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Programme GMGE
édition 2007
	Titre du projet
	EVOLMYCO – Etude à grande échelle des génomes des mycoplasmes de ruminants : évolution et adaptation de bactéries minimales à des hôtes complexes

	Résumé


	Les mycoplasmes sont des bactéries minimales, connues comme des agents infectant une large gamme d'hôtes. Jusqu'à présent, on pensait qu'ils avaient évolué à partir du phylum des firmicutes uniquement par perte de gènes. 
Nos résultats remettent en cause ce dogme car un degré élevé de transfert latéral entre mycoplasmes qui infectent des ruminants a été trouvé. 
Les gènes impliqués sont supposés jouer un rôle dans les interactions avec l'hôte, voire dans le pouvoir pathogène.
 Dans ce projet, nous proposons de séquencer 20 génomes de mycoplasmes de ruminants en choisissant de nouvelles espèces mais aussi des souches pour lesquelles un génome de référence est disponible. 
Des analyses de génomique comparée permettront d'identifier les jeux de gènes qui sont spécifiques de groupes d'espèces ou de souches. Les gènes qui ont été transférés latéralement seront identifiés et le contenu en gènes de l'ancêtre de groupes d'espèces apparentées sera déterminé.
Enfin, en incluant des mycoplasmes qui différent par leur spécificité d'hôtes (petits/grands ruminants) ou par leur virulence nous projetons d'identifier les gènes qui sont les supports de ces propriétés.


	Partenaires


	INRA - UMR 1090 Génomique Diversité Pouvoir Pathogène (Université de Bordeaux 2), Bordeaux
INRA - UMR 1225 Interaction hôtes-agents pathogènes (ENV), Toulouse
CIRAD - UPR 15 Control of emerging and exotic animal diseases, Montpellier
Université de Bordeaux 2 - FED 24 Centre de BioInformatique de Bordeaux, Bordeaux
AFSSA - Laboratoire d'Etudes et de Recherches en Pathologie Bovine et Hygiène des Viandes, Lyon


	Coordinateur


	Monsieur Alain BLANCHARD
ablancha@bordeaux.inra.fr


	Aide de l’ANR


	330 950 Euros

	Début et durée


	Janvier 2008 – 36 mois

	Référence


	ANR-07-GMGE-001


	Titre du projet
	FLAVOPHYLOGENOMICS - Analyses phylogénétiques des bactéries pathogènes des poissons du genre Flavobacterium

	Résumé


	Les conditions sanitaires sont le frein majeur au développement d’une aquaculture durable et limitent actuellement la productivité des fermes aquacoles.
Les bactéries pathogènes appartenant au genre Flavobacterium sont une des premières causes de nuisance d’origine pathologique. Nous proposons un ambitieux projet de phylogénomique pour aboutir à la caractérisation d’éléments marqueurs de caractères phénotypiques, en particulier liés à la virulence et au spectre d’hôtes. 
Cette  démarche se fonde sur l’acquisition et l’intégration de données de séquences génomiques collectées à grande échelle, à partir d’un ensemble de souches représentatives. 
Cette étude apparaît comme une étape essentielle pour développer des démarches prophylactiques rationnelles dans les élevages et permettra de mieux comprendre l’émergence de ces pathogènes.


	Partenaires


	INRA, Unité Virologie et Immunologie Moléculaires UR892, Jouy-en-Josas
INRA UR 1077 Mathématiques, informatique et génome, Jouy-en-Josas
Institut  PasteurURA 2171 Génétique moléculaire, (CNRS et Université Paris VI), Paris
Université Paris VIUMR 7138  Systématique, Adaptation et Evolution (CNRS, MNHN),  Paris



	Coordinateur


	Monsieur Eric DUCHAUD
eric.duchaud@jouy.inra.fr


	Aide de l’ANR


	325 757 Euros

	Début et durée


	Janvier 2008 – 36 mois

	Référence


	ANR-07-GMGE-004


	Titre du projet
	MICRO-Obes - Microbiome intestinal humain dans l’obésité et la transition nutritionnelle – initiative Franco-Chinoise

