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Le genre Yersinia

e Legenre Yersinia appartient a I’ordre des
Enterobacteriales et a la famille des

Yersiniaceae depuis 2016.

e Au début de I'année 2020, 20 espéces de

Yersinia étaient décrites.

e |l existe 3 especes pathogénes pour

I’homme :
v Y. pestis, I'agent de la peste.

v’ 2 espéces entéropathogeénes :

Y. enterocolitica et Y. pseudotuberculosis.

e Deux espeéces sont pathogenes des
animaux :
v Y. ruckeri,

entérosepticemie hémorragique chez les

responsable, d’une

salmonidés.
v Y. entomophaga, pathogéne de larves

d’insecte en Nouvelle-Zélande.

e La pathogénicité pour I'’homme de
I'espéce Y. wautersii (décrite en 2014) reste
a déterminer.

e 14 espéces non pathogénes ont été
décrites depuis le début des années 1980 :
Y. aldovae, Y. aleksiciae, Y. bercovieri,
Y. frederiksenii, Y. intermedia,
Y. kristensenii, Y. massiliensis, Y. mollaretii,
Y. nurmii, Y. pekkanenii, Y. rohdei, Y. similis
et les 2 plus récentes : Y. hibernica (2019) et

Y. canariae (2020).

L’identification de nouvelles

especes

e Grace a notre nouvelle méthode de
caractérisation des souches de Yersinia

avec une cgMLST (fascicule n°22), nous

avions identifié 8 groupes de souches
appartenant a des branches évolutives
suggérant qu’elles appartenaient a de
nouvelles espéces de Yersinia non décrites
a ce jour (Savin et al., Microbial Genomics,
2019) :

v' 2branches correspondent a de nouvelles
especes décrites en 2019 (Y. hibernica) et en
2020 (Y. canariae).

v' Les 6 autres branches ont été nommeées
temporairement Y. frederiksenii.2,
Y. frederiksenii.3, Y. Kkristensenii.2 et

Y. kristensenii 3, NEW3 et NEWA4.

¢ Nous avons ensuite déterminé le statut
taxonomique de ces 6 branches évolutives a

partir d’'une approche polyphasique.

L’approche polyphasique pour la

description de nouvelles especes

e L’approche polyphasique a consisté en :

v La caractérisation
galeries API20E et API50CH, mise en

évidence d’activités enzymatiques (tween-

biochimique :

estérase, pyrazinamidase), séro-

agglutination.

v’ La caractérisation phénotypique par

spectrométrie de masse (MALDI-ToF).

v' Le séquencage génomique des souches
permettant d’établir les liens
phylogénétiques entre espéces et leur degré

d’identité (Average Nucleotide ldentity).

Les résultats de I'approche

polyphasique

e Afin de d’augmenter le nombre de
souches appartenant a ces branches

évolutives, nous avons ajouté 3, 1 et 1
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branches NEWS3,
Y. kristensenii.2, et Y. kristensenii.3

souches aux

respectivement.

e La culture sur milieu semi-sélectif CIN
donne des colonies de 2,5 a 5 mm en ceil de
bison (centre rouge foncé, contour clair).
Sur milieu TSA, les colonies sont beiges,

lisses et convexes.

e Les caractéeres biochimiques distinctifs
des 6 nouvelles branches sont présentés
dans le tableau (page 6) avec les caracteres
des autres Yersinia déja décrites (sauf Y.

pestis) :

v' Les souches de Y. frederiskenii.2 et
Y. frederiskenii.3 ne peuvent étre

distinguées des souches de Y. frederiksenii.

v Les souches de NEW3, NEW4, Y.
kristensenii.2 et Y. kristensenii.3 peuvent
étre distinguées de leur plus proches
parents par les caractéres biochimiques
suivants : indole et production d’acétoine ;
fermentation du I|-fucose, d-arabitol,
potassium 2- et 5-cétogluconate, et I'activité

lipase.

e Une analyse phylogénétique a été menée
sur 242 souches aprés avoir concaténé les
500 génes de la cgMLST permettant de
caractériser les souches de Yersinia (cf
Figure en page 4) :

Cet arbre montre que les 6 branches forment
des groupes de souches homogénes bien
démarqués des autres branches connues

comme étant des espéces déja décrites.

e Uneanalyse de laproximité génétique du
génome de ces souches a été effectuée par

« Average Nucelotide Identity » :

v" Un seuil de 95% d’identité nucléotidique
est admis comme un maximum pour séparer

