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Répartition des souches reçues au CNR entre 2012 et 2022
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Evolution du nombre de souches reçues au CNR par mois de 2017 à 2022
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Distribution des souches reçues en 2022 par mécanisme de résistance
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Réception de la souche + Enregistrement informatique + Ré-isolement de la souche sur milieu chromogène J0
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2 techniques de séquençages utilisables en « routine »

 Séquençage « short read » : Technologie Illumina

 Séquençage « long read » : Technologies PacBio ou Nanopore



Séquençage Coût Profondeur Taux d ’erreur Reconstruction 
du génome

Reconstruction 
des plasmides

Short read 70-110€ 30 X - 200 X < 0,001% Non Non

Long read 700-900€ 5 X - 10 X 10-15% Oui Oui

Avantages et inconvénients de chaque technique
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5 contigs

1 contig

2

1

2
3 4

X X
X X X

X X



 Epidémiologie des EPC en France en 2022 : Une histoire de clones à risques

 Mode de fonctionnement et expertise des souches au CNR

 Le séquençage haut débit : Lequel ? Limites ?

 Investigation d’une épidémies : Les bonnes questions

SOMMAIRE



A chaque question sa technique la plus pertinente

 Plusieurs souches sont-elles identiques ?

- Eviter les erreurs de séquençage
- Comparer l’ensemble des génomes 2 à 2

Illumina: short read

On ne compare que des souches :

- Appartenant à la même espèce
- Produisant le même variant de carbapénèmase
- Appartenant au même ST (schéma MLST)

Alignement des séquences 2 à 2 sur > 90% du génome total
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307A8 19/11/2021 Colonisation 0 0 12 14 10 9 10 5 11 11 10 9 10 10 10 10 14 12 9 10 10 11 11 10 9 9 8 8 11 10 10 10 10 10 10 10 13

302F8 12/10/2021 Infection 0 0 12 14 10 9 10 5 11 11 10 9 10 10 10 10 14 12 9 10 10 11 11 10 9 9 8 8 11 10 10 10 10 10 10 10 13

299A10 10/09/2021 Colonisation 12 12 0 16 14 13 14 9 15 15 14 13 14 14 14 14 18 16 13 14 14 15 15 14 13 13 12 12 15 14 14 14 14 14 14 14 17

298G9 08/09/2021 Colonisation 14 14 16 0 16 15 16 11 17 17 16 15 16 16 16 16 20 18 15 16 16 17 17 16 15 15 14 14 17 16 16 16 16 16 16 16 19

317A3 02/03/2022 Colonisation 10 10 14 16 0 1 2 5 11 11 10 9 10 10 10 10 14 12 9 10 10 11 11 10 9 9 8 8 11 10 10 10 10 10 10 10 13

314H7 11/02/2022 Infection 9 9 13 15 1 0 1 4 10 10 9 8 9 9 9 9 13 11 8 9 9 10 10 9 8 8 7 7 10 9 9 9 9 9 9 9 12

311I4 13/01/2022 Colonisation 10 10 14 16 2 1 0 5 11 11 10 9 10 10 10 10 14 12 9 10 10 11 11 10 9 9 8 8 11 10 10 10 10 10 10 10 13

279A3 01/02/2021 Colonisation 5 5 9 11 5 4 5 0 6 6 5 4 5 5 5 5 9 7 4 5 5 6 6 5 4 4 3 3 6 5 5 5 5 5 5 5 8

296B5 19/08/2021 Colonisation 11 11 15 17 11 10 11 6 0 12 11 10 11 11 11 11 15 13 10 11 11 12 12 11 10 10 9 9 12 11 11 11 11 11 11 11 14

326J8 26/05/2022 Infection 11 11 15 17 11 10 11 6 12 0 1 4 5 5 5 5 9 7 4 5 5 6 6 5 4 4 3 3 6 5 5 5 5 5 5 5 8

319G10 27/03/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 1 0 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

