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Caractéristiques de B. cereus

Bottone EJ. (2010). Clin Microbiol Rev.; Ehling-Schulz et al. (2019). Microbiol Spectr.

 

Gram sur hémoculture, x100

o B. cereus  :

- Bacille à Gram positif, non exigeant, mobile 

- Réservoir environnemental

- Bêta-hémolyse sur gélose au sang

Gram d’endospores

Sporulation

Germination

Spores (résistantes) aux 

traitements thermiques, 

déshydratation, UVs, 

variation de pH etc.)

Cellules 

végétatives

Environnement favorable / disponibilité en nutriments

Stress / carence nutritive

Capables de sporuler sous l’effet de différents stress



Bacillus cereus est un complexe d’espèces
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Bacillus cereus est un complexe d’espèces
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Bacillus thuringiensis (T)

Bacillus pseudomycoides(T) 
'Bacillus marcorestinctum’* 

Bacillus cytotoxicus(T) 

'Bacillus bingmayongensis'

Bacillus toyonensis(T)

'Bacillus salmalaya’* 

Bacillus wiedmannii(T) 

Bacillus albus(T)

Bacillus luti(T)

Bacillus mobilis(T)

Bacillus nitratireducens(T)

Bacillus pacificus(T)

Bacillus paramycoides(T)

Bacillus paranthracis(T)

Bacillus proteolyticus(T)
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Bacillus manliponensis(T)

Bacillus paramobilis(T)
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Following the group defined in the 16S tree Bacillus rhizoplanae(T) 
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* Whole genomes not available



Phylogénie des espèces composant le complexe 

d’espèces du groupe B. cereus basé sur MLST 

5Lotte R, Chevalier A, Boyer L. et Ruimy R (2022). Clin Microbiol Rev.
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Identification des espèces du groupe B. cereus

o Spectrométrie de masse MALDI-TOF

 Espèce identifiée : Bacillus cereus sensu lato : ne peut identifier les espèces 

Spectre protéique

o Apport du séquençage génome complet : caractérisation des espèces responsables d’infection 

17 patients, hémocultures 

B. cereus sensu stricto (12) et B. thuringiensis (5) (Ø cry)

MLST : 7 ST ≠

TIAC, 33 souches (7 patients + 26 aliments)

B. cereus sensu stricto et B. paranthracis (ST26)

Characterization of Bacillus cereus Group Isolates From Human Bacteremia by Whole-Genome Sequencing
Bianco et al.

Characterization of Emetic and Diarrheal Bacillus cereus Strains From a 2016 Foodborne Outbreak Using

Whole-Genome Sequencing: Addressing the Microbiological, Epidemiological, and Bioinformatic Challenges
Carroll et al.



Infections humaines invasives à Bacillus cereus 
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Enosi Tuipulotu et al Trends Microboil Rev 2021



1) B. cereus pathogènes émergents

Intoxination

• Danger = ingestion de toxine émétique

produite dans l’aliment, le cereulide

(+isocereulides)

• Symptômes = nausées, 

vomissements ++ Jusqu'à la 

défaillance des organes. Plusieurs cas 

d'issue fatale

• Incubation : ~ 30 min à 6 heures

• Principalement Bc gp III associés à des

matrices alimentaires amylacées

Toxi-infections alimentaires

(TIAC) à Bc

Intoxication

• Danger = ingestion des bactéries +

production des toxines in vivo :

• Symptômes = diarrhées, douleurs 

abdominales, nausées vomissements

• Incubation : ~ 6 à 24 heures

• Différentes espèces ou groupes

concernés,

Hbl, Nhe, Cyt K1/2 etc…



1) B. cereus pathogènes émergents
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En Europe : 

• 1ère cause de TIAC causée par 

des toxines bactériennes

• (EFSA Journal 2021)

•

Intoxination

• Danger = ingestion de toxine émétique

produite dans l’aliment, le cereulide

(+isocereulides)

• Symptômes = nausées, 

vomissements ++ Jusqu'à la 

défaillance des organes. Plusieurs cas 

d'issue fatale

• Incubation : ~ 30 min à 6 heures

• Principalement Bc gp III associés à des

matrices alimentaires amylacées

Toxi-infections alimentaires

(TIAC) à Bc

Intoxication

• Danger = ingestion des bactéries +

production des toxines in vivo :

