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Je suis employe de l'Institut Pasteur

Sinon je n'ai aucun conflit d'interét lie
a cette presentation



L’année 2022 est celle du bicentenaire de la naissance de Louis Pasteur,
né le 27 décembre 1822 a Dole (Jura).

Chimiste de formation, il sera a I'origine des plus formidables révolutions
scientifiques du XIXe siécle, dans les domaines de la biologie, I'agriculture,
la meédecine ou encore I'hygiene. En commencgant ses recherches sur la
cristallographie, Pasteur s’engagera sur un chemin jalonné de découvertes
qui le conduiront a la mise au point du vaccin contre la rage.

/ﬁ% Célébrations du bicentenaire

g, Do Qi

LOUIS PASTEUR £ olus: Cur2022.¢ RESTEZ INFORMES SUR LES
1822 — 1895 N savolr pius: www.pastieur Ir RESEAUX SOC'AUX :

#Pasteur2022



http://www.pasteur2022.fr/

Le succés du vaccin contre la rage se confirme.
Des personnes viennent du monde entier a I’'Ecole normale
supéerieure pour se faire vacciner.

Le 1°" mars 1886, devant
I’Académie des sciences,
Louis Pasteur déclare : « La
prophylaxie de la rage apres
morsure est fondée. Il y a lieu
de créer un établissement
vaccinal contre la rage. »

L’'Institut Pasteur est inauguré le 14 novembre 1888



L’Institut Pasteur en quelques chiffres clés’

LE CAMPUS

2 876 DIVERSITE DU CAMPUS

Collaborateurs sur le campus (au 31 déc. 2021)
y

Age moyen des salariés

Salariés de I'Institut Pasteur Entités de recherches dont

70,6% en CDI 94 unités de recherche,
24 groupes a cinq ans (G5), 5 %
)

10 unités a cing ans (U5),

47 1 8 laboratoires, 7 équipes

de Plnstitut de I’Audition Femmes parmi les salariés
Collaborateurs Orex

erj
(organismes de recherche (au 1% janv. 2022)
extérieurs)

41 [44

Stagiaires Nationalités
Services d’accompagnement
de la recherche et
plateformes technologiques

* Chiffres issus du rapport annuel 2021



Unité de recherche et d’expertise des Bactéries pathogénes entériques

CNR des Escherichia coli, Shigella, Salmonella
CNR des vibrions et du choléra
Centre collaborateur de 'OMS pour les Salmonella
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Notre activite d’expertise

Surveillance microbiologique de guatre pathologies infectieuses:

salmonelloses, shigelloses, choléra, infections par E. coli
producteurs de Shigatoxine (SHU)

— Réseau de 1,000 laboratoires bénevoles (LABM et hospitaliers)
— Typage de 10 000 a 13 000 souches bactériennes par an
— Alerte en cas d’'une augmentation inhabituelle d'un méme type bactérien

— Investigation des clusters avec les épidémiologistes de Santé publique
France a la recherche d’aliments contaminés, de chaines de
transmission, de porteurs sains, d’eaux de baignade contaminées, ..

Expertise ancienne:
CNR depuis 1972
CCOMS depuis 1965



Nos travaux de recherche

Mieux définir les bactéries pathogénes entériques (lignées génétiques
associées aux formes émergentes et/ou épidémiques, mise au point
d’outils pour les traquer)

Comment se propagent ces bactéries dans le temps et I'espace, chez
quels hétes et quels sont les réservoirs de ces agents infectieux ?

Comment évoluent ces bactéries au cours du temps (acquisition de
résistance aux antibiotiques, acquisition de facteurs de virulence, ...)

Quels sont les facteurs autres que bactériens favorisant cette propagation
et cette évolution ?



« Souches bactériennes isolées de patients,
d’animaux, d’aliments ou d’environnement
depuis la fin du 20eme siécle (collection de
plus de 300 000 souches bactériennes)

Ribosome

« Séquencage complet de 'ADN bactérien et membrane
analyse bioinformatique

cytoplasmique capsule
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SCIENCE e« VOL. 269 + 28 JULY 1995

Whole-Genome Random
Sequencing and Assembly of
Haemophilus influenzae Rd

Robert D. Fleischmann, Mark D. Adams, Owen White, Rebecca A. Clayton,
Ewen F. Kirkness, Anthony R. Kerlavage, Carol J. Bult, Jean-Francois Tomb,
Brian A. Dougherty, Joseph M. Merrick, Keith McKenney, Granger Sutton,
Will FitzHugh, Chris Fields,* Jeannine D. Gocayne, John Scott, Robert Shirley,
Li-Ing Liu, Anna Glodek, Jenny M. Kelley, Janice F. Weidman, Cheryl A. Phillips,
Tracy Spriggs, Eva Hedblom, Matthew D. Cotton, Teresa R. Utterback,
Michael C. Hanna, David T. Nguyen, Deborah M. Saudek, Rhonda C. Brandon,
Leah D. Fine, Janice L. Fritchman, Joyce L. Fuhrmann, N. S. M. Geoghagen,
Cheryl L. Gnehm, Lisa A. McDonald, Keith V. Small, Claire M. Fraser,
Hamilton O. Smith, J. Craig Ventert

