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Résumé

En infectiologie, la prise en charge précoce et adaptée des patients est influencée
par le diagnostic microbiologique et 1’identification précise du microorganisme en
cause. L’identification des espaces par les techniques microbiologique classique, et
les séquences de I’ARN 16s trouvent leur limites d’ou la nécessite d’utiliser
d’autres alternatives comme le typage moléculaire par multi-locus sequence typing
(MLST) basée sur le séquencage de plusieurs genes de ménage. L’objectif du
présent travail est la discrimination entre les espéces du genre Tsukamurella.
L’étude a portée sur I’ensemble des souches type du genre Tsukamurella decrites en
plus de la souche Tsukamurella sp. 1534 isolée d’une sécrétion pulmonaire d’un
patient hospitalise. Pour cela, quatre génes de ménage ont été sélectionnés : le
rpoA, rpoB, lepA, ftsz. Afin d’amplifier ces dernier, la conception des amorces a
été réalisée apres 1’alignement des séquences des génes de la souche Tsukamurella
paurometabola avec les souches Rhodococcus equi, Nocardia farcinica et
Mycobacterium tuberculosis. Les amplicons ont été analysés par electrophorese
capillaire automatise QIAxcel. Les produits de PCR ont été purifies et sequences
selon le protocole du bigDYE terminator. Les électrophorégrammes bruts des genes
sont analyses et assembles par le logiciel chromas pro 1.5. Les séquences consensus
sont traduites en séquences d’acides aminés des protéines correspondantes. Les
alignements multiples des séquences des génes et les séquences compilées ont été
réalisés a I’aide du logiciel Clustal. Les arbres phylogénétiques ont été construits
en utilisant méga 5. Les résultats des alignements multiples des séquences
nucléotidiques des cing genes des 12 souches montrent un polymorphisme inter-
especes suffisant pour l'identification de I’ensemble des especes du genre et que le
gene présentant le plus de polymorphisme en séquence nucléotidique est le géne
ftsz. Résultats, confirme par les arbres phylogénétiques construits a partir des
séquences compilées.
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