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L’Institut Pasteur de Guadeloupe est un établissement de l’Institut Pasteur qui possède une place importante en Guadeloupe en 

termes de recherche et de santé publique. Son orientation dans l’hygiène de l’environnement ne fait que se confirmer chaque année, que ce 

soit pour l’Agence Régionale de santé dans le cadre du contrôle sanitaire ou d’autres partenaires. Grâce à un projet FEDER obtenu en 2009, 

des investissements importants ont été réalisés, permettant désormais au laboratoire d’hygiène de l’environnement de diversifier les analyses 

de pesticides et les matrices étudiées.  

 

Cependant les avancées importantes réalisées dans le laboratoire des micropolluants ne doivent pas cacher la fragilité de l’Institut 

Pasteur de Guadeloupe, tant sur le plan  financier, comme l’a bien montrée l’année 2009 avec la crise sociale du début d’année, que sur le 

plan identitaire. En effet, une diversification des activités de recherche apparait aujourd’hui plus que nécessaire. Dans les décisions du 

Comité interministériel de l’Outre-mer du 6 novembre 2009, il était demandé de créer en Guadeloupe un pôle d’excellence de recherche en 

santé-environnement reposant sur l’Institut Pasteur de Guadeloupe. Le nouveau plan stratégique de l’Institut Pasteur de Guadeloupe intègre 

donc la création d’une unité de recherche environnement-santé qui travaillera en collaboration avec les laboratoires d’analyses médicales 

ou environnementales de l’Institut Pasteur de Guadeloupe. Cette unité succèdera à l’Unité d’épidémiologie des maladies émergentes dont 

elle reprend une partie de la thématique en élargissant les domaines d’intervention.  

 

En ce qui concerne les activités de service : 

 

Le laboratoire d’Analyses médicales, a pendant cette période connut une stabilité importante qui lui a permis d’augmenter 

légèrement son chiffre d’affaires. Malgré tout l’activité reste très en deçà de ses capacités techniques et demeure largement insuffisante pour 

espérer une rentabilité en raison de la réforme de la biologie médicale qui se met en place (demande d’accréditation à la norme ISO 15189 et 

baisse de la nomenclature). Des réflexions ont été menées pout trouver des solutions à ce problème.  

 

 La vaccination du voyageur a connu une hausse importante en 2010. L’arrivée d’un médecin dans l’Institut a en effet permis 

de réaliser ces vaccinations de manière quotidienne. 

 

 Le Laboratoire d’Hygiène de l’Environnement connait une stagnation voire une régression des analyses alimentaires. En 

revanche le laboratoire des micropolluants a pris un essor très important depuis 2009 grâce en particulier au projet FEDER et l’achat d’un 

autre GC/MS et d’un LC/MS-MS. Du développement a permis la diversification des analyses de pesticides et leur dosage dans de nouvelles 

matrices. Ainsi les analyses de chlordécone sont désormais réalisées dans les sols de Guadeloupe pour le programme des jardins familiaux 

(JAFA) ou le service de protection des végétaux. Le dosage du chhordécone devrait être opérationnel dans les graisses animales dès 2011, les 

autres matrices (poissons, sérum humain) devraient être abordées dans les prochains mois. Un nouveau laboratoire dans un bâtiment dédié 

permettra à cette thématique essentielle pour la Guadeloupe de prendre un nouvel essor. 

L’accroissement d’activités dans ce secteur ne doit cependant pas cacher les difficultés qui persistent ni retarder la mise en place de solutions 

pour améliorer le suivi de clientèle. 

 

Au niveau des activités de santé publique : 

 

Le laboratoire de la tuberculose et des mycobactéries a été nommé laboratoire Supranational de Référence pour le programme 

« STOP TB » de l’OMS. Il fait depuis près de 20 ans office de laboratoire national de référence pour les trois départements français 

d’Amérique. Il est de plus très impliqué dans des collaborations avec des pays de la Caraïbe dont Haïti. Il vient d’obtenir un projet 

INTERREG qui malheureusement est encore en attente de financements.  
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L’Institut Pasteur de Guadeloupe est, depuis 2006, opérateur pour l’ARS pour la vaccination obligatoire des plus de 6 ans pour la 

Guadeloupe et les îles du Nord. Ce programme connait aujourd’hui une stabilisation et a même enregistré en 2010 une régression suite à un 

départ du médecin responsable de la vaccination à Saint-Martin et Saint-Barthélemy.  

 Le LHE est impliqué dans la surveillance de la qualité bactériologique des aliments dans les cantines scolaires, il participe au 

réseau national de surveillance de la qualité des eaux du littoral et fait partie du réseau Biotox/Piratox. 

 

Au niveau des activités de recherche : 

 

L’unité de la tuberculose et des mycobactéries reste l’unité phare de l’Institut Pasteur de Guadeloupe. Son rayonnement et sa 

reconnaissance mondiale sont certainement l’atout majeur de cet institut. Durant ces deux années encore les projets et les collaborations se 

sont multipliés, donnant lieu à de nombreuses publications essentiellement dans le domaine du typage moléculaire pour la surveillance de la 

tuberculose, et l'étude des filières de transmission. Le personnel de cet unité s’est renforcé en 2010 avec une nouvelle adjointe. 

 

L’unité d’épidémiologie des maladies émergentes dont la thématique principale était la modélisation des risques d’épidémies de 

dengue en Guadeloupe a souffert en 2010 du départ de son chef de service. L’unité environnement-santé qui lui succède reprend une partie 

de ses thématiques entomologiques et y associe deux axes (i) les pathogènes de l’environnement comme les amibes libres et les salmonelles 

de reptiles et (ii) l’antibiorésistance, en particulier sa diffusion via l’environnement. 

 

Les activités de formation et d’enseignement se sont poursuivies, parmi lesquelles l’accueil de stages de Master et d’étudiants 

en thèse, ainsi que la formation à l’hygiène assurée par le LHE qui a pris de l’ampleur. 

 

En conclusion, l’IPG, a connu des changements durant cette période et va continuer sa transformation afin de devenir un institut 

dynamique avec des thématiques de recherche diversifiées et une professionnalisation toujours plus importante de ses activités de services.  

 

 

 

 

Docteur Antoine TALARMIN  
Directeur de l’Institut Pasteur de Guadeloupe 
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Directeur de Recherche : Dr. Nalin RASTOGI 
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 Elevée par L'Organisation Mondiale de la Santé (OMS) en 1993 au rang d’urgence mondiale, la tuberculose est, avec le virus de 
l’immunodéficience humaine (VIH) et le paludisme, l’une des premières causes mondiales de mortalité par maladie infectieuse. En 2009, le 
bacille tuberculeux, Mycobacterium tuberculosis, a été responsable de la mort de plus de 1,7 millions de personnes, soit 4700 décès par jour. 
Cette même année, l’OMS a dénombré plus de 9,4 millions de nouveaux cas de tuberculose. La distribution mondiale des cas de tuberculose 
montre que la grande majorité d’entre eux surviennent en Asie (55%) et en Afrique (30%) (Figure1); l’Inde, la Chine, l’Afrique du Sud, le 
Nigeria, et l’Indonésie comptant à eux seuls près de la moitié des cas de tuberculose estimés en 2009 (4,7 millions ou 49,8% des cas). L’OMS 
estime qu'entre 2000 et 2020, près d'un milliard de personnes seront nouvellement infectées et que 200 millions d'entre elles développeront la 
maladie, dont 35 millions mourront de tuberculose si aucune amélioration n'est apportée dans le contrôle de cette infection.  

 

 
Figure 1: Epidémiologie de la tuberculose dans le monde 

 
 
 Par ailleurs, en 2009, les taux de tuberculoses résistantes aux traitements antituberculeux sont les plus importants jamais rapportés 
avec 3,3% de souches multirésistantes (MDR) parmi les nouveaux cas de tuberculose, soit 440 000 cas, et un taux record de 28,3% de souches 
MDR atteint en Russie (la tuberculose multirésistante se définissant comme une tuberculose résistant à l’isoniazide et à la rifampicine, les deux 
médicaments les plus importants utilisés pour le traitement de cette maladie). Environ 86% des souches MDR provenaient de 27 pays dont 15 
pays européens. L’OMS a par ailleurs estimé que 5,4% d’entre elles étaient extrêmement résistantes (la tuberculose XDR se définissant comme 
une tuberculose MDR résistant à une fluoroquinolone ainsi qu’à au moins un des trois antituberculeux de seconde intention injectables – 
capreomycine, kanamycine et amikacine). La co-infection TB-VIH et l'apparition de tuberculose MDR/XDR compliquent encore la gestion de la 
maladie et augmentent considérablement le taux de mortalité dû à la tuberculose chez les patients immunodéprimés, ce qui constitue un problème 
de santé majeur au niveau mondial.  
 
 L’épidémie de tuberculose qui sévit actuellement dans le monde doit être considérée comme une superposition de très nombreuses 
micro-épidémies locales, avec la possibilité de transmissions occasionnelles de souches entre les continents du fait des migrations de populations, 
des voyages, de l’existence de réfugiés, de déplacés. Dans ce contexte, nous avons développé une approche globale basée sur: (i) le diagnostic 
moléculaire de la tuberculose et d’autres mycobactérioses, (ii)  la surveillance et l’étude de la résistance aux antibiotiques, (iii)  le développement 
et la mise en place de méthodes de typage moléculaire pour la surveillance de la tuberculose, et (iv) l'étude des filières de transmission. Notre 
approche se révèle très utile pour la surveillance épidémiologique de la tuberculose et l’étude des groupes à risques de développer la maladie au 
niveau local, régional, et mondial. Le laboratoire est organisé autour de 3 axes majeurs :  
 
(1) La formation, l'enseignement et la direction de la recherche  
(2) Recherche à visée santé publique – diagnostic, surveillance épidémiologique, résistance aux antibiotiques  
(3) L’étude de la transmission globale de la TB (génotypes prédominants / émergents) 
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 L’Unité appartient aux 3 écoles Doctorales, notamment: (i) B2M - Université Paris V, Paris VI, Paris VII; (ii) Université Antilles-
Guyane; (iii) University of West Indies, Trinidad. Il faut également citer la participation du laboratoire dans le cursus "LMD – Biologie & Santé" 
de l’Université Antilles-Guyane. Nos projets de recherche ont fait appel à 10 membres de l’unité :  
 
Composition de l’équipe 2009 - 2010: 
3 chercheurs (RASTOGI Nalin, ZOZIO Thierry, MILLET Julie), 4 VCAT (BURGUIERE Thomas, VANHOMWEGN Jessica, HILL Véronique, 
COUVIN David) et 3 techniciens (BERCHEL Mylène, PRUDENTE Frédéric, GOH Khye Seng).  
 
 Comme précédemment, nous avons bénéficié de diverses nominations par les sociétés savantes ; et certains de nos projets de 
recherche ont bénéficié des financements extérieurs permettant la prise en charge de différents projets de recherche, notamment: 
 
Nominations par les sociétés savantes: 

�  steering committee member, European Society of Mycobacteriology (ESM) 
�  nomination par l’American Society of Microbiology (ASM) – Country liaison  
�  éditeur – Infection, Genetics & Evolution (Elsevier)  
�  éditeur – Tuberculosis Research & Treatment (Hindawai) 
�  Faculty member « Faculty of 1000 Biology »   

Financements extérieurs : 
 

�  Bourse Doctorale accordés par la région Guadeloupe /FEDER : bénéficiaire HILL Véronique  
(du 15/04/09 au 14/04/12)  

�  Projet CR/08-1612 « Biodiversité et risque infectieux dans les modèles insulaires: valorisation de la diversité génotypique des bacilles 
tuberculeux comme outil de renforcement des réseaux de contrôle et de surveillance de la Tuberculose au niveau des pays de la Caraïbe 
»  
(du 10/11/08 au 09/11/10) 

�  NATO – Science for Peace project « New technology for concomitant detection of hyper-virulent and MDR-TB » investigateur principal 
– N. RASTOGI (France), Co-investigateurs: Nadya MARKOVA, Violeta VALCHEVA (Bulgarie) ; Olga NARVSKAYA, Igor 
MOKROUSOV (Russie) 
(Période 2007-2009)  

�  Projet EU-FP6 « Marie-Curie Mobility action grant » pour recevoir un chercheur senior à l’IP Guadeloupe (bénéficiaire : 
MOKROUSOV Igor, Russie), Période 2008-2009 

�  Projet NIH  « Discovering hidden groups across tuberculosis patient and genotype data » en collaboration avec BENNETT Krisitn, 
Rensselaer Polytechnic Institute, Troy NY, USA  
(Période 15/04/08 – 14/04/12)  

�  Projet Pasteur-Fiocruz « Determination of genotypes of clinical isolates of the Mycobacterium tuberculosis Complex derived from 
humans and bovines in Brazil for better understanding of tuberculosis transmission, worldwide MTBC genotype distribution and 
phylogeny », en collaboration avec SUFFYS Philip, Fundação Oswaldo Cruz, Rio de Janeiro, Brésil. 
(Période 20010-2011) 

 
Au cours de 2 dernières années, l’Unité a reçu nombreux stagiaires de recherche, y compris pour l’encadrement des formations diplômantes, 
notamment : 
 

�  MLAMBO Charmaine Khudzie, Université de Witwatersrand, Johannesburg, Afrique du Sud, financement « SATBAT Fogarty », South 
African TB/AIDS Training  

�  MOKROUSOV Igor (Institut Pasteur de St-Petersbourg, Russie), chercheur senior reçu dans le cadre des projets OTAN / UE – Marie-
Curie 

�  VALCHEVA Violeta, Stephan Angeloff Inst. Microbiology, Sofia, Bulgarie, projet OTAN 
�  JIMENEZ SANCHEZ Yesica Johanna, Univ. Nacional de Colombia, Bogotá, Colombie 
�  CEREZO CORTES Maria Irene, Univ. Nacional de Colombia, Bogotá, Colombie 
�  ROUSSEL Perrine, Etudiante à l’Ecole Nationale Supérieure d’Agronomie, Rennes 
�  MESSIAEN Thierry, praticien hospitalier au CHU de Pointe-à-Pitre   
�  THUMAMO Benjamin, University of Calabar, Cross River State, Nigeria 
�  LAMIN Zahra, University of Nottingham, UK 
�  OUAFAE Lahlou, Institut National d'Hygiène, Rabat, Maroc 

 
Encadrement des formations diplômantes 2009-2010:  
�  VANHOMWEGN Jessica - Master 2 « Biologie & Santé » mémoire intitulé, « Evaluation de l’impact de l’immigration sur 

l’épidémiologie moléculaire de la tuberculose à Rhode Island, USA », Juin 2009, Université Antilles-Guyane; major de promotion ; 
Direction scientifique: RASTOGI Nalin. 

�  ROUSSEL Perrine, mémoire intitulé, « Mise au point d’une méthode de spoligotypage étendu pour une meilleure discrimination des 
souches de Mycobacterium bovis », mémoire de stage de recherche/semestre 7, Ecole Nationale Supérieure d’Agronomie, Rennes ; Juin 
2009 ; Direction scientifique: RASTOGI Nalin (co-encadrement: MILLET Julie). 

�  BABOOLAL Shirematee, Ph.D. thesis, Faculty of Medical Sciences, University of West Indies, Trinidad, thesis entitled « The molecular 
epidemiology of tuberculosis in the Caribbean »; Direction scientifique: RASTOGI Nalin, thèse soutenue le 30/11/2010 à Port of Spain, 
Trinidad.  

�  ZOZIO Thierry, Thèse de Doctorat de l’Université Antilles-Guyane « Étude de la structure des populations de bacilles tuberculeux 
circulant sur les trois continents Asie, Afrique, Amérique: description de nouveaux clones et familles génotypiques ayant émergé au 
cours de l’évolution du complexe Mycobacterium tuberculosis », Direction scientifique: RASTOGI Nalin, thèse soutenue le 14/12/2010 
à Pointe-à-Pitre, Guadeloupe.  

�  MILLET Julie, Thèse de Doctorat de l’Université Antilles-Guyane «Développement de bases de données mondiales de génotypes du 
bacille tuberculeux : évaluation d’outils de typage et analyses bioinformatiques » direction scientifique: RASTOGI Nalin, soutenance 
prévue le 07/06/2011.  
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�  HILL Véronique, Thèse de Doctorat de l’Université Antilles-Guyane « Analyse et modélisation bayésienne de la biodiversité 
génotypique des bacilles tuberculeux de la région Amérique et valorisation de la base de données mondiale de génotypes comme outil de 
renforcement des réseaux de contrôle et de surveillance de la Tuberculose» ; Direction scientifique: RASTOGI Nalin,  en cours. 

 
Dans le cadre du partage et de la diffusion des articles scientifiques publiés par les membres du groupe de travail des laboratoires de l’OMS/OPS 
supranationaux et nationaux de la tuberculose pour la zone Amériques, le SRL de l’Institut Pasteur de la Guadeloupe a pris l’initiative de créer 
une page dédiée sur son site Internet afin de réunir l’ensemble des publications scientifiques les plus pertinentes des membres du réseau 
(http://www.pasteur-guadeloupe.fr/tb/tuberculosis_labs.html).   
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Au niveau interrégional, nous avons largement travaillé avec les partenaires Caribéens depuis plus d’une décennie. Une 1ère étude financée 
précédemment par l’ANRS avait permis de renforcer nos liens avec les Centres GHESKIO (Haïti) pendant la période 2000-2002. Cette première 
étude a aidé à définir les patients à risque de développer une Tuberculose à Port-au-Prince. Une 2ème étude (sur une durée de 3 ans) combine 
l’analyse épidémiologique, clinique, et génotypique d’environ 465 isolats cliniques de M. tuberculosis, et sera publiée prochainement. Les 
données préliminaires soulignent le potentiel de transmission interrégional de M. tuberculosis entre Haïti et les pays voisins. Dans une autre 
étude, nous décrivons la biodiversité génotypique des bacilles tuberculeux afin de caractériser les filières de transmission de la tuberculose entre 
Haïti et la République Dominicaine, deux pays culturellement distincts mais appartenant géographiquement à une même île «Hispaniola». Dans 
une étude menée en collaboration avec les Centres GHESKIO, le laboratoire vétérinaire central à Santo Domingo, et le Weill Medical College 
(Cornell University, New York NY), nous avons posé le problème des filières de  transmission de la tuberculose au-delà des frontières, 
essentiellement liée à une migration active de personnes infectées entre Haïti et la République Dominicaine. Ces travaux sont actuellement en 
cours de rédaction. 
 
Dans la continuité de ces projets, nous avons souhaité dresser une 1ère cartographie de l’épidémie de tuberculose dans l’espace caribéen, 
notamment pour décrire la diversité génotypique de bacille tuberculeux dans différentes îles de la Caraïbes. Un 1er projet concerne l’étude de 
l’épidémiologie de la Tuberculose dans une île anglophone – Trinidad et Tobago. L’incidence annuelle de cas de tuberculose en constante 
décroissance depuis 10 ans dans ces îles a été estimée à 17/100.000 habitants en 2006 soit au-dessus de l’incidence de la Guadeloupe et de la 
Martinique, évaluée à moins de 10/100.000 habitants, et en dessous de la très forte incidence de tuberculose d’Haïti (estimée à 306/100.000 
habitants ; http://apps.who.int/globalatlas/). La diversité génétique et les caractéristiques épidémiologiques des souches de M. tuberculosis 
(n=132) isolées entre octobre 2006 et septembre 2007 ont été étudiés. Le sex-ratio (homme/femme) des patients dans notre étude est de 4,0 
chiffre significativement plus élevé que ceux observés en Martinique (sex-ratio=1,0 ; p<0,001), à Haïti (sex-ratio=1,2 ; p<0,001) ou encore en 
Guadeloupe (sex-ratio=2,1 ; p<0,002). L’âge médian des patients est de 43 ans (pour une moyenne d’âge de 42,8 ans) et 43,2% d’entre eux 
appartiennent à la classe d’âge 35-54 ans. La tuberculose à Trinidad et Tobago concerne donc des patients plus âgés que la population globale 
dont l’âge médian est de 32,6 ans.  
 
La localisation géographique des patients co-infectés TB/VIH montre qu’ils vivent pour l’essentiel (40,5%) dans le comté de Saint George (qui 
comprend la capitale Port of Spain) alors que seulement 17,9% des patients séronégatifs y vivent. Le spoligotypage a souligné un profil 
spécifique (SIT566), présent chez 74/132 souches de l’étude. Les caractéristiques épidémiologiques des patients de cette grappe montrent que 
ceux-ci sont significativement plus jeunes (39,1 contre 47,7 ans pour les autres patients ; p<0,0005) et qu’ils sont davantage retrouvés dans la 
région centre du comté de Saint George centre (31,4% des patients de cette grappe ; p<0,05). De plus, 62,2% des patients dont la sérologie VIH 
est positive appartiennent à cette grappe. La structure de la population des souches de M. tuberculosis à Trinidad et Tobago semble être assez 
singulière. En effet, une comparaison avec la base de données SITVIT2 montre qu’aucune île avoisinante ne présente de structure identique. Si 
aucune transmission aux îles voisine n’a été détectée, ce clone a cependant été identifié aux Etats-Unis chez des patients originaires de Trinidad et 
Tobago. La prédominance de ce clone peut aussi bien être due à la rapidité de son expansion qu’à l’existence de facteurs propres qui auraient 
favorisé sa transmission, tels qu’un plus haut degré de virulence. Un  sous échantillon de 25 souches correspondant au SIT566 (n=74 souches) a 
été étudié par les minisatellites (12, 15 et 24-loci  MIRU-VNTR). Nos résultats montre que la grappe SIT566 reste remarquablement homogène et 
d’après comparaison des profils avec la base de données MIRU-VNTRplus (http://www.miru-vntrplus.org/MIRU/index.faces), il pourrait s’agir 
de la lignée X1. Néanmoins, des  investigations  supplémentaires telles que l’utilisation de SNPs ou de LSP restent nécessaires pour confirmer 
cette hypothèse.  
 