• Symptômes = diarrhées, douleurs 

abdominales, nausées vomissements

• Incubation : ~ 6 à 24 heures

• Différentes espèces ou groupes

concernés,

Hbl, Nhe, Cyt K1/2 etc…

En France : 

• 2ème cause de TIAC 

bactériennes (Santé 

Publique France 2019)

• Augmentation des épisodes 

déclarés depuis 2010 : x 4 

(2010 → 2014)



Types d’Infections humaines invasives à Bacillus cereus 
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Enosi Tuipulotu et al Trends Microboil Rev 2021
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Enosi Tuipulotu et al Trends Microboil Rev 2021



infections invasives à Bacillus du groupe cereus 

dépend du terrain immunitaire

12

• Très rares chez les patients 

immunocompétents : post 

opératoire, fractures ouvertes 

(pluri-bactérien)

• Patients immunodéprimés : 

Cancer, traitement 

immunosuppresseur

• Nouveau-nés prématurés 

(<37SA)



infections invasives à Bacillus du groupe cereus 

dépend du terrain immunitaire
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• Très rares chez les patients 

immunocompétents : post 

opératoire, fractures ouvertes 

(pluri-bactérien)

• Patients immunodéprimés : 

Cancer, traitement 

immunosuppresseur

• Nouveau-nés prématurés 

(<37SA)

Diagnostic de 

l’infection 

Local = Au site 

opératoire

Invasif = Hémoculture 

ou LCR



B. cereus contaminant des hémocultures ?

14Hall et al., Clin Microbiol Rev 2006



infections invasives à Bacillus du groupe cereus 

dépend du terrain immunitaire
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• Très rares chez les patients 

immunocompétents : post 
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• Nouveau-nés prématurés 

(<37SA)
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opératoire
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ou LCR
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o Janvier 1977 - Janvier 2021 :

- 145 cas d’infections chez
106 nouveau-nés  

- 31% de mortalité (33/106)

Revue de la littérature des Infections Nouveau-nés prématurés 
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 81% de NNP 

Prématurité moyenne = 30 SA 
Poids de naissance moyen = 1392g
 Sporadique ou épidémique

 Sepsis (72%), Choc septique (22%)

Revue de la littérature des Infections Nouveau-nés prématurés 



infections invasives à Bacillus du groupe cereus 

dépend du terrain immunitaire
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• Très rares chez les patients 

immunocompétents : post 

opératoire, fractures ouvertes 

(pluribactérien)

• Patients immunodéprimés : 

Cancer, traitement 

immunosuppresseur

• Nouveau-nés prématurés 

(<37SA)

Diagnostic de 

l’infection 

Local = Au site 

opératoire

Invasif = Hémoculture 

ou LCR
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Pathogénicité des Bacillus du groupe cereus chez les NNP 

Lotte R, Chevalier A, Boyer L. et Ruimy R (2022). Clin Microbiol Rev.
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Questions à propos des infections invasives 

1)Y-a-t-il des espèces ou des clones plus 

virulents pouvant expliquer infections 

invasives chez les chez les NNP ?

2) Si oui, y-a-t-il des gènes de virulence qui 

sont associés à la gravité ?
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Matériels et Méthodes I

o Collection nationale multicentrique rétrospective 

o Souches isolées de prélèvements cliniques réalisés entre 2010 et 2022 

« short read » « long read »

Sélection des souches responsables d’INFECTIONS

Sélection des souches responsables d’INFECTIONS INVASIVES CHEZ LE NNP

Récupération des données cliniques 

o Identification des espèces par Whole Genome Sequencing

par 2 approches complémentaires (Pipeline pour hybride)

+ Bioinformaticien
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Core genome MLST

Multi-Locus Sequence Typing

Genome BLAST Distance Phylogeny (TYGS)
GBDP

MLST

cgMLST

Espèces

Sous-espèces

Lien clonal (épidémie)

Matériels et Méthodes II

- Etude clonale des souches par MLST, core-genome MLST

- Etude du contenu des gènes de virulence pour rechercher 

lien entre espèce, gènes de virulence et évolution clinique 



gènes de virulence recherchés
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II / Gènes plus récents 

ilsa = Iron-regulated surface protein

asbA, asbB, asbC, asbD, asbE, asbF : Petrobactin siderophore

essC, esxC = Système de secretion de type VII 

I / Gènes classiques 



Inclusions de 40 NNP 

• Critères d’inclusions au moment de 

Hémoculture ou LCS positif : 

