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Introduction Matériels et Méthodes
Pseudomonas aeruginosa est un pathogéne opportuniste responsable d’infections Ce travail a été réalisé sur 2 a 5 colonies (appelées isolats) de P. aeruginosa isolées
urinaires (1U) souvent associées aux soins. Beaucoup d’études décrivent la diversité en culture pure a partir d’Examen Cyto-Bactériologique des Urines (ECBU) adressés
des souches infectant I'arbre respiratoire des patients mucoviscidosiques mais peu au Centre Hospitalo-Universitaire de Rouen. Une étude de la sensibilité aux
concernent les souches urinaires. Dans ce contexte, notre étude vise a décrire la antibiotiques par la méthode des disques selon les recommandations du CA-SFM
diversité phénotypique et moléculaire de souches responsables de colonisation (C) 2017 et un typage par MultiLocus Sequence Typing (MLST) ont été entrepris pour
ou d’lU et a étudier la diversité entre les isolats d’'un méme prélévement. 102 isolats collectés lors de 33 ECBU chez 27 patients (17 épisodes d’lU et 16 de C).
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Parallélement, le typage par MLST a identifié 24 Sequence Types (ST) dont 3
retrouvés chez plusieurs patients (ST253, ST235 et ST309). Comme décrit dans BRAEYRY
la littérature, le ST235 était associé a un contexte d’antibiorésistance ( ,
. 7 . . ecs coe
XDR). Seulement 2 des 27 patients possédaient des isolats de STs différents au
sein d’'un méme ECBU. Par ailleurs, aucun ST n'a été montré spécifiquement
associé a un contexte de Cou d’lU a P. aeruginosa.
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Conclusion

Cette étude montre une diversité génotypique importante des isolats urinaires de P. aeruginosa. Aucun clone épidémique n’a été mis en évidence. Les C et IU semblent
majoritairement monoclonales alors que la diversité inter-isolats en termes de sensibilité aux antibiotiques est plus importante. Ces résultats devront étre confirmés par un
nombre supérieur d’isolats par ECBU et de patients.



