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Ep;ﬁemle d'infections a Pseud@monas ageruginosa
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1. Laboratoire de Bact,éf'lologle CHU MONDOR; 2. EA DRF Genosco @LABGeM CNRS UMRB8030, Université
d’ gﬁﬁ‘y -Val d’Essonne; 3. Equipe Opérationnelle Qijglene CHU MONDOR,
4. Reanuﬁatlon Chirurgicale Cardiaque, CHU MONDOI@QS Plateforme NGS, CHU MONDOR,
%&KIR Pseudomonas, CHU BESANCON; 7. Equipe DYNAMYC, EA 7380, UPEC, Créteil.
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Contexte - P@aerug: nosa
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o
6‘
o geme espegeobacterlenne responsable d’infections nosocomiales en &
France (5féme en EurOpE) o ENP 2018, Suetens et al. Eurosurveillance 2018 .\&é
& &
. SenSszlhte aux antibiotiques : c}-é’*“é Bactériémie 2014 ONERBA
< ()
E‘farbapenemes 76.9% S & <&
«,§0> Ceftazidime: 87.5% S e‘f’ Oo‘\
S > 4,5% des souches CAZR son’goBLSE (11/246, étude GERPA 2015(} £ 0.54%
o2 des P. aeruginosa & Fournief et al. RICAI 0215
o Q »-\0
* Diffusion non clonale /\o\)@*@ @,\@’

* Opportunisme de certaifis fonds génétiques au decgﬂrs de

I'acquisition de tralts de virulence particuliers <
QY
» Acquisition de g\,e@es exogenes (carbapénémase) &’v
» Mutations o
©Q§y
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Obijectifs de ¥étude
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@
. Descrlptlom@t investigation d’une épidémie d’infections a P. aeruginosa »
BLSE en Bi‘eanlmatlon Chirurgicale cardiaque — CHU MONDOR (AP-HP, 94) &
. Enqugﬁé épidémiologique et de pratique &e}b _é@é”“’
. Etud‘e du fond génétique de la souche mﬁhquee @Q"‘“
,Efude phylogénique incluant d autreg@ouches BLSE + génomes du SF
<fconcerné &
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Mateériel et Method X

@

(%)

6‘
. Sequengagé des génomes complets (Nextera®, MiSeq®; Illumina)

* MLST SI/ICO (Center for Genome Eplderza*iology CGE) &
& ’g;i}

. Regﬁerche des genes de résistances g\Résfmder — CGE website)
£erotypage (CNR PYO Besancon Pafrlck Plésiat — Anais Potron) o<\
e Comparalson des souches pagﬁetermmatlon d’'un schéma de core

\)

genome MLST ( cgMLST - Seq“Sphere Ridom®) ,é;\"

* Analyse des SNPs : Snlmay (https://github. com/tseern,énn/snlppv)
puis FastTree (modeleﬁ« generalized time- rever5|blgg$> (GTR) + loi

gamma). &

6060
00

ridom

https://www.ridom.de/seqsphere/


https://github.com/tseemann/snippy

Résultats:

* 4 souches de Ra‘fients infectés entre le 03/05/2018 et le 10/10/2018
* 1liquide d@"dramage médiastinite le 03/05/2018 en Réanimation Chirurgie

Cardla%ré passage en Chirurgie cardiaque) é&"@"

¢ 1 Pre&evement Distal Protége (PDP) le 06/06/20;;\8 en RCC é}'é“

e 1 &DP du 25/07/2018 en RCC <¢ {.@“
«éI b|0p5|e osseuse le 10/10/2018 en chlrurgge “vasculaire (mais antécédent de QQQ,Q?’

e;&" passage en RCC et chirurgie cardiaque) & (\(&’f
S q? Patlents multitraités par des antlbL@“thues (Piperacilline — tazobact,a‘m )
& Acquisition tardive: J20, 125, 123»°Jz9 &
* Profil de résistance (CMI rmﬁeu liquide): &

* I/ R: TZP (64 mg/l), |m|pené?ne (32 mg/L) méropénéme (4 mg/lgsceftamdlme (32
mg/L) & \>°=

* S: ceftazidime + aV|b3t°tam (2 mg/L), ceftolozane + tazoba;é’tam (1 mg/L) colistine (1
mg/L) \3;\0 &
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* Cas mdex ap?atlente d’origine Serbe?

