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Résumé

Le mercure (Hg) est un polluant persistant 4 l'origine de problémes environnementaux et sanitaires. La transformation du Hg
(I} en méthylmercure (MeHg), hautement toxique, est réalisée par certains microorganismes anaérobies capables de
produire les protéines HgcA et HgeB. Limpact des conditions environnementales sur la production de MeHg par les
microorganismes méthylants a été décrit. Cependant, les déterminismes génétigues dont I'expression est induite pour
répondre au Hg restent peu connus. Ce travail vise ainsi a identifier des déterminismes génétiques impliqués dans la
reponse au Hg et sa méthylation chez la bactérie sulfato réductrice méthylante modéle Pseudodesulfovibrio hydrargyri
souche BerOc1. Pour cela, des souches mutantes de délétion ciblant certains génes ont été générées. Les génes ciblés ont
été sélectionnés a partir de précédentes études sur I'organisation génomigque des genres Desulfovibrio et
Pseudodesulfovibrio et, de transcriptomique différentielle sur la souche BerOc1 menée avec ou sans Hg. Au préalable, une
étude physiologique de la souche BerOc1 a été nécessaire pour optimiser un protocole de génération de souches mutantes.
De plus, I'étude sur la méthylation du Hg(ll) a permis de déterminer I'importance de la concentration en sulfures sur la
production et I'export du MeHg chez la souche BerOc1. Néanmoins, les potenfiels de méthylation mesurés sous differentes
concentrations de Hg(ll) et de sulfures n'ont pas été corrélés a induction de I'expression d’hgcA. La deuxiéme partie de ce
travail s’est focalisée sur la protéine ArsR, un putatif régulateur transcriptionnel codé par le géne retrouvé en amont
d’hgcAhgeB. Elle a été menée grice a une souche délétée d'arsk surexprimant de plus hgeA. A partir de 0.5 pM de Hg(ll),
les taux de méthylation supeéneurs mesurés chez cette souche comparée a la souche sauvage suggérent que ce
mécanisme est limité par la production d'HgcA. En revanche, (i) les taux de déméthylation mesurés supérieurs a ceux de la
souche sauvage quelle que soit la concentration en MeHg ajoutée, (i) I'absence de saturation des taux de démeéthylation et,
(iii) 'absence de sensibilité au MeHg chez la souche mutante suggérent un réle d’ArsR ou d'HgcA dans la déméthylation du
MeHg. Il s"agit d'un phénotype inattendu soulevant des questions sur le lien entre la méthylation, la déméthylation et la
resistance au MeHg. Cette etude a de plus démontré pour la premiére fois que 'expression du cluster arsRhgcAhgcB
confére a lui seul la capacité a méthyler le Hg(ll), lors de son expression hétérologue chez la bactérie non méthylante D.
alaskensis G20 et, souligne qu’au-del de la transformation du Hg, ce cluster joue un réle dans la physiologie cellulaire,
notamment sur la motilité. La derniére partie de ce travail a ciblé le cluster de génes 470-467, dont la majorité est
surexprimée en présence de Hg(ll). Le mutant délété de ce cluster a montré & partir de 0.5 pM de Hg(ll}, un seuil
d'accumulation du Hg(ll) au niveau intracellulaire. Les résultats ont aussi révélé (i) une sensibilité au Hg(ll) accrue, (i) une
localisation du Hg au sein de la cellule plus diffuse et, (iil) des taux de méthylation saturant chez la souche mutante
comparée a la sauvage. L'homologie de la séquence protéique d’'un des génes délétés avec une protéine impliquée dans la
séquestration périplasmique des métaux suggére un réle de séquestration du Hg dans la capacité a résister au Hg(ll) chez
les bactéries méthylantes et révéle le premier mécanisme de résistance au Hg(ll) chez une bactérie anaérobie. L'ensemble
de ces travaux a ainsi identifié deux déterminismes génétiques impliqués dans la réponse au Hg et sa methylation mais
aussi, que 0.5 pM de Hg(ll) est une concentration seuil conduisant 3 déclencher la réponse de la souche BerOc1 pour faire
face au Hg. Globalement, ces travaux permettent de progresser dans la compréhension du mécanisme de méthylation du
Hg, cruciale pour mesurer les risques liés au Hg dans I'environnement.
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