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Notre objet d’étude

Flavobacterium psychrophilum



Un probleme majeur pour la salmoniculture
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Quel scenario évolutif ?

Quelle structure de population ?

D Speedy Speciation

Geographical
Region 2 ==

C Genetic Drift

E Species-less

F Nano-Niche
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H Cohesive Recombination

Ecotype 2

I Animal-Like
Current Biology

[Cohan and Perry, 2007]
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Approches génomiques
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Premieres conclusions

——

Populations clonales en pisciculture

Population issue de
'environnent

panmictique

Population épidémique a génotypes
dominants:

- Associé au poisson hote.

- Mémes geénotypes dans différents
pays.

- Sur un « fond » d'isolats
probablement moins virulents.

- Co-infections.

Diffusion intercontinentale liée aux mouvements de

poissons



Approche génomes complets

50 isolats séquencés et compares :

- Echantillonnage représentant une diversité maximale dans I'espéce.

- Permettant un focus particulier sur le complexe clonal (CC-ST10) infectant
les fermes de truites arc-en-ciel (22 isolats).




Scénarios évolutifs
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Diversité genomiqgue limitée (core génome, 3 SNP/Gene)
Recombinaison/mutation ~ 13
Taille moyenne des segments recombinés ~ 4.0Kbp




Histoire du CC-ST10

FPG101 2008
......................... . CSF259-93 1993
1996

VSR LM-01-Fp 2006
3 2013
PG2 2009
5 2013
DK0O1 2009
Flose 1996
DKoo2 1990
CH1i885 2011
JIP 02/86 1986
MH1 2008
Flie6 2007
IT09 2012
JIP 08/99 1999
CHs8 2009
VQso 2006
LM-02-Fp 2006
DIFR 950106-1/1 1995
NOO014 2008
NO083 2011

1e-05 nucleotide changes/bp

~ 1900 pour le CC-ST10

Canada
Idaho, USA
Finland
Chile

Chile

Chile

Chile
Denmark
Finland
Denmark
Swizerland
France
Chile
Scotland
ltaly
France
Swizerland
Chile

Chile
Denmark
Norway
Norway

Distance to root (nucleotide changes/bp)

4e-05
3e-05
2e-05

JIP 08/98

DIFR 950106-1/1
@

1e-05 JIP 02/86 Floss F"BB. »

Floss

—— slope = 2.77e-07

0e+00 — | | | | | | |
1980 1985 1990 1995 2000 2005 2010 2015

Year

~ 1950 pour le groupe d'isolats échantillonnés a I'exterieur de I'Amérique du

Nord.

Echelle de temps correspondant au développement de I'élevage de la truite
arc-en-ciel d'abord en Amérique du Nord, puis dans le reste du monde.



Etudes d'association pangénomique...
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Mais les genes sont nombreux et les phénotypes
parfois complexes...




Les sérotypes...
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Le « maitre gene » du sérotype
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Loci et genes impliqués dans la biosynthese du

Type 1
Strains FI056, DKOO1, FI0SS, JIP 08/99, IT09, DIFR 950106-1/1
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Type 2
Strains DK002, FIL66, CH8, LM-02-Fp, FRGDSA 1882/11, IT02, NO014, NO042, NO083

= DO ODD DD DI REO OO O --

DK02 320117
Strain FI070
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Type 3 —_
Strain FPC 840
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PC2)_240035
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Type O
Strain DK150
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Strains NO0O4, JIP 16/00 F
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Strains DK095, FPC 831
e L OO EeD M N IR Enanes O -~
Strain FI146
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Strains NCIMB 19477, OSU THCO2-90
) =
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[ conserved (core genome) genes o m = Key of the F. P! P!
D Probable transmembrane protein, putative polysaccharide exporter
- Probably involved in UDP-L-FucpNAc biosynthesis and transfert
- - - Probably involved in R group synthesis of O-Antigen
E Putative hamnosyltransferase WbuA » ase DD
- sugar [ ) WD nistidine biosynthesis related

Les données génomiques suggerent I’existence d’au moins
17 sérotypes difféerents !



Kit de mPCR — 4 types majeurs identifiables
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Association entre sérotypes et poissons hote

Oncorhynchus mykiss (151 strains)

Plecoglossus altivelis (35 strains)

Oncorhynchus kisutch (23 strains)
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Identification d’un facteur de virulence

Tryptophan biosynthesis Putative metalloprotease Putative regulator
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Virulence et génomes

Challenge par bain (coll. IERP, GenAqua)



Virulence et génomes
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Conclusions

Les études d'associations pangenomigues
sont des outils puissants pour identifier des
traits moléculaires d’intérét et expliquant des
caracteristiques phenotypiques jusqu’a présent
non résolues !
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