Grâce à des collaborations avec les équipes caribéennes, nous avons pu travailler sur les isolats cliniques de M. tuberculosis collectés dans 14 
pays membres sur une période de 2 ans (septembre 2006 - août 2008). Une 1ère analyse par spoligotypage sur 480 isolats de M. tuberculosis 
montre 49 grappes (n=425 soit 88,5% de souches en grappes; 2 à 93 souches par grappe), avec des différences significatives entres la distribution 
de certaines lignées génotypiques Les liens phylogénétiques probables existant entre les lignées génotypiques des souches Caribéenne sont 
schématisés dans le « Minimum Spanning Tree » de la Figure 3. Cette étude sera poursuivie au cours de l’année 2011 pour étudier les données 
démographiques, épidémiologiques afin de mieux décrire l’épidémiologie de la tuberculose au niveau caribéen.  
 
 
Publication 4 – Baboolal S, Millet J, Akpaka PE, Ramoutar D, Rastogi N. 2009. First insight into Mycobacterium tuberculosis epidemiology and 
genetic diversity in Trinidad and Tobago.  J Clin Microbiol. 47:1911-1914. 
 
Publication 5 – Millet J, Baboolal S, Akpaka PE, Ramoutar D, Rastogi N. 2009. Phylogeographical and molecular characterization of an 
emerging Mycobacterium tuberculosis clone in Trinidad and Tobago. Infect Genet Evol. 9: 1336–1344. 
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Figure 3 : Liens phylogénétiques entre les génotypes (n=104 profils de spoligotypes) obtenus lors d’une 1ère cartographie de l’épidémie de 

tuberculose dans l’espace caribéen 
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Dans les années 1980, l’OMS a établi un plan de surveillance de la tuberculose  qui avait pour but le contrôle et l’élimination de la maladie dès 
2010. Contre toute attente, le nombre de cas augmenta en 1989 aussi bien dans les pays en voie de développement qu’en Europe – les raisons 
principales étant l'inégalité d'accès au diagnostic et au traitement à l'intérieur des pays. En 1993, l’OMS a déclaré la tuberculose urgence de santé 
publique mondiale avec l’instauration d’un traitement de courte durée sous observation directe (DOTS) ou encore la stratégie « Stop-TB » ou 
halte à la tuberculose en 2006. Néanmoins, ces stratégies doivent être soutenues par l’étude de la transmission globale des clones circulant de M. 
tuberculosis afin de cibler les mesures spécifiques à l’échelle des pays et des macro-régions.  
 
En effet, l’incidence  de  la  tuberculose  reste  préoccupante  dans  de nombreuses régions; de plus, on observe une augmentation des formes 
résistantes. C’est dans ce contexte alarmant que s’inscrivent  les études menées dans notre laboratoire; celles-ci sont axées sur 4 grands thèmes: 
(i) Développements méthodologiques : évaluation de nouveaux marqueurs moléculaires pour le génotypage (ii)  La construction de bases de 
données des génotypes et étude de la variabilité génétique de bacilles tuberculeux (iii)  L’épidémiologie moléculaire dans différentes régions du 
monde et les développements méthodologiques opérés (iv) La phylogéographie de nouvelles familles génotypiques de M. tuberculosis et 
détection des clones émergents. 
 
Concernant les Développements méthodologiques, nous avions utilisé la méthode IS6110-RFLP dans les années 90. Malheureusement cette 
technique produit un ensemble de résultat très complexes à analyser ne permettant pas une intégration facile dans une base de données. De plus, il 
s’agit d’une technique nécessitant de grandes quantités d'ADN et par conséquent des cultures abondantes. Pour ces raisons, nous avons mis en 
place des méthodes PCR qui génèrent des résultats facilement interprétables (spoligotypage et MIRU-VNTRs). Basée sur l'analyse de séquences 
d’ADN "répétées en tandem", la 1ère étudie le polymorphisme du locus DR (Direct Repeat) tandis que  le 2ème est basée sur le polymorphisme des 
41 minisatellites. Ces marqueurs ainsi que les SNPs (single nucleotide polymorphism) et les LSPs (large sequence polymorphism) ont été 
largement utilisés dans nos études pour mieux décrire la population de M. tuberculosis au niveau mondial (voir liste des publications).  
 
Comme auparavant, nous avons continué nos recherches sur la construction des bases de données des génotypes et l’étude de la variabilité 
génétique de bacilles tuberculeux. Il s’agit d’un outil puissant pour l'étude de l'épidémiologie, de la génétique évolutive des bacilles tuberculeux, 
ainsi que des mécanismes de la variabilité génétique par l’utilisation du « datamining ». Nous avons poursuivi nos travaux sur le développement 
et la mise en des bases de données pour l'épidémiologie globale de la tuberculose. SITVIT1 qui sera bientôt publié, contient des informations sur 
62589 isolats cliniques provenant de plus de 100 pays et décrites par 3 marqueurs différents : le spoligotype43, le MIRU12 et le VNTR. La 
classification des profils génotypiques est  fondée sur des signatures de spoligotypage décrites dans un précédent article du laboratoire (Brudey et 
al, 2006). Cette base de données constitue une grande source de données pour appuyer les études épidémiologiques à l’échelle mondiale ou 
encore sur des régions géographiques plus limitées et décrit les lignées majeures suivantes: East African-Indian (EAI), Beijing, Central-Asian 
(CAS), Haarlem, Latin American and Mediterranean (LAM), X, T, S, AFRI, Bovis, etc. La distribution géographique  des  souches  au niveau 
mondial d’après la  nouvelle base  de  données  SITVIT est  illustrée dans la  Figure  4.  
 
Dans chaque camembert, seules les familles regroupant plus de  4%  des  souches  sont représentées. Elles ont chacune leur région de prédilection 
même si cela est lissé à cause de la mobilité humaine qui s’accentue avec le temps. En Amérique du Nord, on a une forte prévalence des souches 
T et X. Dans la Caraïbe, les deux familles qui prédominent sont T et LAM. Cette dernière est aussi prédominante dans la région Sud Américaine. 
On pense que la présence des LAM en Amérique latine s’explique par la colonisation Hispano-Lusitanienne du Nouveau Monde. Cependant, les 
données relatives aux ADN ancestraux confortent  l'existence de TB avant l'arrivée des colons espagnols en Amérique latine au 15ème siècle  
(Arriaza et al., 1995). En Europe,  la  famille T est  la plus répandue, suivie de Haarlem. La famille Haarlem est fortement répandue en Europe du 
Nord, moins présente dans la Caraïbe, mais est davantage répandue en Afrique Centrale, où elle aurait été introduite durant la colonisation 
européenne. La lignée LAM très présente en Amérique Latine est également retrouvée en Afrique (à l’exception de l’Afrique de l’Ouest où la  
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famille AFRI  domine). Une  souche  sur  deux  en Russie  appartient à la famille Beijing. Cette famille s’impose aussi en Asie centrale, en Asie 
de  l’Est au Sud-Est. Les familles EAI et CAS sont plus répandues que les autres en Asie du Sud. En Inde la famille CAS est plus répandue au 
Nord du pays, à l’inverse EAI prédomine au Sud. Les  souches  de  la  famille  X  sont  globalement  présentes  dans  les  ex-colonies  anglo-
saxonnes. La  famille S se vérifie en proportion visible dans le Sud de l’Europe ainsi que dans la région Nord Africaine. Ainsi, la distribution 
géographique des familles de M. tuberculosis est indubitablement la résultante des migrations humaine au cours du temps.  
 
 

 
 

Figure 4 : Distribution géographique des grandes familles génotypiques de M. tuberculosis  
dans la base de donnée SITVIT de l’Institut Pasteur de la Guadeloupe 

 
 
Concernant la visibilité de notre approche, nous avons mis en ligne notre base de donnée qui a été très largement consulté par la communauté 
scientifique. En effet, selon l'analyse effectuée le 3 Février 2011 portant sur les 3 dernières années montre qu'un total de 21180 visites de 6 
continents, correspondant à 22 régions sous continentales, 141 pays et 1936 villes ont été réalisées sur le site web de notre base de données 
(Figure 5, d’après Google analytics), ce qui souligne l'impact extraordinaire du travail effectué dans notre laboratoire.  
 
Une toute dernière version de base de donnée en cours de développement (provisoirement nommé SITVIT2) comporte les données de 
génotypage sur 83 000 isolats cliniques de M. tuberculosis de 160 pays ; différentes applications informatiques et bioinformatiques sont 
développées sur cette base de données pour assurer sa maintenance, pour son exploitation et sa consultation. La maintenance de la base de 
données passe par plusieurs travaux: (a) La recherche de données nouvelles, la vérification des données pour la mise en évidence et la correction 
d’éventuelles erreurs. Ceci implique la création d’algorithmes informatiques pour simplifier et automatiser ces tâches; (b) La détection de 
données incohérentes dans la base; (c). La modification de l’organisation des données dans la base, par exemple lors de l’addition de nouveaux 
marqueurs; (d) L’amélioration de l’algorithme de classification à l’aide des erreurs de classification relevées par un expert. 
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Figure 5: Les statistiques concernant la consultation en ligne de notre base de données de génotypes de M. tuberculosis sur les 3 dernière années 

(http://www.pasteur-guadeloupe.fr:8081/SITVITDemo;  d’après http://www.google.com/analytics) 
 
Faute de place, nous ne pouvons exposer en détail l’ensemble de nos publications (voir liste), et le lecteur a la possibilité de les consulter sur le 
site PubMed (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed). Néanmoins, quelques études sont résumées ici à titre d’exemple. Dans l’ensemble, ces 
travaux concernent Epidémiologie moléculaire de la tuberculose et étude de structure des populations de M. tuberculosis dans différentes 
régions du monde. Nous avons défini de nouveaux paramètres permettant de distinguer les clones émergents versus ceux en extinction afin de 
mieux décrire la diversité génotypique mondiale de bacilles tuberculeux. Notre objectif est d’intégrer des techniques de biologie moléculaire aux 
approches épidémiologiques conventionnelles, basées sur les enquêtes autour des cas, pour comprendre les modes de transmission de la maladie 
dans les populations. Ces études ont été menées dans 6 grandes régions du monde:  
 
– (a) Europe (Kaliningrad/Russie, Italie, Suède, Espagne, Bulgarie, Pologne) 
– (b) Asie Centrale  (Kirghizstan) 
– (c) Afrique (Egypte, Gambie, Mozambique) 
– (d) Moyen-Orient  (Turquie, Arabie Saoudite) 
– (e) Amérique du Sud (Mexique, Colombie, Honduras) 
– (f) Amérique du Nord (états de Washington et de Rhode Island, USA) 
 
Dans  ces études,  les populations de M. tuberculosis dans ces différents pays furent caractérisées par des techniques de génotypage tel que  le 
spoligotypage, MIRU-VNTRs, IS6110-RFLP, SNP et LSP, etc. Les résultats furent comparés à notre base des données SITVIT pour expliquer la 
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présence de ces souches dans leur région d'isolation, apprécier leur distribution dans le monde et compléter la phylogénie globale du complexe M. 
tuberculosis.  
 
Nous ne citerons ici à titre d’exemple que quelques études visant l’Impact de l’immigration sur l’épidémiologie de la tuberculose dans les 
modèles insulaires versus modèles continentaux à faible incidence de tuberculose. En effet, entre autre nous sommes très intéressés par la mise 
en place d’un projet d’étude sur l’impact de l’immigration haïtienne sur l’importation de souches de M. tuberculosis dans la région Antilles-
Guyane. En effet, malgré l’implantation cette dernière décennie d’une stratégie de lutte bien définie contre la tuberculose, le taux d’incidence 
dépasse toujours largement le taux ciblé dans la voie vers l’élimination de la maladie. Dans ce contexte, il est indispensable de déterminer si le 
taux élevé d’incidence de tuberculose est la conséquence d’infections par l’apport des souches d’importation. L’objectif général de ce travail est 
de décrire les caractéristiques épidémiologiques des tuberculoses maladies survenues pendant la période d’étude chez des patients résidant dans la 
région Antilles-Guyane et Haïti (modèles insulaires) versus ceux résidant dans les modèles continentaux à faible incidence de tuberculose, 
notamment les états de Rhode Island (USA), Washington (USA), et en Europe (Suède).  Grâce à ces études, nous souhaitons: (a) mieux décrire la 
population des malades tuberculeux (b) estimer la part des infections récentes et les facteurs associés (c) décrire les filières de contamination; le 
but final étant – une meilleure observance au traitement, améliorer le diagnostic et le suivi des patients, et le dépistage autour des cas.  
 
Concernant les modèles insulaires, la surveillance épidémiologique de la tuberculose au niveau de la zone Antilles-Guyane (comprenant à la 
fois des études rétrospectives et prospectives) souligne une transmission interrégionale à partir de pays voisins. Notre précédente étude sur une 
période de 10 ans (de 1994 – 2003; étude rétrospective, n=744 cas) avait montré un taux de transmission récente de 49,3% en Guyane, contre 
27,2% et 16,9% en Guadeloupe et en Martinique, respectivement. Une étude prospective en Guadeloupe (sur 7 ans de 1999 – 2005; n=129 cas) 
avait souligné un taux de co-infection VIH/tuberculose de 24,3 % et le taux de multirésistance de 2,3 % (voir notre précédent rapport). Nous 
avons complété cette étude pour couvrir la période 2006-2010 par la méthode de spoligotypage associée aux minisatellites MIRU-VNTRs (12-
loci). Nos résultats montrent que la structure de la population bactérienne n’a pas changée de manière significative depuis les 15 dernières années 
car 78% des isolats cliniques appartiennent à 4 grandes familles génotypiques (Haarlem, LAM, T et X), retrouvées dans les îles voisines. 
Néanmoins, nous avons observé une introduction récente d'isolats appartenant au génotype « Beijing » en Guyane française qui pourrait être 
expliquée par la présence de populations d'origine asiatique. De plus, nous avons mis en évidence un cas de transmission familiale de souches de 
la famille Beijing en Martinique. Les résultats obtenus suggèrent l’existence de cas de tuberculose d’importation, essentiellement en provenance 
d'Haïti et de la Dominique en Guadeloupe et en Martinique; et d’Haïti, du Suriname et du Brésil en Guyane française. Ces travaux sont 
actuellement en cours de rédaction. 
 
En ce qui concerne les Modèles continentaux à faible incidence de tuberculose, une 1ère  étude souligne l’importance et l’impact de 
l’immigration sur l’épidémie de TB notamment sur un territoire à faible incidence de TB comme l’ouest de la Suède. Un total de 349 souches de 
M. tuberculosis isolées dans l’Ouest de la Suède entre les années 2001 et 2005 à été génotypé par spoligotypage et MIRU-VNTRs. Les données 
épidémiologiques concernant les patients montrent que 74% d’entre eux sont originaires de 42 pays (17% sont natifs d’Europe, 28% d’Afrique, 
16% d’Asie, 11% du Moyen-Orient, et 2% d’Amérique du Sud). On observe de fortes disparités entre les deux groupes de patients – Suédois 
versus étrangers: moyenne d’age de 67 ans vs. 37 ans, sex-ratio hommes/femmes de 1,6 vs. 0,9. Les cas de TB extra pulmonaire sont plus 
fréquemment retrouvés chez les patients nés en Afrique tandis que les cas de TB pulmonaire (sans manifestation extra pulmonaire), sont plus 
fréquents chez les patients nés en Europe (y compris en Suède). L’étude des famille génotypiques montre que les souches ancestrales appartenant 
au groupe PGG1 sont plus fréquemment isolées chez des patients étrangers tandis que celles d’évolution plus récente appartenant aux groupes 
PGG2/PGG3 proviennent essentiellement des patients nés en Suède. Par ailleurs, nous démontrons que les patients porteurs de certaines souches 
(par exemple isolats appartenant aux familles T ou Beijing) développent d’avantage une TB pulmonaire tandis que ceux porteurs de souches 
appartenant aux familles EAI et CAS développent majoritairement une tuberculose extra pulmonaire. Les résultats de cette étude confirment que 
les génotypes circulant dans les pays d’origine des souches d’importation pourraient être responsable de manifestations cliniques de tuberculose 
spécifiques (extra pulmonaires) et seraient d’avantage résistantes aux antituberculeux couramment employés. Par ailleurs, en Suède, la population 
de patients tuberculeux nés à l’étranger serait constituée de patients jeunes (20-40 ans) et composée d’autant de femmes que d’hommes avec une 
légère prédominance de femmes et l’ensemble de ces observations devra désormais être pris en compte lors de l’établissement de plans de lutte 
contre la tuberculose dans ce pays. 
 
Une seconde étude en Toscane, Italie (en collaboration avec l’équipe de C. Garzelli) a été mise en place car les chercheurs disposaient d’un bon 
suivi des patients tuberculeux ainsi que de l’ensemble de données démographiques, cliniques et épidémiologiques. L'association entre les 
génotypes de bacilles tuberculeux (définis selon la base de données internationale SpolDB4), et la tuberculose extra pulmonaire a été déterminée 
chez les 1009 patients sur une durée de 4 ans. Nous démontrons que la TB extra pulmonaire survient dans 24,2% des cas avec une association 
statistiquement significative pour la souche bovine (M. bovis) ainsi que la lignée génotypique CAS (Central Asian). Ces résultats appuient l'idée 
que des différentes lignées génotypiques de M. tuberculosis possèdent des  particularités pathogéniques distinctes, capables d'influer sur les 
résultats cliniques de l'infection. 
 
En conclusion, grâce au développement de bases de données internationales sur le polymorphisme des bacilles tuberculeux, notre laboratoire a 
pris un « Leadership » quant à la caractérisation génétique de clones de bacilles tuberculeux. Ces travaux permettent la description de nouveaux 
génotypes de M. tuberculosis et la recherche de clones spécifiques de certaines régions du monde (phylogéographie). L’existence d’une étroite 
corrélation entre l’origine géographique et les génotypes de M. tuberculosis dans nos précédentes études, nous a amené à collaborer avec 
nombreuses équipes de différents pays. Ces études permettent de préciser le degré de transmission récente de la maladie dans ces populations et 
les degrés de résistance primaire et secondaire aux antituberculeux. Parmi les zones géographiques nous intéressant, figurent des pays à forte 
endémie tuberculeuse ainsi que des pays à faible endémie. Il s’agit de géoréférencer avec tous les pays concernés par ces études, les données de 
génotypage, afin de disposer de cartes géographiques et génétiques de prévalence précises de la tuberculose, qui permettront aux pays concernés 
de disposer de nouveaux outils pour améliorer le suivi du contrôle et/ou de l’extension de l’épidémie de tuberculose. De plus, l’étroite 
collaboration entre chercheurs et bio-informaticiens au laboratoire permet de tirer toute la richesse informative des bases de données de 
génotypage par les méthodes de « Data-Mining ».  
 
Ainsi l’intégration des procédures de modélisation à la reconstitution de l'histoire naturelle de la tuberculose rend possible l’étude des 
phénomènes évolutifs chez le complexe M. tuberculosis et l’amélioration des connaissances sur les mécanismes générateurs de la diversité 
génétique mycobactérienne. Pour un aperçu de l’importance de notre base de donnée, la liste de publications scientifiques ci-après montre les 
diverses collaborations sur l’étude de la transmission globale de la tuberculose. Ces travaux décrivent de manière très exhaustive les 
génotypes prédominants et/ou émergents dans différents pays et régions du monde. 
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Epidémiologie moléculaire de la tuberculose et l’étude des structures des populations de M. tuberculosis dans différentes régions du monde : 
 

Europe (Kaliningrad/Russie, Italie, Suède, Espagne, Bulgarie, Pologne) 

Publication 6 – Mokrousov I, Otten T, Zozio T, Turkin E, Nazemtseva V, Sheremet A, Vishnevsky B, Narvskaya O, Rastogi N. 2009. At Baltic 
crossroads: a molecular snapshot of Mycobacterium tuberculosis population diversity in Kaliningrad, Russia. FEMS Immunol Med Microbiol. 
55: 13-22. 

Publication 7 – López-Calleja AI, Gavín P, Lezcano MA, Vitoria MA, Iglesias MJ, Guimbao J, Lázaro MA, Rastogi N, Revillo MJ, Martín C, 
Samper S. 2009. Unsuspected and extensive transmission of a drug-susceptible Mycobacterium tuberculosis strain. BMC Pulm Med. 2009, Jan 
14; 9:3 
(http://www.biomedcentral.com/1471-2466/9/3).  

Publication 8 – Svensson E, Millet J, Lindqvist A, Olsson M, Ridell M, Rastogi N; The Western Sweden Tuberculosis Epidemiology Study 
Group. 2010. Impact of immigration on tuberculosis epidemiology in a low burden country. Clin. Microbiol. Infect. 16: doi: 10.1111/j.1469-
0691.2010.03358.x. [Epub ahead of print] 

Publication 9 – Lari N, Rindi L, Cristofani R, Rastogi N, Tortoli E, Garzelli C. 2009. Association of Mycobacterium tuberculosis complex 
isolates of BOVIS and Central Asian (CAS) genotypic lineages with extrapulmonary disease. Clin. Microbiol. Infect. 15: 538–543. 

