 2020)

Romaine sample from Michigan tests positive for E. coli, potentially linked to illnesses

Subscribe to Email Updates f share in Linkedin Email | &= Print
Outbreaks of Foodborne lliness The FDA and CDC, in collaboration with state and local partners, is investigating illnesses in a third multistate Content current as of:

outbreak of E.coli 0157:H7 infections this Fall. 11/12/2020

Investigations of Foodborne On November 6, 2020, the Michigan Department of Agriculture and Rural Development (MDARD) reported that

liness Outbreaks . . . . Regulated Product(s)
as a part of routine sampling, they collected a product sample of romaine lettuce for testing. The sample Food & Beverages
tested positive for E. coli 0157:H7 and subsequent whole genome sequencing (WGS) analysis determined that

Public Health Advisories from the E. coli 0157:H7 present in the samples matches the strain that has caused illnesses in this outbreak. Topic(s)

Investigations of Foodborne Outbreak

lliness Outbreaks The strain of E. coli found in the Michigan sample is a third distinct strain not genetically related to the strains

causing two distinct multi-state outbreaks of Shiga-toxin producing E. coli 0157:H7 (STEC) that FDA and CDC

Food Safety Tips for announced on October 28, 2020. At this time, a specific food has not been linked to either of those outbreaks.

Consumers & Retailers During

an Outbreak of Foodborne On November 6, 2020, Tanimura & Antle, Inc. recalled packaged single head romaine lettuce with a pack date
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- la sévérité de la maladie et la fréquence de la forme la plus grave (hémorragique)
varient mais la cause de cette variation n’est pas connue

Variation in virulence among clades of Escherichia
coli 0157:H7 associated with disease outbreaks

Shannon D. Manning*, Alifiya S. Motiwala®, A. Cody Springman*, Weihong Qi*, David W. Lacher¥*,
Lindsey M. Ouellette*, Janice M. Mladonicky*, Patricia Somsel*, James T. Rudrik*, Stephen E. Dietrich?,
Wei Zhang$, Bala Swaminathan", David Alland?, and Thomas S. Whittam*/

- Hypotheése : variation dans la présence et I'expression des Shiga toxines

- Approche : phylogénie basé sur I'analyse des SNP



y-Proteobacteria

= SNP = single nucleotide polymorphism — une position orthologue qui varie entre les
génomes étudiés

- Apparaissent suite aux mutations au cours de I'évolution — utile pour résoudre les
phylogénies a courte échelle de temps (ex. quelques dizaines ou milliers d’années)

a SNP data matrix

locus1 locus2 locus3 locusd4 locus5s

species1_a A T C G A
species1 b A T G G A
species2_a T T G G G
species2 b A C C T G
species3 A C C T G

Leaché & Oaks, 2017, Annu. Rev. Ecol. Evol. Syst. 48:69-84



y-Proteobacteria

a SNP data matrix

locus1 locus2 locus3 locus4 locus5

speciesl_a A T C G A
species1_b A T G G A
species2_a T T G G G
species2_b A C C T G
species3 A C C T G

b Concatenation

Super locus

species1_a = ATCGA...
speciesl_b = ATGGA...
species2_a = TTGGG...
species2_b = ACCTG...
species3 ACCTG...

sp3 spla splb sp2a sp2b

Leaché & Oaks, 2017, Annu. Rev. Ecol. Evol. Syst. 48:69-84
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A C 9 4 yClade 1
¢ . (n=2)
s Sakai genome (n=191)
5,498,450 bp No. SNP 87
83 genes differences
96 SNP loci ]
Clade 3 (n = 39)
72
D-
uidA — 994~ }Clade 4 (n=9)
\d L_—3 Clade 5 (n = 12)
99 }
Clade 6 (n=13
94 = ( )
}Clade 7 (n=23) GUD- Sor-
99
} Clade 8 (n = 97) Tu,.dA T
} Clade 9 (n = 17) GUD+ Sor+/Sor-
89

- ldentification de 9 clades
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B
o [ Six1 (64.9%) - La distribution de la toxine Shiga parmi les 9 clades
£ o n’est pas stochastique
% 20
o

10 .

. Tl .~ . S Leclade 8 est unique car le plus souvent code pour

0 Stx2c et Stx2

- stx2 (98.5%)

% 40 H
21 | -> Différence de virulence entre les clades ?
©
o

10 H

i 10

5 stx2c (28.3%)
:é’) 12
5 of

3_

Y Y e e Y

2 8 3 7 6 9 4 5 1



y-Proteobacteria

Strain®* Year SG Clade Qutbreak No. of cases No. of hospitalizations (%) No. of HUS (%)  Ref(s).
Sakait 1996 1 1 Radish sprouts, Sakai, Japan 5,000-12,680 398-425 (3-5) 0-122 (0-3) 13-15
93-111 1993 9 2 Hamburger, northwest U.S. 583 171 (29) 41 (7) 4
EDL-933 1982 12 3 Hamburger, Michigan and Oregon 47 33 (70) 0 (0) 36
TW14359 2006 30 8 Spinach, western U.S. 204 104 (51) 31 (15) 37
TW14588 2006 30 8 Lettuce, eastern U.S. 71 53 (75) 8(11) 7
350 0157 outbreaks in the U.S. (1982-2002) 8,598 1,493 (17) 354 (4) 3

— LE clade 8 est le plus virulent (mesuré en tant que % de forme hémorragique),
cependant ce clade est parmi les plus ancestraux — 1984, et code déja a cette
époque pour stx2c

98

C

Clade 1
}(n= 2)

Clade 2
(n=191)

No. SNP

differences

3

74

— LE clade 8 a récemment acquis des
it 0 nouveaux facteurs qui contribuent a
} Clade 5= 12) sa virulence

} Clade 6 (n=13)

97 }Clade 3(n=39)

72

100

94 57

}Clade 7 (n=23) GUD.
99

Sor-

} Clade 8 (n = 97) Tw.dA T

} Clade 9 (n=17) GUD+ SO!’+/SOI‘-

89
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- A l'échelle de quelques milliers d’années .... évolution de Salmonella enterica

Les spécimens archéologiques comportant S. enterica

Key et al., 2020, Nat Ecol Evol. Mar;4(3):324-333.
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- Paléogénomique microbienne : reconstitution des génomes anciens a partir des
prélevements effectués sur des sites archéologiques et datés de quelques milliers
d’années

- Salmonella enterica : infections systémiques ou
gastroentérites, 200,000 déces par an, infecte
également les porcs

- Hypothese : transfert des porcs vers les humains
(zoonose) il y environ 4000 ans

- Transition culturale vers une société sédentaire et
agricole en Europe

Key et al., 2020, Nat Ecol Evol. Mar;4(3):324-333.
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- o Voga
Ragna thirteenth-century @ Nt L S 5%

) g MURO09 | 6,500-6,354 cal yr e

MURO019 | 6,491-6,323 cal yr sp

Tepos sixteenth-century e 'y' ¢ L0y 3 T 2. g,
SR e e — § 7 rSn =
- Don
: D’”%I‘ e
R 17
- g, 3

