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Incidence dga 'infection a C. trachomatis

SURVEILLANCE AND@%REAK REPORTS

Incidence of gonococcal and chlamydial infections

and coverage of two laboratory surveillance networks,
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Réseau de survelllance des .ano-rectites
a C. trachomatis
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Intérét du typage moléculaire

de C. trachomatis
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TechnigLles de typage moléculaire
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MOMP de C:trachamatis
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TechnigLles de typage moléculaire
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Etude de |larépartition des genovars
dans l'infection urogeéenitale
chez ’homme et la femme




Enquéte -rance métropolitaine 2017
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Comparaiscn avec les années antérieures

—> 2000 : enque& sur les laboratoires du réseau Réenachla
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Répartition des génovars entre 2012 et 2016
(ENR infections humaines a.chlamydiae)
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Eriguéte DROM 2017
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Répartition des génovars dans les
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>Comparaison .EQRbOM 2017 vs CNR Chlamydia 2010-2015
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Eriquéte DROM 2018

926 echantillons en cours de typage
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Etude de |larépartition des genovars
dans l'infection ano-rectale
chez '’homme




Réseau de survelllance des .ano-rectites

a C. trachomatis
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Intérét thérapeutigue du typage moleculaire
de C. trachomatis

Echantillon ano-rectal
&K positif a C. trachomatis
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Diagnostic de LGV
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- PCR @R temps réel sur un locus
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TCTACI'GTGCCAACCTCATCATCAACTCCGCCTGCTCTAGATCCATCCCCTACCGCTTCAAGCTCTE@P&CTCCCACAG‘I'CAGTGATGCTCGCCAGGGATCTA
TCTACI'GTGCCAACCTCATCATCAACTCCGCCTGCTCCAGATCCATCCCCTACCGCTTCAAGCTCQ?CATCTCCCACAG‘I'CAGTGATGCTCGCCAGGGATCTA
TCTACI'GTGCCM‘ACCTCATCATCAECTCCGCCTGCTCCAGATCCATCCCCTACCGCTTCA&@%TTCBTCTCCCACAGI'CAGTGATGCTCGCCAGGGATCTA
TCTACTGTGCCARCCTCATCATCAACTCCGCCTGLTCCAGATCCATCCCCTACCGLTTC CTCTTCATCTCCCACRGTCAGTGATGCTCGLCAGGGATCTA
TCTACTGTGCCAACCTCATCATCARCTCCGLCTGCTCCAGRATCCATCCCCTACCGE 'IQ GCTCTTCATCTCCCACAGTCAGTGATGCTCGECAGGGATCTA
TCTATTGTGCCAGCATCGACTCCRAACTCCTCCAGCACCAGCACCAGCTCCTGET TCARGCTCTTTAT CTCCARCAGTTAGTGATGCTCGGARRGGGTCTA
TCTATTGTGCCAGCATCGACTCCAACTCCTCCAGCACCAGCACCAGCTCCT CTTCRAGCTCTTTATCTCCAACAGTTAGTGAT GCTCGEAALGGETCTA
TCTATTGTGCCAGCATCGACTCCMCTCCTCCAGCACCAGCACCAGCTC@GCTGCTTCAAGCTCTTTATCTCCAACAG‘I‘TAGTGATGCTCGGAAAGGGTCTA
TCTATTGTGCCAGCATCGRACTCCAACTCCTCCAGCACCAGCACCAG d&TGCTGCTTCAAGCTCTTTATCTCCAACAG‘I'TAGTGATGCTCGGAAAGGGTCTA
TCTATTGTGCCAGCATCGACTCCRACTCCTCCAGCACCAGCRD TCCTGCTGCTTCAAGCTCTTTATCTCCARCAGTTAGTGATGCTCGGRARRGGGTCTA
TCTATTGTGCCAGCAT CGACTCCARCTCCTCCAGCACCAGC A AGCTCCTGCTGCTTCARGC TCTT TAT CTCCARCAGTTAGTGATGCTC GGARRGGETCTA
TCTACI'GTGCCAGCATCGACTCCAACTCCTCCAGCACCF@S
TCTACI'GTGC(‘.‘AGCATCGACTCCAACTCCTCCAGCAG&GC
TCTACI'GTGC(‘.‘AGCATCGACTCCAACTCCTCCAG&@CAGC
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Variant L2b

