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Conflits d’ intérét

e Pas de conflit d’intérét
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Contexte et objectif

Le CRC reste une maladie frequente
Il est diagnostiqué tardivement
De mauvais pronostic et colteux.

Son dépistage a impacteé le taux de mortalité et le
cout global pour la sociéte.

Le dispositif mérite d’étre amélioré.

Le microbiote est un nouveau champs d’investigation
de marqueurs de maladies humaines

Approche métagénomique pour identifier

des cibles bactériennes associées au CRC
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Patients et méthodes
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Métagenomique totale et ciblée
pour I'étude du microbiote fécale et
tumorale

Collecte et stockage Extraction ADN
des échantillons
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Métagenomique totale et ciblée
pour I'étude du microbiote fécale et
tumorale

Séquencage (lllumina)

Bioinformatique
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Deux niveaux de sécurité pour détecter des
bio marqueurs métagenomiques
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Deux niveaux de sécurité pour détecter des
bio marqueurs métagenomiques
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Deux niveaux de sécurité pour détecter des
bio marqueurs métagenomiques
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True positive rate
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Performance du modele métagénomique

pour la détection du CRC

Le modele métagenomique permet une
augmentation de 45% en terme de
sensibilité par rapport au test Hemocult seul
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CRC progression
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Specimen feces feces colonic biopsies

Sequencing method shotgun metagenomics 16S (V4) 16S (V4)
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KEGG modules

CAZy families

MO0G20 * LPS blosynthesis
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Conclusions

GUT MICROBIOME PROFILING FOR CANCER DETECTION

Colorectal carcinoma
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v'I’'approche métagenomique permet d’augmenter la sensibilité de la détection du cancer du
colon de 45% (comparé a I’hemocult seul). Le microbiote devient potentiellement un milieu
d’identification de marqueurs diagnostiques et de dépistage.

VIl existe une dysbiose liée au CRC, celle-ci est informative sur les fonctions dominantes
potentiellement impliquées dans la carcinogenese.

v'Shift fonctionnel métabolique du microbiote intestinal : dégradation des fibres alimentaires

réduite et métabolisme des protéines accompagné de processus d’inflammation
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Metagenomic test score >
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