Publication 10 – Gavín P, Iglesias MJ, Jiménez MS, Herrera-Leon L, Rodríguez-Valín E, Rastogi N, March J, González-Palacios R, Palenque E, 
Ayarza R, Hurra E, Campos-Herrero I, Vitoria MA, Lezcano MA, Revillo MJ, Martin C, Samper S. 2009. Multidrug-resistant Mycobacterium 
tuberculosis strain from Equatorial Guinea detected in Spain. Emerg Infect Dis. 15:1858-1860. 

(http://www.cdc.gov/eid/content/15/11/pdfs/1858b.pdf)   

Publication 11 – Valcheva V, Mokrousov I, Narvskaya O, Rastogi N, Markova N. 2009. Genetic Diversity of Mycobacterium tuberculosis 
Population in Bulgaria. In: “Genetic Diversity” (Editors: Conner L. Mahoney & Douglas A. Springer), Nova Science Publishers, Inc., New 
York, USA, ISBN: 978-1-60741-176-5, pp. 69–104. 

(https://www.novapublishers.com/catalog/product_info.php?products_id=9580)     

Publication 12 – Valcheva V, Markova N, Rastogi N, Narvskaya O, Mokrousov I. 2009. Drug Resistant Tuberculosis in Bulgaria: Molecular 
Insights. In: “Drug-Resistant Tuberculosis: Causes, Diagnosis and Treatments” (Editors: S. Nguy &  Z. K’ung), Nova Science Publishers, Inc., 
Hauppauge, New York, USA, ISBN: 978-1-60876-055-8, pp. 201-223.  

(https://www.novapublishers.com/catalog/product_info.php?products_id=24082)  

Publication 13 – Valcheva V, Mokrousov I, Panaiotov S, Bachiiska E, Zozio T, Sola C, Markova N, Rastogi N. 2010. Bulgarian specificity and 
controversial phylogeography of Mycobacterium tuberculosis spoligotype ST 125_BGR. FEMS Immunol Med Microbiol. 59:90–99. 

Publication 14 – Jagielski T, Augustynowicz-Kopec E, Zozio T, Rastogi N, Zwolska Z. 2010. Spoligotype-based comparative population 
structure analysis of multidrug-resistant and isoniazid-monoresistant Mycobacterium tuberculosis complex clinical isolates in Poland. J Clin 
Microbiol. 48:3899-3909. 
 

Asie Centrale  (Kirghizstan) 

Publication 15 – Mokrousov I, Valcheva V, Sovhozova N, Aldashev A, Rastogi N, Isakova J. 2009. Penitentiary population of Mycobacterium 
tuberculosis in Kyrgyzstan: Exceptionally high prevalence of the Beijing genotype and its Russia-specific subtype. Infect Genet Evol. 9:1400–
1405. 
 

Afrique (Egypte, Gambie, Mozambique) 

Publication 16 – Helal ZH, Ashour MS, Eissa SA, Abd-Elatef G, Zozio T, Babapoor S, Rastogi N, Khan MI. 2009. Unexpectedly high proportion 
of ancestral Manu genotype Mycobacterium tuberculosis strains cultured from tuberculosis patients in Egypt. J Clin Microbiol. 47: 2794-2801. 

Publication 17 – de Jong BC, Antonio M, Awine T, Ogungbemi K, de Jong YP, Gagneux S, DeRiemer K, Zozio T, Rastogi N, Borgdorff M, Hill 
PC, Adegbola RA.. 2009. Use of spoligotyping and large-sequence polymorphisms to study the population structure of the Mycobacterium 
tuberculosis complex in a cohort study of consecutive smear positive tuberculosis cases in the Gambia. J Clin Microbiol. 47:994-1001. 

Publication 18 – Viegas SO, Machado A, Groenheit R, Ghebremichael S, Pennhag A, Gudo PS, Cuna Z, Miotto P, Hill V , Marrufo T, Cirillo 
DM, Rastogi N, Källenius G, Koivula T. 2010. Molecular diversity of Mycobacterium tuberculosis isolates from patients with pulmonary 
tuberculosis in Mozambique. BMC Microbiol. 2010 Jul 21;10:195; http://www.biomedcentral.com/1471-2180/10/195 
 

Moyen-Orient  (Turquie, Arabie Saoudite) 

Publication 19 – Otlu B, Durmaz R, Gunal S, Sola C, Zozio T, Rastogi N. 2009. Beijing/W and major spoligotype families of Mycobacterium 
tuberculosis strains isolated from tuberculosis patients in Eastern Turkey. New Microbiol. 32:255-263. 
 
Publication 20 – Al Hajoj S, Rastogi N. 2010. The emergence of Beijing genotype of Mycobacterium tuberculosis in the Kingdom of Saudi 
Arabia. Ann. Thorac. Med. 5:149–152 ; http://www.thoracicmedicine.org/text.asp?2010/5/3/149/65045 
 

Amérique du Sud ( Mexique, Colombie, Honduras) 

Publication 21 – Molina-Torres CA, Moreno-Torres E, Ocampo-Candiani J, Rendon A, Blackwood K, Kremer K, Rastogi N, Welsh O, Vera-
Cabrera L. 2010. Mycobacterium tuberculosis spoligotypes in Monterrey, Mexico. J Clin Microbiol. 48: 448–455.  
 
Publication 22 – Murcia MI, Manotas M, Jiménez YJ, Hernández J, Cortès MI, López LE, Zozio T, Rastogi N. 2010. First case of multidrug-
resistant tuberculosis caused by a rare "Beijing-like" genotype of Mycobacterium tuberculosis in Bogotá, Colombia. Infect Genet Evol. 10:678–
681. 
 
Publication 23 – Rosales S, Pineda-García L, Ghebremichael S, Rastogi N, Hoffner SE. 2010. Molecular diversity of Mycobacterium 
tuberculosis isolates from patients with tuberculosis in Honduras. BMC Microbiol. 2010 Aug 3;10:208 ; http://www.biomedcentral.com/1471-
2180/10/208 
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Financement du Ministère de l’outremer : 47 500 euros 
 
Réalisation : 2008-2010* 
* Cette étude initialement est proposée pour une durée de 18 mois a été prolongée d’un an, pour permettre l’utilisation des résultats du projet 
spécifique sur la définition des contextes d’habitation (Projet Région). 
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Les modifications de l’environnement, ont des implications importantes dans le domaine de la santé, mais elles restent encore peu investiguées. 
Pourtant le contexte mondial devient de plus en plus favorable au développement et à l’extension des maladies à transmission vectorielle, telle la 
dengue (réchauffement climatique, accroissement de la population, intensification des échanges …). En région Amérique, l’évolution de 
l’urbanisme est le changement socio-économique majeur des dernières décennies. En Guadeloupe, cette évolution s’amplifie fortement depuis les 
années 90. C’est pour analyser les relations entre ce phénomène environnemental et la pathologie prioritaire que constitue la dengue en 
Guadeloupe que ce projet est proposé. 
 
����	�*/$+�#0,	
L’objectif général est d’analyser, en Guadeloupe, les relations existant entre l’évolution de l’habitat, d’une part, le risque de transmission de la 
Dengue et la morbidité liée à cette maladie, d’autre part, au cours de la période 2000-2007. 
Les objectifs spécifiques sont : 

- établir des collaborations entre les équipes impliquées dans la santé et dans 
l’environnement. 
- décrire l’évolution de l’habitat au cours des dix dernières années 
- répertorier les cas suspects et cas confirmés de dengue, les localiser 
géographiquement et analyser l’évolution de l’incidence depuis 2000 
- rechercher et analyser les relations entre l’évolution de l’habitat et celle de l’incidence 
de la dengue au cours des dix dernières années 
 

��1�	�'�"�%$	
Equipes impliquées : 

- Institut Pasteur de Guadeloupe : Unité de recherche « Epidémiologie et Transmission 
des Maladies Emergentes » 
- ARS (ancienne DSDS) : Service de Lutte Anti-vectorielle et Cellule de Veille Sanitaire 
- Institut de veille sanitaire : Cellule Interrégionale d’Epidémiologie Antilles Guyane 
- Direction Départementale de l’Equipement de la Guadeloupe : Service Environnement 
Risque Aménagement et Urbanisme 
- Université des Antilles & de la Guyane : Centre d’Analyse Géopolitique & Internationale 
Dr L. Marrama Rakotoarivony – Unité de Recherche « Epidémiologie et transmission des Maladies 
Emergentes » Institut Pasteur de la Guadeloupe – Projet n°1 - Pointe à Pitre - le 20/08/2010 

 
Données utilisées : 

- Photographies aériennes de 1996 – 2000 - 2004 
- Données environnementales à l’échelle IRIS et données numérisées 
- Données démographiques et caractéristiques de l’habitat (INSEE) : 1990 – 1999 - 2006 
- Données sanitaires (cas suspects et cas confirmés) de 2000 à 2007 
 

Méthodes d’analyse : 
La définition et l’analyse des contextes urbains fait l’objet d’un projet complémentaire. 
L’analyse de l’évolution de l’incidence de la dengue repose sur la modélisation des séries temporelles par des méthodes ARIMA et SARIMA 
L’analyse de la relation entre les contextes et la dengue repose sur des analyses qualitatives et quantitatives : corrélation, analyses spatiales 
(recherche de clusters, interpolation et autocorrélation spatiale) et analyses spatio-temporelles. 
 
��2�	�',)&���,	
Ils ont été obtenus, dans un premier temps, à l’échelle des communes. L’analyse à l’échelle des quartiers et pixels, basée sur la classification 
précise de l’habitat en fonction des données démographiques et d’urbanisme repose sur les résultats du 2ème projet (cf Projet Région). 
La courbe d’incidence de la dengue entre 2000 et 2007 a été obtenue. Elle met en évidence les trois poussées épidémiques de 2001, 2005 et 2007. 
Un modèle SARIMA a été construit. La saisonnalité de 52 semaines et une tendance à l’accroissement particulièrement marquée depuis 2005. 
L’augmentation de l’incidence de l’incidence est qualitativement associée à l’augmentation globale de la surface bâtie, aux dépens de la zone 
agricole et à l’augmentation de la proportion du contexte d’habitat résidentiel. A l’échelle des communes de Guadeloupe, des clusters spatio-
temporels statistiquement significatifs ont été mis en évidences au cours des poussées épidémiques. 
 
��3�	��)%#�-�,	0��(',	,)�	+$	���4�#&	
 
3 stagiaires de Master II de l’Université Antilles Guyane 
1 stagiaire de Mastère de l’Ecole CNAM-Pasteur 
1 doctorant de l’Université Antilles Guyane (travail en cours) 
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La mise en réseau des équipes multidisciplinaires ayant des priorités complémentaires : surveillance (DDE, CIRE, CVS) et/ou lutte (LAV), 
formation (UAG) et/ou recherche 
(Institut Pasteur). 
L’obtention de données objectives pour anticiper l’évolution du risque lié à la Dengue dans l’avenir, compte tenu de l’évolution 
environnementale, et la mise en place et/ou l’adaptation de mesures adéquates pour réduire ce risque (normes de construction, sensibilisation 
sociale ciblée…). 
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Financement de la Région : 28 380 euros 
Réalisation : 2008-2010* 
 
* Cette étude proposée pour une durée de 12 mois et prolongée de 9 mois, en raison de la 
disponibilité des étudiants urbanistes seulement à partir de juin 2009. 
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En complément du précédent projet, ce travail repose sur l’analyse approfondie de données géographiques (environnement, urbanisme et normes 
de construction) concernant la Guadeloupe continentale au cours de la période 1996-2007. Il vise à élaborer une définition et une méthode 
d’analyse précise des différents contextes d’habitation en Guadeloupe, tenant compte des particularités de l’habitat pouvant avoir un impact sur 
les vecteurs et la maladie, et incluant des données géographiques, démographiques et d’urbanisme. Ces définitions de référence permettront de 
cartographier l’ensemble de la Guadeloupe continentale à pas de temps régulier. 
 
����	�*/$+�#0,	
 
L’objectif général est d’analyser, à partir de photographies aériennes prises à quatre ans d’intervalle et des données de surveillance de 
l’environnement et des populations, l’évolution de l’urbanisme en Guadeloupe et ses effets potentiels sur le risque de transmission et la morbidité 
de la Dengue. 
 
��1�	�'�"�%$	
 
Equipes impliquées : 

- Unité de recherche « Epidémiologie et Transmission des Maladies Emergentes » 
- Service de Lutte Anti-vectorielle 
- Service Environnement Risque Aménagement et Urbanisme 
- Centre d’Analyse Géopolitique & Internationale 
- Association des Urbanistes de Guadeloupe 

 
Données utilisées : 

- Photographies aériennes recueillies par la DDE en 1996 – 2000 - 2004 
- Données environnementales à l’échelle IRIS et données numérisées (DDE) 
- Sets de données statistiques relatives à l’habitat et à leurs habitants en 1990, 1999, 
2006 (INSEE) 
- Missions sur le terrain visant à géoréférencer, valider et compléter les données 
précédentes 

 
Méthodes d’analyse : 
Des recherches bibliographiques ont été faites sur des analyses comparables menées pour d’autres applications ou dans d’autres lieux, notamment 
dans la zone Caraïbe. 
La définition et l’analyse des contextes urbains reposent sur les étapes suivantes : 
 

- classification de l’ensemble du territoire de Guadeloupe continentale en zones de 
milieu naturel, milieu agricole et milieu urbanisé 
- calcul de variables physiques géographiques : densité du bâti, dispersion du bâti… 
- sélection de variables physiques et démographiques issues des recensements de 
l’INSEE (type d’habitation, nombre de voitures …) 
- réalisation d’une analyse statistique en trois phases successives :  

1. Analyse en composantes principales pour la transformation des variables 
en facteurs perpendiculaires 
2. Classification hiérarchique pour la mise au point du modèle de 
classification 
3. Analyse discriminante pour identifier les différentes classes d’habitation 
à partir du modèle de classification 

- Validation de la classification (reconnaissance des centres bourgs, zones 
touristiques …) 
- Analyse des tendances spatio-temporelles des différentes classes d’habitat 

 
��2�	�',)&���,	
 
Les zones de milieu urbanisé se sont étendues au cours de la période étudiée, aux dépens des zones de milieu agricole et naturel. En 2004 les 
espaces urbanisés représentent près de 30% du territoire, contre moins de 23% pour les espaces agricoles et de 48 % pour les espaces naturels. 
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Une méthode de classification systématique des espaces urbanisés a pu être mise au point et validée. Elle donne une classification précise à 
l’échelle de pixels de 250m sur près de 39 000 pixels, pour les trois périodes. Six classes d’habitation ont été mises en évidence. Globalement on 
constate une extension des zones d’habitat résidentiel aux dépens des zones d’habitat rural, avec des disparités nettes en fonction des communes. 
��3�	��)%#�-�,	0��(',	,)�	+$	���4�#&	
 
2 stagiaires, 5èannée de Ecole Polytechnique de Tours, spécialité «Génie de l’Aménagement» 
1 doctorant de l’Université Antilles Guyane 
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Il s’agit d’un travail de fond, multidisciplinaire, sur la définition opérationnelle des contextes environnementaux, en particulier urbains, tenant 
compte de critères géographiques, démographiques, anthropiques et basé sur des considérations entomologiques. Il permettra d’optimiser 
l’analyse de risque pour les maladies à transmission vectorielle lié aux modifications environnementales. 
Réalisé dans une zone à climat tropical, ce travail constituera un modèle pour l’évolution des maladies à transmission vectorielle dans les pays 
développés de la zone tempérée, compte tenu de l’évolution actuelle du climat (réchauffement climatique). 
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Directeur du Laboratoire : Dr. Nalin RASTOGI 
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Depuis une vingtaine d’années, la tuberculose est devenue un problème majeur de santé publique au niveau mondial – pas seulement dans les 
pays en voie de développement, mais aussi en Europe, aux Etats-Unis et dans les pays émergents d’Asie. Le surpeuplement des villes et la 
situation de vie précaire ont créé des conditions propices à l'expansion de cette maladie. En Europe, beaucoup de nouveaux cas de tuberculose 
sont recensés dans les pays de l’Est, ce qui explique l’augmentation du nombre de décès dans cette région. Cependant le record est détenu par 
l’Asie du Sud-Est avec plus de 3 millions de nouveaux cas par année, suivie de près par l’Afrique sub-saharienne avec 1,5 million de nouveaux 
cas par an. L'Organisation Mondiale de la Santé (OMS) estime qu'entre 2000 et 2020, près d'un milliard de personnes seront nouvellement 
infectées par Mycobacterium tuberculosis et que 200 millions d'entre elles développeront la maladie, dont 35 millions mourront de tuberculose si 
aucune amélioration n'est apportée dans le contrôle de cette infection.   
 
La co-infection TB-VIH et l'apparition de tuberculose multirésistante (MDR) complique encore la gestion de la maladie et augmente 
considérablement le taux de mortalité dû à la tuberculose chez les patients immunodéprimés, ce qui constitue un problème de santé majeur au 
niveau de la Caraïbe et en Amérique latine. Il apparaît donc crucial d’identifier rapidement les infections, de mieux connaître la dynamique 
épidémique de cette maladie, et de développer de nouveaux moyens de contrôle et de traitement. De ce fait, la surveillance de la tuberculose au 
niveau départemental et régional permet de suivre ces tendances et l’évolution des groupes à risque afin d’adapter les actions de la lutte 
antituberculeuse. Dans ce contexte, nous avons développé une approche basée sur : (i) le diagnostic moléculaire de la tuberculose et d’autres 
mycobactérioses, (ii) la surveillance et l’étude de la résistance aux antibiotiques, et (iii) le développement et la mise en place de méthodes de 
typage moléculaire. Ces travaux font appel à 6 membres de l’unité et 3 stagiaires de recherche au cours de ces deux dernières années, à savoir :  
 

- 1 Directeur de laboratoire (Nalin Rastogi) 
- 1 Adjoint du Directeur du Laboratoire (Thierry Zozio) 
- 1 chargé de mission épidémiologie (Julie Millet) 
- 1 Stagiaire de l’Ecole National Supérieure d’Agronomique, Rennes (Perrine Roussel) 
- 1 Praticien Hospitalier (Convention - Service des Maladies Infectieuses, CHU Pointe-à-Pitre) 
- 1 Stagiaire de l’Université de Nottingham, UK (Zhara Lamin) 
- 3 Techniciens (Khye Seng Goh, Mylène Berchel, Frédéric Prudenté) 
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Collaboration : Institut Pasteur de Guyane Française, les CHUs de Pointe-à-Pitre, de Cayenne et de Fort-de-France, les Centres GHESKIO 
(Haïti) Support: Conseil Général, Conseil Régional, Institut Pasteur, OMS-PAHO, Europe  

Grâce à la mise en œuvre des dernières innovations technologiques, notre laboratoire a été reconnu comme un centre d'excellence pour le 
diagnostic de la tuberculose et des mycobactéries dans la zone Caraïbe. Nous prévoyons entre autre de s'appuyer sur ce réseau TB/VIH pour 
mettre en place un système de surveillance centralisé autour d'une base de données de génotypes: étude des résistances, sous-populations 

génotypiques, personnes à risque de développer la TB, etc. 
Nous venons par ailleurs de collaborer à la rédaction d’un 1er 
document de référence pour la Caraïbes concernant les 
aspects préventifs, le traitement, les soins, et le contrôle de la 
tuberculose et la coinfection TB/VIH (Figure 2). Nous 
espérons y contribuer notamment : 
 
 

�  en offrant notre expertise en matière de contrôle de 
la tuberculose et les maladies d'origine 
mycobactérienne pour la région des Caraïbes par le 
renforcement d’un réseau régional de laboratoires  

�  en offrant une formation adéquate à nos 
collaborateurs pour la microscopie, la culture et les 
tests de sensibilité aux antibiotiques 

�  par un transfert de technologie de pointe pour le 
diagnostic moléculaire de la TB, la détection 
moléculaire de la résistance 

�  par le développement de technologies moins 
coûteuse mais fiables pour les pays à faibles 
ressources 

�  par la surveillance épidémiologique de la 
tuberculose, la résistance aux antituberculeux et la 
coinfection VIH/TB 

�  par la construction de bases de données des 
génotypes des bacilles circulant et une meilleure 
diffusion de l'information scientifique générée. 