	Résumé

  
	Les maladies chroniques telles que l’obésité sont devenues des problèmes majeurs de santé. L’existence d’une base nutritionnelle n’a par ailleurs cessé de se renforcer. La transition nutritionnelle sur plusieurs décennies en Europe et actuellement très rapide en Chine s’est accompagnée d’une épidémie d’obésité – un défi majeur de santé publique. Nous savons aujourd’hui que la nutrition influe sur la santé via un partenaire-santé longtemps ignoré : le microbiote intestinal.
MICRO-Obes a pour but de qualifier la relation entre le microbiote intestinal et le statut nutritionnel et métabolique de l’hôte. 
Une approche métagénomique sera mise en œuvre afin de séquencer le répertoire génétique dominant du microbiote intestinal humain, d’appliquer à des cohortes de patients inclus dans des études nutritionnelles miroirs en France et en Chine un metagenotypage à haut débit et d’identifier des fonctions du dialogue hôte-microbiote pertinentes dans la captation de l’énergie de l’aliment.
MICRO-Obes identifiera des signatures métagénomiques de l’obésité et apportera une base scientifique pour recommander des stratégies nouvelles de prévention de l’obésité.


	Partenaires


	INRA - UPR 910 Ecologie et Physiologie du Système Digestif, Jouy-en-Josas 
Université de Paris VI UMR Nutriomique 872 (Inserm), Paris

CEA - Genoscope/Institut de Génomique, Evry 
INRA - UPR 1077 Mathématique, Informatique et Génome, Jouy-en-Josas
INRA - UPR 341 Mathématiques et Informatique Appliquées, Jouy-en-Josas

INRA - UPR 895 Génomique Microbienne, Jouy-en-Josas



	Coordinateur


	Monsieur Joël DORE
joel.dore@jouy.inra.fr


	Aide de l’ANR


	2 194 894 Euros

	Début et durée


	Janvier 2008 – 36 mois

	Référence


	ANR-07-GMGE-002


	Titre du projet
	RALSTONIA – EVOLUTION - Evolution expérimentale du pathogène Ralstonia solanacearum: bases moléculaires de l'adaptation à ses plantes hôtes

	Résumé


	Ce projet a pour ambition d'élucider les bases génétiques de l'adaptation de la bactérie phytopathogène Ralstonia solanacearum à plusieurs de ses plantes hôtes.
La bactérie sera maintenue sur des lignées de plantes par des expériences de passages en série sur plus de 300 générations afin d'obtenir des populations « évoluées' »à partir d'un seul clone d’une souche entièrement séquencée. 
Une caractérisation phénotypique de clones « évolués » sera entreprise pour identifier ceux ayant développé un gain sélectif dans la plante.
 Le génome complet de dix de ces clones « évolués » sera ensuite re-séquencé pour identifier l'ensemble des événements évolutifs ayant entraîné cet avantage sélectif. 
La caractérisation fonctionnelle de ces mutations adaptives sera entreprise et nous déterminerons leur fréquence dans les populations.
La connaissance des gènes acquérant et fixant des mutations adaptives au cours du processus infectieux, ainsi que leur étude fonctionnelle, sera une avancée majeure dans notre compréhension de la pathogénie et de l’adaptabilité de R. solanacearum, ainsi que des processus évolutifs chez les bactéries.


	Partenaires


	INRA - UMR 441 Laboratoire Interactions Plantes-Microorganismes (CNRS), Toulouse
Université de Toulouse 3 - UMR 5174 Evolution et Diversité Biologique (CNRS), Toulouse


	Coordinateur


	Monsieur Stéphane GENIN
sgenin@toulouse.inra.fr


	Aide de l’ANR


	384 094 Euros

	Début et durée


	Janvier 2008 – 36 mois

	Référence


	ANR-07-GMGE-003
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