. Transm;ssmn croisée manuportée? &
<

(obsef'vance hygiene des mains 56%) =8
<

\Qz

. Ré‘le de réservoir secondaire: souche <~‘

«o"retrouvee dans 1 siphon d’un box @'e&e

0 Q
Q@g\, occupé par un patient infecté b°§°

© e Pratiques: élimination des bq&‘fmes
pour la toilette des patlen’gfs‘dans le
lave-mains des boxs / p@é’te de soins

* Vidoirs avec douche;te

<
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Résultats

@
Sequence Type: 2613/,235!

. Serotypage O 11
* bla SI-lMZa + altération porine D2

. ML§*I° Double alléle acsa38 /
%630729 ST 235/ ST 261377 &

Qz

& #En fait identification erronée par®
(,?{» bloa nalyse deS dOn nees de W@g MNotes: ! alleles with multiple perfect hits found, n;@ftlpleSTs might be found

& l acs: Multiple perfect hits fou
© > acsB: identification par S|m|La’$|te de ekl pergect e found .Qg,"°
séquence (non conflrmeeo“par &
Sanger) o\ &
> idem acsA 151, 2020@04 and 205 <
QY
* ST 235 ,,o«o" N
S o
S

N
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Résultats: & LS R I A
Comparaison de souche BLSE ExtB-Tcontigs

I

Mondor i
par cgMLST (HEGP @t Mondor) sT235 | | Exta ROS Bhcontis
(n=4) | 1 Ext5-VEl_S5 contigs

|

I
I
i
I
Schéma cgMLST ad hoc.&® & @ I
I

4162 gene%ep‘our le core genome | Ext36 9 P "
2067 genfé?s accessoires : I I - SR &.!a‘
& , , | Epi47-2 Q,q,e
* Table de cogaparaison pour le core genome | &@\
& &
'6‘9 . . . Q
Sampl%ﬂﬁ Site #Mlssmg values in |Perc. Good I X <&
R Distance Columns | Targets i Q,bi" HE g
Epid6g4 S19 |HEGP 70 98.3 <@ -\Siﬁ\
E3TAL 53 |Mondor 42 99.0 I <& 35
‘S&t4-Ros_54 Mondor 28 99.3 S Ké;‘* (n=3)
S Ext5-VEI_S5  [Mondor 30 99.3 S &
©"  |Ext36_ILI_Pyo |Mondor 30 99.3 & e
Epi47-30_S36 |HEGP 31 99.3 0&9’ I
Epi47-29 S27 |HEGP 28 99.3 , | l
Nl l
» au minimum 98,3% des génes du chrg I |
génome sont présents dans les g@ﬁuences N I
analysées < ! ' :
ourtesy of Isabelle Podglajen
4162-102=4 060 genes du cq@’genome sont I t yof 9'9
présents dans toutes les sqﬁﬁ:hes et peuvent l Epid6-74)519 |
I

étre comparés o



Arbre de distance Mash entre les pyo ST235 (NCBI + Mondor/HEGP) (raciné sur ST549)

> a partir des 164 &
génomes ST235 &
disponibles (dgﬁz’t 157
génomes de\Jﬁ base
RefSeq ) Jgf présence
de betngactamase

> Touzl@és les souches
SﬂVZa semblent

‘*‘ « proches » (souches
Mondor identiques + 3
souches HEGP +1
souche américaine +

souche Francaise )

VEB
ViM

GCF_001921065.1 = souche américaine SHV2a du papierde Treepong



Maximum likelihood tree des pyo $T235 (NCBI + Mondor/HEGP) (=arbre SNP-based)

» Recherche de SNPs
(164 génomes)