2 espeéces.

v Ici dans chaque groupe, les souches ont

plus de 97,5% d’identité entre elles.

v' Entre chaque groupe de souches et son
plus proche parent dans I'arbre I'identité est

inférieure a 94,8%.

e 3 souches de chacune des 6 nouvelles
especes putatives ont été analysées par
spectrométrie de masse (MALDI-ToF) :

v" Pour chaque souche, un score supérieur
a 2,3 a été obtenu avec un spectre d’une

espece de Yersinia déja connu.

v' Ces souches ne peuvent donc pas étre
distinguées de leur plus proche parent par
MALDI-ToF.

v' Ce résultat n’est pas surprenant car il est
connu que les 4 espéces du complexe
pseudotuberculosis (Y. pestis, Y. similis,
Y. pseudotuberculosis, et Y. wautersii) ne

peuvent étre distinguées par MALDI-ToF.

- Ces observations sont compatibles avec
la définition de 6 nouvelles espéces sur la

base de leur comparaison génomique :

e Les 6 nouvelles espéces sont nommees :
v NEW 3: Yersinia artesiana

v NEW 4: Yersinia proxima

v Y. frederiksenii.2 : Yersinia alsatica

v Y. frederiksenii.3: Yersinia vastinensis

v Y. kristensenii.2 : Yersinia thracica

v' Y. kristensenii.3 : Yersinia occitanica
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Yersinia artesiana

Yersinia proxima

e Le nom Y. artesiana a été donné car la
souche type (IP42281") a été isolée dans le

pays d’Artois a Barlin.

e Elles sont identifiables par leur profil
typique sur galerie API20E et 50CH, leur
activité  pyrazinamidase et [I’absence

d’activité tween-estérase (cf. tableau).

e Les souches n’ont pas d’antigéne O

connu parmi le set de 47 antigénes O testés.

e FElles ont toutes été isolées de selles

humaines.

e Lenom Y. proxima a été choisi en raison

de la proximité génétique avec
Y. enterocolitica du biotype 1A. La souche
type (IP37424T) a été isolée dans les

Pyrénées-Orientales.

e La caractérisation biochimique est

typique des Y. enterocolitica (cf. tableau).

e || existe une forte association avec le

sérotype 0:10-34 (9 souches sur 10).

e FElles ont toutes été isolées de selles

humaines.

Figure : Arbre phylogénétique des 26 espéces du genre Yersinia

Y. enterocolitica™
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Yersinia vastinensis

e Lenom Y. vastinensis a été donné car la
souche type (IP38594") a été isolée dans le
Gétinais.

e La caractérisation biochimique est

typique des Y. frederiksenii (cf. tableau).

e Toutes les souches ont le sérotype O:16-
16,29.

e FElles ont toutes été isolées de selles

humaines.

Yersinia alsatica

e Le nom Y. alsatica été donné car la
souche type (IP388507) a été isolée en

Alsace, a Strasbourg.

e La caractérisation biochimique est

typique des Y. frederiksenii (cf. tableau).

e Les souches peuvent avoir différents
sérotypes. La souche type a le sérotype
0:40.

e Toutes les souches ont été isolées de

selles humaines.

Yersinia thracica

e Le nom Y. thracica a été donné car la
souche type (IP346467) a été isolée en

Bulgarie, qui faisait partie de la Thrace.

e Elles sont identifiables par leur profil
typique sur galerie API20E et 50CH, leur
activité  pyrazinamidase et [I’absence

d’activité tween-estérase (cf. tableau).

e |l existe une forte association avec le

sérotype 0O:16 (3 souches sur 4).

e La souche type a été isolée d’une truite
arc-en-ciel en Bulgarie. Les autres souches
ont été isolées de selles de porc, oiseaux et

sanglier.

Yersinia occitanica

e Le nom Y. occitanica a été donné car la
souche type (IP35638") a été isolée dans la

région Occitanie, a Rodez.

e Elles sont identifiables par leur profil
typique sur galerie API20E et 50CH, leur
activité  pyrazinamidase et [I’absence

d’activité tween-estérase (cf. tableau).

e Toutes les souches ont le sérotype
0:12,25-12,26.

e Toutes les souches ont été isolées de

selles humaines.