@ OBP001 | 5,317-5,068 cal yr e

LES ‘Da,!‘“b‘*ﬁ' ATy fey
; MK3001 | 2,994-2,873 cal yr &

@ ETROO1 | 1,813-1,618 cal yr e

V5 e

74

i @ IKI003 | 5,200-5,048 cal yrgp |~ -

@ SUA004 | 4,300-4,010 cal yr gp e ~ = s
y @ Recovered ancient Salmonella genomes

y / : 7 ’Z’." @ Previously published ancient Salmonella genomes

— Etape 1 : Recherche des séquences spécifiques S. enterica dans les
métagénomes reconstitués a partir des restes humains de I'époque néolitique

— Etape 2 : Enrichissement de 'ADN de S. enterica dans les échantillons positifs et
séguencage
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— Analyse phylogénétique : Maximum vraisemblance sur 182,645 SNP, 2961 génomes
modernes

Newport

Typhimurium ' |

N \.||

Enteritidis

Schwarzengrund

Paratyphi B ———
Saintpaul _

Ancient Eurasian
Super Branch
(AESB)

Javiana
Weltevreden

Agona |

mmm Host generalist Host-adapted

- Tous les génomes anciens (en rouge) sont regroupés au sein d’un seul clade seulement
60 serovars modernes (sur 2500 connus) font partie de ce clade

— Toutes les infections anciennes ont été causés par un petit nombre des serovars
suggérant une diversification importante de S. enterica depuis 4000 ans
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- Analyse phylogénétique : Maximum vraisemblance sur 37,040 SNP dans le « core
genome », les génomes anciens en rouge et rose

b,

Agropastoralist economy

= 2

Transiticnal forager economy

100 Pama C Lineage
§ DEPOO1 | 53175068 cd yra
100 SUADOH | 4,300-4,010 cal
|—q Birkenhead
100
VA0OE | 5
103
K100 | 52905040 cal yr

|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
,‘ |
100
o e i ﬁE—? ro|
MKI001 | 2,894-2 873 cal yr ‘ |
. |
: ETRO01 | 1,613-1 518 cal yra |
|
|
|
|
|
|
|
|
|

[+]
e = MURCDY | 6500-8,364 cal yr e
Ambs i

9]
_| -}
o MURD1S | 6.491-6,323 oal yrw
q =BG 409

Enaeritidis P125108
003
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- La quasi- totalité des
génomes anciens sont
trouvés au sein du clade qui
comporte des souches
modernes pathogenes pour
I’homme ou pour les porcs

Q
ﬂﬁ Agropastoralist economy
ﬁ% Transiticnal forager economy

ETRO01 | 1.B13-1.61E cal yru ﬁﬁ“
CIIIEJI BAN7T-5/068 cal yrm a“*
SUADD | 4,300-4,010 cal y

—> Ces génomes sont tous

r»q:m prélevés sur les restes des
— R | agriculteurs
- — q m% L'émergence des souches
e " ",.qu’"’_ = pathogénes est en lien avec la
] W transformation culturelle des
- lﬂ% ) humains
g [

q =BG 409

Enaeritidis P125108
003
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Le géant parmi les bactéries:

Thiomargarita namibiensis
"Sulfur pearl of Namibia"

-chimiolithotrophe utilisant le soufre pour son
métabolisme

-diametre d’une cellule jusqu’a 1 mm!

-la plus grand des procaryotes actuellement
connus = 3x10°8le volume d’une bactérie de
taille « classique » = le rapport
surface/volume incompatible avec échange de
la matiere via diffusion?

- quasi l'intégralité du volume (98%) d’une cellule correspond a la
« vacuole » — stockage de nitrates (10000x) et de soufre — provisions
pour 3 mois

EBM - Tamara Basta
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Thiomargarita magnifica

— > 500,000 copies de génome !
- Cycle de reproduction dimorphe

—> Ségrégation asymétrique des
chromosomes

- génome et l'appareil
traductionnel dans des
compartiments entourés de
membrane (« pepins »)

Volland et la., 2022, Science

EBM - Tamara Basta 4
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central vacuole

gl \

LTS ALY e
IMERS, SN
e bR

Volland et la., 2022, Science
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CURRICULUM VITAE

Nom: Photorhabdus luminescens
Etat civil: en ménage avec un nematode o

Profession: assassin
t=0 t=24h t=48h

) sécrétion d’'une multitude des enzymes
e ~ — digestives, toxines, composés
f - | antibactériens = « angels glow »
nematodes ’ ~ bacteria released by nematodes
" and killing of the insect host
= oayy pannle
‘i) } e i ) , n
s g G model d’étude: c’est au méme temps un
" . \ .
,‘ organisme pathogéne (pour les insectes) et

un organisme mutualiste (pour le

)~ 4 nématode)
-utilisé comme insecticide naturel

larvae as food source
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Myxobacteries —>bactéries prédatrices qui se nourrissent d’autres bactéries
{ 4 N o, 7 .
-”,;mary%t\ batonnets sans flagelle — mobilité « glissante »
fission

(nutrients
plentlful) o

Myxospores . - == ::E_':_‘_:_jf_—'::_' =

germinate Slime trail e \

5‘; f:; rantive Vegetative cells _

celslls once / K ~ A\ Gliding when

nutrients / ~ | nutrients are

are restored ) \ depleted

(3. | Myxospores ;;:7”, 9 \
s ¥ \l ) = .' AN R

Myxospores . Mound of cells
Sporangium

N — ‘, , % f ‘l “ O <5
(’JN;’(Q N . 4 \ [ \;\ 7 -
h f;_‘ ’ '-"/ b -

) Formation of fruiting body

©
(b) oomm |
5;0 ] \( fructification multicellulaire (plusieurs milliers
@) Fruiting body jusqu’au millions de cellules)
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Bacteria

-le cycle de développement le plus complexe parmi les
prokaryotes

-myxospores sont
) -trés grand génome (9.2 Mbp)

plus résistantes aux

. . /
UV, dessiccation, &
chaleur o

&

\

Myxospores
germinate
to form
vegetative

cells once et différentiation

L Cf. cours de C. regeard

are restored

*.
O -

2

b

la majoritc ,

des cellules se o Ic

différencie en B‘ /_  pédoncule composé
myxospores . ( principalement de mucus
(a) Fuiingbody €1 des cellules mortes
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Alphaprotecbacteria

Gammaproteobacteria

Betaproteobacteria

Deltaproteobacteria

Epsilonprotecbacteria
B Verrucomicrobia
Ehlﬂmytg?ae
B Planctomycetes

Bacteroidetes

Chlorobi

Spirochaetes
Fusobacteria

Firmicutes

Cyanobacteria

Actinobacteria

Deinococcus—T hermus
B Chloroflexi
_ Thermotogae
Aguificae

Proteabacteria

firmus, fort
cutis, peau

Bactéries Gram+ ou
monoderme

Andam and Gogarten, NATURE REVIEWS | MICROBIOLOGY| JULY 2011



Firmicutes

deux sous-divisions:

fort % de G+C (Actinobactéries)
faible % de G+C (Bactéries lactiques, bactéries sporulées)

-quasiment tous Gram+, nombreuses espéces forment des endospores

EBM - Tamara Basta >




Firmicutes - fort % G+C

Actinobactéries:

-corynéformes et propioniques
-filamenteuses

Rupture of
outer wall

T. A. Krulwich

-corynébactéries: double couche de la paroi

cellulaire o o _ ,
-les bactéries propioniques interviennent
dans la fabrication du fromage

EBM - Tamara Basta o2




Firmicutes - fort % G+C

Mycobacterium

mEmmemee  BERLINER 2 SrReahweits

KLINISCHE WOCHENSCHRIFT.

