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METHODES DE GENOTYPAGE
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EXPLOITATION DES DONNEES DE
GENOTYPAGE

O

» Comparaison des génotypes a SITVIT2:
o SITVIT2 = base de données internationale IPG:
» 110 000 isolats du complexe M. tuberculosis
© 177 pays
o Données de génotypage/année/lieu d’isolement/profils de
résistance/origine géographique.

» Entrée des génotypes SITVIT2:

o Pour tout profil partagé par au moins deux isolats:

» Numéro de SIT (Spoligotype International Type), de MIT (MIRU
International Type) de VIT (VNTR International Type)

o Pour tout profil unique:
~ Etiqueté comme « orphelin ».
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LIGNEES IDENTIFIEES

» Central Asian (CAS), Beijing, East-African-Indian (EAI),
Haarlem (H), Latin American Mediterranean (LAM), X,
Manu, T/S

OBJECTIFS

O

» Décrire les caractéristiques génétiques des souches
en Guadeloupe:

- Etudier la proportion de cas liés 4 une transmission
récente;

- Rechercher les facteurs associés a une transmission
récente;

- Reconstituer les filiéres de contamination;
- Evaluer les apports de la biologie moléculaire.




PATIENTS ET METHODES

O

Institut Pasteur de la Guadeloupe

O
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RESULTATS

53 souches uniques
Spoligotypage+MIRU

80 souches génotypées
allPG

128 cas compatibles
avec une tuberculose
maladie

27 souches en grappe
Spoligotypage+MIRU

48 souches non
retrouvées al'IPG

138 cas notifiés a la
DSDS

5 infections a
10 cas exclus mycobactéries
atypiques

2 abeés A pyogénes

ETUDE GENOTYPIQUE DES SOUCHES DE TUBERCULOSE
EN GUADELOUPE DE 2006 A 2011

O
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* Taux de transmission récente:
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« Reconstitution des filiéres de transmission:
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* Facteurs associés a une transmission récente:
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DISCUSSION

¢ LAM, T et Haarlem prédom@nte en Guadeloupe:

o LAM: Caraibes, Amérique Latine et région méditerranéenne
« Reflet de la colonisation européenne et des échanges entre les régions.
o T: Ubiquitaire.
o Haarlem: Européenne
~ Passé colonial et de 'activité politique, administrative et touristique
actuelle avec ’Europe.
* Autres familles:
o X: anglo-saxonne
« Peu représentée, colonisation anglaise.
o EAI: Asie
» Immigration en provenance de I'Inde.
 Haiti:
o LAM, Haarlem et X prédominantes
O 45% patients migrants originaires d’Haiti

ETUDES MOLECULAIRES ET LEUR INTERET DANS LA
DETERMINATION DES FILIERES DE CONTAMINATION

» Apport du génotypage: @
o Principe: Patients infectés par des souches a profil génomique
identique sont épidémiologiquement liées
o Méthodes complémentaires
» Taux de transmission récente évalué a 20%
o Comparable études antérieure en Guadeloupe (18-20%).
o En Europe: 16-46%.

Ferdinand et al. 2007.
Sola et al. 1999.

» Mise en évidence des chaines de transmission non
détectées par méthodes classiques:
o Contacts transitoires, tracabilité difficile (SDF, toxicomanies...)

0 52a10% des cas révélés par méthodes moléculaires sont détectées par
les méthodes classiques

Van Soolingen et al. 1999.




ETUDES MOLECULAIRES ET LEUR INTERET DANS LA
DETERMINATION DES FILIERES DE CONTAMINATION

O

FACTEURS DE RISQUE DE TRANSMISSION RECENTE

O
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CONCLUSION
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