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Ralstonia solanacearum, une des bactéries
détruisant le plus de plantes dans le monde

R. solanacearum est une Beta
Protéobactérie. Présente dans le B
sol, elle infecte le xyleme des Y e et
plantes, causant une pourriture @ et
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bactérienne. Elle a un large © i e s o
spectre d'hétes a travers le = A
monde, notamment des plantes "
d'intérét agronomique comme la
pomme de terre, le tabac et la
banace. Le réseau métabolique
ainsi que le réseau de régulation
de la virulence ont été
reconstruits récemment au LIPM
(Peyraud et al, Plos Pathogens ——
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Les espéces de Ralstonia sont
réparties en quatre phylotypes qui
correspondent a des régions
géographiques distinctes.

Nous voulons comparer le réseau
métabolique de 23 especes de

Ralstonia a travers le monde et
répondre a ces questions :

Y-a-t-il des différences entre
leur métabolisme ?

Existe-t-il un lien entre le
phylotype et le métabolisme ?
Existe-t-il un lien entre le
métabolisme et le style de
vie ?

Communications, 2018) Wicker et al. Contrasting recombination patterns and demographic histories of the plant

Soure : Rémi Peyraud pathogen Ralstonia solanacearum inferred from MLSA. The ISME journal. 2011.
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Intersection des ensembles de
voies métaboliques identifiées
chez les 23 especes de
Ralstonia.
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Visualisation avec MetExplore de
sous-réseaux  spécifiques &
certaines especes de Ralstonia.
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