 
Figure 2: La couverture de « Caribbean guidelines for the prevention, treatment, care, and control of tuberculosis and TB/HIV 
» ; il s’agit d’un 1er document de référence pour l’ensemble des laboratoires travaillant sur la Tuberculose de la zone Caraïbe 

(http://www.pasteur-guadeloupe.fr/tb/ctbg.html). 
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Publication 1 –Raftery A, Smith K (Francis J. Curry National TB Center, San Francisco), Baboolal S, Bhagwandin P, Clarke D, Rastogi N, 
Scavella A, Tjon-Kon-Fat H (Laboratory working group) et al. 2010. Caribbean Guidelines for the prevention, treatment, care, and control of 
Tuberculosis and TB/HIV, 3rd and Revised Edition, ISBN 978-92-75-13085-8; a 180 page document funded by the USAID, and jointly prepared 
by PAHO-HIV Caribbean Office, Caribbean Epidemiology Centre , TB Program-PAHO/WHO, Caribbean HIV/AIDS Regional Training 
Network, Francis J. Curry National TB Center, International Training and Educational Center for HIV/AIDS (I-TECH), & Institut Pasteur de la 
Guadeloupe (see logo) : http://www.pasteur-guadeloupe.fr/tb/ctbg.html 

 
 
Dans le cadre de notre participation au réseau des laboratoires de l’OMS, nous avons travaillé avec d’autres laboratoires supranationaux de la 
région - notamment du Chili, d’Argentine, du Mexique, du Massachusetts, ainsi que le CDC, Atlanta (USA), ainsi que les Centres collaborateurs 
« Emilio Coni » (Argentine) et « Pedro Kouri » (Cuba) pour l’élaboration du « plan régional de renforcement des laboratoires de la tuberculose 
en Amérique latine et les Caraïbes ». Par ailleurs, nous avons participé aux 15ème et 16ème rounds de contrôle de qualité externe pour l’étude de la 
sensibilité aux antibiotiques de 1ère et 2nde ligne des souches de M. tuberculosis (WHO/IUATLD SRLN, Anvers, Belgique).  
 
Par conséquent, l’IP Guadeloupe a sollicité des financements dans le cadre d’un projet INTERREG pour mener à bien ce travail (y compris notre 
activité du Laboratoire Supranational) pour les 3 prochaines années. Ce réseau nous semble primordial dans la Caraïbe pour combattre au mieux 
la maladie tout en renforçant nos liens géographiques naturels dans la zone «Amérique», ainsi que le potentiel de diagnostic et de recherche de 
nos Instituts respectifs. Nous souhaitons développer une collaboration au niveau des trois vocations pastoriennes: (a) service en santé publique, 
(b) formation, et (c) recherche, pour le contrôle de la Tuberculose. Par ailleurs, ce réseau facilitera les collaborations inter- et intra- régionales sur 
le diagnostic rapide et l’épidémiologie de la tuberculose, et la détection rapide de résistance aux antituberculeux. Nous visons également un 
transfert de technologie dans le cadre d’une collaboration “Nord-Sud” entre les partenaires Européens et les équipes des pays émergents. La mise 
en place d’un réseau multipartite permet de renforcer nos liens géographiques naturels dans la zone « Amérique », et de renforcer le potentiel de 
diagnostic et de recherche de nos Instituts respectifs. Ainsi, la collecte d'informations plus larges et plus précises quant aux populations touchées 
par la tuberculose sera facilitée, et ouvrira la voie à des collaborations sur la répartition géographique des clones émergents de M. tuberculosis 
dans la région et la nature des populations spécifiquement touchées, en rapport avec les facteurs socio-économiques des pays concernés. 
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Le laboratoire des mycobactéries s'organise autour de deux axes à savoir la recherche de mycobactéries et le dépistage de la lèpre au profit du 
service départemental anti-Hansénien. Nous centralisons la quasi-totalité des prélèvements bactériologiques positifs pour le bacille de Koch ainsi 
que pour la recherche de bacille de Hansen pour la Guadeloupe. A travers notre activité d'expertise, nous recevons également les cultures 
provenant du C.H.U. de la Martinique et de l'Institut Pasteur de Guyane. Ainsi, nous sommes impliqué depuis plus de 15 ans dans le suivi des 
filières de transmission de la tuberculose dans la région Antilles-Guyane. Au cours des années 2009-2010, nous avons mis l'accent sur une 
collaboration accrue avec les pays voisins, notamment Haïti. La 1ère étape a consisté en la mise en place des laboratoires respectant les nouvelles 
normes de sécurité, la formation des techniciens, et l’introduction de la méthodologie appropriée afin d’assurer un diagnostic plus fiable. Les 
derniers développements méthodologiques incluent: (i) la culture de BK en milieu liquide (MGIT960), (ii) l’identification moléculaire (Hain 
CM/AS), et (iii) la détection rapide des mutations conférant la résistance à l’isoniazide et la rifampicine (MTB-DR) basées sur la technologie 
DNA-STRIP, permettant un précieux gain de temps (de 3 à 6 semaines). 
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Nous avons également mis au point une méthodologie simple permettant de différencier M. tuberculosis des autres membres du complexe M. 
tuberculosis (MTBC) ainsi que les mycobactéries atypiques. En effet, M. tuberculosis réduit le nitrate très fortement par rapport à M. bovis et M. 
bovis BCG. Le nitrate réductase et l'accumulation de la niacine constituent les principaux tests biochimiques pour différencier M. tuberculosis des 
autres membres du MTBC. La détermination de l'activité de nitrate réductase effectuée sur des milieux solides nécessite de grandes quantités de 
bacilles et un temps de détection lent. Nous avons proposé un test de réduction du nitrate couplé à l’automate Bactec MGIT960 comme une 
méthode simple, rapide et économique avec un gain total de temps d'environ 3 à 4 semaines par rapport aux milieux solides. La possibilité de 
détecter le nitrate réductase dans les 1 à 3 jours d'une culture positive à l'aide MGIT960 ouvre de nouvelles perspectives permettant de confirmer 
l’espèce M. tuberculosis à partir directement d'échantillons pathologiques ensemencés sur le Bactec MGIT960.   
 
Publication 2 – Goh KS, Rastogi N. 2010. Simple and rapid method for detection of nitrate reductase activity of Mycobacterium tuberculosis and 
Mycobacterium canettii grown in the Bactec MGIT960 system. J Microbiol Methods. 81:208–210. 
 
����1�	��#-�	,)�	&�$-%'(#$	&'!�$),$	$-	�)�%$&�)!$		
 
Les modalités de la détection des cas de lèpre dans le département de la Guadeloupe ont évolué dans le temps, s’adaptant à l’évolution temporelle 
de la maladie. A la stratégie de détection active du service départemental de lutte contre la lèpre du conseil général des années 60 (population 
scolaire, contacts des malades) s’est adjointe dans les années 90 une stratégie de prévention par l’information sur les signes premiers de la 
maladie visant à favoriser le dépistage précoce. Dans ce contexte, la détection des cas de lèpre en Guadeloupe connaît une lente décroissance au 
fil des décennies avec une incidence globale de nouveaux cas passant de 24/100 000 en 1970 à 11/100 000 en 1984 ; puis de 9,05/100 000 à 
1,6/100 000 entre 1985 et 1998 [Frederic M., Rastogi N. – La lèpre en Guadeloupe de 1985 à 1998. Bulletin Epidèmiologique Hebdomadaire 
2002, 32:157-159].  
 
En collaboration avec le Service Anti-Hansénien (Dr. Micheline FREDERIC), la présente étude porte sur les cas de lèpre détectés de 1999 à 2007 
(50 nouveaux cas). Elle montre que l’incidence varie peu pour cette période (1,1/100 000 en 2007). Les formes multibacillaires (MB) et 
paucibacillaires (PB) sont quasiment en nombre égal : 26 versus 24, pourtant leur répartition variait entre les femmes et les hommes avec un sex-
ratio (homme/femme) de 1,6 pour les cas MB et de 0,4 pour les cas PB. Peu de cas de lèpre ont été diagnostiqués chez les patients de moins de 24 
ans. Les trois-quarts des cas détectés actuellement se situaient entre 25 et 74 ans. Ainsi, nous assistons à une baisse importante du nombre de 
nouveaux cas entre 1999-2007, baisse au détriment des formes PB, faisant apparaître une forme MB persistante. La découverte de nouveaux cas 
de lèpre en Guadeloupe nécessite le maintien d’une lutte contre cette affection. Ainsi, la sensibilisation des soignants à la persistance de la 
maladie sur un mode endémique et aux signes précoces doit être entretenue. Bien que la lèpre touche majoritairement les patients autochtones, le 
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dépistage des étrangers devrait être accentué, tout particulièrement à St Martin. Une des conclusions à tirer de notre étude est sans doute 
l’efficacité de la combinaison dépistage actif et passif qui devrait figurer dans les futures stratégies de prise en charge de la lèpre.  
 
Publication 3 – Frederic M, Rastogi N. 2009. L’endémie lépreuse en Guadeloupe de 1999 à 2007. Bulletin Epidémiologique Hebdomadaire 
(BEH), 7 Juillet 2009, 29: 322-324. 
(http://www.invs.sante.fr/beh/2009/29/beh_29_2009.pdf).  
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Collaboration : Institut Pasteur de Guyane Française, les CHUs de Pointe-à-Pitre, de Cayenne et de Fort-de-France, les Centres GHESKIO 
(Haïti), Centre d'Épidémiologie de la Caraïbe (CAREC, Trinidad); l’Organisation mondiale de la Santé (OMS-PAHO) ; Support: Conseil 
Régional, Institut Pasteur, OMS-PAHO, Europe 
 
Les réseaux de laboratoires font partie de la stratégie de l’Organisation Mondiale de la Santé pour le contrôle des pathologies infectieuses par un 
meilleur diagnostic et une diffusion plus rapide des résultats, permettant aux pays de prendre les mesures à l’avance. Cependant, assez peu 
d’exemples existent jusqu’à présent. Dans le cadre de notre nouvelle nomination en 2009 comme laboratoire supranational de référence (SRL) 
sur la tuberculose de l’organisation mondiale de la santé, nous avons principalement travaillé sur le renforcement du réseau de surveillance et 
de contrôle de la tuberculose dans la Caraïbe et l'Amérique du Sud. Le réseau des laboratoires supranationaux de référence sur la tuberculose 
(SRLN) créé en 1993 par l’OMS comprend 25 sites à travers le monde. Localisés majoritairement en Europe, ce réseau valide les données de la 
surveillance des résistances aux antituberculeux et met en place de nouveaux outils de diagnostic. Dans le cadre de notre activité d’expertise SRL, 
nous avons collaboré avec les partenaires suivants : l’Organisation Mondiale de la Santé (OMS), Panamerican Health Organization (PAHO), 
Caribbean Epidemiology Centre (CAREC), Trinidad; Les Centres GHESKIO et le Laboratoire National de Santé Publique, Haïti. Pour ces 
actions, nous avons été soutenus par l’OMS-OPS; CDC, PEPFAR, APHL, American Society of Microbiology (ASM), Europe, Région 
Guadeloupe, et le réseau international des Instituts Pasteur. Ainsi, nous avons participé à des nombreuses missions d’expertise pour le 
renforcement du réseau de surveillance et de contrôle de la tuberculose, notamment : 
 

�  Accompagnement technique d’une délégation du l’OPS pour l’évaluation du programme national de lutte contre la tuberculose, 
Georgetown (Guyana), du 26 au 30 Janvier 2009 

�  Mission technique de consultation au laboratoire national de santé publique (LNSP), Port-au-Prince, Haïti, du 22 au 27 Juin 2009  
�  Mission technique de consultation « ventilated cabinet », CDC, Atlanta, USA, du 13 au 17 Septembre 2009 
�  Mission technique de consultation au laboratoire de culture BK, Caribbean Epidemiology Center, Trinidad, du 07 au 10 Octobre 2009 
�  Mission de consultation – Global Laboratory Initiative (réunion organisée par l’OMS – Fondation Mérieux), Annecy, France, du 13 au 

17 Octobre 2009 
�  Séminaire sur l’utilisation des outils financiers communautaires dédiés à la recherche et à l’innovation dans les régions 

ultrapériphériques, Fort de France, Martinique, du 02 au 04 Novembre 2009 
�  Mission technique de consultation dans le cadre du projet « Expand TB » de FIND Diagnostics, Les Centres GHESKIO, Port-au-Prince, 

Haïti, du 08 au 21 Novembre 2009  
�  Mission technique pour l’Afrique Francophone (coordonnée par CDC/ASM) à l’Institut Pasteur d’Abidjan, Côte d’Ivoire, du 15 Février 

au 06 Mars 2010 
�  Mission d’assistance technique pour l’installation de la nouvelle unité des mycobactéries au laboratoire national de santé publique 

(LNSP), Port-au-Prince, Haïti, du 14 au 17 Avril 2010 
�  Réunion régionale des laboratoires nationaux et supranationaux de tuberculose organisée par l’OPS/OMS, San Salvador, Salvador, du 28 

au 31 Juillet 2010 
 
Lors d’une Réunion Régionale Amérique des Instituts Pasteur (5 instituts : Canada, Brésil, Uruguay, Guyane et Guadeloupe), tenu en 
Guadeloupe les 21-23 septembre, il a été décidé de mettre en place les besoins spécifiques communs de la région Amérique dans le domaine de la 
santé publique et de la recherche sur les maladies infectieuses. Lors d’un atelier consacré à la Tuberculose et co-infections VIH/Sida le 23 
septembre 2009, il a été décidé de créer un nouveau réseau de collaboration « Tuberculose » entre la Caraïbe et l'Amérique latine. Les 
participants à cet atelier ont réalisé un tableau synthétisant ce qui est actuellement disponible (Tableau 1).  
 
A terme, il s’agirait d’un réseau comprenant les Centres GHESKIO (PAPE Jean William) et Laboratoire National de Santé Publique (BONCY 
Jacques) à Port-au-Prince, Haïti, Institut Pasteur de la Guyane (représenté par son directeur : SPIEGEL André), Caribbean epidemiology center - 
Trinidad (représenté par son directeur : CAMPIONE-PICCARDO José), Fondation Oswaldo Cruz, Brésil (SUFFYS Philip), Institut de 
biomédecine, Caracas, Venezuela (DE WAARD Jacobus), Instituto Nacional de Salud Publica, Mexico (GARCIA-GARCIA Maria) et l’IP 
Guadeloupe (RASTOGI Nalin). Ce réseau pourra bénéficier de soutien logistique du réseau international des Instituts Pasteur (JOUAN Marc), la 
Fondation Mérieux (BERLAND Jean-Luc, Responsable projet Tuberculose, et GAUTHIER Marie détaché sur la projet tuberculose aux Centres 
GHESKIO Haïti), et l’OMS-PAHO (Bureau régional pour les Caraïbes, Barbade, représenté par TABARD Philippe).  

 
Idéalement, nous visons un réseau où chacun devrait apporter sa contribution, ses compétences, échanger et se former (grâce aux cours 
spécifiques, notamment sur les outils de biologie moléculaire pour le diagnostic et le génotypage). Une évaluation des méthodes sera mise en 
oeuvre dans les laboratoires concernés avec l’inventaire des ressources disponibles et des facilités de traitement MDRTB. Les aspects cliniques 
(médecins, épidémiologistes, capacités des laboratoires) seront organisés pour TB et les coinfections VIH/TB, ainsi que et le diagnostic et prise 
en charge de MDRTB, notamment en Haïti. L’IP Guadeloupe facilitera le génotypage des souches afin de corréler les liens entre les lignées 
génotypiques de M. tuberculosis prédominantes avec le traitement de la TB, virulence des souches, la transmission, et liens entre l’épidémiologie 
et les données démographiques. Enfin le réseau interviendra sur les coinfections TB/VIH et les problèmes de diagnostic sur les prélèvements à 
frottis TB négatifs et traitement des sous-populations vulnérables (population pénitentiaire, population indigène).   



 23 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 

Tableau 1 : La liste des acteurs et celle des capacités, des actions et des études en cours correspondantes,  
établie lors de l’atelier du 23 septembre 2009 

 
Par ailleurs nous bénéficions déjà d’une collaboration scientifique sur la base d’une collaboration bipartite entre l’IP Guadeloupe et les 
chercheurs de nombreux pays de la région, notamment : Argentine, Brésil, Colombie, République Dominicaine, Honduras, Mexique, Panama, 
Paraguay, Pérou, Trinidad, Venezuela, etc. Dans ce cadre, nous avons déjà lancé un projet sur le géo-référencement des données de génotypage 
de M. tuberculosis afin de disposer de cartes géographiques et génétiques de prévalence précises de la tuberculose dans chacun des pays 
concernés (Projet N° CR/08-1612 intitulé « Biodiversité et risque infectieux dans les modèles insulaires : valorisation de la diversité 
génotypique des bacilles tuberculeux comme outil de renforcement des réseaux de contrôle et de surveillance de la Tuberculose au niveau des 
pays de la Caraïbe », financé par la région Guadeloupe). Par conséquent, nous souhaitons mettre en place un système de surveillance centralisé 
autour d'une base de données de génotypes pour : étude des résistances, sous-populations génotypiques, personnes à risque de développer la TB, 
etc. Ainsi la création du réseau des laboratoires travaillant sur la tuberculose nous permettra de collaborer  avec de nombreux pays de la Caraïbes. 
En y ajoutant le recrutement des BK des 3 départements Français d’Amérique (Guadeloupe, Martinique, Guyane Française), nous espérons mieux 
cerner l’épidémiologie de la tuberculose dans une quinzaine de pays.  
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Collaboration : DASD Conseil Général, Observatoire régional de la santé de Guadeloupe, CIRE Antilles-Guyane-InVS, CHU de Pointe-à-Pitre; 
Support : Conseil Général, InVS, Institut Pasteur 
 
Ayant plus de 16 ans de recul dans le suivi des filières de transmission de la tuberculose dans la région Antilles-Guyane, nous avons mis en place 
les derniers développements méthodologiques et outils moléculaires pour mieux caractériser l’épidémie de la tuberculose en Guadeloupe. Ce 
travail est une étude prospective de caractérisation des filières de transmission de la tuberculose en Guadeloupe et porte sur une période de 7 ans 
(1999 – 2005). Chaque cas de tuberculose identifié a fait l’objet d’une enquête épidémiologique par les enquêteurs de l’ODESSA (Observatoire 
Départemental Social et Sanitaire) et de l’ORSaG (Observatoire Régional de la Santé de Guadeloupe) permettant de recueillir les données 
démographiques, socio-économiques, ainsi que des informations concernant la filière de diagnostic du patient. Le diagnostic bactériologique des 
cas de tuberculose, effectué à l’Institut Pasteur de la Guadeloupe, a fourni le matériel génétique nécessaire au génotypage des isolats cliniques par 
spoligotypage et étude des 5 ETR (Exact Tandem Repeats). 
Sur les 129 patients inclus dans l’étude, 77 sont des hommes (âge médian 42 ans), et 52 des femmes (âge médian 36 ans). On dénombre 51,2% 
(n=66/129) de patients tuberculeux nés à l’étrangers d’âge médian significativement inférieur à celui de la population autochtone (36 ans vs 50 
ans pour les patients autochtones, p<0.0001). La localisation géographique des cas de tuberculose sur le territoire de l’archipel Guadeloupéen 
montre que sur les 34 communes répertoriées, 6 regroupent 59,5% des cas pour lesquels l’information concernant la localisation géographique est 
connue. Les caractéristiques socio-économiques de la population de patients montrent que 70,6% (n=65/92) d’entre eux déclarent être sans 
emploi ou sans activité salariée fixe d’où un revenu moyen mensuel des patients faible. Ces observations sont en adéquation avec la structure 
globale de la population guadeloupéenne caractérisée par un fort taux de chômage (25,7% vs 9,5% de la population en Guadeloupe et France 
métropolitaine respectivement) et une importante proportion de la population vivant sous le seuil de pauvreté de la France (50,2% en 1999). 
Concernant les pratiques addictives on dénombre, parmi les patients tuberculeux, 20,0% (n=19/95) de fumeurs, 28,1% (n=27/96) consommant 
régulièrement de l’alcool et 12,9% (n=12/93) d’utilisateurs de drogues (cannabis et/ou crack) (95, 96, et 93 des 129 patients ayant accepté de 
répondre aux questionnaires concernant la consommation de tabac, d’alcool et de drogues respectivement). 
 
La proportion de tuberculose extra pulmonaire est significativement supérieure chez les patients nés à l’étranger (18,2% ou 12/66 vs 4,8% ou 
3/63 chez les patients nés à l’étranger et ceux nés en France respectivement ; p=0,017). Des informations médicales concernant d’autres maladies 
que la tuberculose sont disponibles pour 92/129 patients et montrent que 30,4% (n=28/92) d’entre eux sont traités pour une autre affection en plus 
de leur tuberculose, telles que VIH, diabète, cancers, hypertension artérielle, ou asthme. Le taux de co-infection VIH/TB est estimé à 24,5% des 
patients tuberculeux (n=25/102) ce qui est supérieur au taux observé en France métropolitaine (10%). Ce taux est par ailleurs significativement 
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plus élevé au sein de la population de patients étrangers de l’étude (21/55 ou 38,2%) que pour les patients de nationalité française (4/47 ou 8,5%) 
(p=0,001). Cependant, en dépit d’un taux de co-infection VIH/TB plus élevé en Guadeloupe qu’en France métropolitaine, la proportion de 
souches résistantes aux antituberculeux de première ligne est identique à celle observée en France métropolitaine (7,8% vs 8,8% en Guadeloupe 
et France métropolitaine respectivement). 
 