Organ fiir practische Aerzte.

Mit Bertcksichtigung der prevssisches Medicioalverwalung uad Medicinalgrsetsgebung
sach amiliches Mitthelluagea

Redacseur: Prokmer e C L Bl Verlag von lapst Bndwll b lefa
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Robert Koch, Nobel
Laureate, 1805.

-identification de M. tuberculosis comme agent
causatif de la tuberculose
-mise en place de culture sur le milieu solide
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Firmicutes - fort % G+C

"If the importance of a disease for mankind is
measured by the number of fatalities it causes,
then tuberculosis must be considered much
more important than those most feared
infectious diseases, plague, cholera and the
like. One in seven of all human beings dies
from tuberculosis.” R. Koch

Robert Koch, Nobel
Laureate, 1805.

- a présent 2 million déces chaque année!

EBM - Tamara Basta o




Firmicutes - fort % G+C

Global phylogeography of Mycobacterium tuberculosis and
implications for tuberculosis product development\

Sebastien Gagneux, Peter M Small

“It is profoundly disturbing that the means of
combating tuberculosis—a disease that kills
someone every 16 seconds—are a 100-year-
old diagnostic test, a vaccine that was
developed 80 years ago, and drugs that have
remained fundamentally unchanged for the
past 40 years.”

- Nouveaux traitements sont nécessaires rapidement

Gagneux S & Small PM. 2007, Lancet Infect Dis. 7(5):328-37.



Firmicutes - fort % G+C

- Classification biogéographique des différentes souches de M. tuberculosis afin de
développer de nouveaux traitements et mieux repartir les traitements existants

— Utilisation des SNP comme marqueurs phylogénétiques possible car la variation
génétique entre les différentes souches est faible (probabilité que la méme mutation
n’est pas homologue est faible)



Firmicutes - fort % G+C

Guro—hmericaa Gast African IndiarD

M tuberculosis

|

L.
ineag

1bp

—> La population de M. tuberculosis est structuré phylogéographiquement —
guelle implication pour les traitements ?



Firmicutes - fort % G+C

i

-

b

—> Lefficacité du vaccin BCG varie de 0 a 80%. Le fond génétique des différents souches
peut, en partie, expliquer ces différences.

—> Des travaux montrent que l'efficacité du vaccin est moindre pour la souche « Beijing »
compareé avec la souche de laboratoire

- Quelle souche utiliser pour la fabrication du vaccin ? Actuellement Mycobacterium bovis
est utilisé.
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Cyanobacteéries

-bactéries phototrophes oxygéniques
-groupe tres diverse, formes monocellulaires et

filamenteuses

“If you notice anything resembling
cyanobacteria, please refrain from wading,
swimming, or drinking the water. Keep all pets
out of the water and contact DES immediately.
Please call DES to report a cyanobacteria

bloom at...”
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Cyanobacteéries

les membra[u?s chlorophylle a (vert)
photosynthétiques  phycobilines (pigment, bleue)
(thylacoides)

Stages
1 2 3 4 5

05
Great Oxygenation Event

Les Cyanobactéries ont modifié
I'atmosphere terrestre (en apportant
I'oxygene) il y a environ 2,3 milliards

d’années /
0.1 (—— / I

3.8 3 2 1 Ga 0

Atmosphere
P02 (atm)
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Cyanobacteéries

Proc. Nai. Acad. Sci. USA
Vol. 72, No. 6, pp. 2418-2422, June 1975

Phylogenetic Origin of the Chloroplast and Prokaryotic Nature of
Its Ribosomal RNA '

(Euglena/16S rRNA/evolution)

L. B. ZABLEN*$, M. S. KISSIL{, C. R. WOESEt}{*, AND D. E. BUETOW+

Departments of T Physiology and Biophysics, 1 Genetics and Development, and * Microbiology

. 100.100 Frototheca wickerhami
Communicated by C. Ladd Prosser, March 28, 1975 ~ ‘
100,100 Marchantia polymorpha Mitochondria
97,91 Reclinomonas americana
Rickettsia prowazekii | o-proteobacteria
Agquifex aeolicus

Borrelia burgdorferi

-les chloroplastes sont apparentés aux

| Helicobacter pylari
cyanobactéries = tous les eucaryotes 100100 Haemophilus influenzae
photosynthétiques ont acquis cette ) L Escherichia coli
capacité a partir des ancétres des — Mycobacterium tuberculosis
cyanobactéries L Bacillus subtilis

——— Synechocystis sp. _| Cyancbacteria
w‘iﬁa hyra purpurea
91,90 Py pip j|Ch|oropIast
Cyanophora paradoxa
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Cyanobacteéries

endosymbiose entre une cyanobactérie ancestrale et une
cellule eucaryote est a l'origine des plantes

Apicohiblexans

O
~@ —
Cyanobacterium Red alga /
Primary -
Stramenopiles
—_— -
Heterotrophic 3 Plastid
eukaryote )
Over the course —_—
of evolution, Al &
this membrane :
was lost. . m , uglemds
Green alga - 1E) Al ; -
Chlorarachniophytes
Copyright © 2008 Pearson Education, Inc., publishing as Pearson Benjamin Cummings.
plantes
terrestres
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Cyanobacteéries

-seules certains procaryotes peuvent fixer I'azote atmosphérique!

-certaines Cyanobactéries ont la capacité d’effectuer la fixation d’azote et la photosynthese
oxygénique!

EBM - Tamara Basta 80




Cyanobacteéries

-seules certains procaryotes peuvent fixer I'azote atmosphérique!

-certaines Cyanobactéries ont la capacité d’effectuer la fixation d’azote et la photosynthese
oxygénique!

- nitrogénase (nih, N, réduit en NH,) est hautement sensible a 'oxygene!?!

-différentiation des cellules végétatives en hétérocystes = cellules spécialisés dans la fixation de
N, (N, réduit en NH,)

Anabena sp.

