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L ’espèce bactérienne E scherich ia 
coli /  S h igella

--   un organisme modèle

-- une bactérie versatile ubiquitaire (commensal et 
saprophyte) d’intérêt médical (intra et extra 
intestinal)

-- une bactérie qui devient très résistante aux 
antibiotiques



  

L es mécanismes évolutifs : 
comment les génomes 

évoluent



  

L e tau x  d e m u tat i o n  d ’u n  o r g an i sm e est-i l  

t o u j o u r s l e p l u s b as p o ssi b l e et c o n stan t?
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Freque ncy of mutations to Rif    in mutator strains

Strain numbe r

mutS-

mutS-

mutL-

mutL-

R

Co mme n sals Fran ce

Co mme n sals Mali
Co mme n sals Cro at ia

u r in ary  t ract  in f e ct io n s

b act e re mia
p u
s

n e o n at al me n in g it is
h ae mo ly t ic- u re mic sy n d rome

High polymorphism of mutat ion rates in commensal and pathogenic 
Escherichia coli natural isolates

I. Matic, M. Radman, F. Taddei, B. Picard, C. Doit, E. Bingen, E. Denamur and J. Elion
Science (1997) vol. 277 p. 1833

mutS-

I l existe dans la nature des mutateurs constitutifs



  

M odèle à 2 allèles et 2 locus
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Selection des allèles mutateurs
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Tenaillon et al., Genetics, 1999; Tenaillon et al., PNAS, 2000



  

ProtŽinefonctionnellenon-fonctionnellefonctionnellemigrant divergŽ non-adaptŽ

La recombinaison peut engendrer un retour vers lÕŽtat 
non-mutateur gr‰ce ˆ un Žchange avec un migrant



  

I l existe une alternance entre des phases à 
haut et bas niveau de mutagénèse

L es g èn es d u  SR M  so n t l e c h an g em en t d e v i t esse d e l ’ év o l u t i o n
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SRM+ :
gènes mutS et mutL 

actifs

SRM- :
gènes mutS et mutL 

inactivés

 Denamur et al., Cell, 2000



  

Un taux de mutation moyen permet d’accumuler
le plus de résistance aux antibiotiques

Denamur et al., Genetics, 2005 



  

L es mutations induites par le stress
participent à l’évolution adaptative

. E ffet annexe de stratégies génétiques développées 
pour améliorer la survie en conditions de stress.
. Sélectionnée par le biais des mutations bénéfiques qui 
sont générées (sélection de second ordre).

Bjedov et al., Science, 2003 



  

L a nature et l’effet des 
adaptations : comment les 

génomes s’adaptent



  

Un contenu en gènes variable

L e c o r e (1 976 g èn es) et l e p an  g én om e (1 7 838 g èn es)



  Touchon et al., PLoS Genet, sous presse

D es g èn es so u s d es p r essi o n s d e sél ec t i o n  d i f f é r en t es
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