311I9 14/01/2022 Colonisation 9 9 13 15 9 8 9 4 10 4 3 0 1 1 1 1 5 3 2 3 3 4 4 3 2 2 1 1 4 3 3 3 3 3 3 3 6

320F2 02/04/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 1 0 0 0 0 4 2 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

316J4 02/03/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 1 0 0 0 0 4 2 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

316A1 22/02/2022 Colonisation 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 1 0 0 0 0 4 2 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

313D10 27/01/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 1 0 0 0 0 4 2 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

322A6 16/04/2022 Infection 14 14 18 20 14 13 14 9 15 9 8 5 4 4 4 4 0 4 7 8 8 9 9 8 7 7 6 6 9 8 8 8 8 8 8 8 11

320D10 30/03/2022 Infection 12 12 16 18 12 11 12 7 13 7 6 3 2 2 2 2 4 0 5 6 6 7 7 6 5 5 4 4 7 6 6 6 6 6 6 6 9

314C7 08/02/2022 Infection 9 9 13 15 9 8 9 4 10 4 3 2 3 3 3 3 7 5 0 1 1 2 2 3 2 2 1 1 4 3 3 3 3 3 3 3 6

315G2 14/02/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 1 0 0 1 1 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

315G1 14/02/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 1 0 0 1 1 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

314H8 08/02/2022 Colonisation 11 11 15 17 11 10 11 6 12 6 5 4 5 5 5 5 9 7 2 1 1 0 2 5 4 4 3 3 6 5 5 5 5 5 5 5 8

314H6 08/02/2022 Colonisation 11 11 15 17 11 10 11 6 12 6 5 4 5 5 5 5 9 7 2 1 1 2 0 5 4 4 3 3 6 5 5 5 5 5 5 5 8

316A9 22/02/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 0 1 1 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

313H5 04/02/2022 Infection 9 9 13 15 9 8 9 4 10 4 3 2 3 3 3 3 7 5 2 3 3 4 4 1 0 0 1 1 4 3 3 3 3 3 3 3 6

310H4 02/01/2022 Infection 9 9 13 15 9 8 9 4 10 4 3 2 3 3 3 3 7 5 2 3 3 4 4 1 0 0 1 1 4 3 3 3 3 3 3 3 6

321B6 07/04/2022 Infection 8 8 12 14 8 7 8 3 9 3 2 1 2 2 2 2 6 4 1 2 2 3 3 2 1 1 0 3 0 2 2 2 2 2 2 2 5

314H5 08/02/2022 Colonisation 8 8 12 14 8 7 8 3 9 3 2 1 2 2 2 2 6 4 1 2 2 3 3 2 1 1 3 0 3 2 2 2 2 2 2 2 5

314H9 08/02/2022 Colonisation 11 11 15 17 11 10 11 6 12 6 5 4 5 5 5 5 9 7 4 5 5 6 6 5 4 4 0 3 0 5 5 5 5 5 5 5 8

314A2 01/02/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

314A3 01/02/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

314A4 01/02/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

314H2 08/02/2022 Colonisation 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

314H4 08/02/2022 Colonisation 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

315A8 15/02/2022 Colonisation 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

320B1 25/03/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

320G1 02/04/2022 Colonisation 13 13 17 19 13 12 13 8 14 8 7 6 7 7 7 7 11 9 6 7 7 8 8 7 6 6 5 5 8 3 3 3 3 3 3 3 0
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Niveau de précision nécessaire pour 
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: généralement ≤ 20 SNPs
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311I4 13/01/2022 Colonisation 10 10 14 16 2 1 0 5 11 11 10 9 10 10 10 10 14 12 9 10 10 11 11 10 9 9 8 8 11 10 10 10 10 10 10 10 13

279A3 01/02/2021 Colonisation 5 5 9 11 5 4 5 0 6 6 5 4 5 5 5 5 9 7 4 5 5 6 6 5 4 4 3 3 6 5 5 5 5 5 5 5 8

296B5 19/08/2021 Colonisation 11 11 15 17 11 10 11 6 0 12 11 10 11 11 11 11 15 13 10 11 11 12 12 11 10 10 9 9 12 11 11 11 11 11 11 11 14

