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-- un organisme modeéle

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

-- une bactérie qui devient trés résistante aux
antibiotiques



Les mécanismes évolutifs :
comment les génomes
evoluent



L e taux de mutation d’un organisme est-l

toujours le plus bas possible et constant?
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High polymorphism of mutation rates in commensal and pathogenic
Escherichia coli natural isolates
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Tenaillon etal., Genetics, 1999; Tenaillon etal., PNAS, 2000



La recombinaison peut engendrer un retour vers 10Ztat
non-mutateur gr%oce "~ un Zchange avec un migrant
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Denamur etal., Cell, 2000



score of antibiotic resistances per strain
(mean +/- standard error)
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Denamur etal., Genetics, 2005
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Relative mutator activity under stress

. Effet annexe de stratégies genétiques développées
pour améliorer la survie en conditions de stress.

. Sélectionnée par le biais des mutations bénéfiques qui
sont générées (sélection de second ordre).

Bjedov etal., Science, 2003



La nature et |’effet des
adaptations : comment les
génomes s’adaptent
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