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Evaluation du panel DeepChek® TB Resistance
19-plex (ABL Diagnostics) pour la détection des
mutations de résistance aux antituberculeux en
routine clinique

La tuberculose demeure la premiere cause de déces par agent infectieux dans
le monde, aggravée par I'essor inquiétant des formes multirésistantes (MDR) et
ultrarésistantes (XDR). Identifier rapidement les mutations de résistance est
crucial pour orienter un traitement efficace. Les méthodes phénotypiques,
lentes et dépendantes de la culture, ne répondent plus aux exigences actuelles.
A l'inverse, le séquencage ciblé (tNGS), recommandé par 'OMS, offre une
détection simultanée des mutations clés directement a partir des échantillons
cliniques. Cette étude présente |'évaluation du nouveau panel DeepChek® TB
Resistance 19-plex, concu pour une caractérisation complete des résistances
aux antituberculeux en routine clinique.

Huit isolats QCMD (Quality Control for Molecular Diagnostics) de o
Mycobacterium tuberculosis ont été analysés a |'aide du panel AR A
DeepChek® TB Resistance 19-plex (ABL Diagnostics), qui cible 19 A - e A e I i =
genes associes a la résistance aux antituberculeux. Apres digestion

Xpert® MTE/RIF s—p

et décontamination (BBL MycoPrep™), I'ADN a été extrait
automatiguement (Vazyme RM301), quantifié (Qubit 4.0) et
amplifié par PCR multiplexe. Les librairies ont été preparees avec le G e s ‘ __
kit DeepChek® NGS, puis séquencées sur lllumina MiSeq (2x150 _— )
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Huit isolats cliniques ont été analysés avec le panel DeepChek® TB inhA  c777CT e oomard,  ves a1
Resistance et le sequengcage NGS, genéerant des données de haute pindostys  ATINOAC Sbstutin i s N "
[ V4 V 4 V 4 [} 0 °
quallt.e, (coyverttfr.e >20x, fréq uence ,aIIellgue >!§ %). Des mutations o8 STy e B Rmeidn Yes  a2,03,07
associées a la résistance ont été détectées : inhA (c.-777C>T) et P,
) . " ) .Ser450Leu © HbsH u.lon onters nigh-Leve Yes Q6
katG (p.Ser315Thr) pour [lisoniazide ; rpoB (p.His445Tyr, p Resistance
) . KatG Mutation Impairs Isoniazid ..
p.Ser450Leu) pour la rifampicine ; gyrA (p.Asp94Asn) pour les @tG  p.Ser315Thr Actvation Isoniazid Yes Q406,08
fluoroquinolones ; pncA (p.His57Asp) pour le pyrazinamide ; rpsL oA paspoansn  DihovmselMuEmionimpars o Moworcn  ves as
(p.Lys43Arg) pour la streptomycine ; et eis (c.-10G>A) pour la nch  pissTap  PYIPHOTIGase IMBRITeNtBodS 0N g e o
kanamyCIne' Des p0|ymorphlsmes Sans ImpaCt Cllnlque (rpOB Ribosomal Protein S12 Alteration Blocks
, , , rpsL p.Lys43Arg centormvcin Bindin Streptomycin Yes Q6
c.309C>T, katG p.Argd63Leu) ont également été observeés. Streptomyein Bindne
eis -10G>A Enhanced expression of aminoglycoside Kanamycin Yes Q6

acetyltransferase enzyme

Le panel DeepChek® TB Resistance 19-plex couplé au NGS offre une solution rapide et complete pour la détection des résistances aux
antituberculeux. Sa mise en ceuvre en routine clinique permet d’accélérer la prise de décision thérapeutique et d'améliorer la surveillance
des souches MDR/XDR. Cette approche répond aux recommandations OMS pour le diagnhostic moléculaire de la TB résistante.
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