326J8 26/05/2022 Infection 11 11 15 17 11 10 11 6 12 0 1 4 5 5 5 5 9 7 4 5 5 6 6 5 4 4 3 3 6 5 5 5 5 5 5 5 8

319G10 27/03/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 1 0 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

311I9 14/01/2022 Colonisation 9 9 13 15 9 8 9 4 10 4 3 0 1 1 1 1 5 3 2 3 3 4 4 3 2 2 1 1 4 3 3 3 3 3 3 3 6

320F2 02/04/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 1 0 0 0 0 4 2 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

316J4 02/03/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 1 0 0 0 0 4 2 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

316A1 22/02/2022 Colonisation 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 1 0 0 0 0 4 2 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

313D10 27/01/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 1 0 0 0 0 4 2 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

322A6 16/04/2022 Infection 14 14 18 20 14 13 14 9 15 9 8 5 4 4 4 4 0 4 7 8 8 9 9 8 7 7 6 6 9 8 8 8 8 8 8 8 11

320D10 30/03/2022 Infection 12 12 16 18 12 11 12 7 13 7 6 3 2 2 2 2 4 0 5 6 6 7 7 6 5 5 4 4 7 6 6 6 6 6 6 6 9

314C7 08/02/2022 Infection 9 9 13 15 9 8 9 4 10 4 3 2 3 3 3 3 7 5 0 1 1 2 2 3 2 2 1 1 4 3 3 3 3 3 3 3 6

315G2 14/02/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 1 0 0 1 1 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

315G1 14/02/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 1 0 0 1 1 4 3 3 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

314H8 08/02/2022 Colonisation 11 11 15 17 11 10 11 6 12 6 5 4 5 5 5 5 9 7 2 1 1 0 2 5 4 4 3 3 6 5 5 5 5 5 5 5 8

314H6 08/02/2022 Colonisation 11 11 15 17 11 10 11 6 12 6 5 4 5 5 5 5 9 7 2 1 1 2 0 5 4 4 3 3 6 5 5 5 5 5 5 5 8

316A9 22/02/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 0 1 1 2 2 5 4 4 4 4 4 4 4 7

313H5 04/02/2022 Infection 9 9 13 15 9 8 9 4 10 4 3 2 3 3 3 3 7 5 2 3 3 4 4 1 0 0 1 1 4 3 3 3 3 3 3 3 6

310H4 02/01/2022 Infection 9 9 13 15 9 8 9 4 10 4 3 2 3 3 3 3 7 5 2 3 3 4 4 1 0 0 1 1 4 3 3 3 3 3 3 3 6

321B6 07/04/2022 Infection 8 8 12 14 8 7 8 3 9 3 2 1 2 2 2 2 6 4 1 2 2 3 3 2 1 1 0 3 0 2 2 2 2 2 2 2 5

314H5 08/02/2022 Colonisation 8 8 12 14 8 7 8 3 9 3 2 1 2 2 2 2 6 4 1 2 2 3 3 2 1 1 3 0 3 2 2 2 2 2 2 2 5

314H9 08/02/2022 Colonisation 11 11 15 17 11 10 11 6 12 6 5 4 5 5 5 5 9 7 4 5 5 6 6 5 4 4 0 3 0 5 5 5 5 5 5 5 8

314A2 01/02/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

314A3 01/02/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

314A4 01/02/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

314H2 08/02/2022 Colonisation 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

314H4 08/02/2022 Colonisation 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

315A8 15/02/2022 Colonisation 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

320B1 25/03/2022 Infection 10 10 14 16 10 9 10 5 11 5 4 3 4 4 4 4 8 6 3 4 4 5 5 4 3 3 2 2 5 0 0 0 0 0 0 0 3

320G1 02/04/2022 Colonisation 13 13 17 19 13 12 13 8 14 8 7 6 7 7 7 7 11 9 6 7 7 8 8 7 6 6 5 5 8 3 3 3 3 3 3 3 0
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Replicasesβ-lactam Aminoglycoside Quinolone Other

7 clones différents

Exemple de la diffusion de 
K. pneumoniae NDM-14



Mes souches ne sont pas identiques mais s’agit-il de la même épidémie ?