Conclusion

e Grace aux souches envoyées par les
laboratoires de biologie médicale de France,
nous avons pu mettre ajour lataxonomie du
genre Yersinia, par la description de 6

nouvelles espeéces.

e Dorénavant, le genre Yersinia comprend
26 espéces dont toujours 3 pathogenes pour

I’lhomme.

o L’identification précise des espéces et
sous-espéces reste essentielle pour
distinguer les espéces et sous-espéces

pathogenes des non pathogénes.
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Tableau : Caracteres biochimiques distinctifs des especes de Yersinia (sauf Y. pestis)
+, plus de 90% des souches positives; -,plus de 90% de souches négatives; V, variable (entre 11 et 89% des souches positives)

2
w
s 3
- g’ :E ] = E = §
Espece g s 5 & & g 4 8 5 g |l < = §~ 8 8 3 § 5 S S 3
+ £ £ § € § § 8§ 38 5|3 © E 3§ £ E § 5 8§ 5 3 5 g @
§ 8§ 3 8 8 § 82 3 § g|lg & g 3 8§ § 3 8 3 : 3 T F 3
5§ 8 ¥ 8 s 8 3 3 & 8|2 2 § & E E 2 § & 3 2 s 5 3
> > > > > > > > > > s s > > > > > > > > > > > >
Galerie API 20E
R-Galactosidase + + + + v + v + + + + + + + + v + + + + + + + + + + + + v +
Lysine décarboxylase - - - - - - - - - - - - - - - - R - R - + R -
Ornithine décarboxylase v v v v v + + + - - v v v v - - + v v + v + v + - - - + - -
Utilisation du citrate - v \ - - v v - - - - - - - - - + - - v - - - + - - - - R -
Uréase + + + + + + + + + + + + + + + + - + + + + + + - + + + - + +
Indole + + + + - Y, - - - + + - + - - - - + - + + + - - - - v - - -
production d'acétoine + + + + - - + - - - + + + v + v + + - + - v - + - - - - - -
Galerie APl 50CH
L-Arabinose + + + + + + + + + + + + - + + + + + - + + - + +
D-Ribose + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + v + v v
D-Xylose + + + + + + + + + + + - - + + + + - + + - + +
D-Adonitol - - - - - - - - - - - - - - - - R v - v
L-Sorbose + + + + + v - - - + + + + + + v - + + + + + + - - - - - - -
L-Rhamnose - - + + - - + - - - - - - - - - - + - + - - - - - + - - + +
inositol + + + + \ v + + - + + + v - - - + + + v v v - - — v - - -
D-Sorbitol + + + + + + + + + + + + + + + v - + + + + + + - - - + v - -
Arbutine + + + + v v - + v + + + v v v v - + + + + + + - - + + - + +
Esculine / citrate de fer + + + + - - - v - + + - - - - - - + + + - + + - - + - - + +
Salicine + + + + - - - - \Y + \Y - \Y - - \Y - + + + - + + - - v + - Y, v
D-Cellobiose + + + + + + - v + + + + + + + + v + + + + + + - + - + - - -
D-Maltose + + + + + + - + + + + + + + + v + + + + + + + + + + + + + +
D-Lactose + + - + v \Y - \ \ + + v + v - v v - - \ - - - - - - -
D-Mélibiose - - - - - - - - - - - - - - - - + - - + - - - - - + + - - +
D-Saccharose + + + + - - - - + + + + + + + + + + - + - + + + - - + - - -
D-Tréhalose + + + + + + + + + + + + + + + \Y + + + + + + + + + + + + + +
D-Raffinose - - - - - - - - - - - - - - - - + - - + - - - - - - + - - +
Amidon - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - R - v -
Gentobiose + + + + + + - + + + + + + + + v - + + + + + + - + - + - - -
D-Tagatose - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - v
L-Fucose - - + + - - + v + + + - - - - - - + - + + + - - - - - - - -
D-arabitol + + + + - - - + - - \Y - - - - - - + + - + + v - + + - - v +
Potassium gluconate + + + + v + - + + + + + v + - - + + + + + + + - - + - v v
Potassium 2-cétogluconate  + - - - - v - - - - - - - - - - - - - - - - - - - v - R -
Potassium 5-cétogluconate = + + + + - + - + + + + v v - - + + + + + + + - - v + - - v
Activité lipase - + + v v - + - - + + - - - - + + + + + - - - + -
Mobilité a 28°C - + + v v v - v + + + v - - + + - v v \ + + - v \ + v -
Activité pyrazinamidase + + + + + + - + - - - - - + + + + + + + + - + v -
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