Il a été possible d’estimer le délai de diagnostic de 107/129 patients. Le délai médian d’accès au premier contact médical pour des symptômes 
tels que la toux accompagnée de fièvre est estimé à 16 jours (Figure 1) et le délai médian d’accès aux soins est de 74,5 jours. Les patients pour 
lesquels une suspicion de tuberculose a été posée dès le 1er contact médical correspondent à ceux ayant attendu significativement plus longtemps 
pour consulter un médecin après l’apparition de signes évocateurs de tuberculose (30,5 jours vs 3,5 jours ; p<0,0001), et ce sont par ailleurs ceux 
pour lesquels le diagnostic clinique a été le plus rapide (10,5 jour vs 74 jours ; p=0,025). L’information concernant le devenir des patients après le 
diagnostic de tuberculose est disponible pour 113/129 patients parmi lesquels 55,8% (n=63/113) ont été déclarés guéris, 29,2% (n=33/113) 
perdus de vue et 15,0% (n=17/113) sont décédés environ 4 mois après le diagnostic de tuberculose dont 12/17 d’une maladie autre que la 
tuberculose. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 1: Définition des délais de diagnostic de la tuberculose 
 
 

Le génotypage (spoligotypage) des souches a généré 57 profils distincts dont 49 figuraient déjà dans la base de sonnées SITVIT 
(http://www.pasteur-guadeloupe.fr/tb/bd_myco.html). L’étude de la distribution mondiale des génotypes dans notre base de données et de leur 
récurrence dans le département a permis d’attirer notre attention sur 2 génotypes (SIT5 et SIT14) ; le SIT14 semble récurrent (détecté depuis 
1994) tandis que le SIT5, majoritairement retrouvé à Haïti est régulièrement détecté en Guadeloupe pouvant ainsi représenter une transmission 
interrégionale de ce clone. Le taux de transmission récente est ainsi estimé à 18% par épidémiologie moléculaire versus 4,7% d’après les 
enquêtes menées autour des cas. Cette étude a également permis de mettre en évidence la présence des clones résistants aux antituberculeux 
(voire multirésistants) nécessitant des  investigations complémentaires. Au vu de ces résultats, il semble important d’améliorer en Guadeloupe la 
détection précoce des cas de tuberculose, lorsque les manifestations évocatrices de la maladie ne sont encore que minimes afin d’améliorer et 
d’accélérer la prise en charge des patients tuberculeux. La forte proportion de perdus de vue est aussi problématique et devra être prise en 
considération dans les futurs plans de lutte contre la maladie. 
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Une précédente étude rétrospective dans les trois DFA (Guadeloupe, Martinique, Guyane française) portait sur une période de 10 ans (janvier 
1994 – décembre 2003). Dans la présente étude menée sur une période de 2 ans (janvier 2004 – décembre 2005), nous avons étudié un total de 
176 isolats de M. tuberculosis (Guadeloupe n=54, Martinique n=32, Guyane française n=90). La comparaison des données épidémiologiques met 
en évidence l’existence de situations démographiques disparates entre les 3 départements avec d’un côté la Martinique où plus de la moitié des 
patients ont plus de 45 ans, d’un autre côté la Guyane française où les trois-quarts des patients ont moins de 45 ans, et la Guadeloupe dont la 
situation démographique est intermédiaire et se situe à mi-chemin entre celle de la Martinique et celle de la Guyane française. En Guadeloupe, il 
apparaît que 61,7% des patients dont la nationalité est connue (n=47/54) sont de nationalité étrangère, dont 89,7% (n=26/47) sont originaires 
d’Haïti. Ces chiffres semblent être en augmentation par comparaison aux précédentes études, et sont en adéquation avec les données 
démographiques de la Guadeloupe enregistrant une hausse de l’immigration entre 1999 et 2005.  
 
Le profil de résistance aux antibiotiques des 176 souches de M. tuberculosis montre que la proportion de souches résistantes est la plus faible en 
Martinique avec seulement 6,25% (n=2/32) de souches résistantes, qu’en Guadeloupe avec 11,1% (n=6/54) de souches résistantes et qu’en 
Guyane française avec 13,3% (n=12/90) de souches résistantes. Aucune souche ultrarésistante (XDR-TB) n’a été détectée à ce jour dans les 3 
DFA. L’information relative à la sérologie VIH des patients est peu renseignée; néanmoins 5/21 (23,8%) patients présentaient une co-infection 
VIH/TB en Guadeloupe en 2004. On observe ainsi que les taux de co-infection VIH/TB observés en Guadeloupe et Martinique en 2004-2005 
sont proches de ceux reportés dans la précédente étude réalisée pour les trois DFA et publiée en 2006 (23,8% vs 28% dans la précédente étude en 
Guadeloupe et 10,3% vs 19% en Martinique), tandis que celui de Guyane française est très largement au-dessus du taux précédemment reporté 
(52,2% versus 25% dans la précédente étude). 
 
Le génotypage combiné (spoligotypage + 12 minisatellites MIRU-VNTR) montre que 3 grandes familles génotypiques concentrent 73,3% des 
souches de l’étude : LAM (25,0%), Haarlem (23,9%), et la famille T (24,4%) sont quasiment également réparties au sein des trois DFA. Il est 
intéressant de noter que les souches des familles ancestrales (EAI et AFRI) sont principalement présentes en Guyane française (n=10/12 
souches). De plus, la proportion de souches de la famille EAI en Guyane française a significativement augmenté en 2004–2005, passant de 4,8% 
à 10% par rapport à notre précédente étude (p<0,05).  

Définitions

Délai d’accès au 1 er contact médical : période entre les premiers symptômes et le 1er contact 
médical pour ces symptômes. Ce délai est imputable aux patients souffrant de symptômes. 

Délai de diagnostic clinique de TB : période entre le 1er contact médical pour les symptômes de 
TB et le diagnostic clinique de la maladie. Ce délai est imputable aux services de santé.

Délai d’accès aux soins : période entre les 1ers symptômes et le diagnostic clinique de TB.

Date de diagnostic 
clinique de TBDate 1ers symptômes

Délai d’accès au 1er contact

Délai d’accès aux soins

Date 1er contact  médical 
pour ces symptômes

Délai de diagnostic clinique
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Collaborations : University of West Indies, & Caribbean Epidemiology Centre (CAREC), Trindad & Tobago; Support : OMS-PAHO ; Europe, 
Région Guadeloupe, Institut Pasteur  
 
Cette étude est la première investigation d’épidémiologie moléculaire concernant les souches de M. tuberculosis circulant dans l’espace caribéen 
en dehors d’études conduites dans les trois DFA ainsi qu’à Haïti. Grâce à une collaboration avec les équipes caribéennes, un total de 480 
échantillons biologiques de patients présentant des symptômes de tuberculose a été collectés sur une période de 24 mois (septembre 2006 - août 
2008), dans 12 des 21 pays membres du CARICOM: Bahamas (n=28), Barbade (n=14), Belize (n=6), Dominique (n=1), Guyana (n=91), 
Jamaïque (n=85), Saint-Kitts-et-Nevis (n=1), Sainte-Lucie (n=10), Suriname (n=103), Trinidad et Tobago (n=132), les îles Turques et Caïques 
(n=3) et Saint Vincent et les Grenadine (n=6).  
 
Le sex-ratio (homme/femme) des 460 patients pour lesquels l’information est disponible est de 3,0 soit 346 hommes pour 114 femmes, ce qui est 
plus élevé que celui observé à Haïti (sex-ratio=2,1) ou encore dans les îles françaises avoisinantes, Guadeloupe (sex-ratio=2,1) et Martinique 
(sex-ratio=1,0). La distribution bimodale de l’âge des patients laisse penser que deux phénomènes cohabitent dans les pays étudiés : une 
transmission active des bacilles tuberculeux (patients les plus jeunes) et des cas de réactivation de tuberculose latente (patients les plus âgés). On 
observe par ailleurs un fort taux de co-infection TB/VIH (27,1%) ce qui est en adéquation avec les chiffres récemment publiés concernant la 
prévalence du VIH à travers le monde en 2008 et qui placent la Caraïbe en deuxième place derrière l’Afrique sub-saharienne avec une prévalence 
du VIH de 1% parmi les adultes et un taux de co-infection TB/VIH estimé à 11,3%. L’augmentation du nombre de cas de co-infection TB/VIH 
observée entre 2005 et 2007 dans 8 des 12 pays de l’étude (information disponible pour huit pays), est un argument favorable au développement 
de programmes de lutte contre le VIH et la tuberculose communs dans l’ensemble des pays de la Caraïbe pour les années futures.  
 
Sur les 480 isolats cliniques de M. tuberculosis, 40 (8,3%) sont résistants à au moins un des quatre anti-tuberculeux testés. Cette proportion de 
souches résistantes est moins élevée que celle rapportée pour l’ensemble des pays du monde (11,1%), ainsi que celle des 3 DFA (12,1%)  mais 
varie fortement d’un pays à l’autre au sein de notre étude. En effet, la proportion de souches résistantes est significativement plus élevée aux 
Bahamas (21,4% vs 7,7% ; p=0,02), au Belize (66,7% vs 7,6% ; p=0,001) et au Guyana (27,5% vs 3,9% ; p<0,0001) tandis qu’elle est 
significativement moins importante en Jamaïque (2,4% vs 9,6% ; p=0,03). Etonnamment, les forts taux de co-infection TB/VIH ne sont pas 
corrélés aux proportions de souches résistantes par pays, excepté au Guyana où 27,5% des souches sont résistantes (dont 76,0% sont MDR) et 
44,4% des patients co-infectés TB/VIH. Ces résultats confirment les résultats d’une précédente étude conduite au Guyana en 2005, qui indiquait 
des taux de 22,2% et 11,1% de souches résistantes et multirésistantes dans ce pays, et qui pointait le manque de moyens humains ainsi que la 
mauvaise gestion des programmes de lutte contre la tuberculose comme facteurs pouvant expliquer la persistance de souches résistantes dans ce 
pays. 
  
Le génotypage (spoligotypage) a permis de générer 104 profils distincts et de regrouper 88,5% des souches (n=425/480) en 49 grappes (2 à 93 
souches par grappe). Parmi les 49 grappes définies sur la base des profils de spoligotypage, nous avons distingué 19 profils (SIT) principaux, dont 
6 ne sont retrouvés que dans un seul pays: 4 à Trinidad et Tobago (SIT566, SIT2934, SIT2550, et SIT2935) et 2 en Jamaïque (SIT2016 et 
SIT2406). Le SIT53 constitue la plus grande grappe de souches dans 6 pays (Bahamas, Belize, Barbade, Guyana, Jamaïque, et Sainte Lucie), 
tandis que le SIT566, deuxième SIT prépondérant dans notre étude, n’est observé qu’à Trinidad et Tobago où 56,1% des souches de ce pays 
(n=74/132) présentent ce profil. Les SIT131 et SIT1340, troisième et quatrième profils les plus représentés dans notre étude, apparaissent comme 
spécifiques du Guyana et du Suriname. En effet, 96,0% des souches (n=24/25) présentant le SIT131 et 100,0% (n=24/24) des souches présentant 
le SIT1340 proviennent de ces deux pays.  
 
Les principales familles génétiques observées pour l’ensemble des 12 zones géographiques étudiées sont les familles : T (n=160/480 ou 33,3% 
des souches), EAI (n=90/480 ou 18,8% des souches), LAM (n=50/480 ou 10,4% des souches), X (n=36/480 ou 7,5% des souches), Haarlem 
(n=27/480 ou 5,6% des souches), et Beijing (n=17/480 ou 3,5% des souches). On observe une variation de représentativité des différentes 
familles phylogénétiques d’un pays à l’autre, probablement du fait de l’histoire de ces pays (Figure 2). Ainsi, l’essentiel des souches de la famille 
EAI isolées au Guyana et au Suriname appartiennent à la lignée EAI6-BGD1 tandis qu’à Trinidad et Tobago, elles appartiennent aux sous-
familles EAI1-SOM et EAI2-Manila. Dans ces pays, l’arrivée massive de main d’œuvre à la suite de l’abolition de l’esclavage se serait ainsi 
probablement effectuée en provenance de régions d’Asie du sud différentes, selon le pays d’Amérique latine et de la Caraïbe concerné.  
 
Par ailleurs, on observe une surreprésentation des souches de la famille EAI au Suriname (37,9% vs 13,5% ; p<0,0001) et leur sous représentation 
en Jamaïque (5,9% vs 21,5% ; p=0,001), ainsi qu’une forte présence de souches européennes anglo-saxonnes en Jamaïque (Famille X : 16,5% vs 
5,6% ; p=0,001 – LAM : 18,8% vs 8,6% ; p=0,005) et leur très faible représentation au Suriname (Famille X : 1,9% vs 9,0% ; p=0,02 – LAM : 
3,9% vs 12,2% ; p=0,01). Ces observations sont en lien avec la réalité historique de ces 2 pays puisque la Jamaïque, britannique pendant près de 
200 ans avant d’être indépendante puis membre du Commonwealth en 1962, n’a, après l’abolition de l’esclavage, quasiment pas fait venir de 
travailleurs d’Inde contrairement au Suriname. La famille LAM prépondérante par définition en Amérique latine est aussi retrouvée dans notre 
étude mais ne représente que 10,4% de notre échantillon contre 19,7% des souches isolées dans les DFA, 30,9% des souches de Cuba, 32,4% des 
souches d’Haïti et 73,7% des souches du Venezuela. Enfin, les 17 souches de la famille Beijing identifiées dans l’étude proviennent de cinq pays 
distincts et ne sont pas associées à une résistance aux antituberculeux (n=1/17 souches MDR) contrairement à ce qui a été décrit ailleurs dans le 
monde.  
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Figure 2 : Distribution géographique des principales lignées génétiques de M. tuberculosis identifiées dans 
10 des 12 pays concernés par l’étude (n= 480) et comparaison avec les données disponibles dans la base de données SITVIT2 pour les pays 

voisins (Cuba, n=256; Guyane Française, n=566 ; Guadeloupe, n=342 ; 
Haïti, n= 404 ; Martinique, n=158 ; Venezuela, n=927) 

 
 
Cette étude est la première réalisée concernant l’épidémie de tuberculose sévissant actuellement dans les états et territoires hispanophones et 
anglophones de l’espace caribéen. Les résultats obtenus montrent que l’épidémie de tuberculose dans les pays concernés est limitée, avec des 
taux d’incidence de tuberculose faibles (de 4 à 14 cas/100 000 habitants) à modérés (de 25 à 44 cas/100 000 habitants), excepté au Guyana et au 
Suriname, où l’incidence de tuberculose est estimée à 122 et 116 cas/100 000 habitants respectivement. Pour ces 2 derniers pays, le suivi de 
l’épidémie de tuberculose devrait être maintenue et renforcée dans les années à venir, d’autant que certains facteurs de risque d’aggravation de 
l’épidémie y ont été identifiés, tels que la prévalence élevée du VIH au sein de la population (2,5% et 2,4% de la population au Guyana et au 
Suriname respectivement), un taux de co-infection TB/VIH élevé (44,4% et 21,4% respectivement; https://www.cia.gov/library/publications/the-
world-factbook/), et une population de patients tuberculeux jeune (37,5 ans et 41,0 ans respectivement). Par ailleurs, cette étude a permis 
d’identifier certains clones tuberculeux endémiques à cette zone géographique tels que les SIT2016 et 2406 identifiés en Jamaïque, les SIT131 et 
SIT1340 identifiés au Guyana ainsi qu’au Suriname, et les SIT566, 2550, 2934, et 2935 identifiés à Trinidad et Tobago. Ces clones tuberculeux 
du fait de la spécificité de leur distribution géographique pourront, dans le futur, permettre d’identifier les cas éventuels de tuberculose 
d’importation dans les îles avoisinantes. Une étude complémentaire de ces clones devra par ailleurs être conduite en intégrant des outils de 
génotypage plus discriminants tels que les minisatellites 15 et 24-loci MIRU-VNTR. 
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Dépistage des infections sexuellement transmissible (IST)   
Etude de l’ORSaG 
L’ORSaG a été mandaté par le GRSP (groupement régional de  santé publique) de la Guadeloupe pour réaliser une étude de l’incidence en 
Guadeloupe des infections sexuellement transmissibles et infections apparentées (VIH, Hépatites B et C, Syphilis, Infections à Chlamydia, 
gonocoques et mycoplasmes et infections à Papillomavirus). Cette étude s’est déroulée sur une année du 1er avril 2008 au 31 mars 2009, neuf 
laboratoires non hospitaliers (dont le LABM de l’IPGp) sur les 24 laboratoires privés guadeloupéens ont participé. Le tableau suivant résume les 
résultats obtenus pour l’ensemble des laboratoires participants : 
 

IST Taux de 
positivité (%) 

Taux de 
prévalence (%) 

VIH 0,2 0,2 
Syphilis 2,3 2,3 
Gonocoques 0,1 0,1 
Chlamydia 3,8 4,0 
Hépatite B 1,6 1,6 
Hépatite C 0,6 0,6 
HPV 32,4 24,6 

 
 
 
Dépistage des IST au sein des CIDDIST 
 

Nombre d’examens réalisés Nombre de nouveaux cas positifs IST diagnostiquées  
2009 2010 2009 2010 

VIH 993 1729 1 10 
Hépatite B 192 488 1 7 
Hépatite C 88 204 2 1 
Syphilis 170 787 5 25 

 
L’élévation de l’activité entre 2009 et 2010 est liée à l’extension de l’activité à l’ensemble des CIDIST en 2010. On observe de manière générale 
une plus forte prévalence des IST en 2010, notamment pour le VIH et la syphilis. 
 
Surveillance biologique de la dengue  
 
Le LABM contribue à la surveillance biologique de la dengue, la recherche de l’antigène NS1 (inscrit à la NABM depuis ?) est réalisée jusqu'à J5 
après le début des signes, la sérologie IgM est réalisée à partir de J5. 
 
Les données chronologiques sur la période 2009-2010 se présentent comme suit : 

Sérologie dengue (IgM) période  2009-2010
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Recherche de l'antigène NS1 période 2009-2010
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L’année 2009 a été très calme sur le plan épidémique contrairement à l’année 2010 qui a connu une très forte épidémie qui a dépassé en nombre 
de cas l’épidémie de 2007. L’épidémie a commencé au mois de décembre 2009 avec un accroissement régulier du nombre de cas jusqu'au pic 
épidémique qui a été atteint durant la dernière semaine de juillet. Il est à noter que cette épidémie est survenue dans un contexte de sécheresse. 
Durant cette période on a observé une circulation quasi exclusive du virus de type 1. 
 
Surveillance biologique de la leptospirose 
Plusieurs projets de Santé Publique concernant le diagnostic biologique de la leptospirose ont été mis en place durant l’année 2010. Il s’agit d’une 
part d’un projet de type ACIP visant à mettre en place un groupe de recherche sur la leptospirose au sein du RIIP (Réseau International des 
Instituts Pasteur) avec comme objectifs principaux la mise en place de méthode diagnostique et l’évaluation de l’importance de la leptospirose 
dans les pays concernés et d’autre part d’un projet piloté par la CIRE (Cellule Inter Régionale d’Epidémiologie) concernant l’incidence de la 
leptospirose aux Antilles. L’Institut Pasteur de Guadeloupe participe à ces 2 projets, pour le projet ACIP la participation s’est limitée à la mise en 
place des méthodes diagnostiques et notamment de la PCR temps réel. En effet, en raison de la concomitance des 2 études l’accès aux patients 
hospitaliers (population d’étude du projet ACIP) s’est avéré compliqué. Dans le cadre du projet CIRE le LABM réalise le diagnostique 
biologique de la leptospirose (Sérologie et PCR temps réel) pour les patients présentant un syndrome dengue like via le réseau des médecins 
sentinelles pour la dengue. L’inclusion des patients a débuté en décembre 2010 et se poursuit actuellement.  
 