SCIENCE e VOL. 277 * 5 SEPTEMBER 1997

The Complete Genome Sequence of
Escherichia coli K-12

4 640 000 pb

1 800 000 pb




Next generation sequencing
(NGS)

Nettoyage des short reads

Mapping des short reads sur un génome de
référence:

Single nucleotide polymorphisms (SNP) pour
analyse phylogénétique

Assemblage des short reads (contigs):
Analyse de génes (virulence, résistance aux
antibiotiques, ...)

Short reads
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. plusieurs centaines de milliers voire millions de short
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Une révolution pour I'analyse des bactéries génétiquement homogenes
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Evolution de la résistance aux antibiotiques  shigelia dysenteriae 1

Location of ARGs
Plasmids ~ Chromosome
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La recherche alimente nos activités de Santé publique

High-throughput sequencing provides insights into
genome variation and evolution in Salmonella Typhi
Kathryn E Holt!, Julian Parkhill!, Camila ] Mazzoni??, Philippe Roumagnac®*, Fran¢ois-Xavier Weill®,

lan Goodhead"®, Richard Rance', Stephen Baker'®, Duncan ] Maskell’, John Wain', Christiane Dolecek®,
Mark Achtman®? & Gordon Dougan'

NATURE GENETICS VOLUME 40 | NUMBER 8 | AUGUST 2008

Shigella sonnei genome sequencing and phylogenetic 1 32
analysis indicate recent global dissemination from Europe

Kathryn E Holt!, Stephen Baker?, Frangois-Xavier Weill3, Edward C Holmes®®, Andrew Kitchen?, Jun Yu5,
Vartul Sangal®, Derek ] Brown?, John E Coia’, Dong Wook Kim®?, Seon Young Choi®, Su Hee Kim?®,
Wanderley D da Silveira'®, Derek J Pickard'', Jeremy J Farrar?, Julian Parkhill'', Gordon Dougan'' &
Nicholas R Thomson!!

NATURE GENETICS VOLUME 44 | NUMBER 9 | SEPTEMBER 2012

Global phylogeography and evolutionary history of
Shigella dysenteriae type 1 331

Francois-Xavier Weill et al.*

NATURE MICROBIOLOGY | VOL 1| APRIL 2016

v

Genomic history of the seventh 41 ()70
pandemic of cholera in Africa

Weill et al., Science 358, 785-789 (2017) 10 November 2017

Population structure analysis and laboratory 41 87
monitoring of Shigella by core-genome multilocus
sequence typing

Iman Yassine 1‘2, Sophie Lefévre 1, Elisabeth E. Hansen W'E’, Corinne Ruck\y', Isabelle Carlew,
Monique Leiay-CoIIinW, Laétitia Fabre', Rayane Rafe\‘z, Dominigue Clermont 3, Maria Pardos de la Gandara .‘,
Fouad Dabboussi?, Nicholas R. Thomson® %° & Francois-Xavier Weill @ ™
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19 génomes analysés

Surveillance et investigation des
bactéries par séquencage en temps
réeel depuis 2017 au CNR (10 a 13 000

genomes par an)

Détermination de plusieurs centaines
de milliers de types bactériens (par
rapport a 2700 pour les Salmonella et 50
pour les Shigella avant)



Typage par NGS un élément clé pour les investigations

v’ S. enterica sérotype Agona, poudres de lait infantile, 2017

v'Réanalyse de souches de

I'épidémie de 2004-2005

(marque de lait différente

mais méme usine de Mayenne)
Méme souche

LACTALIS : D'AUTRES CONTAMINATIONS DECOUVERTES i
L'INSTITUT PASTEUR EVOQUE 25 CAS DEPUIS 2006

v' Réanalyse de souches sporadiques entre 2006 et 2016
Méme souche chez 25 nourrissons

La société reconnait son implication le soir du rapport d’analyse
v'E. coli O26:H11 et O103:H2, pizzas congelées, 2022

v' S. enterica sérotype Typhimurium, ceufs en chocolat, 2022



Merci pour votre attention, votre participation a
la survelllance des maladies infectieuses et
pour votre soutien a I'lnstitut Pasteur

1822 — 1895




	Diapositive 1
	Diapositive 2
	Diapositive 3
	Diapositive 4
	Diapositive 5
	Diapositive 6
	Diapositive 7
	Diapositive 8
	Diapositive 9
	Diapositive 10
	Diapositive 11
	Diapositive 12
	Diapositive 13
	Diapositive 14
	Diapositive 15
	Diapositive 16