(régions codantes et non codané;é"s{,2
Reference = Ext3—020818—TA!5¢§yo)
*  Ext36-ILI-PYO-BLSE® 4

*  Ext4-020818-R@S-pyo : 5

. Exts-ozosl\gé%/a-pyon

* Ext5-KOTeEpi47-30 : 1288

o Ext4-NAL-Epid7-29 : 1348

. E)%B'\“FAG—Epi46—74:3900
S

>
O
q,«

>&.@;’souches —

©® SHV2a semblent 5T235_Mondor
« proches »
(souches Mondor

identiques + 1 —
souches HEGP +1
souche
américaine + @
>
Vv
souche N
L

Francaise ) ey



Discussion

* Epidémie pcale d’infections a P. aeruginosa ST235 BLSE SHV2a @

* Especes adiffusion non clonale mais certains ST/CC sont « sucessful » 4
en cas “d’acquisition de caractéres de reg‘rstance (+ facteurs de

‘,:{_\
viggience) & &8
{\- )
«0$0>lefusmn locale de la méme soucheg® ,@@
S » Diffusion de souches proches qul,cént capté elles aussi SHV2a Q@b\)
\,3
& *ST235: undes (le?) ST qui aJ% plus diffuse, avec des rems;g%ces aux
fluoroquinolones, ammosgdﬁes et béta-lactamines &
» Oxacillinases @Qf’ <
»Carbapénémases 6@?’ S
LR @ T T ey e | ANDINFECTION
> BLSE & =
‘\ib« Og@‘ﬁ‘ cle
rﬁb @l%TJal emergence of the widespread Pseudomonas aeruginosa ST235
\(y\ Clone ) y )
©Q\ B"L (L-l) g -VN Kos _LG yeu ! D.S. Blanc ,X_Bertrand.;B. Valot °,




&
&
- : & e 2015: BLSE = 4,5 %
Discussion & des PYO CAZ R =
Prévalence des carbapenemas@flet des béta-lactamases a spectre étendu (BLSE) 0'54% des PYO
v" Prévalence des BLSE pgrg&?la population CAZR (n=246, 58,6%) : 4,5% (11/246) ° R6Ie du CC 235 dans

o
— les souches BLSE et/ éb
GES-9, n=1 3 PER 1 b\

Ou Ca rbapenemase «e'?

———— 3 OXA-35 (dont 1 @% CAZS)
- ont 1 soygne
(o)
. 1GES-9 & 57% des souches
- 10XA-19 &
Q/be
o
Distribution Qeﬁouches BLSE selon la CMI ceftazidime
A} ’ BORDEAUX (:Lsmao:ummn L] - (}‘}
\(,?‘ |® ST-!Y.IENNE 4 - b\) il
} | i ) |
: 4% = .
TOULOUSE € (") e
@ 0 — Non BLSE
Z m::ur::x Py /\0 20 —
{ ( MARTIGUES S
OXA-35, n=1 /l QA.Q’ ! <0,5 1 2 a 8 16 12 64 >64
_ [ f-;e’ CII CAZ (mg/L)
Nouvelle Calédonie  Martinique La Réunlon *0
AN D, . CD
e \ oens &0\ 12,5 % parmi les souches avec CMI CAZ > 32 mg/
NOUMEA™ U @ ce = \}(9 b,
n«o r‘?} 4%

Remarque : 2 souches co rSduisaient une BLSE et une carbapénemase (Um-
4/SHV- 2a et VIM-Z/O)(S)A-\- 5)-> cf. souches HEGP VIM + SHV2a GREPA - Fournier et al. RICAI 2016
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* Au sein cku ST235 description de l'association d’un fond genétique _&,e«é“'e"
partlg&ﬁ“er mais non strictement |dent|q£ie avec bla SHV2a 4
ef’ é“\e'
. C%p%C|te a diffuser localement 5 &
< RN &L
zo\%gupport genétique de cette assog;;«é?uon? QOQ
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e Attention aux données « brute% » NGS qui viennent para5|t@f‘ les
bases de données type pubNILST