• NNP (<37SA) hospitalisé en 

réanimation néonatale avec au moins 

> 1 des critères 

– Syndrome biologique 

inflammatoire (CRP)

– Signes respiratoires (apnée, 

syndrome de détresse respiratoire

– Circulatoire ou signes 

neurologiques

– Hypo ou hyperthermie

Antibiothérapie (Vancomycine ou 

Imipénème)

• Dossier revue par des 

Néonatologistes 24

• 40 patients inclus (1souche/patient)

• Souches isolées de :

– 39 hémocultures 

– 1 LCS 

• Entre 2010 et 2022

• 14 Réanimations de 12 villes :

– Besançon (n=4)

– Créteil (n=1)

– Dijon (n=1)

– Marseille (n=2)

– Nantes (n=1)

– Nice (n=3)

– Nîmes (n=1

– Paris (n=11)

– Poitiers (n=5)

– Strasbourg (n=2)

– Toulouse (n=3)

– Tours (n=6)
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n % (IC95) n % (IC95) p 3

ns

ns

ns

Caesarean 12 80 (51.9-95.7) 13 52 (31.3-72.2) ns

Vaginal route 3 20 (4.3-48.1) 12 48 (27.8-68.7) ns

7 46.7 (21.3-73.4) 1 4 (0.1-20.4) 0.004

11 73.3 (44.9-92.2) 11 44 (24.4-65.1) ns

14 93.3 (68.1-99.8) 7 28 (12.1-49.4) 0.0002

7 46.7 (21.3-73.4) 3 12 (2.5-31.2) 0.038

Respiratory

Circulatory 

Neurological

Birth weight (g)1 820 (677.5-1027.5) 1010 (850-1360)

Delivery

Clinical signs

Early onset sepsis

Clinical features

Sex-ratio (♂/♀) 0.67 (6/9) 0.78 (11/14)

Term of birth (weeks)1 27 (26-28.9) 28.6 (27.4-31)

Death

(n=15, 37,5%)

Recovery

(n=25, 62,5%)

Caractéristiques cliniques des 40 NNP ayant une 

infection invasive à Bacillus du groupe cereus (I)



n % (IC95) n % (IC95) p 3

7 46.7 (21.3-73.4) 3 12 (2.5-31.2) 0.038

13 86.7 (59.5-98.3) 15 60 (38.7-78.9) ns

1 6.7 (0.2-31.9) 12 48 (27.8-68.7) 0.018

7 46.7 (21.3-73.4) 8 32 (14.9-53.5) ns

8 53.3 (26.6-78.7) 6 24 (9.4-45.1) ns

9 60 (32.3-83.7) 12 48 (27.8-68.7) ns

2 13.3 (1.7-40.5) 8 32 (14.9-53.5) ns

7 46.7 (21.3-73.4) 10 40 (21.1-61.3) ns

9 60 (32.3-83.7) 14 56 (34.9-75.6) ns

2 13.3 (1.7-40.5) 1 4 (0.1-20.4) ns

0.029

<0.001

15 100 (78.2-100) 18 72 (50.6-87.9) ns

ns

Parenteral nutrition 13 92.9 (66.1-99.8) 20 80 (59.3-93.2) ns

Enteral feeding 11 78.6 (49.2-95.3) 24 96 (79.6-99.9) ns

Orotracheal intubation

Number of days with orotracheal intubation1 3 (2-7.5) 4 (0-7)

Nutrition

Neutropenia

Care and medical support

Number of intravascular catheters1 1 (1-1,5) 2 (1-3)

Number of days with intravascular catheters1 5 (3.5-8) 28 (15-35.5)

Intrauterine growth restriction

Intraventricular hemorrhage

Patent ductus arteriosus

Necrotizing enterocolitis or enteropathy

Anemia

Icterus

Neurological

Underlying conditions

NRD/HMD2

Chronic bronchial dysplasia

Death

(n=15, 37,5%)

Recovery

(n=25, 62,5%)
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Caractéristiques cliniques des NNP ayant une infection 

invasive à Bacillus du groupe cereus (II)



Position 

phylogénétique 

des 40 souches 

par TYGS GBDP

27
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Grande diversité des 40 souches 