Participation du laboratoire au Comité de Lutte contre les Infections Nosocomiales (CLIN) de l’hôpital gériatrique du Raizet (CGR). 
L’apport du LABM dans la surveillance bactériologique, et notamment la surveillance des Bactéries Multi-Résitantes, des patients hospitalisés au 
CGR se limite à une surveillance passive basée sur les prélèvements à visés diagnostique (infections urinaires pour l’essentiel). 
Les nouvelles recommandations de la Société Française d’Hygiène Hospitalière en terme de prévention de la transmission croisée n’impliquant 
pas de dépistage systématique de BMR dans les établissements de long séjour le programme proposé par l’Institut Pasteur (Enquête ponctuelle de 
prévalence et Surveillance de l’introduction des BMR) n’a pas été mis en place 
 

Nombre de prélèvements Nombre de positifs Nombre de BMR Prélèvement 
2009 2010 2009 2010 2009 2010 

ECBU 141 148 72 88 2 7 
Plaies  41 0 6 0 1 0 
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Directeur : Alain Berlioz-Arthaud (pharmacien-biologiste) jusqu’en mai 2009, puis  
  Stéphanie Guyomard-Rabenirina (pharmacien-biologiste) depuis mai 2009 
Directeur-adjoint :  Stéphanie Guyomard-Rabenirina (pharmacien-biologiste) jusqu’en mai 2009, puis 
  Didier Monchy de septembre 2009 à mars 2010 et  
  Antoine Talarmin (médecin-biologiste) depuis octobre 2009 
 
 
Le Laboratoire d’Analyses de Biologie Médicale (LABM), fut l’un des premiers laboratoires d’analyses médicales créés en Guadeloupe. Son 
activité polyvalente et orientée vers la santé publique en fait une structure originale parmi les laboratoires de biologie médicale de Guadeloupe. 
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L’activité couvre l’ensemble des domaines de la biologie médicale: examens de bactériologie, parasitologie, mycologie, biochimie, hématologie 
et immuno-sérologie. L’activité du LABM est essentiellement orientée vers des missions de Santé Publique. Sur les 100 dossiers journaliers, 40 à 
60% sont prélevés au laboratoire, il s’agit de patients du secteur médical libéral ou adressés par les PMI ou par d’autres correspondants sous 
convention (Maternité Consciente, CIST). 
Les demandes extérieures proviennent de différentes structures : 

- Centre Gérontologique du Raizet : biologie quotidienne 
- CDAG – CIDDIST : dépistage sanguin des IST 
- BIMA/RSMA : bilan biologique à l’incorporation 
- Centres Hospitaliers ou autres LABM : diagnostic biologique des infections à mycobactéries (tuberculose et lèpre) : bien que sous la 

responsabilité légale du LABM cette activité est prise en charge par le laboratoire de recherche sur les mycobactéries. 
Depuis 2009, le LABM participe également à des projets de Santé Publique en collaboration avec l’Institut National de Veille Sanitaire et le 
Réseau International des Instituts Pasteur. 
Le LABM est également impliqué dans la mission de formation de l’Institut Pasteur de Guadeloupe notamment par l’accueil de stagiaire. 
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Ressources humaines 
Fin 2010, le personnel du LABM se compose de 1 pharmacien biologiste (directeur), 1 médecin biologiste (directeur-adjoint, fonction remplie à 
temps partiel par le directeur de l’IPGp), 4.5 ETP de techniciens supérieurs (dont 0.5 détaché dans le service des mycobactéries), 3 secrétaires 
médicales et une infirmière. Deux autres agents administratifs participent, à temps partiel, aux tâches d’accueil, d’enregistrement et de 
facturation. L’entretien des locaux est confié à l’agent d’exploitation.  
Un technicien est spécifiquement attaché au secteur microbiologie, de même pour le secteur des mycobactéries. Dans le secteur de la biologie 
sanguine les techniciens sont polyvalents et effectue une rotation mensuelle sur les différentes paillasses. 
La formation continue est organisée en interne sous forme de séances de travail avec les biologistes, le personnel a également accès à des 
formations externes (stage de formation automates chez le fournisseur, journées de formation organisées par des instituts de formation ou des 
associations professionnelles locales). 
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Locaux  

Le laboratoire est organisé en 2 secteurs : biologie sanguine et bactériologie. La biologie 
sanguine est organisée sous forme de plateau technique dans une salle unique. La 
bactériologie se situe dans un local à part conformément au GBEA. 
 
Equipements 
Biologie sanguine :  
Le secteur de la biologie sanguine dispose d’un parc d’automates complet et d’acquisition 
récente. 
Biochimie :  
- X Pand Dimension Siemens (2009) : substrats, enzymes, protéines spécifiques, 
- Hydrasis  Sebia (reconditionné, 2006) : electrophorèses. 
Hématologie :  
- Cell-Dyn Ruby  Abbott (2008) : numération et formule sanguine, 
- Swing-Saxo Diamed (2004) : immuno-hématologie (groupages sanguins, anticorps 

irréguliers), 
- STA Compact Stago (2006) : hémostase. 
Sérologie-immunologie : 
- Vidas-PC bioMérieux (1999) : hormonologie, antigène Chlamydia, IgE, marqueurs 

tumoraux 
- Architect Abbott (2007) : sérologies virales et parasitaires, marqueurs et hormones, 
- Chaine ELISA DP LP400/LP35 : ELISA en microplaque (Chlamydiae IgG/IgA, 

Dengue IgM/NS1, IgM Leptospira). 
 
La microbiologie :  
- Microscan Siemens (2009) : identifications et antibiogrammes 
 

 
 
Le système informatique de laboratoire Mislab TGS est le même depuis 1994. L’ensemble des automates est connecté de manière 
bidirectionnelle au SIL. Depuis 2008, l’installation du module FSE (Feuille de Soins Electronique) a permis la télétransmission  des dossiers. De 
même un nouveau module installé en 2009 permet la réalisation de statistiques et leur exportation sur fichier Excel. 
 
 
Démarche qualité 

Jusque fin 2010 le laboratoire participait au programme BioQualité. Cette démarche initiée en 2004 a connu énormément d’aléas en raison des 
mouvements de personnel tant au niveau des biologistes que des techniciens (notamment référents qualité). La stabilisation de l’équipe depuis 
juillet 2009 a permis une reprise active de la mise en place du système qualité. Cependant l’objectif de qualification pour la fin 2010 n’a pu être 
atteint en raison d’un manque de disponibilité du personnel dédié (technicienne référente et biologiste). Les nouvelles contraintes légales 
(accréditation selon la norme ISO 15189 en 2013) nous ont conduit à abandonner le programme bioQualité et à entamer une démarche 
d’accréditation. Etant l’évolution future du LABM cette démarche débutera par le secteur des mycobactéries avec pour objectif l’obtention de 
l’accréditation en juin 2012. 
 
Fin 2010, le LABM a acquis un logiciel de gestion des contrôles qualité interne (CQI), l’URT (Unity Real Time, Biorad) permet de suivre 
quotidiennement les CQI et permet également grâce à sa base de donnée mondiale d’effectuer une comparaison interlaboratoire des résultats des  
CQI. 
 
Conformément à la norme ISO 15189, le LABM est inscrit à un certain nombre de programme de Contrôle de Qualité Externe qui couvre 
l’ensemble des activités: Probioqual/Biorad (biochimie, hématologie, hémostase, immunodosages), Association de Biologie Praticienne 
(Parasitologie, Bactériologie, Sérologie), ADHET (Cytologie Hématologique), Médecinimage (Cytologie Hématologique, parasitologie, 
mycologie). 
 
 
Formations dispensées par le LABM  

Trois types de stagiaires ont été accueillis au LABM en 2009-2010 : 
- un biologiste marocain en fin d’internat : stage de perfectionnement de 6 mois (juin-décembre 2010) 
- élèves de l’institut de formation en soins infirmiers (prélèvements et vaccination) 
- stages d’observation courts de découverte professionnelle pour les collégiens de 3ème  
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Activités annuelles depuis 2000, exprimées  en lettres clé B : 
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B

B effectués 
par le laboratoire

2,401511 2,353688 2,494182 2,904039 3,181262 3,672137 4,493428 4,824801 3,454761 2,631813 2,908969

B transmis 
par le laboratoire

0,138935 0,146701 0,17154 0,222001 0,229041 0,260915 0,280201 0,265255 0,182685 0,08535 0,09773

2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010

 
 
Après une forte élévation en 2006 liée à la réalisation des bilans de santé pour l’association Ste Geneviève, l’activité du LABM est revenue en 
2009 au niveau de 2003.Cette chute d’activité est liée à la fermeture des centres de santé de l’association Ste Geneviève mais également  aux 
évènements sociaux qui ont entraîné une fermeture presque complète du laboratoire durant 6 semaines. L’activité s’est stabilisée en 2010 avec un 
nombre moyen de B mensuel autour de 250 000. 
 
 
 
 
 
Activité par type de correspondants (principaux prescripteurs) 
 
 

Origine prescriptions 2009 2010 Variation 2009/2010 

Secteur libéral 1 434 527 1 497 479 62 952 4,2% 

PMI 549 150 557 560 8 410 1,5% 

Centre Gérontologique 204 667 216 255 11 588 5,3% 

CIDDIST 152 231 277 879 125 648 82,5% 

CHU (BK) 116 522 139 430 22 908 19,6% 

ASMA 71 190 103 816 32 626 45,8% 

Médecine du travail 27 253 27 650 397 1,4% 

IP Guyane 22 011 19 549 -2 462 -11,2% 

CH de Basse-Terre 21 212 40 279 19 067 89,9% 

Total 2 598 763 2 879 897 281 184 10,8% 

Le secteur libéral  représente la majorité des prescriptions avec près de la moitié du nombre de B. Les fortes variations observées entre 2009 et 
2010 s’expliquent pour les CIDDIST par une extension de l’activité à l’ensemble des centres de dépistage et pour le CH de Basse-Terre par la 
forte épidémie de dengue qui a sévi entre mai et décembre 2010. 
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Activité selon les secteurs  
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Dans le contexte actuel de réforme de la Biologie Médicale (Ordonnance 2010-49 du 13 janvier 2009) et au sein du secteur très concurrentiel de 
la biologie médicale en Guadeloupe, l’avenir du labm dans sa forme actuelle semble très compromis. La possibilité de regroupement avec des 
laboratoires privés étant impossible sur le plan juridique il semble qu’une évolution vers une activité plus spécialisée soit la meilleure solution 
pour le labm de l’IP de Guadeloupe. Cette activité concernerait le secteur des mycobactéries et une surveillance des pathologies infectieuses 
d’intérêt en santé publique (dengue et autres arboviroses, leptospirose).Par ailleurs un développement de l’activité de recherche et de surveillance 
dans le domaine de l’antibiorésistance s’appuyant sur les compétences du personnel en place est envisagé. 
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Directeur du Laboratoire : Dr. Nalin RASTOGI 
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L’activité mycobactériologique se pratique au sein de l’unité de recherche sur la tuberculose et les mycobactéries. Le laboratoire des 
mycobactéries s'organise autour de deux axes à savoir la recherche de mycobactéries (examen et mise en culture sur milieux synthétiques de tout 
type de prélèvements adressés au laboratoire) et le dépistage de la lèpre au profit du service départemental anti-Hansénien (examen direct du 
Bacille de Hansen, index morphologique, frottis de lésion...). Le laboratoire a notamment collaboré avec le Centre de Lutte Anti-tuberculeuse 
(CLAT, CHU de Pointe-à-Pitre) et dans cadre a reçu la quasi-totalité des prélèvements pathologiques pour la recherche des mycobactéries de la 
Guadeloupe. Au titre de notre activité d'expertise, nous recevons également les cultures provenant du C.H.U. de la Martinique et de l'Institut 
Pasteur de Guyane.  
 
Le personnel permanent se compose de 4 personnes à savoir :  

�  1 directeur de laboratoire 
�  1 directeur adjoint 
�  1 chargé de mission épidémiologie  
�  1 technicienne supérieure : secteur diagnostic 
�  1 technicien : secteur diagnostic 
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En 2009, 266 examens directs (comprenant 47 lésions) ont été pratiqués au laboratoire. Il s’agit pour 2009, de 95 visites de patients ou demandes 
d’examen soit 7980 B. Parmi les 95 patients ayant consulté pour un diagnostic de lèpre, nous avons détecté 2 patients positifs correspondant à des 
nouveaux cas. 
 
En 2010, 138 examens directs (comprenant 24 lésions) ont été pratiqués au laboratoire. Il s’agit pour 2010, de 38 visites de patients ou demandes 
d’examen soit 4140 B. Parmi les 38 patients ayant consulté pour un diagnostic de lèpre nous avons détecté 1 nouveau cas. 
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En ce qui concerne l'activité mycobactérie (hors bacille responsable de la lèpre) : 
- En 2009, 1311 examens directs soit 39 330 B, 1311 cultures soit 52 440 B, et 333 actes (55 170 B) correspondant aux hémocultures, 
identifications, antibiogrammes et biologie moléculaire ont été effectués en 2009.  
- En 2010, 1420 examens directs soit 42 600 B, 1420 cultures soit 56 800 B, et 379 actes (68 890 B) correspondant aux hémocultures, 
identifications, antibiogrammes et biologie moléculaire ont été effectués en 2010.  
- Le total y compris l’activité lèpre correspond à 3221 actes (soit 148 620 B) en 2009 et 3357 actes (soit 172 430 B) en 2010.  
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Au cours de l'année 2009, le centre a reçu 1455 prélèvements pour la recherche des mycobactéries (hémocultures comprises) dont une majorité de 
crachats (n=484) et de tubages (n=318) représentant respectivement 33,3% et 21,8% des prélèvements reçus. Parmi l'ensemble des prélèvements 
reçus, 80, soit 5,5%, sont positifs (Tableau 1A). Concernant les prélèvements positifs hors hémocultures (n=80), 6 (7,5%) sont positifs à 
l'examen direct, mais restent négatifs à la culture, 31 (38,7%) sont positifs par les deux techniques, et 43 (53,7%) sont négatifs à l'examen direct 
mais se révèlent positifs à la culture. 
 

Type de prélèvement Nombre de prélèvements  Prélèvements positifs  

Tubage gastrique 318 24 
Crachat 484 40 

Aspiration bronchique  146 5 
Liquide broncho alvéolaire (LBA) 60 3 
Liquide céphalo rachidien (LCR) 22 2 

Pus 11 1 
Urine 79 1 

Biopsie 27 0 
Liquide de ponction 49 0 
Sang (hémoculture) 144 0 

Divers 115 4 

Total 1455 80 

Tableau 1A : Prélèvement reçus au cours de l’année 2009 et proportion de cas positifs. 

Année 1994 1995 1996 1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 

Nb de cas 5 3 6 7 2 0 5 1 2 1 3 2 2 2 0 2 1 
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Au cours de l'année 2010, le centre a reçu 1567 prélèvements pour la recherche des mycobactéries (hémocultures comprises) dont une majorité de 
majorité de crachats (n=682) et de tubages (n=306) représentant respectivement 43,5% et 19,5% des prélèvements reçus. Parmi l'ensemble des 
prélèvements reçus, 95, soit 6,1%, sont positifs (Tableau 1B). Concernant les prélèvements positifs hors hémocultures (n=92), 21 (22,8%) sont 
positifs à l'examen direct, mais restent négatifs à la culture, 40 (43,5%) sont positifs par les deux techniques, et 31 (33,7%) sont négatifs à 
l'examen direct mais se révèlent positifs à la culture. 
 

Type de prélèvement Nombre de prélèvements  Prélèvements positifs  

Tubage gastrique 306 34 
Crachat 682 43 

Aspiration bronchique  123 5 
Liquide broncho alvéolaire (LBA) 73 3 
Liquide céphalo rachidien (LCR) 17 0 

Pus 7 1 
Urine 79 3 

Biopsie 26 0 
Liquide de ponction 71 1 
Sang (hémoculture) 147 3 

Divers 36 2 

Total 1567 95 

Tableau 1B : Prélèvement reçus au cours de l’année 2010 et proportion de cas positifs. 
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En 2009, l’activité du laboratoire correspond à 3221 actes, soit 148 620 B, répartis comme suit : 
 

Bacille de Hansen  (B30) �  266 actes soit 7980 B 
Mycobactéries Examen direct (B30) �  1311 actes soit 39330 B 
 Culture (B40) �  1311 actes soit 52440 B 
 Hémoculture (B80) �  144 actes soit 11520 B 
 Hémoculture positive (B110) �  0 acte soit  
 Antibiogramme (B300) �  102 actes soit 30600 B 
 Identification atypiques (B150) �  42 actes soit 6300 B 
 Identification complexe M. 

tuberculosis  
(B150) �  45 actes soit 6750 B 

Total    3221 actes  148 620 B 
 
 
 
En 2010, l’activité du laboratoire correspond à 3357 actes, soit 172 430 B, répartis comme suit : 
 

Bacille de Hansen  (B30) �  138 actes soit 4140 B
Mycobactéries Examen direct (B30) �  1420 actes soit 42600 B
 Culture (B40) �  1420 actes soit 56800 B
 Hémoculture (B80) �  147 actes soit 11760 B
 Hémoculture positive (B110) �  3 actes soit 330 B
 Antibiogramme (B300) �  125 actes soit 37500 B
 Identifications atypiques (B150) �  35 actes soit 5250 B
 Identification complexe M. 

tuberculosis  (B150) �  32 actes soit 4800 B

 PCR direct (B250) �  37 actes soit 9250 B 

Total    3357 actes  172 430  B
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Figure 1 : Evolution de l’activité de 1990 à 2010 
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Durant l’année 2009, nous avons eu des résultats positifs pour 80 prélèvements correspondant à 27 isolats provenant de 22 patients. Parmi ceux-
ci, nous avons identifié 16 isolats de M. tuberculosis chez 11 patients (dont 2 ont été diagnostiqués précédemment : 1 en 2006, 2007 et 2008, et 1 
en 2008), et 11 cas de mycobactérioses opportunistes chez 11 patients (Figure 2). Quant aux mycobactéries opportunistes, les espèces suivantes 
ont été identifiées en 2009 : M. abcessus (n=1), M. fortuitum (n=2), M. genavense / M. triplex (n=1), M. intracellulare (n=4), M. simiae (n=3). 
 
En 2010, nous avons eu des résultats positifs pour 95 prélèvements correspondant à 44 isolats provenant de 37 patients. Parmi ceux-ci, nous 
avons identifié 26 isolats de M. tuberculosis chez 19 patients, et 18 cas de mycobactérioses opportunistes chez 18 patients (Figure 2). Quant aux 
mycobactéries opportunistes, les espèces suivantes ont été identifiées en 2009 : M. abcessus (n=2), M. avium (n=1), M. fortuitum (n=5), M. 
gordonae (n=1), M. intracellulare (n=8), M. simiae (n=1). 
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Les antibiotiques testés systématiquement par la méthode de proportion sont l’isoniazide (INH), la rifampicine (RIF), la streptomycine (SM), la 
pyrazinamide (PZA), l’éthambutol (EMB), l’éthionamide (ETH), et l’ofloxacine (OFLO). La tuberculose multirésistante (MDR) est définie par 
une résistance combinée à INH et RIF ou plus. L’étude de la résistance porte sur la totalité des cas de tuberculose pour lesquels une souche de M. 
tuberculosis a été isolée.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 

Figure 2 : Evolution de l’activité de 1990 à 2010 
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En 2009, concernant les 16 souches de M. tuberculosis provenant de 11 patients isolées en Guadeloupe, 1 seule d’entre elles présente un profil de 
monorésistance à la rifampicine. En 2010, parmi les 26 souches de M. tuberculosis provenant de 19 patients isolées en Guadeloupe en 2010, 4 
d’entre elles présentent un profil de résistance dont 2 MDR, et 2 souches souche monorésistante (1 à l’isoniazide, et 1 à la streptomycine). Les 
profils de résistance aux antibiotiques des 29 isolats cliniques de mycobactéries atypiques isolées chez 29 patients au cours des années 2009 et 
2010 sont indiqués dans les Tableaux 2A et 2B.  
 

Nombre de patients porteurs d’une souche résistante Espèce 
 (nombre de patients) INH 0,2 INH 1 RIF EMB PZA ETH SM KANA  
M. abscessus (n=1) 1 1 1 1 1 1 1 1 
M. fortuitum (n=2) 2 2 2 1 2  2 2 
M. intracellulare (n=4) 4 4  3 4  4 4 
M. simiae (n=3) 3 3 3 1 3 1 3 3 
 AMIK OFLO CIPRO SPAR CLOFA D-CS RBT CLARIT 
M. abscessus (n=1) 1 1 1 1 1 1 1  
M. fortuitum (n=2)     2 1 2 1 
M. intracellulare (n=4) 4 4 4 4     
M. simiae (n=3) 3 3 3 3   3  

Tableau 2A : Profils de résistance des isolats cliniques de 10 des 11 mycobactéries atypiques isolées en Guadeloupe en 2009. 
Remarque : les profils de résistance à EMB et D-CS ne sont disponibles que pour 1 souche M. fortuitum, 3 souches M. intracellulare, 
et 1 souche M. simiae. Le profil de résistance de la souche de mycobactérie atypique M. genavense / M. triplex  n’a pu être 
déterminé (Abréviations: INH=isoniazide, RIF=rifampicine, EMB=éthambutol, PZA=pyrazinamide, ETH=éthionamide, 
SM=streptomycine, KANA=kanamycine, AMIK=amikacine, OFLO= ofloxacine, CIPRO=ciprofloxacine, SPAR=sparfloxacine, 
CLOFA=clofazimine, D-CS=D-cyclosérine, RBT=rifabutine, CLARIT=clarithromycine). 
 

Espèce Nombre de patients porteurs d’une souche résistante 

 (nombre de patients) INH 0,2 INH 1 RIF  PZA ETH SM KANA 

M. abcessus (2) 2 2 2 2 1 2 2 
M. avium (1) 1 1 1 1  1 1 
M. fortuitum (5) 5 5 5 5 3 5 5 
M. gordonae (1) 1 1  1   1 
M. intracellulare (8) 8 8 8 8  8  
M. simiae (1) 1 1 1 1 1 1 1 
  AMIK OFLO CIPRO SPAR CLOFA RBT CLARIT 

M. abcessus (2) 2 2 2 2 2 2  
M. avium (1) 1 1 1 1  1  
M. fortuitum (5) 2    4 5 4 
M. gordonae (1)        
M. intracellulare (8) 8 8 8 8    
M. simiae (1) 1 1 1 1  1  

Tableau 2B : Profils de résistance des 18 isolats cliniques de mycobactéries atypiques isolées en Guadeloupe en 2010. 
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Au cours des années 2009 et 2010, nous avons reçu 157 isolats en provenance du CHU de Martinique (42 isolats, Tableaux 3A et 3B) et de 
l’Institut Pasteur de Guyane (115 isolats, Tableaux 4A et 4B). 
�
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(Résultats concernant 42 isolats de 39 patients du CHU de Martinique entre 2009 et 2010) 

En 2009, nous avons identifié 8 M. tuberculosis chez 8 patients et 16 isolats de mycobactéries atypiques chez 14 patients. Parmi les 8 isolats du 
M. tuberculosis identifiées en 2009, une souche présente une monorésistance à la streptomycine. Pour les 14 patients porteurs d’une 
mycobactéries atypique, les profils de résistance obtenus pour les souches correspondantes sont présentées dans le tableau 3A. 

