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Introduction

Les enterobacteries secretrices de béta-lactamase a spectre etendu (BLSE) sont responsables d'une augmentation de la
morbi-mortalite infectieuse. Cette etude s’est interessée a la diversite genomique des souches d’E. coli secréetrices de BLSE au
de CHU de Caen sur une période de 5 ans.

Méthode

Cinquante-trois souches representant la premiere indentification d'une BLSE chez des patients uniques, isolees entre 2012 et
2016, a partir d’ecouvillonnages rectaux ont etée séquencees en génome entier (lllumina, Nextseqd00, Plateforme P2M, Institut
Pasteur). Les caracteristiques microbiologiques suivantes, Multi-Locus Sequence-Type (ST), serotype moleculaire, genes de
résistance et de virulence ont été déterminés in silico sur séquences assemblées!!-3).

Les bactéries isolees apres 48 heures d’hospitalisation étaient considérees comme une colonisation d'origine nosocomiale.

Reésultats

Les prelevements provenaient de 16 differents services, majoritairement les services de medecine, de chirurgie puis de
reanimation (40%, 31%, 29% respectivement). Le sex ratio H/F était de 0,9. L'age moyen des patients était de 64 ans ; 55%
avaient eté hospitalisés dans les 3 mois precedents ; 51% avaient recu une antibiothérapie au cours de leur hospitalisation et
14% avaient voyagé hors de France. Pour 27 patients (49%), la souche d’E. coli BLSE a eté identifiee avant 48h
d’hospitalisation

Proportion des ST isolés parmi les souches BLSE d’'E. coli provenant du CHU

de Caen entre 2012 et 2017

Trente quatre ST differents ont
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Proportion des BLSE isolées parmi les souches d’E. coli provenant du CHU de
Caen entre 2012 et 2017

Douze différentes enzymes ont
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CTX-M-1 CTX-M-15 CTX-M-14 OXA-1 SHV-12 CTX-M-32 CTX-M-8 CTX-M-19 CTX-M-24 CTX-M-27 CTX-M-55 SHV-2

Répartition des BLSE en fonction du caractere communautaire ou hosocomial
selon 'acquisition en avant/apres 48h

Communautaire Nosocomial chi2 value p-value

CTX-M-1 7 12 1,1 0,4
CTX-M-14 7 2 4,2 0,06
CTX-M-15 3 9 2,8 0,13
CTX-M-24 1 0 1,2 0,46
CTX-M-32 3 0 3,7 0,11
CTX-M-55 1 0 1,2 0,46
CTX-M-8 1 2 0,2 1
SHV-12 2 3 0,1 1
SHV-2 1 0 1,2 0,46
CTX-M-19 0 1 0,9 1
CTX-M-27 0 1 0,9 1

CTX-M-14 était frequemment isolée avant les 48h d’hospitalisation, tandis que
I'enzyme « nosocomiale » était volontiers CTX-M-15 : délai moyen d’acquisition
19 jours, min/max : 0/66 jours

Répartition des BLSE en fonction du type de service d’hospitalisation

Medecine Chirurgie Reanimation chi2 value p value
CTX-M-1 8 6 2 3,4 0,2
CTX-M-15 6 3 2 1,9 0,44
CTX-M-19 1 0 0 1,7 1
CTX-M-32 1 2 0 2 0,51
CTX-M-8 3 0 0 5,4 0,09
| cTX-M-14 0 3 5 7,1 0,02 |
CTX-M-24 0 1 0 2 0,64
| SHV-12 0 1 4 7,2 0,02 |
SHV-2 0 1 0 2 0,64
CTX-M-27 0 0 1 2,4 0,29
CTX-M-55 0 0 1 2,4 0,3

Les enzymes CTX-M14 et SHV-12 etaient significativement plus frequemment
retrouvees au sein des services de reanimation

Conclusion

Cette etude d'éepidemiologie genomique a permis de reveler une grande diversite de population des souches d'E. coli
secrétrices de BLSE au CHU de Caen depuis 2012. De plus, 50% des cas le portage de ces bactéries éetait probablement
d'origine communautaire (detection dans les 48h apres l'admission). D’autres souches hospitalieres, communautaires et
veterinaires sont en cours de séquencage afin d’augmenter la puissance de I'etude sur leurs attributions et leurs circulations en
Normandie qui semblent assez etendues.
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