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Recherche d’agents pathogènes par séquençage à haut débit : 
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Matériel et méthodes

QC2 Assignation 
taxonomique

24-48h
Analyse des résultats:

- Compte rendu 
analytique

- Interprétation 
biologique

FragmentationPrélèvement de 
l’échantillon 
biologique 

Librairies 
24-48h

Séquençage 
12-24h

Retour au 
clinicien

1 5

6 8 97

Démarche d’accréditation 
COFRAC en cours

QC1
4Acheminement

Carboglace

2

10 11

Extraction des 
acides nucléiques

3

Métagénomique : décrit l’ensemble des génomes des micro-organismes à ARN et ADN dans un échantillon
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Résultats

N = 313 
Echantillons 53%

22%

15%

4%
6%

17/60 (28%) agents pathogènes ont été détectés initialement en NGS avant d’être confirmés par une PCR spécifique :
• Des pathologies rares :

• un cas d’encéphalite à European Bat lyssavirus (Regnault et al, CID, 2021)
• un cas d’encéphalite à Astrovirus du clade neurotrope
• un cas de granulome post-rubéole vaccinale

2 suspicions d’un nouveau 
rôle pathogène pour 2 virus à 
ARN (investigations en cours) 
pour deux séries de patients 
immunodéprimés : 

• Cytolyse/hépatomégalie/ 
lymphocytose CD8

• Encéphalites inexpliquées
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Conclusion
Détection de 35/313 (11%) microorganismes par NGS 

1. connus et non testés en routine dans les laboratoires de microbiologie clinique : Bat lyssavirus, 
Astrovirus clade neurotrope

2. connus et non recherchés car non suspectés dans le syndrome exploré (Rubéole souche vaccinale)
3. inconnus en association avec un rôle pathogène à ce jour (virus en cours d’investigation)

Indications :
• 2e ligne en cas d’échec des techniques conventionnelles
• 1ère ligne et en parallèle des techniques conventionnelles 

• Cas graves => économie de temps
• Prélèvements précieux => économie de matière

Double bénéfice de la métagénomique :
• Prise en charge patient : impasse diagnostique, maladies rares, clinique atypique …
• Recherche : découverte de nouveaux rôles pathogènes, de nouveaux agents pathogènes


