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Introduction
Escherichia coli représente 62% des entérobactéries sécrétrices de béta-lactamase à spectre étendu (BLSE) en France. Une surveillance
génomique a été initiée sur les E. coli sécrétrices de BLSE au CHU de Caen depuis 2012. Au cours de cette étude, deux épidémies d’E. coli
sécrétrices de BLSE au sein de services de réanimation néonatale ont été particulièrement investiguées.

Méthode
Entre Juin et Aout 2017, 28 souches d’E. coli sécrétrices de BLSE isolées dans les services de réanimations néonatales des hôpitaux de
Cherbourg et de Caen ont été collectées. Au total 94 souches ont été séquencées dans le cadre de la surveillance. Les caractéristiques
microbiologiques : Multi-Locus Sequence-Type (ST), sérotype moléculaire, gènes de résistance, de virulence et plasmides ont été
déterminés in silico sur séquences assemblées (1-2). Une phylogénie basée sur la recherche de Single Nucleotide Polymorphism (SNP) a été
réalisée par mapping sur un génome de référence(3) puis par comparaison à l’ensemble des 3765 génomes d’E. coli ST131 disponibles dans
les bases de données.

Résultats

Conclusion
La béta-lactamase CTX-M-27 dissémine rapidement au sein d’hôpitaux Français via un clade émergent d’E. coli ST131 O16:H5
Fim 41 différent des clades précédemment décrits(6-7). Des études phénotypiques doivent être menées afin de comprendre le
succès de ce clone.
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Phylogénie internationale des souches d’E. coli ST131 

Arbre de maximum de vraisemblance réalisé via parsnp incluant les 28 souches épidémiques et les 30 souches d’E. coli ST131 les plus proches retrouvées dans la base de données Enterobase.

Nom d'étude Sexe Age Origine ST O:H Beta-lactamase
P1-01 M 51 Œil ST131 O16:H5 CTX-M-27
P1-02 M 68 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P2-01 M 57 Œil ST131 O16:H5 CTX-M-27
P2-02 M 62 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P2-03 M 82 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P3-01 M 19 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P3-02 M 20 Hémocultures ST131 O16:H5 CTX-M-27
P3-03 M 23 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P3-04 M 37 Hémocultures ST131 O16:H5 CTX-M-27
P3-05 M 49 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P3-06 M 50 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P4-01 M 14 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27

P5-01LacN M 6 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P5-01LacP M 6 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27

P6-01 F 24 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P6-03 F 40 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P6-04 F 40 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P6-05 F 62 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P7-01 M 40 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27

P7-02LacN M 48 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P7-02LacP M 48 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P8-01LacN M 21 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P8-01LacP M 21 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27

P8-02 M 22 Œil ST131 O16:H5 CTX-M-27
P9-01 M 70 Aspi bronchique ST131 O16:H5 CTX-M-27

P10-01 F 20 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P12-01 M 26 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27
P13-01 M 17 Selles ST131 O16:H5 CTX-M-27

L’ensemble des souches isolées au CHU 
de Caen et à l’hôpital de Cherbourg 

appartenaient au séquence type ST131 
et au sérotype O16:H5. Toutes étaient 

productrice de la BLSE CTX-M-27.

Phylogénie des souches d’E. coli ST131 isolées en Normandie et profils de 
résistance aux antibiotiques

Arbre de maximum de vraisemblance réalisé à partir de 33 souches isolées au CHU de Caen (n=31) et à l’hôpital de Cherbourg (n=2). Tous les fichiers fastq ont été alignés en utilisant bowtie2
contre la souche de référence E. coli ST 131 CTX-M 27 CP021454 isolée en Allemagne. Les souches dont marquées en bleu circulaient au CHU de Caen entre 2012 et 2016. Abréviations TZP:
Piperacilline + Tazobactam, FOX: Cefoxitine, CTX: Cefotaxime, CAZ: Ceftazidime, FEP: Cefepime, IMP: Imipeneme, STE: Streptomycine, SPE: Spectinomycine, KAN: Kanamycine, NAL: Acide
nalidixique, CIP: Ciprofloxacine, SXT: Sulfamethoxazole + trimethoprime, AZT: Azitrhomycine. Les cases pleines indiquent la résistance aux antibiotique tandis que les vide, indiquent la sensibilité.

Les souches épidémiques 
étaient phénotypiquement et 
génotypiquement différentes 

des souches d’E. coli ST131 qui 
circulaient entre 2012 et 2016

Distance 
phylogénétique entre 

les deux épidémies

Cg MLST réalisé à partir de 3765 génomes d’E. coli ST131 genomes disponibles dans la base de données Enterobase(4).

Les deux épidémies ne sont pas liéesE. coli ST131 est principalement composée de deux serotypes : O24:H5 et O16:H5

E. Coli ST131 
O16:H5 cluster

Abbréviations F : Féminin, M : Masculin, ST : Séquence-Type
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