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Problématique d’une surveillance à J0 ?

• Multiplicité des réservoirs à tester (homme, animal, environnement)

• Multiplicité des matrices potentielles (sang, selles,…)

• Multiplicité des pathogènes à surveiller, parfois même inconnus 

• Importance d’obtenir des caractéristiques rapidement sur le pathogène (génome par exemple)

• Possibilité de statuer rapidement sur le rôle infectieux du pathogène

• Capacité de traitement d’échantillon importante

• Relativement rapide et peu couteuse
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Cas pratique de la découverte d’un virus connu

J0

Suspicion d’une 
infection par un 
pathogène non 

classique => 
prescription d’un 

SMg

J6

Détection de 
l’émergence de FHV 
par SMg et mise en 

place de l’alerte

J7 Transfert du patient en 
zone adaptée

J7 Recueil des cas contacts, 
mises en place d’un 

suivi médical 

J7
Reconstruction du 

génome viral complet à 
partir des données  de 

SMg

J8 Envoi d’un nouveau 
prélèvement au CNR

J7
Confirmation des 

résultats à partir des 
données de génomique 

par le CNR

J9
Confirmation des 

résultats à partir des 
données de génomique 

par le CNR

J28 Fin de la période 
d’incubation



Cas pratique de la découverte d’un virus inconnu

J0

Suspicion d’une 
infection par un 
pathogène non 

classique => 
prescription d’un 

SMg

J6

Détection de virus 
inconnu

J7 Information des 
cliniciens

J7
Pas d’alerte mais 

investigation

J7
Reconstruction du 

génome viral complet à 
partir des données  de 

SMg

J8 Envoi d’un nouveau 
prélèvement

J12 Design d’une PCR 
adaptée

J14 Confirmation des 
résultats par SMg et par 

PCR

J⏦ Lien de causalité ?

Rodriguez et al; EID 2023



Redéfinition du concept d’infection ?



Redéfinition du concept d’infection ?

Génomes microbiens: 
documentation des infections, 

description des caractéristiques du 
pathogène (résistance, virulence, 

métabolisme…)



Redéfinition du concept d’infection ?
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Transcriptome humain: 
description de la réponse du 
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Human transcriptomics (Tc) study on CSF

Infections et non infections peuvent être distinguées 
sur la base de leur signature transcriptomique

Burrel et al ; ESCV 2023

Données de Tc issues de SMg dans les méningites

Patients 
infectés 

(différents 
pathogènes)

Méningites non infectieuses (auto-immunes, cancer…)



Prédiction d’infection émergente par IA

Taylor Thompson (PhD)



RNA Seq Graph IA

Li et al; Nat com 2022 Soo Joo et al; Front Bioeng 2023



Diagnostic 2.0 par approche couplée IA-NGS

HDR C. Rodriguez 2021

*

Medical Report

*
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Approche Amplicon

• Protocole CovidSeq (Illumina)

RNA Viral 
Extraction

Random RT+ 
98 Amplification 

(2 pools)

Patient 
Tagging and 

pooling (until 384)

ATTCGGG…
CATGGG…

CCTAGGTG…
TGCATTG…

Sequencing
Nasopharyngal

Swab

Analysis
(Assembly, Variant 

calling, lineage)

Interpretation
(lineage, 

mutations…)



Surveillance en temps réel 

Plateforme GenoBioMICS
>130000 patients en 18 mois (2021-2022)

Chen et al ; Nature Genetics 2022



Prédiction d’émergence par IA



Conclusion

• Le séquençage à haut débit est une source de données qui contient les informations nécessaires à la
prédiction de l’émergence et à à la mise en place des mécanismes d’alerte mais est limitée en raison
des difficultés d’interprétation/utilisation des résultats encas de nouveau pathogène

• La surveillance de l’émergence de pathogènes inconnus nécessitera probablement l’intégration de
l’ensemble des données de omics en un seul diagnostic pour mieux statuer sur la causalité et
améliorer la rapidité d’action

• Le couplage IA-NGS semble présenter un potentiel important pour combattre les émergences et
devraient être assez rapidement disponibles à des niveau d’efficacité inédit mais cela posera alors la
question du déploiement de moyens considérables pour leur mise en œuvre au sein d’un réseau
mondial
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