A chaque question sa technique la plus pertinente

Le problème avec OXA-48 : plasmide unique IncL 62,5 kb hyper-conjugatif

Poirel et al. AAC 2012 



Dtir (Tn1999)

Dtir + control DNA

Dtir + tir

% 100

Transposon Tn1999

Potron A. et al.



Hôpital Ref CNR Date ST Carba Autre beta-lactamases

St Etienne 178 F8 30/04/18 8 OXA-48 CMY-79 like, SHV-12

St Etienne 178 F9 09/05/18 22 OXA-48 CMY-48, SHV-12

Transmission croisée ???

Sénario 1 : Pas de transmission croisée

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J0

Kp
ST-1

Kp
ST-312



Hôpital Ref CNR Date ST Carba Autre beta-lactamases

St Etienne 178 F8 30/04/18 8 OXA-48 CMY-79 like, SHV-12

St Etienne 178 F9 09/05/18 22 OXA-48 CMY-48, SHV-12

Transmission croisée ???

Sénario 1 : Pas de transmission croisée

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J0

Kp
ST-1

Kp
ST-312

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J3

Kp
ST-1

Kp
ST-312



Hôpital Ref CNR Date ST Carba Autre beta-lactamases

St Etienne 178 F8 30/04/18 8 OXA-48 CMY-79 like, SHV-12

St Etienne 178 F9 09/05/18 22 OXA-48 CMY-48, SHV-12

Transmission croisée ???

Sénario 2 : Pas de transmission croisée

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J0

Kp
ST-1

Kp
ST-312



Hôpital Ref CNR Date ST Carba Autre beta-lactamases

St Etienne 178 F8 30/04/18 8 OXA-48 CMY-79 like, SHV-12

St Etienne 178 F9 09/05/18 22 OXA-48 CMY-48, SHV-12

Transmission croisée ???

Sénario 2 : Pas de transmission croisée

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J0

Kp
ST-1

Kp
ST-312

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J3

Kp
ST-1

Kp
ST-312



Hôpital Ref CNR Date ST Carba Autre beta-lactamases

St Etienne 178 F8 30/04/18 8 OXA-48 CMY-79 like, SHV-12

St Etienne 178 F9 09/05/18 22 OXA-48 CMY-48, SHV-12

Transmission croisée ???

Sénario 3 : Transmission croisée

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J0

Kp
ST-1

Kp
ST-312



Hôpital Ref CNR Date ST Carba Autre beta-lactamases

St Etienne 178 F8 30/04/18 8 OXA-48 CMY-79 like, SHV-12

St Etienne 178 F9 09/05/18 22 OXA-48 CMY-48, SHV-12

Transmission croisée ???

Sénario 3 : Transmission croisée

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J0

Kp
ST-1

Kp
ST-312

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J1

Kp
ST-1

Kp
ST-312



Hôpital Ref CNR Date ST Carba Autre beta-lactamases

St Etienne 178 F8 30/04/18 8 OXA-48 CMY-79 like, SHV-12

St Etienne 178 F9 09/05/18 22 OXA-48 CMY-48, SHV-12

Transmission croisée ???

Sénario 3 : Transmission croisée

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J0

Kp
ST-1

Kp
ST-312

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J2

Kp
ST-1

Kp
ST-312

Kp
ST-1



Hôpital Ref CNR Date ST Carba Autre beta-lactamases

St Etienne 178 F8 30/04/18 8 OXA-48 CMY-79 like, SHV-12

St Etienne 178 F9 09/05/18 22 OXA-48 CMY-48, SHV-12

Transmission croisée ???

Sénario 3 : Transmission croisée

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J0

Kp
ST-1

Kp
ST-312

C. freundii ST8
OXA-48

C. freundii ST22
OXA-48

J3

Kp
ST-1

Kp
ST-312

Kp
ST-1



Mais souches sont toutes différentes mais ne s’agit-il pas du même 
plasmide qui diffuse d’une bactérie à l’autre ?

