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• Etude prospective, multicentrique: 13 centres (10 USA, 1 France, 1 
Espagne, 1 Pays-Bas) 

• Sponsorisée par Biomérieux (co-auteurs) 

• 1544 prélèvements de liquide synovial (1/patient): 850 articulations 
natives (NJI), 442 prothèses (PJI) 

• Comparaison:  
• Pathogènes: culture   

• Gènes de résistance : PCR-séquençage  
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Résultats 
• Identification pathogènes : 

 202 culture + vs 242 Biofire + 

 Sensibilité > 90,9% sauf pour S. aureus, S. agalactiae, S. pyogenes, E. cloacae complex, K. 
pneumoniae group, C. albicans 

 Spécificité > 98,5% 

 75 microorganismes isolés en culture et non inclus dans le panel 

 

 

Par rapport 
au panel 
testé 

Esteban et al., 2023 



Conclusion 

• amélioration par rapport à la culture (variable en fonction des labos: 
broyage? Enrichissement? Durée incubation?) 

 

• Rapidité du rendu du résultat pour les microorganismes et les gènes 
de résistance,  

 

• excellentes sensibilité et spécificité pour les microorganismes du 
panel 

 

 

 
Esteban et al., 2023 



• Mat/Meth: 
 Etude multicentrique rétrospective, UK et Irlande 

 399 prélèvements de liquide synovial : 292 articulations natives (NJI), 107 
prothèses (PJI) 

 Comparaison: Culture standard 

 



• Résultats 
 98 Biofire + vs 83 culture + 

 24 Biofire + et culture - ( 21 NJI et 3 PJI): S. aureus, S. pneumoniae, S. 
agalactiae, E. faecalis, Anaerococcus prevotii/vaginalis, N. gonorrhae, K. 
kingae, Parvimonas micra, F. magna 

 16 Biofire – et culture + (8 NJI et 8 PJI ): S. epidermidis, S. capitis, C. acnes, C. 
striatum, Dermacoccus spp, Bacillus licheniformis, Moraxella osloensis 

 

 

 



Conclusion 

Utile pour le diagnostic des pathogènes communautaires de culture 
fastidieuse: K. kingae, N. gonorrhae 

 A utiliser en plus des méthodes standard, après discussion 
multidisciplinaire 

 La rapidité des résultats pourrait avoir un impact clinique potentiel 
sur la prise en charge des patients 

 Intérêt limité pour les PJI 



Mat/Meth: 
• Etude rétrospective, monocentrique (Allemagne) 

• 123 échantillons congelés de liquide synovial (120 patients): 
• 17 arthrites sur articulations natives (NJI) 

• 18 prothèses infectées (PJI) 

• 25 arthrites inflammatoires non infectieuses 

• 60 arthropathies non inflammatoires non infectieuses 

• Comparaison: culture sur milieu solide sans enrichissement 

 

 



 

 

 

123 prélèvements 

culture 

15 + 108 - 

Biofire Biofire 

9 +  6 - 4+ 104 - 
S. epidermidis,  
C. acnes 

B. fragilis,  
S. pneumoniae  

Résultats 

Sensibilité et spécificité : 100% pour les pathogènes présents dans le panel 
 



Conclusion:  

• Intérêt limité pour les infections sur prothèse 

• Utile : 
• pour arthrites aiguës liées à des pathogènes fastidieux  

• pour les patients qui ont reçu des antibiotiques avant le prélèvement de 
l'échantillon. 

 

 



• Mat/Meth 
• Etude rétrospective monocentrique, Mayo Clinic 

• 395 liquides de sonication:  
• 208 infections prothèse (genou, hanche),  

• 187 descellements aseptiques 

• 2 approches NGS: 
• Métagénomique shotgun: séquençage de tous les génomes (bactéries, virus, 

champignons) 

• Métagénomique  ciblée 16S rRNA: identification uniquement des bactéries 

• Objectif: comparaison de la métagénomique 16S rRNA vs shotgun 



Hong et al, 2023 



Shotgun vs 16S rRNA 

Shotgun NGS 16s rRNA NGS 

Avantages • Amplification de tous les ADN (y compris 
champignons, virus et parasites) 

