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Paris, le 11 juin 2009

Communiqué de presse

Une avancée majeure dans la compr éhension de la virulence
de la bactérie Listeria chez 'homme

Une étud e menée par des chercheurs de I'Institut Pasteur, associés a I'l nserm
et a I'NRA, dévoile comment Listeria monocytogenes, la bactérie responsable
de la listériose, module l'activité de tout son génome pour passer d'un état
inoff ensif a un état pathog ene. Ces travaux, mis en ligne en édition avancée,
seront publiés dans la revue Nature du 18 juin 2009.

La listériose est une infection bactérienne d’origine alimentaire causée par Listeria
monocytogenes. Largement répandue dans la nature (eau, sol, végétaux, animaux),
cette bactérie peut contaminer de nombreux aliments. Elle peut alors étre a l'origine,
chez des sujets a risque, comme les femmes enceintes, les personnes agées et les
personnes immunodéprimeées, de septicémies, meningites ou encéphalites, mortelles
dans 20 a 30% des cas.

Des chercheurs de I'Institut Pasteur, au sein de l'unité des Interactions bactéries-
cellules (unité Inserm 604, INRA USC2020), dirigée par Pascale Cossart, en
collaboration avec d’autres groupes de I'Institut Pasteur (groupe Microorganismes et
barrieres de I'héte, Inserm Avenir 604 ; unité postulante Génétique in silico,
Génopole de l'lnstitut Pasteur) et une équipe suédoise, ont mis en évidence
comment cette bactérie inoffensive de I'environnement devient un dangereux
pathogene une fois hébergée par son héte mammifere.

Grace a de nouvelles puces a ADN, permettant d’analyser I'expression de tout le
génome de la bactérie, genes et régions situées entre les genes, les scientifiques ont
cherché a comparer l'activité de 'ensemble des génes de la bactérie dans son état
inoffensif et dans son état pathogéne. lls ont pour cela analysé la totalité des produits
des genes de la bactérie (les ARNSs) et étudié leurs régulations lorsque la bactérie
croit dans I'environnement ou dans I'h6te infecté (dans lintestin ou dans le sang).
Obtenues a partir de ’ADN, support de I'information génétique, ces molécules d’ARN
résultent de l'activité de la totalité des génes. L’ensemble de tous les ARNs d'un
génome a un temps donné s’appelle un transcriptome.

Les résultats de cette analyse dite « transcriptomique » ont d’abord montré que
lorsque la bactérie atteint l'intérieur de l'intestin, puis la circulation sanguine, elle
module massivement l'activité de son génome et active successivement différents



groupes de génes de virulence. De plus, 50 petits ARNs ont été identifiés. Certains
sont absents de l'espece non pathogéne Listeria innocua : au moins deux de ces
petits ARNs contribuent a la virulence de Listeria monocytogenes. Les chercheurs
ont par ailleurs découvert une série de nouveaux types d’ARNs régulateurs qui
existent sans doute aussi dans d’autres bactéries.
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Ces travaux ouvrent la voie a la compréhension compléte des mécanismes
d'adaptation de Listeria lorsque la bactérie passe de I'environnement a I'héte infecté.
lls ouvrent surtout aussi des perspectives nouvelles dans le domaine trées compétitif
que représente la régulation par les ARNs, dans toutes les especes du monde
vivant.

En savoir plus

Lire la fiche de documentation sur la listériose de I'Institut Pasteur :
http://www.pasteur.fr/ip/easysite/go/03b-00000j-Ohk/presse/fiches-sur-les-maladies-infectieuses/listeriose
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