Etude moléculaire de la résistance aux antituberculeux majeurs du
Complexe Mycobacterium tuberculosis dans un hopital marocain
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Introduction 7 résultats et discussion

W masculin Parmi 1273 patients inclus dans notre étude, 464 avaient une tuberculose, soit une prévalence de 36.4 %.

La tuberculose est une maladie transmissible qui figure parmi les grandes . ; ; . ! ¢
L’age moyen des patients est de 42.2 ans avec une prédominance masculine de 74 % (figurel). Les

causes de maladies infectieuses et qui est I’une des premiéres causes de déces féminin ‘ ! i ! m c
dans le monde. Jusqu’a I’émergence de la pandémie de COVID-19, la expectorations pulmonaires représentaient 84.8% alors que les prélévements extra pulmonaires ne
tuberculose était la premiére cause de décés imputable & un agent infectieux représentaient que 15.2 % (figure 2) . Le taux de positivité de I’examen direct, des méthodes
Unti_que,5 dgvanltl le Vg{/Sid& L’Organistatim% motf}diatlte de lla 3@nté (01\1153) moléculaires et de la culture pour tout prélévements confondus étaient respectivement de 27.3%, 36.4%
estime 5.8 millions de personnes ayant contracte cette maladie, avec 1,3 Figure 1 : répartition de la tuberculose selon le sexe et 36.4 %. La résistance a 1’isoniazide( INH) a été détectée chez 23 isolats (5 %) dont 63% présentaient
m:lsl Is%rlljg(tergﬁ%ﬁgr?t 5222%2'0‘1“ dl\a/llr?srcljg'c%r&rtg?llj %erggr':rﬁn%a& e{ati%ﬁarllczit:ef:fuﬁe 9 P des mutations spécifiques du géne KATG et 37% des mutations spécifiques du géne inhA ( figure 3) . La
Antituberculeuse (PNLAT) ' 9 résistance a la rifampicine (RIF) a été détectée chez 3 isolats (0,6%) dont 100% présentaient des
. 100 . A - ST L \ . L.
mutations spécifiques du géne rpoB MUT1. La résistance combinée a 1’isoniazide et a la rifampicine a
Objectif 28 6té détectée chez 18 isolats, soit un taux de 4%.
40 L’émergence et la diffusion de la tuberculose résistante sont maintenant reconnues comme 1’une des
Etudier la résistance aux antituberculeux majeurs du complexe Mycobacterium 20 menaces les plus dangereuses pour la lutte mondiale contre la tuberculose [1]. La résistance & I’'INH est
tuberculosis dans notre structure hospitaliere 0 un processus complexe. Les mutations dans plusieurs génes, y compris katG, ahpC, inhA, kasA et ndh
o &> P o & ¥ 2 ont toutes été associées a une résistance a I’INH. Les mutations dans katG sont le principal mécanisme
@ FLF T E ST S A : : ,
o 7 & & R & S dg résistance a I'INH [2,;,4]. La muFatlon katG S315est Ia_l mutatrlo.n la plus fréquente dans les souches
Matériel et méthodes Qe}' ‘ QoQ Lt © & résistantes a I’INH, représentant 50 a 95 % des isolats cliniques résistants [2,5].c’est le cas pour notre
er ,bbe’ @ &\o?\ .0\‘5\6 étude. Contrairement aux mutations katG, qui provoquent habituellement une résistance élevée, les
1l s acit d° ctude rét tive réalisé ice de bactériologie d N mutations du géne inhA ou dans la région de son promoteur sont habituellementassociées a une
1S agit d une ctude retrospective realisee au Service de bacteriologie de - - — - résistance de bas niveau et sont moins fréquentes que les mutations katG [3,5].ce qui est toujours le cas
]ngsggﬁllgg‘;giiréetg ggﬁﬂ%%cééozi?ﬂhf;;g&%\c{’iitfaolﬁfﬁggﬂiqgggfa?gfe3 EQS' fdggrsuzlos:a nature du prélevement differe selon la localisation de la dans notre étude.Les mutations dans une région « hot-spot » d’une séquence de 81 paires de bases du
échantillons cliniques ont été bénéficiés d’un traitement par les méthodes gene rpoB sont retrouvées dans environ 96 % des isolats de M. tuberculosis RIF-résistants [6].c, estle
bactériologiques conventionnelles et moléculaires. L’étude de la résistance aux - cas dans notre étude Les mutations aux positions 531, 526 et 516 sont les mutations les plus fréquentes.
antituberculeux majeurs a été effectuée par la technique d’hybridation sur
membre inverse type HAIN (GenoType® MTBDRplusHainLifescience). .
L'analyse statistique des données a été réalisée par le logiciel Excel. ®inha conclusion
KatG La prévalence croissante des souches de complexe Mycobacterium tuberculosis résistantes & un ou
plusieurs antituberculeux de premiére ligne impose une surveillance épidémiologique réguliére afin de
Figure 3 : la résistance a P'INH limiter la diffusion de ces souches dans la population générale.
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