• Détection des microorganismes identifiés en 
culture, mais aussi non obtenus en culture 

• Découverte d’une nouvelle cause de PJI: 
Mycoplasma salivarium (Thoendel et al, 
2017) 

• Enrichissement de la région 16S: 
 ↑ sensibilité 
 ↘︎ délais 

• Peu faux-positifs 
• Bonne concordance avec culture 

(Flurin et al, 2021) 
 

Inconvénients • Séquençage de l’ADN humain et microbien 
contaminant 

• Coût élevé 
• Long 
• Analyse des résultats complexe 

Pas d’identification des champignons, 
virus et parasites 



16S rRNA vs culture 

• Le séquençage métagénomique 16S rRNA a détecté des pathogènes dans 48% 
des infections de prothèse à culture négative 

• Bactéries identifiées: S. aureus (26,5%), S. agalactiae (8,2%), S. dysgalactiae 
(8,2%) 

• 12 bactéries présentes en culture dans prélèvements tissulaires 

• 35% pathogènes responsables d’infections prothèse identifiés uniquement par 
métagénomique 16S rRNA Hong et al, 2023 



Shotgun vs 16S rRNA 

• Pas de différence de pourcentage de concordance positive entre le 
shotgun NGS et le 16S rRNA NGS (p=0,083) 

 



Conclusion 

La métagénomique 16S rRNA: 

 
• Potentiellement utile pour le diagnostic de PJI à partir des liquides de 

sonication quand la culture est négative 

 

• Performances similaires à la métagénomique shotgun 

 



• Etude prospective en Chine 

 

• Liquides articulaires:  
• Infections de prothèse (PJI): 

• 28 infections-cultures + 

• 14 infections-cultures – 

• 35 sans infections (non-PJI) 

 

• mNGS 



Cutibacterium 
Pseudomonas 
Staphylococcus 
Escherichia 
Acinetobacter 
Enterococcus 
Moraxella 
Roseolovirus 
Streptococcus 
Corynebacterium 
Other 

PJI Non-PJI 

• S. aureus + abondant dans PJI 
• C. acnes + abondant dans non-PJI 

Patients infectés (PJI)  vs non infectés (non-PJI) 
hébergent un microbiote différent 



Différents types de microbiotes 

1. Type Cutibacterium: non-PJI 

2. Type Staphylococcus : PJI (n=10) 

3. Type Escherichia : PJI 

4. Type Pseudomonas : PJI 



Microbiote et corrélation avec inflammation 

Liquide 
articulaire: 
Leuco/mm3 

% PNN 

VS CRP sérique 

 Les patients avec les microbiotes types Staphylococcus et 
Pseudomonas présentent une réponse inflammatoire! 



Conclusion 

• Caractérisation du microbiome de l'environnement périprothétique 
chez les patients ayant subi une arthroplastie totale 

 

• Identification de 4 types bactériens: Staphylococcus, Pseudomonas, 
Escherichia, Cutibacterium 



 

 

• Etude pilote, Mayo Clinic 

• Liquides de sonication: 4 infections de prothèses à S. aureus, 4 
descellements aseptiques (hanches et genoux) 

• LC-MS/MS 

• Identification des protéines par le logiciel MaxQuant 



• Résultats: 
 810 protéines identifiées dans au moins 3 des 4 échantillons de chaque groupe 

 Dont 35 étaient quantitativement différentes: 
 15 ↑ dans infections à S. aureus  dont la calprotectine 

 20 ↘︎ 

 Analyse par Gene Ontology: les processus biologiques liés à l'activité 
antimicrobienne des neutrophiles, tels que l'activation et la dégranulation, sont plus 
importants dans l’infection à S. aureus que dans les descellements aseptiques. 

 Conclusion:  
Les profils protéomiques obtenus en LC-MS/MS permettent de différencier les 
infections de prothèse à S. aureus des descellements septiques dans cette étude 
pilote. 



 

 

 

 

 Emergence de nouvelles populations clonales de S. epidermidis 

hautement résistant au linézolide 



Merci pour votre attention 
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