EBM - Tamara Basta




Cyanobacteéries

f@— Thylakoids -les hétérocystes ne possedent pas de
7 (33— Carborysome photosysteme |l (génération d’'oxygene ) et ne
| fixent pas le CO,

‘Microplasmodesmata’

M -importation de carbone a partir des cellules

Periplasm , ., . . ,
végétatives apporte le pouvoir réducteur (N,
réduit en NH,)

HGL
HEP

paroi renforcée (glycolipides) o) Photosynthesis/N, fixation
ralenti la diffusion de O, N, N,

I I |
£Je oL 000030000 e o)

«€— (Carbon _—
Nitrogen —————3p f—— Nitrogen

Transport of metabolites and signaling molecules
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Alphaprotecbacteria

Gammaproteobacteria

Betaproteobacteria

Deltaproteobacteria

Epsilonprotecbacteria
errucomicrobia
| e
Bacteroidetes
Chlorobi

Spirochaetes
Fusobacteria

Firmicutes

Cyanobacteria

Actinobacteria

Deinococcus—T hermus
B Chloroflexi
_ Thermotogae
Aguificae

Proteabacteria

pas de groupe sceur = une
séparation rapide des autres lignées
de bactéries

- peu est connu sur leur évolution

Andam and Gogarten, NATURE REVIEWS | MICROBIOLOGY| JULY 2011



Cyanobacteéries

eLIFE RESEARCH ARTICLE ‘ a ‘ @
elife.elifesciences.org

The human gut and groundwater harbor
non-photosynthetic bacteria belonging to
a new candidate phylum sibling to
Cyanobacteria

Sara C Di Rienzi'!, Itai Sharon?', Kelly C Wrighton?, Omry Koren', Laura A Hug?,
Brian C Thomas?, Julia K Goodrich', Jordana T Bell?, Timothy D Spector?,
Jillian F Banfield?**, Ruth E Ley'*

-découverte en 2013 des bactéries non- photosynthétiques qui forment un groupe sceur avec
les cyanobactéries (16S rDNA)

Di Rienzi et al. eLife 2013;2:e01102.
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Cyanobacteéries

100
S

Nitrospirae

GNO06 100

Armatimonadetes
lorofiey;

EBM - Tamara Basta

tes

0.1 substitutions per site

aceae Leptolyngbya 3280

aceae Prochloroc

Cyanobacteria

rassland soil clone FCPN395

icrobial metal soil polluted heavy metals clone V20218

rinking water biofilm clone BINR70D4

joreactor clone SS139

icrobial fuel cell clone ACS1

rinking water clone Ivry11

rinking system during serious red water outbreak clone S74
icrobial fuel cell clone ACS35

rinking water system clone HOCICi9

quifier sediments clone p04 G10

atch reactor clone 280RF07

atfish (Pelteobagrus fulvidraco) intestine clone IC20

eep marine sediment clone MBB2105

eep sea sediment clone D5

roundwater clone JMYB1255

isenia fetida gut clone B0811B

reshwater biofilm clone 3BHD8

arst soil clone KGB200711082

'ower station discharge drain clone STO1SN2C

Environmental (non-gut)

at feces clone R9281
at feces clone R9895

onkey feces clone J197
wamp buffalo (Bubalus bubalis) rumen fluid clone BF341
heep rumen clone N114

umen isolate str. YS2

ow rumen clone BF2

ow rumen clone BF12

ovine (Bos taurus) Rumen Thailand clone CF244

louse cecum clone 16saw122b12 p1k

ouse cecum clone 16saw301e02. w2k

at feces clone C23

ovine (Bos taurus) Rumen Thailand clone CF121
ovine (Bos taurus) Rumen Thailand clone CF191
onkey feces clone J49

umen epithelium clone L406RT2D05S

umen contents clone L406RC3D0S

umen contents clone L40BRC4E01

heep rumen clone A132

Gut Melainabacteria

ediment clone Fit121
at feces clone R7678

.B1
olorectal cancer clone M447
olorectal cancer clone M452

1

at feces clone R9562

umen epithelium clone L206RT5A07

ovine (Bos taurus) Rumen Thailand clone CF213
at feces clone C14

airy cow rumen clone NED4H4

olstein heifer (Bos taurus) clone T20H60F91
umen yak (Bos grunniens) clone YRC32

umen yak (Bos grunniens) clone YRC91

ovine (Bos taurus) Rumen Thailand clone CF232
umen contents clone L40BRT1C11

umen contents clone L406RTSHO9

umen contents clone L406RT1CO1

umen contents clone L4A06RCSA03

Di Rienzi et al. eLife 2013;2:e01102.




Cyanobacteéries

-reconstruction des génomes a partir des données
métagénomiques = génomique comparative et
analyse phylogénétique (genes nih — nitrogen
hydrogenase)

- Melainobactéries ne sont pas photosynthétiques
—> Capacité de fixer 'azote N2

@ Photosynthetic @ Nitrogen fixing © Swimming motility
@ Flagellar motility O Trait absent ¢ Data not available

—1%0___4 Microcystis aeruginosa sp.
L100_4 Cyanothece sp.

% Cyanothece sp.
04 Crocosphaera watsonii
Cyanobacterium UCYN-A
Cyanothece sp.
Synechocystis sp. PCC 6803
Synechococcus sp. PCC 7002

rthrospira platensis
74 Lyngbya sp. PCC 8106
56| gl 100 Oscillatoria sp. PCC 6506

Microcoleus vaginatus FGP-2

Moorea producta 3L

Microcoleus chthonoplastes PCC 7420
Trichodesmium erythraeum IMS101

100 - Raphidiopsis brookii D9 D9 7

98 89 Cylindrospermopsis raciborskii CS-505

o Nostoc azollae 0708

71 - Nodularia spumigena CCY9414

100y Nostoc sp. PCC 7120

100 Anabaena variabilis ATCC 29413

Nostoc punctiforme PCC 73102
—— Fischerella sp. JSC-11

2| 97, Thermosynechococcus elongatus BP-1
E Cyanothece sp. PCC 7425
100_4 Acaryochloris sp.

100 Synechococcus elongatus PCC 7942
| S‘;/nechococcus elon%atus PCC 6301
Synechococcus sp. PCC 7335
Synechococcus sp.
04 Prochlorococcus marinus
Synechococcus sp.
Synechococcus sp.
yanobium sp. PCC 7001

2000 00000000 0000000 00000 OOOOL0O OL:

100

100

Synechococcus sp. WH 5701
Synechococcus sp. RCC307
Prochlorococcus marinus
*4 Synechococcus sp.
Gloeobacter violaceus PCC 7421
ss— MEL.A1
100 MEL.C1

100 MEL.A2
80 100 MEL.C2

oo} |
MEL.B2 Q0@

100

O 00O OOOOO000 0000000000000 000000000 @

20 000 0000000 OOOO0OOOOOOOOOO0OO0O0O0OOO0OO 08
O OO0 Ol

100

ACD20 ol I |

EBM - Tamara Basta

0.3 substitutions per site  Di Rienzi et al. eLife 2013;2:e01102.
86



Cyanobacteéries

— Capacité de fixer 'azote N2

substitutions
per site

ACD20

— 865 nif genes bactériens

- le nifissu de la Melainobactéries ne
groupe pas avec les nif des cyanobactéries

nifH/group IlI

~ifH group |
To nifH
group Il and IV

Di Rienzi et al. eLife 2013;2:e01102.
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@ Photosynthetic @ Nitrogen fixing © Swimming motility
@ Flagellar motility O Trait absent ¢ Data not available

Cyanobacteéries

—19___4 Microcystis aeruginosa sp.
L100_4 Cyanothece sp.