- PCR @:ﬂ temps reel sur un locus

ge‘he pmpH : insertion de 9 pb
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< L TOGGATCOCT GACGATICCT TTTOTTACCC TATCTTCTAG TAGT: QM- ~~"ACTAGTA ACGGIGTTAC AMTGANGCGT |
L TOUGATCGCT GACGATTOCT TTTGTTACCE TATCTTCTAG TAGRS - -« “<"ACTAGTA ACGOGGTTAC AATGAAGCGT 6{9
L3 TOUGATCOCT GACGATTCOT TTTGTTACCC TATCTTCTAG GART------ -=-ACTAGTA ACGOGGTTAC AATGAAGCGT &
A TGIGATCGCT GACAATTCCT TITGTTACCC TA CAAT---AAT ACCAATAGTA ATGGGGTTGT AAAAACAGCT o
v TGGGATCGCT GACAATTCCT TITGTTACCC TA CANT-~“AAT ACCAATAGTA ATGGGGTTGT AAAAACAGCT 0&)
Ba TGGGATCGCT GACAATTCCT  TTTOTTACCC CAAT--~AAT ACCAATAGTA ATGGGGTTGT AAAAACAGCT Q’Q‘\
¢ TOUGATCGCT GACAATTCCT  TTTOTTACCC 0§ CANT=“~AAT ACCAATAGTA ATGGGGTTGT AAAAACAGCT et
D TOGGATCOCT GACAATTCCT TITGTTACTC(OIMICTTCTAG  TAGT- ‘GOTAGTA  ACGGAGTTAC AAAAAATTCT «0&
Da TGUGATCGCT GACAATTCCT  TTTGIT TATCTTCTGT CAAT---AAT ACCAATAGTA ATGGGGTTGT AAAAACAGCT o
£ TGOGATCOCT GACAATICCT TTTORSCCTC TATCTTCTAG TAGT---“~* “<-GCTAGTA ACGGAGTTAC AAAAAATICT &
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“ TGIGATCOCT  GACAN TITGITACTC TATCTTCTAG TAGT------ -GOTAGTA  ACGGAGTTAC MMAAT,.;L
1 TOGGATOGCT GAQKRTTCCT TTTGTTACTC TATCTICTAG  TAGT------ -~~GCTAGTA ACGGAGTTAC T
Ia TGGGATCGCT MCAATTCCT TITGTTACTC TATCTTCTAG  TAGT------ “GSTAGTA  ACGGAGTTAC AARBAATTCT
J TGUGATCOCH? GACAATTCCT  TTTGTTACTC TATCTTCTAG TAGT------ GOTAGTA mc‘rucmﬁ ATTCT
i 1900ARSCT  GACAATTCOT TTTOTTACTC TATCTTCTAG TAGT- -« GCTAGTA  ACGGAGTZRR AAAMATTCT
X X T GACAATICOT TITGTTACTC TATCTTCTAG TAGT----=- ~--GCTAGTA  ACGGAQINAC AAAAAATTCT
v \Y)
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Variant L2b
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GATAATGAAAATCAAAGCACGGTCAAAAAGG%@T———GTACCAAATATGAGCTTTGATCAATCT Ll %
ACAARAACACAATCTACTAACTTTAATA GAAGCTTGTTCCTAACACTGCTTTGGATCAAGCT L3 a
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GATAATGAGAACCATGCTACAGqﬁCAGATAGTAAGCTTGTACCAAATATGAGCTTAGATCAATCT L2 Q“
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Epidémiologie moléculaire

des souches de LGV

Changing P@t°tern of Chlamydia trachomatis
Stramscﬂn Lymphogranuloma Venereum
(Outbreak, France, 2010-2015
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wL2bV4
L2bV3
L2b V2
L2b V1
L2

mL2b
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2014
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2010
N= 23

2011
N = 24

2012
N=24

2013
N = 40

Génovar L confirmé pour tous les
échantillons :

e 94/179 (52.5%) : L2b
e 61 (34%) : L2
e 24 : variants L2b ompA

v L2bV1: C517A (Leul73lle) (n=19)

éé’odnguez Dominguez, CMI, 2014; Kendall, STI
‘@’2014)

\\e,‘?'\/ L2bV2: A515C (Lys172Thr) (n=1)
v’ L2bV3: C493A (His165Asn) (n=2) -0@
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v' L2bV4: C286A (Ala96Thr) (n=22060
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- Augmentation S|gn|f|£at|ve des souches L2 a partir de %613
- Les caracterlsthq)e‘s des patients ne different pas (symﬁtomes cliniques,

comportement sexue@%tatut VIH)

-2 LaPCR L2b
Barbeyrac, CMI, 20%}@5"
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Discordance entre PCR de détection LGV
et typage MOMP

J6 cas@ ¢
(,}\oo PCR en temps réel pmpH: souche L
¥ mais typage MOMP : non-L
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& - L/Da (n=4) ; L/F (nzl)&é&’-":/J (n=1)
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a5 cas & &
PCR en temps rge‘fpmpH souche non-L @@‘5‘
mais typage M@’MP L S
> L2b (n—@) L2 (n=2) &
qf"é\\ \{,&6{&
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Intérét thérapeutigue du typage moleculaire
de C. trachomatis

Echantillon ano-rectal
&K positif a C. trachomatis
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Répartition des génovars<dans les échantillons
urog£nitaux maseculins et féeminins
et les echantillens ano-rectaux non-L
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Répartitior: des genovars non<L dans les
échantillons ano-rectaux
(2002-2017)
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Sous-genotypage des souches E par MLVA
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Sous-genotypage des souches E par MLVA

> Caractériggiques des 5 VNTRs
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Sous-genotypage des souches E par MLVA
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->Application @”‘“des échantillons cliniques
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- Typage MLVA c{aé“ 113 échantillons anaux de génovar E
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Conclusions

&e

> Genov@‘s responsables des infections urogénitales en
E»fance métropolitaine
eQ * E(50%) > F (15%) > G = D/Da (10% chaque)
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