
Introduction

Pas de spécificité d’un genre 
bactérien pour un type de milieu, 
bien qu’Aeromonas soit plus 
souvent associé à l’eau douce. 
Vibrio était détecté principalement 
dans les poumons, tandis 
qu’Aeromonas était plus largement 
disséminé dans tous les 
échantillons d’un même patient. 
La détection d’Aeromonas et de 
Vibrio par PCR supportait le 
diagnostic de noyade chez 13/30 
personnes noyées. 

Le microbiome du cadavre (nécrobiome) de personnes noyées est composé de bactéries issues du microbiome humain et de bactéries 
aquatiques (Aeromonadaceae et Vibrionaceae). La diversité du nécrobiome diffère quantitativement et qualitativement entre les patients et donc 
selon le type d’eau de noyade. Les poumons du patient noyé en eau douce présentent des nécrobiomes très différents de ceux des autres organes.

En médecine légale, la conclusion de décès par noyade demeure un diagnostic difficile, en 
raison de signes autopsiques inconstants et aspécifiques (1). La détection de bactéries 
aquatiques dans le sang et les organes (embolisation de bactéries depuis les capillaires 
pulmonaires après inhalation active d’eau) pourrait appuyer le diagnostic de noyade. (2, 3)
La composition du microbiome du cadavre (nécrobiome) est encore méconnue, de même que 
le nécrobiome du cadavre noyé. (4)

Intérêt de la détection tissulaire post-mortem d’ADN de bactéries 
aquatiques dans le diagnostic médico-légal de décès par noyade

• Etudier les communautés microbiennes des 
cadavres de personnes noyées.
• Identifier des bactéries marqueurs de noyade 
en eau douce et salée.
• Mettre au point une méthode utilisable en 
pratique courante de médecine légale.

Objectifs

1) Structure de communauté des nécrobiomes de 2 patients noyés en eaux douce et salée
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2) Détection spécifique d’Aeromonas spp. et Vibrio spp. dans 30 cadavres noyés

Discussion et perspectives

• gènes zipA et pyrH 
conservés entre les espèces 
de chaque genre
• vérification de la spécificité 
des amorces in silico (BLAST) 

• 30 cadavres de patients noyés, pour lesquels une enquête a été requise par la justice, et 
une autopsie réalisée à l’Institut Médico-Légal de Montpellier.
• 176 échantillons de sang et d’organes, prélevés lors des autopsies
• Extraction ADN puis analyse par :

1) metabarcoding sur la portion rrs V3-V4 par séquençage Illumina mi-seq, 
clusterisation par swarm (5), affiliation phylo-taxonomique (Silva) 
2) PCR spécifique ciblant le gène zipA (Aeromonas spp.) et pyrH (Vibrio spp.)
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Figure 1 : 
Abondance relative des communautés bactériennes (par famille) dans les échantillons 
autopsiques de patients noyés
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= absence de détection

A = détection d’Aeromonas

V = détection de Vibrio 

AV = détection d’Aeromonas + Vibrio

Les nécrobiomes des cadavres noyés en eau douce et en salée présentent des différences, qui pourraient être liées à la nature de l’eau aspirée lors 
de la noyade. Il est loin d’être exclu que d’autres facteurs influencent ces différences, comme le délai post-mortem. D’autres analyses 
metabarcoding du nécrobiome de patients noyés sont nécessaires pour conforter ces résultats, et pourraient être couplées à l’analyse de l’eau de 
noyade. L’étude du nécrobiome de patients immergés mais décédés d’une autre cause que la noyade semble également indispensable.
Une bonne connaissance des bactéries aquatiques et de leur dynamique dans les nécrobiomes permettrait de cibler des taxons pour des approches 
par PCR spécifique plus accessibles dans un contexte judiciaire.
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Figure 2 : 
Comparaison des diversités alpha (observed, Shannon, Chao1) a) de l’ensemble 
des échantillons des patients 13 et 14; b) des échantillons de poumon (PD, PG) 
par rapport aux autres échantillons. * p-value <0,05