% Cyanothece sp.
04 Crocosphaera watsonii

Cyanobacterium UCYN-A
Cyanothece sp.

Synechocystis sp. PCC 6803

—> la capacité d’effectuer la photosynthése a été

. . / . S h . PCC 7002
acquise dans la lignée conduisant aux rthrospira platensis
;. 74 Lyngbya sp. PCC 8106
cyanobactéries . Oscillatoria sp. PCC 6506

Microcoleus vaginatus FGP-2
Moorea producta 3L

o, 7 . ) 7 4 .
- la capacité de fixer 'azote a été acquise = D e estios PO T4ZD
Trichodesmium erythraeum IMS101

indépendamment 1o~ Raphidiopsis brookii D9 D9 7

98 89 Cylindrospermopsis raciborskii CS-505
o Nostoc azollae 0708

71 - Nodularia spumigena CCY9414

) N 74 . . s . 100r Nostoc sp. PCC 7120

- l'ancétre était un organisme anaérobie [ 10 Anabaena variabilis ATCC 29413

] Nostoc punctiforme PCC 73102

i - At - Fischerella sp. JSC-11
fermentative, non-photosynthétique sans la all| . i LR
. 7 . ’
capacité de fixer 'azote [ A Gyanaliece sp. PCC 7425
100 | Synechococcus elongatus PCC 7942
ynechococcus elongatus PCC 6301
Synechococcus sp. PCC 7335
Synechococcus sp.
%4 Prochlorococcus marinus
Synechococcus sp.
Synechococcus sp.
yanobium sp. PCC 7001
Synechococcus sp. WH 5701
Synechococcus sp. RCC307
Prochlorococcus marinus

{LJ Synechococcus sp.
Gloeobacter violaceus PCC 7421
100 68 MEL.A1
) o L MEL A2
00
Fixation d’azote eof Loy MEL.C2
100 MEL.B1

100

Photosynthese
Fixation d’azote ¢ 22

\

100

2000 00000000 0000000 00000 OOOOL0O OL:

100

@O
oce
o0
] ]
oe
(] ]
(19
(19
(19
e
oe
oe
@O
(] J
e
L 19
e
o] ]
e
(] J
e
o] ]
oe
L 19
o0
@O
19
@O
oo
@O
@0
- 19]
@0
00
L 19
@O
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o] ]
@O
Q0

O
O
Q
O
*

0.3 substitutions per site  Di Rienzi et al. eLife 2013;2:e01102.
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Cyanobacteéries

—> la capacité d’effectuer la photosynthése a été acquise dans la lignée conduisant aux
cyanobactéries : comment ?

brief communications

Bacterial photosynthesis genes in a virus

A bacteriophage may protect itself and its host against a deadly effect of bright sunlight.

photosynthetic production of oxygen

in the oceans, but they are susceptible
to infection by viruses and also to photo-
inhibition when sunlight is too intense.
Here we show that the genomic sequence
of one such virus, a bacteriophage known as
S-PM2, encodes the D1 and D2 proteins that
are key components of one of the photo-
synthetic reaction centres (photosystem II,
PSII), which are crucial sites of damage
in photo-inhibition. The presence of this

Cyanobacteria contribute to the overall

blue), which infects marine cyanobacteria. Scale bar, 100 nm.

information). There is homology in the
DNA sequences, indicating that S-PM2
might have acquired the gene horizontally
from its Synechococcus host. Presumably,
psbD was acquired independently, given the
presence of two unrelated intervening genes.
The expression of virus-encoded D1 and
D2 proteins in infected cells would allow a
repair cycle to operate in PSII after the
host’s protein synthesis had been shut down,
thereby maintaining the cells’ photosynthetic
activity and the concomitant evolution of

REF.6
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Deinococcus/Thermus

Deinococcus radiodurans

—> Découvert en 1956 - stérilisation de la viande en
conserve par les doses de radiation |étales pour les
organismes vivants. Tous? Non! Un microorganisme

irréductible a résisté...

- 10 kGy = 2000 x la dose |étale pour 'lhomme

SLADE AND RADMAN (2011) MICROBIOL. MOL. BIOL. REV.

EBM - Tamara Basta
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Deinococcus/Thermus

- extréme résistance aux agents endommageant 'ADN (UV,

rayonnements gamma,
dessiccation, Mitomycin C)
A B
14 1
] D. radiodurans 0.1 D.radiodurans
0.1 3
E o the coughest polyextremophile of all!
_ i — 0001 =R ~ 2T
R S
§ : £ 0.0001
0.007 10°5
] E.coli MG1655 . E. coli MG1655
i 10-
0.0001
E 107
103 T T T | T T 108 T T T T T I
0 2 4 6 8 w12 14 0 5 10 15 20 25 30 35 40
Gamma ray dose (kGy) Days desiccated
C D
1 1
0.1 D. radiodurans
] D. radiodurans 0.1
0.01 3 > = %
3 = E CAN NOTHING OFFEAT THIS
S i <
S 0.001 S 0Mm o ) -
a o1 A MUSCLE LOUNO HERO?
0.0001 _ + E.coli MG1655
1 | EcolimG1655 0.001
10°% E l
106 T T T T 0.0001 T T T T
0 500 1,000 1500 2,000 0

20 40 &0 80

|
100 120
UV-C dose (Jm-2)

MMC (minin 1 pg/mi)
SLADE AND RADMAN (2011) MICROBIOL. MOL. BIOL. REV.

EBM - Tamara Basta
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Deinococcus/Thermus

Time after irradiation (h)

A

UNIR 0 1.5 3 4.5 5 6 7 8

HR
ESDSA
BER
NER

DNA REPAIR

SLADE AND RADMAN (2011) MICROBIOL. MOL. BIOL. REV.
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Deinococcus/Thermus

Thermus aquaticus
60-70°C

The author sampling along the Yellowstone River (1964)

Thomas Brock

EBM - Tamara Basta




Deinococcus/Thermus

Thermus/Deinococcus: physiologie générale similaire mais une grande différence en

terme de résistance au stress! 2005 0
BMC Evolutionary Biology BioMed Certa
Research article

Comparative genomics of Thermus thermophilus and Deinococcus
radiodurans: divergent routes of adaptation to thermophily and
radiation resistance

1 Marina V Omelchenko! 2, Yuri I Wolf?, Elena K Gaidamakoval,

Vera Y Matrosova!, Alexander Vasilenko!, Min Zhai?!, Michael ] Daly?’,

Eugene V Koonin? and Kira S Makarova*?2

2

g ——T. thermophilus -les deux Illgromees formen'E un groupe

. ——D. radiodurans monophylétique: un ancétre en

2 —E col commun = quelle était sa nature et
61 comment les deux lignées ont évolué?
-7
-8

0 2 4 6 8 10 12 14 16 18 20 22 24 26

kGy

EBM - Tamara Basta 29




Deinococcus/Thermus

Génomique comparative:

Identify NOGD case (phyletic patterns, functional information)

NOGD Conserved portion

spécifique a
I'organisme

J Derive orthologuss |
(COGs)