Nombre de patients porteurs d’une souche résistante Espèce 
(nombre de patients)  INH 0,2 INH 1 RIF EMB PZA ETH SM KANA  

M. abscessus (n=1) 1 1 1 1 1 1 1 1 
M. chelonae (n=2) 2 2 2 1 2 2 2 2 
M. fortuitum (n=7) 7 7 6 5 7 3 7 7 
M. gordonae (n=1) 1 1   1 1 1 1 
M. intracellulare (n=2) 2 2  2 2 1 2 2 
M. kansasii (n=1) 1    1 1 1  1 
  AMIK OFLO CIPRO SPAR CLOFA D-CS RBT CLARIT 
M. abscessus (n=1) 1 1 1 1 1 1 1  
M. chelonae (n=2) 1 2 2 2 2 1 2  
M. fortuitum (n=7) 2    7 5 7 7 
M. gordonae (n=1)         
M. intracellulare (n=2) 2 2 1 2     
M. kansasii (n=1)         

Tableau 3A : Profils de résistance des 14 isolats de mycobactéries atypiques reçus à titre d'expertise du CHU – Martinique. 
Remarque : les profils de résistances à EMB et D-CS ne sont disponibles que pour 1 souche M. chelonae et 5 souches M. fortuitum. 
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En 2010, nous avons identifié 12 M. tuberculosis chez 12 patients et 6 isolats de mycobactéries atypiques chez 5 patients. Parmi les 12 isolats du 
M. tuberculosis identifiées en 2010, aucune une souche ne présente de résistance aux antibiotiques testés. Pour les 5 patients porteurs d’une 
mycobactéries atypique, les profils de résistance obtenus pour les souches correspondantes sont présentées dans le tableau 3B. 

 

Tableau 3B : Profils de résistance de 4 des 5 isolats cliniques de mycobactéries atypiques reçus à titre d'expertise du CHU – 
Martinique. Remarque : le profil de résistances d’1 mycobactérie atypique provenant de Martinique n’est pas disponible en 2010. 
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(Résultats concernant 115 isolats de 108 patients de l’Institut Pasteur de Guyane entre 2009 et 2010) 

Au cours de l’année 2009, nous avons identifié 36 M. tuberculosis chez 36 patients et 15 mycobactéries opportunistes chez 13 patients. Parmi les 
souches appartenant au complexe M. tuberculosis, 3 isolats présentent une résistance à au moins un antibiotique : 2 isolats sont monorésistants à 
l'isoniazide, et 1 à la streptomycine (Tableau 4A).  
 

Espèce (nombre de patients) INH 0,2 INH 1 RIF EMB PZA ETH SM KANA 
M. avium (n=5) 5 5 3 5 5 2 5 5 

M. avium complexe (n=4) 4 4 1 4 4  4 4 

M. fortuitum (n=3) 3 3 3 3 3 1 3 3 

M. malmoense(n=1) 1 1   1    

 AMIK OFLO CIPRO SPAR CLOFA D-CS RBT CLARIT 
M. avium (n=5) 5 5 5 5 1  4  

M. avium complexe (n=4) 4 4 4 4   4  

M. fortuitum (n=3)     3 3 3 3 

M. malmoense(n=1)         

Tableau 4A : Profils de résistance des 13 isolats cliniques de mycobactéries atypiques reçus à titre d'expertise de l'Institut Pasteur de 
Guyane en 2009. 

 
 
Au cours de l’année 2010, nous avons identifié 56 M. tuberculosis chez 52 patients et 8 mycobactéries opportunistes chez 7 patients. 
Parmi les souches appartenant au complexe M. tuberculosis, 2 isolats présentent une résistance à au moins un antibiotique : 1 isolat 
est monorésistant à l'isoniazide, et 1 isolat présente une résistance cumulée à l’isoniazide et la pyrazinamide. Les profils de 
résistance de 6 des 8 mycobactéries atypiques reçues de Guyane en 2010 sont présentés dans le Tableau 4B. 
 

Espèce Nombre de patients porteurs d’une souche résistante 

 (nombre de patients) 
INH 
0,2 INH 1 RIF  PZA ETH SM KANA 

M. abcessus (1) 1 1 1 1  1 1 

M. avium (3) 3 3 2 3 2 3 3 

M. fortuitum (2) 2 2 2 2  2 2 

  AMIK OFLO CIPRO SPAR CLOFA RBT CLARIT 

M. abcessus (1) 1 1 1 1 1 1  

M. avium (3) 3 3 3 3  2  

M. fortuitum (2)     2 2 2 
 

Tableau 4B : Profils de résistance de 6 des 7 isolats cliniques de mycobactéries atypiques mycobactéries opportunistes reçues à titre 
d'expertise de l'Institut Pasteur de Guyane en 2010. Remarque : le profil de résistances d’1 mycobactérie atypique provenant de 
Guyane (1 M. intracellulare) n’est pas disponible en 2010. 

Espèce Nombre de patients porteurs d’une souche résistante 

 (nombre de patients) INH 0,2 INH 1 RIF  PZA ETH SM KANA 

M. abcessus (1) 1 1 1 1 1 1 1 
M. fortuitum (2) 2 2 2 2 2 2 1 
M. gordonae (1) 1 1  1 1  1 

  AMIK OFLO CIPRO SPAR CLOFA RBT CLARIT 

M. abcessus (1) 1 1 1 1 1 1  
M. fortuitum (2)     2 2 2 
M. gordonae (1)        



 38 

 
 

 
Notre laboratoire compte trois unités réalisant des prestations analytiques dans le domaine de l’agro-alimentaire et de l’Environnement. A travers 
son activité, le Laboratoire d’Hygiène de l’Environnement (LHE) intervient dans les problématiques locales de Santé Publique : 

� Le contrôle sanitaire des eaux de consommation, des eaux de baignade et de loisirs dont le prescripteur est l’Agence Régionale de 
Santé (L’ARS) ;  

� La lutte contre la contamination par Legionella pneumophila avec la réalisation de prélèvements et d’analyses sur les tours 
aéroréfrigérantes  et les eaux chaudes sanitaires des établissements recevant du public; 

� La lutte contre la pollution chimique diffuse des eaux superficielles, notamment avec les analyses DCE ; cette Directive Cadre 
Européenne (DCE) ayant pour objectif la caractérisation puis la diminution de la pollution physico-chimique des eaux superficielles 
douces ou marines ; 

� La diminution du risque d’exposition de la population à la chlordécone, grâce à l’expérience acquise sur  le dosage de cette molécule 
dans les eaux et par sa participation au programme de prévention JAFA (JArdins FAmiliaux) pour la réalisation d’analyses de sol ; 

� La maîtrise des infections nosocomiales à travers les analyses d’eau et de surface dans les établissements de santé (bassin de 
rééducation, eaux d’hémodialyse) ; 

� Le contrôle des eaux de rejets des stations d’épuration urbaines ou industrielles  en autocontrôle ou dans le cadre de la police de l’eau ;  
� La réalisation d’autocontrôles bactériologiques en restauration collective, en industries agro-alimentaires, en métier de bouche et 

autres restaurations commerciales ; ainsi que les analyses nécessaires à la surveillance de l’élevage avicole. 
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Activités Nombre d’échantillons % en volume d’activité 
Contrôle sanitaire des eaux de 
consommation 

2076 
11%  

Contrôle sanitaire des eaux de baignade 
et de loisirs 

4475 24% 

Réception hygiénique de réseau 493 2,5% 
Contrôle Legionella 749 4% 
Programme DCE – analyses physico-
chimiques 

136 0,5% 

Analyses de sols – JAFA 2287 12% 
Eaux d’hémodialyse et bassin de 
rééducation 

197 0,5% 

Analyses d’effluents 392 2% 
Autocontrôles hygiène alimentaire 5785 31% 
Analyses divers hygiène (surfaces, mains, 
textiles) 

2168 12% 

Surveillance élevage avicole 131 0,5% 
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En 2010, le personnel du LHE se compose de 26 personnes dont 7 cadres et ingénieurs, 9 techniciens, 4 techniciens préleveurs, 3 agents 
techniques et un agent de service. Les différentes fonctions et compétences représentées sont les suivantes : 
� un directeur de laboratoire, 
� un responsable technique à la tête de chaque unité, 
� un responsable qualité, 
� un ingénieur affecté au conseil et à la formation, 
� un technicien au secrétariat technique, 
� quatre préleveurs hygiénistes, 
� trois techniciens et un agent technique affectés à la microbiologie des eaux et des aliments, 
� trois techniciens et un agent technique affectés à la physico-chimie générale, 
� trois techniciens, et 2 aide- laboratoire affectés à l’unité des micropolluants, 
� deux volontaires civils à l’aide technique, ingénieurs, respectivement chargés de la caractérisation des méthodes analytiques en chimie 

et du développement de méthodes de dosage de molécules organiques sur LC-MS-MS. 
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L’évolution globale du nombre d’échantillons traités par secteur d’activités est indiquée dans le tableau suivant. 
 

Tableau n°2 : Evolution du nombre d’échantillons pris en charge de 2005 à 2010 par secteur d’activités 
 

 2005 2006 2007 2008 2009 2010 
Microbiologie  des 
eaux 

6 782 6 867 6 860 7 391 7 208 7 135 

Chimie des Eaux 4 841 4 962 5 299 5 156 3 487 3 931 
Hygiène alimentaire 8 744 8 824 8 777 11 982 8 972 8 009 
Micropolluants 1 459 1 621 1 626 1 596 2 599 2 848 

 
L’activité en micropolluants a fortement augmenté avec la mise en place du programme JAFA (dosage de molécules de pesticides organochlorés 
dans le sol). Par contre, le nombre des échantillons est quasiment stable pour les unités de microbiologie et de chimie. 
 
 
La microbiologie des eaux 
Les eaux analysées par ce secteur d’activité le sont essentiellement dans un cadre réglementaire : le contrôle sanitaire des eaux destinées à la 
consommation humaine, le contrôle sanitaire des eaux de baignade et de loisirs, l’analyse des eaux de réception hygiénique des nouveaux 
réseaux, le contrôle des eaux d’hémodialyse, des eaux chaudes sanitaires et des eaux de Tours aéro-réfrigérantes. Aussi le nombre d’échantillons 
reçus et de paramètres pris en charge est quasiment identique d’une année à l’autre. 
 
 

Tableau n°3 : Evolution des principaux paramètres analysés en microbiologie des eaux de 2009 à 2010 
 

Principaux paramètres 2009 2010 

Spores de micro-organismes anaérobies 2 589 2 303 

Bactéries coliformes 4 686 4 401 

E. coli (Filtration) 2 063 1 877 

E. coli (NPP) 1 923 1 932 

Micro-organismes 22°C 2 907 2 613 

Micro-organismes 36°C 4 377 4 367 

Legionella sp. 767 749 

Pseudomonas aeruginosa 1 187 819 

Levures / moisissures 221 212 

Salmonella 262 231 

Staphylocoques pathogènes 1 674 1 949 

Entérocoques (filtration) 2 714 2 390 

Entérocoques (NPP) 1 923 1 932 

 
Le laboratoire souhaite développer son offre technique avec la mise en place de technique de biologie moléculaire pour la détection de Legionella 
sp et L. pneumophila dans les eaux de tours aéroréfrigérantes, ou dans les eaux chaudes sanitaires. Les toxi-infections alimentaires d’origine 
hydrique et le diagnostic parasitaire des eaux de baignades sont aussi de nouveaux sujets d’étude. 
 
 
La physico- chimie des eaux 
Les activités de chimie des eaux concernent différents types d’eau : les eaux de consommation, dans le cadre du contrôle sanitaire, les eaux de 
surfaces et côtières dans le cadre des contrôles DCE, les eaux de piscines, les effluents urbains ou industriels, les eaux de dialyse.  
Le travail y est organisé par poste analytique, comme indiqué dans le tableau suivant : 
 
 

Tableau n°4 : Evolution Du nombre d’échantillons analysés par poste de chimie  des eaux de 2009 à 2010 
 
 

Poste  2009 2010 
Paramètres physico-chimie de base 3 050 3 296 
Paramètres chromatographie ionique 2 208 1 958 
Paramètres flux continu 1 142 2 041 
Poste carbone (COT) 1 806 2 441 
Paramètres effluents et indices globaux 701 718 
Analyses spécifiques manuelles 117 135 

 
En 2010, le laboratoire a remplacé la détermination de l’indice de permanganate par l’analyse du carbone organique (COT) dans les eaux de 
piscines. Ceci a considérablement augmenté le nombre  d’échantillons pris en charge à ce poste.  
L’utilisation du flux continu pour la détermination du NH4 dans les eaux de consommation, notamment dans les eaux distribuées au robinet 
explique cette forte augmentation du nombre d’échantillons pris en charge par ce poste. 
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Les échantillons analysés au titre de la DCE ne représentent pas un gros volume d’activité, mais constituent un véritable challenge technique pour 
le laboratoire, notamment avec le développement de méthodes automatiques ou manuelles pour des matrices spécifiques comme les eaux marines 
ou saumâtres. Nous pensons vraiment en faire un point fort de notre laboratoire, compte tenu de notre situation géographique et du potentiel 
intérêt des îles voisines. 
L’achat d’un échantillonneur automatique mobile NEOTEK permet désormais de réaliser des prélèvements automatiques (assujettis au débit) en 
entrée et sortie de station de traitement des eaux usées de collectivités ou d’industries. Cet investissement nous permet de renforcer notre offre 
technique et de dynamiser ce secteur d’activité qui reste fortement tributaire du marché du contrôle sanitaire.   
 
 
L’hygiène alimentaire 
L’hygiène alimentaire traite en grande majorité des échantillons d’auto-contrôles de la restauration collective forcée (prisons, établissements de 
Santé…), de la restauration collective scolaire (communale, établissements secondaires et universitaires), de la Grande et Moyenne Distribution, 
des métiers de bouche (pâtisserie, traiteurs, restauration commerciale, fast-food), de quelques industries agro-alimentaires (aliments pour 
animaux, jus…) et de la surveillance de la production primaire (abattoirs, élevage avicole). 
Cette activité majoritairement contractuelle génère plusieurs types de prélèvements et d’analyses, les analyses bactériologiques des aliments, le 
contrôle bactériologique de l’environnement agroalimentaire, comme pour les surfaces et les mains du personnel, ainsi que le contrôle 
bactériologique du linge en collectivité.  
 
 

Tableau n°5 : Evolution du nombre d’échantillons analysés en hygiène alimentaire de 2009 à 2010 
 
 

Activités 2009 2010 
Microbiologie des aliments 7 035 5 916 
Contrôle des surfaces 1 066 1 305 
Contrôle des mains 597 655 
Contrôle Blanchisserie 158 213 

 
Le nombre d’échantillons destinés à la microbiologie des aliments tend à diminuer au profit d’autocontrôles annexes, comme le contrôle des 
conditions de production (mains, surfaces). Cette tendance s’observe depuis plusieurs années. Le laboratoire souhaite redynamiser la 
microbiologie alimentaire, en favorisant les contrôles de microbiologie alimentaire. Ces analyses ne doivent plus être perçues, comme des 
« contrôles alibis », mais plus comme un moyen de gestion de la qualité et de maîtrise sanitaire. Pour cela les résultats doivent être communiqués 
dans les 24 à 48 heures suivant l’arrivée des échantillons au laboratoire et nos analyses axées préférentiellement sur les indicateurs d’hygiène de 
production.  Ce secteur d’activité a donc fait le choix d’investir dans une centrale TEMPO Biomérieux. Basé sur le principe d’une analyse NPP, 
avec lecture en fluorescence négative ou positive, ce système a le mérite d’automatiser le dénombrement des germes indicateurs d’hygiène et de 
rendre la majorité des résultats sous 24 heures. 
Le laboratoire s’appuie sur ses compétences techniques, pour la mise en place de formations interentreprises sur les bonnes pratiques d’hygiène et 
le plan de maîtrise sanitaire. Ces formations courtes permettent d’appréhender de manière théorique et pratique les bases de l’hygiène de 
production, principalement pour les acteurs de la restauration informelle (dite ambulante), la restauration rapide comme les cafétérias et les 
pizzérias. En moyenne une quinzaine de stagiaires sont mensuellement formés. 
Le secteur de la restauration collective est plutôt demandeur de formations intra-entreprises sur site, adaptées à leur contexte de production. Le 
plan de formation est alors établi après audit de notre ingénieur conseil. Ce sont des formations de plus de 20 heures en groupe de 10 stagiaires 
maximum. Le laboratoire a réalisé une dizaine de formations de ce type. 
 
 
Les Micropolluants 
L’exposition de la population à des molécules de produits phytosanitaires telle que la chlordécone reste une préoccupation majeure de Santé 
Publique. En 2000, le secteur des micropolluants a mis en place le dosage de certaines de ces molécules dans l’eau. Depuis plus d’un an, il est 
désormais capable de réaliser le dosage des molécules organochlorées dans le sol. Cette activité représente près de la moitié des analyses de 
micropolluants organiques, comme nous le montre le tableau suivant. 
 
 

Tableau n°6 : Evolution du nombre d’échantillons par composés recherchés en micropolluants organiques de 2009 à 2010 
 
 

Composés recherchés 2009 2010 
Pesticides organochlorés/eau 480 491 
Polychlorobiphényles 276 264 
Pesticides organophosphorés 313 332 
Herbicides 261 284 
Hydrocarbures aromatiques 393 392 
Composés halogénés volatils 282 277 
Indice hydrocarbures 147 88 
Benzène et dérivés 287 271 
Pesticides organochlorés/ sol 1 022 1 227 

 
Les investissements en 2010 grâce au projet FEDER (financement européen, de la Région, du département et de l’état) ont permis d’accompagner 
le développement de la plate-forme technique pour le dosage des micropolluants dans les eaux. L’achat d’une chromatographie liquide couplée à 
la spectrométrie de masse en tandem AB SCIEX (LC/MS/MS) va permettre d’augmenter progressivement nos capacités techniques et le nombre 
de molécules organiques dosées. Afin de soutenir cette démarche de développement de méthodes, le laboratoire a décidé de présenter en portée 
flexible cette activité analytique. Cette portée est l’expression des compétences faisant l’objet de l’accréditation. Contrairement à la portée fixe, la 
portée flexible permet une certaine souplesse quant à l’utilisation de l’accréditation COFRAC. (Comité Français d’Accréditation). Cela favorise 
précisément le développement en interne de méthodes et permet au laboratoire de rendre ces résultats sous accréditation, et ce, sans attendre de 
nouvelles évaluations.    
Identifiés comme cancérogènes, les hydrocarbures aromatiques (les HAP) suscitent un intérêt certain dans le cadre de la pollution atmosphérique. 
Les processus de combustion, comme le moteur des véhicules et les centrales électriques à charbon sont des sources de HAP. La réglementation 
européenne relative aux risques liés à l’air ambiant prévoit la mesure des HAP par les réseaux de surveillance de la qualité de l’air. Ceci ouvre un 
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champ non négligeable au laboratoire en matière de développement analytique. Contacté par le réseau de surveillance Madin’Air, le laboratoire a 
réalisé la détermination du benzo(a)pyrène sur 17 échantillons de filtres de particules. De même, la qualité de l’air en tant que risques 
professionnels est réellement pris en compte, d’où la convention d’analyses établie entre le laboratoire et le CIST (Santé au Travail).    
Les polluants minéraux sont aussi analysés dans ce secteur d’activité. Le contrôle sanitaire exige le dosage de l’aluminium, utilisé comme agents 
coagulants, dans toutes les eaux prélevés en unité de distribution. De même la caractérisation des ressources en eau nécessite le dosage d’un 
certain nombre de métaux, notamment les métaux lourds. Ce secteur prend aussi en charge les eaux d’hémodialyse, ainsi que les effluents 
industriels pour les installations soumises à arrêté préfectoral. Cela représente près de 1621 échantillons. 
 
 

Tableau n°7 : Evolution du nombre d’échantillons par métal recherché en micropolluants minéraux de 2009 à 2010 
 

Métaux 2009 2010 
Aluminium 1 391 1 386 
Arsenic 304 308 
Baryum 251 234 
Cadmium 301 312 
Chrome 269 261 
Cuivre 369 357 
Fer 487 542 
Mercure 278 292 
Manganèse 303 324 
Nickel 300 303 
Plomb 274 296 
Antimoine 182 184 
Sélénium 291 284 
Zinc 248 247 

 
L’ensemble des unités du laboratoire travaille sur de nombreuses problématiques transversales liées à la prévention du risque sanitaire. Notre 
implication dans le contrôle sanitaire, dans les programmes de recherche régionaux et notre capacité à développer de nouvelles méthodes 
d’analyses utiles au pouvoir public en sont la preuve. 
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La prévention du risque sanitaire lié à la baignade nécessite un suivi analytique de ces eaux. Il n’y a pas de saison balnéaire 
proprement dite sous nos climats, le programme de prélèvements s’étend toute l’année.  
L’évaluation de la qualité de ces eaux repose essentiellement sur des critères bactériologiques, notamment la concentration en 
bactéries témoins de contamination fécale : Escherichia coli et entérocoques fécaux.  
 
Le laboratoire utilise les méthodes normalisées, la  NF EN ISO 9308-3 et la NF EN ISO 7899-1 pour le dénombrement des E. coli et 
des entérocoques, avec un seuil de détection de 15 NPP (Nombre le Plus Probable) par  100 ml. Il s’agit d’une méthode miniaturisée 
par ensemencement de 96 puits d’au moins deux dilutions de l’échantillon et basée sur la détection d’activité d’enzymes spécifiques. 
 
