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Analyses de routine sur les Campylobacters au CNRCH jusqu’à fin 2023
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Limites rencontrées
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Espèce non identifiée 
par MALDI-TOF?

Mécanismes de 
résistance?

Provenance des 
souches (sources?)



Analyses de routine sur les Campylobacters au CNRCH depuis janvier 2024
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Analyses de routine sur les Campylobacters au CNRCH depuis janvier 2024

Culture

MALDI-TOF MS
(Bruker Daltonics)

Congélation -80°C

NGS (Novaseq 6000)

Milieu de transport

ATBme
réalisé

Fiche CNR

-plateforme NGS au CHU Henri Mondor
(APHP, Créteil)
-deux envois de suspensions/semaine



En pratique
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➔ EEQ depuis organisé par l’ECDC pour les pipelines bioinformatiques

➔ Résultat validé disponible sous format mail sécurisé (mmsanté, apycript)

➔ Sur budget du CNR
› non facturé

➔ Délai de rendu de résultat
› 18 jours environ
› + 7 jours si nécessité de confirmer des discordances phénotype/résistome
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Les analyses bio-informatiques en détails



Données du CHU Henri Mondor reçues et traitées automatiquement

8

● Envoi des données 
brutes de séquençage 
par un système de 
transfert sécurisé (SFTP) 
entre l’APHP et le CHU 
de Bordeaux.



Pipeline d’analyses bio-informatiques
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● Développée avec Python 
et Bash.

● Utilisable sous le système 
d’exploitation Linux.

● Se lance toutes les nuits si 
des séquences sont 
disponibles.



Pipeline d’analyses bio-informatiques
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Pipeline d’analyses bio-informatiques

11

/ 
PLASMID

➔ Suppression des séquences de mauvaise qualité. 



Pipeline d’analyses bio-informatiques
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/ 
PLASMID

➔ Génération du génome de la souche par assemblage.



Pipeline d’analyses bio-informatiques
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/ 
PLASMID

➔ Détection des plasmides.



Pipeline d’analyses bio-informatiques
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/ 
PLASMID

➔ Détection de la résistance aux antibiotiques à partir de plusieurs bases de 
données de mutations et de gènes (NCBI, ResFinder, CARD, CNRCH, …).



Pipeline d’analyses bio-informatiques
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/ 
PLASMID

➔ L’espèce est identifiée en comparant le génome à 129 références de 
Campylobacter, Helicobacter et Aliarcobacter.



Pipeline d’analyses bio-informatiques
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/ 
PLASMID

➔ Typage moléculaire de la souche par la méthode MLST (Dingle et al. 2001).

➔ Utilisation de la base de données PubMLST pour la MLST et le cgMLST.



Pipeline d’analyses bio-informatiques
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/ 
PLASMID

➔ La source potentielle de contamination est estimée à partir des données 
publiées par le CNRCH, en collaboration avec l’Université de Bath. 1Thépault 
et al. 2017 (C. jejuni), 2Jehanne et al. 2020 (C. coli).



Pipeline d’analyses bio-informatiques
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/ 
PLASMID

➔ Détermination de la taille du génome, du nombre de CDS, du GC% et 
de la couverture.



Pipeline d’analyses bio-informatiques
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/ 
PLASMID

➔ Les résultats sont condensés dans un document .pdf.



Rapport en .pdf contenant les informations essentielles

20 2021



Données patient et run de séquençage
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Identification, MLST et attribution de source
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Principaux marqueurs de résistance
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Informations sur la qualité de séquençage
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Bilan de février à juillet 2024



Bilan février - fin juillet 2024
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➔ Nombre de génomes séquencés
› 1310 génomes soit 218/mois

➔ Données épidémiologiques
› 758 hommes, 553  femmes : sex ratio = 1,4
› 1248 selles (95,3%), 54 hémocultures (4,1%)

C. jejuni C. coli C. fetus
A. butzleri Autres

82%

14%

2%



Bilan février - fin juillet 2024
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➔ Concordance identification
› rares discordances : 23/1310 (1,8%)
› au genre (n=3, A. butzleri)
› à l’espèce (n=20)
› aucune discordance MALDI_CNRCH

versus NGS



Attribution de sources par NGS
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C. jejuni

Poulet Ruminant
Porc Environement
Non identifié

63,5%

30,3%

Poulet Ruminant
Porc Environement
Non identifié

92,9%

6,5%

C. coli



Concordance phénotype/résistome pour C. jejuni
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➔ Excellents résultats

➔ Principales discordances
› ampicilline (42,4%)
› ciprofloxacine (27,2%)
› tétracycline (27,2%)

Oui Non

88,4%

11,6%



Concordance phénotype/résistome pour C. coli
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➔ Excellents résultats

➔ Principales discordances
› ampicilline (34,5%)
› érythromycine (17,2%)
› tétracycline (13,8%)

Oui Non

82,2%

15,7%



Suivi des résistances par l’étude du résistome
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Ampicilline

Ciprofloxacine

Erythromycine

Tétracycline

Gentamicine

Kanamycine

Streptomycine

Spectinomycine

C. jejuni
(n=1076)

C. coli
(n= 184)

Mécanismes principaux

29,2%

57,1%

0,74%

35,4%

0,28%

1,3%

3,4%

0,28%

25,9%

63,6%

12,5%

81,5%

2,2%

5,4%

31,5%

3,3%

prom. blaOXA61

gyrA (T86I)

ADNr 23S + ermN

tet0

aph2’’

aph3’’-IIIa

ant6, spw

ant9



Suivi des résistances par l’étude du résistome-comparaison avec 2023
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Ampicilline

Ciprofloxacine

Erythromycine

Tétracycline

Gentamicine

C. jejuni
(n=1076)

C. coli
(n= 184)

29,2%

57,1%

0,74%

35,4%

0,28%

25,9%

63,6%

12,5%

81,5%

2,2%

C. jejuni
(n=6484)

C. coli
(n= 995)

34%

64,8%

0,5%

44,1%

0,4%

28,4%

66,2%

7,2%

78,9%

3%

2023 2023NGS-2024 NGS-2024



Bilan général au 18 septembre 2024
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➔ NGS sur 41% des souches reçues au CNR

janvier août

CC

CJ



Suivi en France des clones circulants par core-genome MLST
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➔ Analyse du cgMLST
› augmentation depuis juin d’un clone en France de C. coli : CC 828, ST 8195 (30 souches)

50 allelic differences



Suivi en France des clones circulants par core-genome MLST
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➔ Analyse du cgMLST
› augmentation depuis juin d’un clone en France de C. coli : CC 828, ST 8195 (10 souches)

➔ Possibilité de comparaison à des données européennes
› alerte en août 2024 en Irlande non confirmée en France  : C. jejuni CC 353-ST 8334

4 allelic differences



Conclusions
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➔ Outils performants pour le suivi épidémiologique des souches de Campylobacter
- identification de genre et espèce
- attribution de source
- classification MLST (ST, CC)
- marqueurs génotypiques de résistance
- typage de cas groupés d’infections

➔ Excellente concordance résistome/phénotype
- suivi des nouveaux mécanismes de résistance (nouveau promoteur de la blaOXA)

➔ Comparatifs nationaux, internationaux et One Health
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