A chaque question sa technique la plus pertinente

1) Pour OXA-48 c’est toujours le même plasmide qui diffuse très 
rapidement d’une entérobactérie à une autre

2) Pour les autres carbapénèmases les plasmides sont variés mais 
certains on tendance à prédominer

La comparaison de plasmide nécessite un double séquençage : « long read » 
pour obtenir la séquence totale du plasmide et « short read » pour corriger les 
erreurs de séquençage
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e-SIN

Demandeur : Email :

Espèce : E. cloacae Carbapénèmase : Nombre de souches 9

Date de demande : 29-juin-23 Date de rendu :

Méthode : Comparaison des séquences génomiques totales (séquençage haut-débit par technique Illumina)

Nom Prénom

NH HYG HEH Chambre 216 387 D7 22/02/23 Enterobacter hormaechei hoffmanii 233 A aac(6')-Ib3 + aac(6')-Il + aadA2 + ant(2'')-Ia + dfrA1 + mcr-9.2 + qnrA1 + sul1 + tet(A)

NH HYG HEH Chambre 217 387 D8 22/02/23 Enterobacter quasihormaechei 873 B1 aac(6')-Ib3 + aac(6')-Il + aadA2 + ant(2'')-Ia + aph(3'')-Ib + aph(6)-Id + dfrA1 + mcr-9.2 + qnrA1 + sul1 + tet(A)

NH HYG HEH Chambre 212 387 D9 22/02/23 Enterobacter quasihormaechei 873 B2 aac(6')-Ib3 + aac(6')-Il + aadA2 + ant(2'')-Ia + aph(3'')-Ib + aph(6)-Id + dfrA1 + mcr-9.2 + qnrA1 + sul1 + tet(A)

NH HYG HEH Chambre 214 387 D10 22/02/23 Enterobacter hormaechei hoffmanii 145 C aac(6')-Ib4 + aac(6')-Il + aadA1 +aph(3')-XV + catB2 + dfrA1 + dfrA14 + mcr-9.2 + mph(A) + qnrS1 + sul1 + tet(A)

NH HYG HEH Chambre 208 387 F1 22/02/23 Enterobacter hormaechei hoffmanii 233 A aac(6')-Ib3 + aac(6')-Il + aadA2 + ant(2'')-Ia + dfrA1 + mcr-9.2 + qnrA1 + sul1 + tet(A)

NH HYG HEH Chambre 204 387 F2 22/02/23 Enterobacter asburiae 53 D aac(3)-IIe + aac(6')-Ib3 + aac(6')-Il + aadA2 +  dfrA1 + dfrA14 + mcr-9.2 + sul1 + tet(A)

NH HYG HEH Chambre 219 387 F3 23/02/23 Enterobacter hormaechei hoffmanii 233 A aac(6')-Ib3 + aac(6')-Il + aadA2 + ant(2'')-Ia + dfrA1 + mcr-9.2 + qnrA1 + sul1 + tet(A)

NH HYG HEH Chambre 221 387 F4 23/02/23 Enterobacter hormaechei hoffmanii 233 A aac(6')-Ib3 + aac(6')-Il + aadA2 + ant(2'')-Ia + dfrA1 + mcr-9.2 + qnrA1 + sul1 + tet(A)

NH HYG HEH Chambre 222 387 F5 23/02/23 Enterobacter hormaechei hoffmanii 102 E aac(3)-IIe + aac(6')-Ib-cr + aadA1 + arr-3 + dfrA14 + qnrB1 + sul1

Conclusion :

Validé par : Pr. Laurent DORTET

Le seuil classiquement retenu pour affirmer que 2 souches sont identiques est de ≤ 20 SNPs.

L’analyse par séquençage haut débit des différents isolats révèle que les 4 isolats de ST233 correspondent au  même clone (moins de 15 SNPs entre chaque souches), ce qui est fortement évocateur d’une transmission croisée ou d'une transmission à 

partir d'une source commune.