Les adjoints techniques de l’Agence Régionale de la Santé (ARS) ont prélevé 1865 échantillons d’eau de baignade. Ces résultats font 
l’objet de statistiques annuelles sur la qualité des eaux et permettent un classement de ces sites de baignade.   
 

Tableau n°8 : Limites de qualité pour le classement des eaux de baignade 
 

Eaux de mer 

Escherichia coli 250 / 100 ml 
Entérocoques  fécaux 100 / 100 ml 
 
Eaux de rivières 
Escherichia coli 500 / 100 ml 
Entérocoques  fécaux 200 / 100 ml 

 
Le niveau  de contamination des  eaux locales est extrêmement faible. Plus de 68 % des échantillons présentent des résultats inférieurs ou égaux 
au seuil de détection. 
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En cas de dépassement des limites de qualité, la gestion du réseau d’assainissement est souvent mise en cause. L’amélioration de la qualité de ces 
eaux nécessite des actions curatives et préventives pour la protection des sites de baignade. 
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La maîtrise du risque sanitaire lié à la baignade dans les eaux chaudes nécessite un programme de prélèvement particulier géré par l’ARS pour les 
6 sites de baignades les plus fréquentés. 
Ces eaux douces de source d’eau chaude sont régulièrement  surveillées. Le suivi analytique comprend non seulement les témoins indicateurs de 
contamination fécale, mais aussi la recherche et le dénombrement d’amibes libres thermophiles  notamment Naegleria fowleri. 
Cette amibe responsable d’une Méningo Encéphalite Amibienne Primitive est présente dans certains bains chauds. Cette pathologie est 
exceptionnelle mais sévère ce qui implique des campagnes de nettoyage des bassins dont l’efficacité est vérifiée par des séries de prélèvements en 
surface et en profondeur. 
26 échantillons ont été pris en charge par le laboratoire. La charge amibienne est concentrée par filtration,  ensemencée puis les cultures sont 
transférées à un  laboratoire spécialisé dans la recherche de Naegleria dans les eaux. Le seuil de détection est de 2 NT /L (Naegleria totale) ou 2 
NF/L (Naegleria fowleri). Seule la moitié  des échantillons analysés présente un taux de Naegleria totale supérieur ou seuil de détection. Parmi 
ces échantillons positifs, les taux en Naegleria fowleri décelés sont toujours inférieurs à 10 NF / L. La baignade est interdite à partir de 100 NF / 
L. On évalue alors le risque à 1 décès pour 140 000 baignades.  
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La santé, la protection et le confort du baigneur impliquent que  les eaux de piscines soient contrôlées. On vérifie notamment l’efficacité des 
traitements réalisés par le gestionnaire de l’installation. L’eau de piscine doit être à la fois, filtrée en continu, désinfectée et désinfectante. 
Les pathologies liées aux eaux de piscine sont multiples : 

 
Le contrôle sanitaire des eaux de piscine prévoit des analyses de physico-chimie générale, ainsi que des analyses bactériologiques. 2877 
échantillons sont issus de contrôles mensuels ou trimestriels de bassins recevant du public. (Établissements hôteliers, gîtes touristiques, résidence 
d’hébergement, complexes sportifs). Le laboratoire est chargé par l’ARS de prélever mensuellement 84 bassins, ce qui représente sur l’année 
1154 échantillons.  
Les paramètres physico-chimiques réalisés sur le terrain permettent de vérifier les propriétés désinfectantes de l’eau, le pH, le chlore disponible, 
le chlore libre actif, stabilisant…tandis que les paramètres bactériologiques permettent d’apprécier le niveau de contamination générale de l’eau 
ainsi que la présence ou pas de germes pathogènes. Les dépassements de limites  de qualité sont de l’ordre de 5% et concernent principalement : 

� Un excès de chlore disponible pour des taux supérieurs à 4 mg/L ; 
� Une flore revivifiable  à 36°C trop importante, supérieure à 100 UFC/ml 
� La présence de staphylocoques pathogènes ou de coliformes dans l’eau. 
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Les principales sources d’exposition aux légionelles sont  les circuits d’eau chaude sanitaire et les tours aéroréfrigérantes (TAR). Toutefois, 
compte tenu des particularités du réseau d’eau des collectivités du Nord, la recherche et le dénombrement des Legionella sp et pneumophila sont 
effectués systématiquement sur le réseau d’eau des Collectivités de Saint – Martin et Saint – Barthélémy.  
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La maîtrise du niveau de contamination en Legionella sp et Legionella pneumophila reste délicate. Près de 19% des échantillons analysés ont 
dépassé la limite d’alerte de 1000 UFC / L en Lsp ou Lp.  
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Le contrôle des eaux chaudes sanitaires pour les établissements recevant du public (cliniques, hôtels, centre gérontologique) représente 552 
échantillons pour 48 prescripteurs différents. Moins de 4% des échantillons ont dépassé le seuil d’alerte de 1000UFC/ml. Des mesures de purge 
des chauffe-eau ou de décontamination du réseau viennent en général à bout de ces non-conformités. 
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L’analyse de l’eau en unité de distribution pour les collectivités de Saint-Martin et Saint – Barthélémy représente en recherche de Légionelles,  67 
échantillons. Ce réseau nécessite en effet une surveillance particulière liée à sa configuration et au mode de production d’eau potable (eau de mer 
dessalinisée). 
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Les analyses en eau potable représentent 2149 échantillons sur l’année 2010.  
 

 
 
Dans le cadre du contrôle sanitaire, sont pris en charge l’ensemble des échantillons d’eaux superficielles ou captages utilisés comme ressource 
pour la production d’eau potable : 

� Les eaux superficielles de catégorie A2 et A3 
� Les eaux de captage, catégorie B 
� Les autres types d’eau, catégorie A. 
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Total 2149 100% 
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Selon le programme de prélèvements définis par l’ARS, sont aussi analysés les échantillons issus de sortie de station de traitement, catégorie T2. 
Les catégories T regroupent l’ensemble des unités de distribution contrôlées et les petites stations de traitement. 
De même, Les eaux de source conditionnées (CD) ou les eaux potabilisées (PO), ainsi que les eaux distribuées sans désinfection (S) sont aussi 
contrôlées dans ce cadre réglementaire. Cela représente en totalité 1592 échantillons analysés. (Plus de 70% de l’activité en eau potable) 
Les échantillons de réception hygiénique de réseau (RACC), bien que prélevés en partie par les adjoints techniques de l’ARS ne font pas partie 
proprement dit du programme de contrôle sanitaire. Cela représente tout de même près de 23% de l’activité en eau potable. 
Les paramètres analysés sont fonction de plans de contrôles réglementaires et mobilisent l’ensemble des unités du LHE : 

� 81% des échantillons du contrôle sanitaire nécessitent des analyses bactériologiques ; 
�  Entre 80 et 70% des échantillons du contrôle sanitaire doivent être pris en charge par les postes analytiques de chimie sommaire 

(CHIM1), du flux continu, et au poste Métaux.  
� Les autres postes analytiques  ne sont sollicitées que pour les analyses en eaux brutes ou pour les analyses complémentaires en sortie 

de station de production. 

16% des échantillons pris en charge seront en partie sous-traités (EXT), essentiellement pour la radioactivité, les molécules de micropolluants 
complémentaires comprises dans la RS (plan de contrôle ressource) additionnelle. 
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La Directive Cadre européenne de l’Eau a pour objectif de caractériser la pollution chimique des milieux aquatiques et d’évaluer les actions à 
mettre en œuvre pour que ces masses d’eau atteignent le « bon état » en 2015. Afin d’assurer le suivi des objectifs de la DCE, des contrôles 
essentiellement hydromorphologiques, biologiques et physico-chimiques sont réalisés sur : 

� Les eaux de surface,  
� Les eaux littorales, 
� Les eaux souterraines. 
 

L’Office de l’Eau Guadeloupe, homologue des Agences de l’Eau en France métropolitaine gère la trentaine de stations du réseau de surveillance 
DCE.  Il supervise les campagnes de prélèvements et d’analyses portant sur les paramètres physico-chimiques nécessaires à l’interprétation des 
données biologiques, les polluants et substances prioritaires DCE, des polluants spécifiques n’entrant pas dans les substances prioritaires DCE, 
les micropolluants GREPP (Groupement Régional d’Etude des Produits Phytosanitaires) pour les stations concernées. 
Le renforcement du nombre de molécules à analyser nous a contraints à sous-traiter les micropolluants prioritaires DCE et GREPP. Le LHE a pris 
en charge 85 échantillons répartis sur 4 campagnes en 2010 pour divers paramètres physico-chimiques :  

 
Tableau n°9 : Paramètres analysés au LHE -  Campagne Office de l’Eau 2010 

Code SANDRE Paramètres analysés au LHE Nombre d’échantillons 
1295 Turbidité néphélométrique 85 
1305 Matières en suspension 85 
1313 DBO5 85 
1314 Demande chimique en oxygène 85 
1319 Azote Kjeldahl 85 
1327 Hydrogénocarbonates 45 
1335 Ammonium 85 
1337 Chlorures 45 
1338 Sulfates 45 
1339 Nitrites 85 
1340 Nitrates 85 
1345 Titre hydrotimétrique 45 
1347 Titre alcalimétrique complet 45 
1348 Silice dissoute 85 
1350 Phosphore total 85 
1367 Potassium 45 
1372 Magnésium 45 
1374 Calcium 45 
1375 Sodium 45 
1433 Orthophosphates 85 
1436 Phéopigments 85 
1439 Chlorophylle alpha 85 
1841 Carbone organique dissous 85 
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Dans le cadre des auto-contrôles obligatoires pour la gestion des stations d’épuration, le LHE a pris en charge 392 échantillons en 2010. Cette 
activité connaît une baisse de 8%, certains partenaires ayant souhaités ne plus sous-traiter leurs échantillons à notre laboratoire.  Les paramètres 
majoritairement réalisés sont ceux mesurant la pollution organique, particulaire et azotée :  
 

Tableau n°10 : Principaux paramètres analysés sur les effluents en 2010 

Paramètres effluents Nombre d’échantillons 
DBO5 327 
Demande chimique en oxygène 303 
Matières en suspension 309 
Azote Kjeldahl  228 
Nitrites 151 
Nitrates 155 
Ammonium 160 

 
D’autres paramètres, comme le dosage des hydrocarbures, des détergents anioniques ou des métaux tels que le cuivre ou le plomb sont plus 
spécifiques des installations industrielles. 
Les services de l’Etat chargés de la police des Eaux (anciennement DAF) doivent vérifier la qualité du dispositif d’auto-surveillance mis en place 
par les gestionnaires de station de traitement, en procédant à des contrôles inopinés ou en faisant réaliser des bilans de pollution.   
Le bilan de pollution 24 heures permet de caractériser les eaux brutes et les eaux de rejets, afin de vérifier l’efficacité des opérations de 
traitement. L’acquisition d’un échantillonneur automatique mobile, assujetti au débit, permet désormais au laboratoire de réaliser ce type de 
prélèvement. Le LHE a été choisi par la DAF pour réaliser une campagne de prélèvements et d’analyses sur des stations d’épuration 
sélectionnées en fonction de leur capacité en Equivalent Habitant. 
Trente bilans de pollution ont été réalisés sur l’année 2010. Ils sont majoritairement prescrits par la Direction de l’Alimentation, de l’Agriculture 
et de la Forêt (anciennement entité DAF). 
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Dans le cadre du plan chlordécone, visant à réduire l’exposition de la population à la molécule, les Services de l’Etat ont mis en place un 
programme régional de prévention JAFA (Jardins FAmiliaux). Piloté par l’ARS et l’Instance Régionale d’Education et de Promotion de la Santé 
(IREPS), il a pour but d’identifier les populations habitant des zones potentiellement contaminées et consommant régulièrement des légumes –
racines issus de leur jardin. 
Ce programme est basé sur une enquête porte à porte dans des secteurs géographiques désignés. Le questionnaire permet de déterminer, le cas 
échéant, si le diagnostic du jardin familial est nécessaire.   
Le laboratoire en partenariat avec la société Qualistat a été choisi par l’ARS pour participer à ce programme de prévention : 

� Une équipe d’enquêteurs supervisés par Qualistat réalisent les enquêtes et les prélèvements de sol ; 
� Le laboratoire prend en charge ces échantillons de sol et réalise selon la XPX 33012 le dosage de la chlordécone, de la dieldrine, de 

l’hexachlorobenzène, de l’HCH béta, de l’HCH gamma et du mirex. 

Ce programme commencé en 2009 devrait se poursuivre au moins jusqu’à fin 2011 
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Crellin, S. Obaro, M. Gosciminski, E. J. Carter, N. Rastogi ), Oral presentation/Parallel session 19: Molecular 
epidemiology; 
http://ecdc.europa.eu/en/ESCAIDE/Pages/ESCAIDE2010Programme.aspx   

 

14. European Science Foundation (ESF) Workshop "Multidisciplinary consortium for the development of effective, but non-toxic 
drugs against MDRTB  and XDR-TB", Institute of Hygiene and Tropical Medicine, Universidade Nova de Lisboa, Lisbon, 1-3 
Dec 2010. 

·  Key-note: Geo-epidemiology of MDR/XDR-TB: tools & strategies to track the global epidemic (N. Rastogi *) 
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Période Durée Stage et objet Stagiaire 

14/01/2009 – 
14/02/2009 

1 mois Stage de perfectionnement dans le cadre d’un financement «SATBAT 
Fogarty», South African TB/AIDS Training. Direction scientifique: Dr. N. 
RASTOGI,  
Co-encadrement : T. ZOZIO  
Objet : Caractérisation moléculaire des isolats de M. tuberculosis 
multirésistants en provenance de Johannesburg (Afrique du Sud) 

Charmaine Khudzie 
MLAMBO, Doctorante, 
Université de Witwatersrand, 
Johannesburg  

15/01/2009 – 15/05/2009 4 mois Stage dans le cadre d’un contrat de « Chercheur Senior » financé par 
l’Europe FP6 (Marie Curie Actions- Fellowships); Direction scientifique : 
Dr. N. RASTOGI 
Objet : Génotypage des souches de M. tuberculosis dans le cadre du Projet 
Marie Curie-FP6 Mobility project n° 39389 «Modern TB detection » 

Igor MOKROUSOV , Institut 
Pasteur de Saint-Pétersbourg 

15/01/2009 – 15/05/2009 4 mois Stage dans le cadre d’un projet financé par l’OTAN ;  
Direction scientifique: Dr. N. RASTOGI, 
Co-encadrement: Dr. I. MOKROUSOV 
Objet : Génotypage des souches de M. tuberculosis dans le cadre du Projet 
n° sfp 982319 « Detect drug-resistant TB ». 

Violeta VALCHEVA , 
Stephan Angeloff Institute of 
Microbiology, Sofia, Bulgarie 

20/04/2009 – 29/05/2009 1 mois Stage de perfectionnement aux outils de génotypage  
Direction scientifique: Dr. N. RASTOGI, 
Co-encadrement : T. ZOZIO 
Objet : Génotypage des souches de M. tuberculosis 

Yesica Johanna JIMENEZ 
SANCHEZ,  
Université de Bogota, 
Colombie  

20/04/2009 – 29/05/2009 1 mois Stage de perfectionnement aux outils de génotypage  
Direction scientifique : Dr. N. RASTOGI, 
Co-encadrement : T. ZOZIO 
Objet : Génotypage des souches de M. tuberculosis 

Maria Irene CEREZO 
CORTES, Université de 
Bogota, Colombie 

08/09/2008 – 08/02/2009 5 mois Stage de deuxième année d’école d’ingénieur 
Direction scientifique: Dr. N. RASTOGI, 
Co-encadrement: J. MILLET 
Objet : Génotypage des souches de M. bovis par spoligotypage « étendu » 

Perrine ROUSSEL, Ecole 
Nationale Supérieure 
d’Agronomie de Rennes 

31/08/2009 – 12/09/2009 2 semaines Objet : Stage de perfectionnement au diagnostic des mycobactéries 
Direction scientifique: Dr. N. RASTOGI, 
Appui Technique: K.S. GOH, F. PRUDENTE, M. BERCHEL 
 

Guetty GOUFF, Centres 
GHESKIO, Port-au-Prince, 
Haïti 

31/08/2009 – 12/09/2009 2 semaines Objet : Stage de perfectionnement au diagnostic des mycobactéries 
Direction scientifique: Dr. N. RASTOGI, 
Appui Technique: K.S. GOH, F. PRUDENTE, M. BERCHEL  
 

Marie-Marthe DUGAT , 
Centres GHESKIO, Port-au-
Prince, Haïti  

06/10/2009 –  
18/12/2009 

2 mois Stage dans le cadre d’un financement SGM-IUMS (Society of General 
Microbiologists/ The International Union of Microbiological Societies, 
Singapore). 
Direction scientifique: Dr. N. RASTOGI, 
Co-encadrement : T. ZOZIO 
Objet: Apprentissage des outils de génotypage de M. tuberculosis 

Benjamin THUMAMO , 
University of Calabar, Cross 
River State, Nigeria 
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01/09/2009 –  
31/12/2010 
 

1/2 journée 
/semaine 

Convention de collaboration établie avec le service de maladies 
infectieuses. 
Direction scientifique: Dr. N. RASTOGI 
Objet : Etude de la coinfection VIH/TB chez les patients du CHU de 
Pointe-à-Pitre  

Thierry MESSIAEN , CHU, 
Pointe-à-Pitre, Guadeloupe 
 

10/02/2010 1 journée Journée de formation d’une infirmière de 2ème année en stage au Centre de 
dépistage de la lèpre. 
Direction scientifique: Dr. N. RASTOGI 
Formation Technique: F. PRUDENTÉ. 
Objet : Recherche de bacille de Hansen sur frottis et dans les biopsies 
cutanées par la coloration de Ziehl-Neelsen.  

Guylaine BIZET, Institut de 
Formation en Soins Infirmiers 
(IFSI), CHU de Pointe-à-Pitre 
 

25/02/2010 1 journée Journée de formation d’une infirmière de 2ème année en stage au Centre de 
dépistage de la lèpre. 
Direction scientifique : Dr. N. RASTOGI, 
Formation Technique: F. PRUDENTÉ. 
Objet : Recherche de bacille de Hansen sur frottis et dans les biopsies 
cutanées par la coloration de Ziehl-Neelsen. 

Louisa ETILOPY , Institut de 
Formation en Soins Infirmiers 
(IFSI), CHU de Pointe-à-Pitre 
 

01/03/2010 - 31/03/2010 1 mois  Stage de formation de la responsable du Laboratoire National de Référence 
de la Tuberculose du Maroc. 
Direction scientifique : Dr. N. RASTOGI, 
Co-encadrement : J. MILLET. 
Objet : Apprentissage de la méthodologie MIRU-VNTR pour le typage des 
souches de M. tuberculosis collectées au Maroc. 

Ouafae LAHLOU, Institut 
National d'Hygiène de 
Rabat, Maroc 

06/04/2010 - 06/08/2010 6 mois Stage obligatoire de Master. 
Direction scientifique : Dr. N. RASTOGI, 
Co-encadrement : J. MILLET. 
Objet : Stage d'apprentissage des outils de génotypage des souches de M. 
tuberculosis isolées en Guadeloupe, Martinique et Guyane française 

Zhara LAMIN , University  
of Nottingham Trend, 
Angleterre 
 

06/10/2010 - 18/12/2010 6 mois  Stage de Master  
Direction scientifique : Dr. N. RASTOGI, 
Co-encadrement : T.ZOZIO 
Objet : Apprentissage des outils de génotypage – M. bovis 

Viviane CARPIN, Université 
des Antilles et de la Guyane, 
Guadeloupe 
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Janvier 2009 

·  M. Roland OLLIVIER (L'Inspection Générale des Affaires Sociales - IGAS) 
·  M. Arnaud TEYSSIER (L'inspection générale de l'administration - IGA) 

 
Mars 2009 

·  Dr. Aba MAHAMAT, Centre Hospitalier de Cayenne  
 
Juin 2009 

·  Prof. Pierre TALBOT, ancien directeur de l’Institut Armand Frappier (Canada)  
 

Juillet 2009 
·  Christophe MAURIET, Directeur général adjoint – Administration, Institut Pasteur, Paris 
·  Dr. Marc JOUAN, Secrétaire Général du Réseau International, Institut Pasteur, Paris 

 
Septembre 2009 

·  M. Nicolas DESFORGES, Préfet de la région Guadeloupe (le 17/09/2009) 
·  Dr. Véronique VINCENT, StopTB Program, WHO - Geneva 
·  Dr. Philip Suffys, Fondation Oswaldo Cruz, Rio de Janeiro, Brésil 
·  Dr. Jacobus de Waard, Instituto de Biomedicina, Caracas, Venezuela 
·  Prof. Jean W. Pape, Directeur – Centres GHESKIO, Port-au-Prince, Haïti 

 
Juin 2010 

·  M. François SOW, Conseiller de Coopération et d'Action culturelle,  
      Ambassade de France à Cuba 
 

Octobre 2010 
·  Dr. Philippe TABARD, Caribbean Programme Coordination, PAHO-CPC, Bridgetown, Barbade 
·  Dr. Jean-Marc GABASTOU, WHO-PAHO, Washington DC 

 
 
 