7 espèces en 21ST 



Distribution spacio-temporelle des

40 souches responsables d’infections chez les NNP



Distribution spacio-temporelle des

40 souches responsables d’infections chez les NNP

B. paranthracis est présent dans 7/11 villes et de 2010 à 2021
B. cereus sensu stricto est présent dans 6/11 villes et de 2013 à 2020

B. mobilis (n=3) toutes à Poitiers 
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Minimum spanning tree basé sur cgmlst (n=1567) loci



n % (IC95) n % (IC95) p 3

2 13.3 (1.7-40.5) 17 68 (46.5-85.1) <0.001

7 46.7 (21.3-73.4) 1 4 (0.1-20.4) <0.001

6 40 (16.3-67.7) 7 28 (12.1-49.4) <0.001

B. paranthracis

B. cereus sensu stricto

Other species

Species identification

Death

(n=15, 37,5%)

Recovery

(n=25, 62,5%)

33

Souches responsables d’INFECTIONS INVASIVES chez les NNP

o Evolution clinique et identification d’espèces



n % (IC95) n % (IC95) p 3

2 13.3 (1.7-40.5) 17 68 (46.5-85.1) <0.001

7 46.7 (21.3-73.4) 1 4 (0.1-20.4) <0.001

6 40 (16.3-67.7) 7 28 (12.1-49.4) <0.001

B. paranthracis

B. cereus sensu stricto
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Souches responsables d’INFECTIONS INVASIVES chez les NNP

o Evolution clinique et identification d’espèces



Gènes de Virulence présents chez 

toutes les souches « core virulome » 

35

• entFM = enterotoxine

• nheA, nheB, nheC = Non-haemolytic entrotoxin

• inhA1, inhA2 = immune inhibitor

• smase =  sphingomyelinase SM-PLC 

• plcA = Phosphatidyl choline-specific phospholipase C=PC-PLC

• plcR = Transcriptional Regulator or Pleiotrophic regulator 

(phospholipase C regulator) 

Gènes toujours présents 

• ilsa = Iron-regulated surface protein (absent de B. wiedamnii) 

• plcB = phosphatidyl inositol-specific phospholipase C= PI-PLC 

(absent chez les 3 souches de B. mobilis, B. luti)

• clo = cereolysin O (absent de 1 souche de B. anthracis et de 2 

souches de B. pacificus) (pore forming exotoxin)

Gènes souvent  présents 
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T ee  c  e     1

Figure 1: Whole-genome phylogeny of 40 B. cereus group strains and the closes type strains. Unrooted maximum 

likelihood tree (IQ-Tree, model LG+G4m) built on the alignment of the cgMLST genes. 
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T ee  c  e     1

Haemolysin BL est présente chez 100% des souches de B. cereus et 1 souche de 

B. wiedmanii et 1 souche de B. anthracis, p=0,0001

CytK2 est présente chez 100% des souches de B. cereus, 16% des B. 

paranthracis, 50% des B. anthracis et 50% des pacificus

La présence conjointe de Haemolysin BL + cytK2 est uniquement trouvée chez B. 

cereus 

La présence de hblCDAB (60%, 9 of 15), nprB (46.5%, 7 of 15), asbABCDEF (80%, 12 

of 15), and essC-cereus/esxA (66.7%, 10 of 15) genes sont associés à une mortalité 

(p 0.00015, 0.002, 0.0027, and 0.02, respectively).

The presence of hblCDAB (60%, 9 of 15), nprB (46.5%, 7 of 15), asbABCDEF (80%, 12 of 15), and essC-cereus/esxA (66.7%, 10 of 15) genes correlated with mortality (p 0.00015, 0.002, 0.0027, and 0.02, respectively)



Conclusions à propos des infections invasives des 

NNPs par B. cereus sensu lato

• Infections invasives sont rares mais mortelle dans 30% des cas 

• Sont dues à une grande variété d’espèces n=7 

• B. paranthracis >>>B. cereus sensu stricto >> B. anthracis = B. 

pacificus> B. mobilis, B. widemanii, et B. luti

• B. cereus sensu stricto est associé à une mortalité beaucoup plus élevée 

que B. paranthracis

•  ’               hbl et cytK2 est spécifique de B. cereus sensu stricto

• La présence du gène Pétrobactine sidérophore et/ou HbL est associée à 

une mortalité plus élevée 
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