BT

MOGD Minimal gene-set

présent chez

Nature Reviews | Microbiology , R
I'ancétre

« non-orthologous gene displacement »

Koonin, Nature Reviews Microbiology 1, 127-136 (November 2003)
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- Les séquences a (ou b)
de l'espece 1 et 2 sont
des orthologues

- Les séquences b1 et
b2 de l'espece 2 sont
des paralogues

— z et ¢ ne sont pas
homologues: les
protéines Z et C sont des
analogues fonctionnels =
« non-orthologous gene
displacement »

— La recherche des
analogues fonctionnels
est difficile a automatiser
= detective work

EBM - Tamara Basta
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Thermotogae

Thermotogales

-optimum de croissance 80°C
-isolé a partir d’'une source chaude
a Vulcano (ltalie)

-doté d’une enveloppe particuliere
« toge » - role et composition peu
connus

-anaérobie, chimio-organotrophe,
fermentatif

Karl O. Stetter

Thermotoga
Thermodesulfobacterium

EBM - Tamara Basta 105




Thermotogae

Thermotoga maritima (Bactéries) Thermococcus Sp. 5-4 (Archées)

FTR e R

>

5

EBM - Tamara Basta 106



Thermotogae

articles

Nature, 1999

Evidence for lateral gene

transfer between Archaea and
Bacteria from genome sequence of
Thermotoga maritima

Karen E. Nelson, Rebecca A. Clayton, Steven R. Gill, Michelle L. Gwinn, Robert J. Dodson, Daniel H. Haft,

Erin K. Hickey, Jeremy D. Peterson, William C. Nelson, Karen A. Ketchum, Lisa McDonald, Teresa R. Utterback,
Joel A. Malek, Katja D. Linher, Mina M. Garrett, Ashley M. Stewart, Matthew D. Cotton, Matthew S. Pratt,
Cheryl A. Phillips, Delwood Richardson, John Heidelberg, Granger G. Sutton, Robert D. Fleischmann,
Jonathan A. Eisen, Owen White, Steven L. Salzberg, Hamilton O. Smith, J. Craig Venter & Claire M. Fraser

The Institute for Genomic Research, 9712 Medical Center Drive, Rockville, Maryland 20850, USA

-recherche BLAST: 25 % des génes dont le 18" « hit » est une protéine issue d’archées
-conservation des opérons

-environ 50 régions (entouré des répétitions) dans le génome comportent des fréquences de G
et C inhabituelles

-des régions existent avec un codon biais différents

—le transfert horizontal de génes massif entre les Thermotoga et Archées (Thermococcales)

EBM - Tamara Basta 107




Thermotogae

-recherche BLAST: 25 % des génes dont le 18" « hit » est une protéine issue d’archées —
surement une surestimation!

Thermotoga

} Distance évolutive

EBM - Tamara Basta 108




Thermotogae

On the chimeric nature, thermophilic origin, and

2009

phylogenetic placement of the Thermotogales

Olga Zhaxybayeva?, Kristen S. SwithersP, Pascal Lapierre®, Gregory P. Fournier?, Derek M. BickhartP, Robert T. DeBoy¥,
Karen E. Nelsond, Camilla L. Nesbe®f, W. Ford Doolittle®', J. Peter Gogarten®, and Kenneth M. Noll®

Tt. maritima
TM1205 T™1217
1225857 \ 1230887 1235857 I 1240857
K K=E aaaa
Ts. melanesiensis
Tmel_1210 Tmel_1223
1221554 1226554 1231854 1236554
i )»D.-.w.(i’» -
a1 | X X
F. nodosum
Fnod_1748 Fnod_1734
1907299 902299 1897299 §592299
— wo»-.w.r'_"x» P
: dd44a
P furiosus
PF1453 PF1441
1364789 359789 1354789 1349789
> B w )
q , - <J
Tc. kodakaraensis
TK1226 TK1213
1080542 D\; 175542 1070542 1 §5542
] a4 X C

EBM - Tamara Basta

—

—
—

— Bacteria

= Archaea

—

- base de données des séquences
élargies: »seulement » 7-11% des genes
sont affiliés aux archées

Quel est le mécanisme de HGT?
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Thermotogae

Thermotoga

Thermococcus

EBM - Tamara Basta
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Alphaproteobacteria

Gammaproteobacteria

Betaproteobacteria

Deltaprotecbacteria

Epsilonproteobacteria

Proteabacteria

Planctomycetes

B Verrucomicrobia
Ehlﬂmy&?ae
B Planctomycetes

Bacteroidetes

Chlorobi

Spirochaetes
Fusobacteria

Firmicutes

Cyanobacteria

Actinobacteria

Verrucomicrobia

Chlamydiae

Deinococcus—T hermus

B Chloroflexi
_ Thermotogae

Aguificae

Andam and Gogarten, NATURE REVIEWS | MICROBIOLOGY| JULY 2011



PVC superphylum

association avec des
eucaryotes ;
10% des bactéries

D o comirobia

100/78/85

Alterococcus, Opitutus
(subdivision 4)

dans le sol
Pl
(subdivision 5) \
100/93/100
Chlamydiae \\ /
100/100/100 Chlamydiaceae 4 &
Y /," )
5 Simkaniaceae ./ 13/44/87
pathogenes 1318

Parachlamydiaceae

Waddlia chondrophila 1717/81

Piscichlamydia salmonis to outgroup

Pirellula

Planctomyces

0.10 Gemmata

Uncultured and
soil isolate Ellin5102

(subdivision 3)

Isosphaera
Nostocoida

p ';i/

; / -/29/85
;j =

Xiphinematobacter
Chtoniobacter
(subdivision 2/Spartobacteria)

Prosthecobacter

100/100/100

98/50/40

Brocadia
Kuenenia
Scalindua

I —> ¢ 2nnamox »

99/93/100 \

unique structure de la
cellule (caracteres

Uncultured

Wagner and Horn, Current Opinion in Biotechnology 2006, 17:241-249
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eucaryotes)
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PVC superphylum - Verrucomicrobiales

Euplotidium sp. est un cilié marin protégé par un garde corps
suicidaire équipé d’une lance!

100 pm

*ftoqz,veymn
@

KEIGIGES

Euplotidium sp.

— porte des bactéries (Verrucomicrobiales, 16S rRNA) dans une bande dorsale =
epixenosomes (« external alien bodies »)

Petroni et al., (2000) PNAS 97: 1813-1817
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PVC superphylum - Verrucomicrobiales

Deux étapes dans le cycle reproductif:

l.  (b) organisation cellulaire typique d’une bactérie et une
division par fission binaire

Il. (c) cellules plus grandes et ovales; ADN compacté
(ressemblance au chromatine, DZ); un faisceau des tubules
(ressemblance aux microtubules, interaction avec les I1gG
anti tubulin, BT) ;

(e) appareil extrusif (éjecté suite au stimuli, adrénaline, EA)

EBM - Tamara Basta



PVC superphylum - Verrucomicrobiales

Une relation symbiotique?

