N

N

Etude préliminaire du microbiote urinaire bactérien de
femmes non ménopausées
Camille Villenave, Sandrine Dahyot, Marie Leoz, Maxime Grand, Chervin

Hassel, Martine Pestel-Caron

» To cite this version:

Camille Villenave, Sandrine Dahyot, Marie Leoz, Maxime Grand, Chervin Hassel, et al.. Etude
préliminaire du microbiote urinaire bactérien de femmes non ménopausées. Journée Normande de
Recherche Biomédicale 2023, Jun 2023, Caen, France. hal-04185198

HAL Id: hal-04185198
https://normandie-univ.hal.science/hal-04185198
Submitted on 22 Aug 2023

HAL is a multi-disciplinary open access L’archive ouverte pluridisciplinaire HAL, est
archive for the deposit and dissemination of sci- destinée au dépot et a la diffusion de documents
entific research documents, whether they are pub- scientifiques de niveau recherche, publiés ou non,
lished or not. The documents may come from émanant des établissements d’enseignement et de
teaching and research institutions in France or recherche francais ou étrangers, des laboratoires
abroad, or from public or private research centers. publics ou privés.


https://normandie-univ.hal.science/hal-04185198
https://hal.archives-ouvertes.fr

Normandie Université

DYﬂQmICURE

J PUNIVERSTE (gl e \ ~ I Inserm
DE ROUEN = l /.. CH J
Dgnzxc‘mﬂ\\ K_ From science to health ROUEN NORMAND'E

Etude préliminaire du microbiote urinaire bactérien
de femmes non ménopausees

C. Villenavel, S. Dahyot?, M. Leoz!, M. Grand?, C. Hassel!, M. Pestel-Caron?
1Univ Rouen Normandie, Univ de Caen Normandie, INSERM, DYNAMICURE UMR 1311 F-76000 Rouen, France
2Univ Rouen Normandie, Univ de Caen Normandie, INSERM, DYNAMICURE UMR 1311, CHU Rouen, Département de Bactériologie, F-76000 Rouen, France

Les techniques de séquencgage de nouvelle génération (NGS)! ainsi que le || > Mettre en place les techniques d’étude du MU bactérien, par CQE et par

développement des cultures quantitatives étendues (CQE)? ont permis NGS (lllumina et Nanopore)
récemment de découvrir I'existence d’un Microbiote Urinaire (MU). » |dentifier un urotype pour chaque échantillon (genre bactérien dominant)
Néanmoins, il reste de nombreuses inconnues concernant le MU des sujets sains || » Comparer les MU bactériens de patientes présentant une IU a celui de
ou celui des patients présentant une infection urinaire (IU). volontaires saines (VS) a la recherche d’une signature associée aux |U
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Figure 2 — Prévalence des espéces identifiées en culture standard (CS) et en culture quantitative étendue (CQE)

Comparaison CS vs CQE
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= |U (4/9) : Escherichia

» 7 urotypes concordants : 4 Escherichia, 1 Staphylococcus, 1 Enterococcus, 1 Lactobacillus .
= VS (7/12) : Lactobacillus

» 2 urotypes discordants (encadrés en rouge) : Escherichia moins identifié par Illumina

Conclusion

La CQE améliore |la détection des bactéries par rapport a la CS. La CQE et le NGS ont identifié majoritairement des urotypes concordants par échantillon et
ont mis en évidence une différence dans la composition du MU bactérien entre les sujets VS et [U. Par ailleurs, les analyses des données NGS doivent étre
approfondies, notamment en utilisant d’autres bases de données que celles proposées par les fabricants.
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