-les bactéries ne sont pas nécessaires pour la survie du cilié (dans
un environnement non-compétitif)

-en absence des bactéries les ciliés sont proie (plus facile) a
d’autres ciliés

Quel est I'avantage pour la bactérie???

rouge: sonde spécifigue a vert: sonde spécifique a la

Euplotidium Sp. bactérie http://schaechter.asmblog.org/schaechter/2007/01/ciliate_007.html
118
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PVC superphylum

S, 4
Planctamycetes-
EMBO Verrucamlcrobla-

Chlamydlae Superphylum

i.«l"

Workshop

e Exceptions to the bacterlal defmﬁlon?

28 February 2 March, 2013 | Heldelberg, Germany

The F ia-Cl ydiae (PVC)

ORGANIZER is an assemblage of bacterial phyla that exhibit distinctive cellular
propemes widespread environmental distribution, unique
Damien DEVOS physi & iati with eukaryotic hosts.

Center for Organismal Studies, i g Z
Heidelberg University, DE £ b This EMBO workshop will be the first one to

focus on the ization and fi
ding of the PVC b

CO-ORGANIZERS

Christian JOGLER i
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John A. FUERST s Vincent Daubin UCBLyon R
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ute.volbehr@cos.uni-heidelberg.de Laura Van Niftrik Radboud University nL

Rachel Santarella-Mellwig EMBL, Heidelberg DE

Naomi L Ward ‘Wyoming University US
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cein life sci

http://events.embo.org/13-PVC

Registration Deadline: February 15, 2013
Abstract Submission Deadline: January 15, 2013
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PVC superphylum - Planctomycetes

Planctomyces Bactéries a noyau???
Gemmata Absence de PG !
Pirellula

-découverte en 1991

Clathrin-dependent endocytosis

receptor formation of

“u clathrin-coaled vesicles
¥ o
AP-2 A
i S
Y clathrin ke \
) . uncoaling
“ 5 o
AP-2 complex o oy @
ce-adaplin
p2-adaplin %7 -
p2-chain fusion %
o2-chain ooy —
7~ early endosomes
\\

Fuerst JA, Webb RI (1991) PNAS 88:8184—-8188.
Ann Pearson et al. PNAS 2003;100:15352-15357
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enveloppe
nucléaire?

Nucléoide?

0.2 um
Gemmata obscuriglobus —
TEM cryotomographie

synthese
des stérols \

OTMS

Lien évolutif avec les Eukaryotes?




PVC superphylum - Planctomycetes

Pourquoi une membrane interne aussi atypique ?

Annamox planctomycetes:
chimiolithotrophes — oxydation anaérobie de NH; en N,
-production de 50% de N, atmosphérique

a
Anammoxosome
membrane
Intracytoplasmic
membrane

=~ Cytoplasmic
membrane

compartiment délimité par une
membrane lipidique contenant

des lipides uniques « ladderans »
Pirellulosome \-—

HEEE
~ Nucleoid QRN Q "

: po— & ‘ HO I
. Paryphoplasm ' : of
pr— Ribosome :I:I:I
h © n
liaisons o A
éther/ester ™ o

0

Cell wall

9]

Niftrik etal., FEMS Microbiology Letters 233 (2004) 7-13
Fuerst and Sagulenko, NATURE REVIEWS | MICROBIOLOGY VOLUME 9 | JUNE 2011 | 409 0 11 | | | | |
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PVC superphylum - Planctomycetes

— Cell
N\ membrane

Anammoxosome

Hydrazine
hydrolase

Anammoxosome

4H7

-I’"hydrazine est hautement toxique — les « ladderans » limitent la diffusion vers le
cytoplasme (augmentation de la densité de la membrane)

-génération d’un gradient de protons a travers la membrane = converti en ATP par une
ATP synthase = ressemblance a la mitochondrie
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Bacteria

Green sulphur Bacteria

_i: Thermus/Deinococcus group
—E[l_ Cyanobacteria

Low-G+C Gram-positive Bacteria

High-G+C Gram-positive Bacteria

"—LE.: Green non-sulphur Bacteria
e-Proteobacteria

ﬁ

!

d-Proteobacteria

a~-Proteobacteria

H} A

— B-Proteobacteria

—— 7-Proteobacteria
—f— ;__Fusobacteria

—E Thermotogales
4‘? Aquificales
Spirochaetes
Cytophagales/Fusobacteria/
_:r—l_—-;_— Bacteroidaceae
Planctomycetales

i_}_.—«__ Crenarchaeota
‘_Ll__l_— Euryarchaeota

1 change per nucleotide

j

Brochier, C. and Philippe , H. 2002. Nature 417, 244
EBM - Tamara Basta

-analyse de 16S rDNA, uniquement les
positions qui évoluent lentement
(supposé avoir subi moins de multiples
substitutions)

-Planctomycetales sont a la base de
I'arbre

- les hyperthermophiles groupent avec
les Fusobacteries

-"'ancétre des bactéries était mésophile
et la thermophilie est une adaptation
secondaire chez les Thermotogales et
les Aquificales 2 HGT Archées!
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Bacteria

L'origine et I'évolution des bactéries est une question
majeure non-résolue
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Bacteria

RESEARCH ARTICLE Coleman et al., 2021, Science

BACTERIAL PHYLOGENY

A rooted phylogeny resolves early bacterial evolution

Gareth A. Coleman™, Adrian A. Davin®t, Tara A. Mahendrarajah®, Lénard L. Szanthé*®, Anja Spang®®,
Philip Hugenholtz?1* Gergely J. Sz6ll8si**7+* Tom A. Williams't*

A rooted bacterial tree is necessary to understand early evolution, but the position of the root is contested.
Here, we model the evolution of 11,272 gene families to identify the root, extent of horizontal gene
transfer (HGT), and the nature of the last bacterial common ancestor (LBCA). Our analyses root the tree
between the major clades Terrabacteria and Gracilicutes and suggest that LBCA was a free-living
flagellated, rod-shaped double-membraned organism. Contrary to recent proposals, our analyses reject
a basal placement of the Candidate Phyla Radiation, which instead branches sister to Chloroflexota
within Terrabacteria. While most gene families (92%) have evidence of HGT, overall, two-thirds of gene
transmissions have been vertical, suggesting that a rooted tree provides a meaningful frame of reference
for interpreting bacterial evolution.

« Despite the abundance of genomic sequence data, the root of the
bacterial tree and the nature of the most recent common ancestor of
Bacteria have remained elusive. The problem is that even with the
help of new data, tracing billions of years of bacterial evolution back
to the root has remained challenging because standard phylogenetic
models do not account for the full range of evolutionary processes
that shape bacterial genomes. »
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Bacteria

- ldentification robuste des événements de HGT et de duplication de géne
peut étre utilisée pour enraciner I'arbre des bactéries sans utilisation d’un
outgroup ! On appelle cette approche « réconciliation » des arbres de
genes avec les arbres d’espéces (cf. Williams et al., 2017, PNAS).

— Cela permet d’éviter I'artefact d’attraction de longues branches

true tree inferred tree
outgroup outgroup
1 2
2 e 1
3 —— 3
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Gracilicutes

FpifEchnetot Terrabacteria

I:usobacteriota

PVC ) raey . | Cyanobacteria +

Elusimicrobiota Margulisbacteria
(&

/S

Armatimonadota +
Eremiobacterota

FCB = Chloroflexota +

Dormibacterota

CPR

265 génomes
representatifs de la
diversité bactérienne

62 genes marqueurs
(une copie)

Dependentiae

Aquificota +
Campylobacterota +
Deferribacterota

Acidobacteriota Actinobacteriota

Nitrospirot.

Myxococcota Firmicutes

Bdellovibrionota )
Desulfuromonadota + |
Desulfobacterota /

|

i

Proteobacteria |

0.3
EBM - Tamara Basta

>95% bootstrap support

<90% bootstrap support

Test statistiques pour
distinguer entre
differentes racines

~——— 90-95% bootstrap support
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Bacteria

Rooted bacterial tree of life

Gracilicutes Terrabacteria Average gene transmission

66%
vertical

CPR
34%

horizontal

----- , b 8 ---- Speciation

LBCA

Fusobacteriota

Last bacterial common ancestor (LBCA)

=

== Rod-shaped cell

= Diderm with outer membrane
== Motility and chemotaxis

ms- CRISPR-Cas system

DNA/nucleoid

® Ribosomes

CPR ne sont pas des organismes « primitifs » mais
ont évolué depuis les ancétres « free living » par
évolution réductive

EBM - Tamara Basta

Malgré des nombreux HGT la
transmission verticale des genes est
la composante majeure d’évolution
des bactéries — représentation de
I’évolution sous forme d’un arbre
phylogénétique est justifié
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M) Chock for upcites

Cocultivation of an ultrasmall environmental
parasitic bacterium with lytic ability against
bacteria associated with wastewater foams

Steven Batinovic®'?, Jayson J. A. Rose ©'3, Julian Ratcliffe 2, Robert J. Seviour' and
Steve Petrovski®'*

JR1
Species ‘Candidatus M.
amalyticus’
Location Australia
Year isolated 2019
Source Activated sludge

Culture collection

Genome length (bp) 1,081,308
Guanine-cytosine content 50.40%
16S identity to CON44T NT

ANI to CON44T NT

Genes 173
rRNA operons 1

tRNA 43
CRISPR 0
Plasmids (size in bp) 0
Accession number CP045921

Batinovic et al., Nat Microbiol. 2021

Candidatus « Mycosynbacter amalyticus » induit des plages de lyse...

1010

Doubling time ,:;:_‘f: i

-
<

...et se réplique en présence de la
bactérie hote

_.
<%

—— CON44" + JR1 (MOl =0.1)
— JR1 only

DNA copy number mi™

—_
o
=

0 6 12 18 24 30 36 42 48 54
Time post-inoculation (h)



CPR

Cell

Genetic manipulation of Patescibacteria provides
mechanistic insights into microbial dark matter and

the epibiotic lifestyle

Graphical abstract

Experimantal system
a.(‘.‘tran&
Epibignt;

Hast:

St

Discovery of processes supporting epibiotic growth

[:) [
L IS e

Adhesing |
EPS
. \;1

Argining |

Type |Y secration
Type IV pili e ]

Exploillng Se natural compatence

Actinomycas israeli (Af)
Phylum: Actinomyceima |

i \ @
Transtorm
Jf linear DNR9 (

‘me Southlakia epironticum {Se)
é ? Phylum: Patescibacteria ;

/ :

mm
‘&. J mg

|-

Transposon mutagenesis

N,

f‘} Gene |na.ct|va'ned
Essanl al

0 MNon-essential

Qo

Lifecyele dissection
% -— Smnmr cell
rnorlP

Q:‘_\o-...___ Mothar ool

L] \ sbamnary
Host cell growth anrest

n.m. et adj. (du grec [epi] = dessus ; et [bio-] =
vie, existence). Organisme qui vit sur un autre
étre vivant.

In brief

Discovery and exploitation of natural
competence in Patescibacteria enables
visualization of the bacterial epibiont
lifecycle and dissection of its genetic
underpinnings.

Wang et al., Cell. 2023



Constituent une grande
partie de la diversité

/’ bactérienne
A

Candidate ¥ ce ‘e
Phyla radiation Codent les protéines

souvent tres divergentes

Bacteria

Host cell

on-pumping
c rhodopsin

Cell Growth grash
\ Eukaryotes density

Montrent des relations
diverses avec les cellules
hotes

Archaea Time —
Current Biology

Jaffe and Banfield, 2024, Curr. Biology



Constituent une grande
partie de la diversité

/’ bactérienne
A
Bacteria \\ Candidate

Phyla radiation S R Codent les protéines
: souvent tres divergentes

Proton-pumping
c rhodopsin

Montrent des relations

ot G/M/hv diverses avec les cellules
e rowt rasi ~
 Eukaryotes density hotes

Archaea \ Time —

Current Biology

Placement sur I’'arbre du vivant (bactéries) ?

Quelle est la force majeure derriéere I’évolution des genes ? Adaptation a I’hote,

environnement... ?

Quelle est la nature des relations CPR-hote a travers des différentes branches des CPR?

Jaffe and Banfield, 2024, Curr. Biology



Questions de révision

1. Qu’est ce que c’est une bactérie annamox? Pour répondre a cette question, appuyez
vous sur les données ci-dessous de l'article qui décrit leur découverte en 2015. ATU
correspond a un inhibiteur d'ammonium oxydase.

b
25':': ® Ammonium M Mirate © Ammonium (+ATU) O Nitrate (+ATLU)
] --TotalN
200 4 §
S | py T R
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C 150 - o *>
B : + *
E 100 1 ¢
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O ] E E
50 B
] B
|:|- T T D T T T T T T T T T |n| T T T D T T T T T D_l
0 100 200 300 400 500



2. Les genes nif conferent aux cyanobactéries la capacité de fixer 'azote (N,). Le
groupe sceur de cyanobactéries, les Melainobactéries codent pour un orthologue
de ces genes (ACD20). La phylogénie de 865 nif génes bactériens est présenté ci-
dessous. Les genes nif issus de Cyanobactéries sont indiqués en vert. Au vu de
cette phylogénie est il raisonnable de proposer que I'ancétre commun de
Melainobactéries et des Cyanobactéries était capable de fixer I'azote? Justifiez.

substitutions

per site }‘ ACD20

nifH/group IlI

~ifH group |

To njfH
group Ill'and IV



3. Les recherches par BLAST des genes orthologues les plus proches peut des fois
conduire a une surestimation du nombre de génes ayant été acquis par transfert
horizontal. Expliquez cela en s’appuyant sur le schéma ci-dessous.

Thermotoga




4. Définissez la génomique comparative en vous appuyant sur la figure ci-dessous.
Dans ce type d’analyse le phénomeéne de remplacement non-orthologue de genes (NOGD)
pose probleme. Expliquez pourquoi.

Identify NOGD case (phyletic patterns, functional information)

NOGD Conserved portion
(COGs) __

] Derive orthologuss
| (COGs)

Genome 2 \\ / =

Lol MOGD Minimal gene-set

Nature Reviews | Microbiology