Les 2 isolats de ST873 possèdent 24 SNPs (=mutations) sur l'integralité de leur génome. Ces 2 souches sont donc proches mais pas tout à fait clonales.

Les autre souches comparées appartiennent à des STs différents et ne sont donc pas clonales

pierre.cassier@chu-lyon.fr

VIM

15-août-23

Autres gènes acquis codant pour la résistance aux antibiotiques

VIM-4 + TEM-1

Date 

isolement 

souche

VIM-4 + TEM-1

VIM-1

VIM-4 + TEM-1

VIM-4 + CTX-M-15 + OXA-1

Année

n° comparaison

54259

CHU Croix Rousse

VIM-4 + TEM-1

VIM-4 + TEM-1

RESULTATS DE LA COMPARAISON

Patient
MLST Clone β-lactamases acquisesRéf. CNR

VIM-4 + TEM-1

NDM-1 + CTX-M-15 + OXA-1 + OXA-10

Espèce

Exemple d’un résultat de comparaison d’un épidémie mixte souche/plasmide
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NH HYG HEH Chambre 219 387 F3 23/02/23 Enterobacter hormaechei hoffmanii 233 A aac(6')-Ib3 + aac(6')-Il + aadA2 + ant(2'')-Ia + dfrA1 + mcr-9.2 + qnrA1 + sul1 + tet(A)

NH HYG HEH Chambre 221 387 F4 23/02/23 Enterobacter hormaechei hoffmanii 233 A aac(6')-Ib3 + aac(6')-Il + aadA2 + ant(2'')-Ia + dfrA1 + mcr-9.2 + qnrA1 + sul1 + tet(A)

NH HYG HEH Chambre 222 387 F5 23/02/23 Enterobacter hormaechei hoffmanii 102 E aac(3)-IIe + aac(6')-Ib-cr + aadA1 + arr-3 + dfrA14 + qnrB1 + sul1

Conclusion :

Validé par : Pr. Laurent DORTET
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pierre.cassier@chu-lyon.fr

VIM

15-août-23

Autres gènes acquis codant pour la résistance aux antibiotiques

VIM-4 + TEM-1

Date 

isolement 

souche

VIM-4 + TEM-1

VIM-1

VIM-4 + TEM-1
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VIM-4 + TEM-1

NDM-1 + CTX-M-15 + OXA-1 + OXA-10

Espèce

Shikimate 5-dehydrogenase 
mcr-9.2

IS1RIS903b

Sensory protein kinase Pcos
Copper-biding protein PcoE

Copper-biding protein PcoE

Plasmide IncHI2 endémique Lyonnais particulièrement 
retrouvé chez Enterobacter cloacae complex

Exemple d’un résultat de comparaison d’un épidémie mixte souche/plasmide
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Exemple d’un résultat de comparaison d’un épidémie mixte souche/plasmides
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Exemple d’un résultat de comparaison d’un épidémie mixte souche/plasmides

blaNDM-1

PRAT 

isomerase
DUF1173

bleMBLaph(3’)-VI

ISAba125ISAba14IS3000 IS3000DtnpA

Dipeptidyl

carboxypeptidase

Chaperone

proteine

cutA

dsbD
HPATPaseDésydropropionate

deshydrogenase

Shikimate 5-dehydrogenase 
mcr-9.2

IS1RIS903b

Sensory protein kinase Pcos
Copper-biding protein PcoE

Copper-biding protein PcoE

A B C



CONCLUSIONS

 Toutes les souches productrices de carbapénèmase sont séquencées en
routine au CNR de la Résistance aux Antibiotiques

 Le séquençage « short read » est la technologie communément utilisée

 La comparaison des souches permets de confirmer que 2 souches sont
identiques et donc de démontrer un transmission croisée en revanche il
est impossible d’exclure une transmission croisée même si 2 souches ne
sont pas identiques mais qu’elles produise la même carbapénèmase
(transmission du plasmide, OXA-48 +++)

 L’enquête autour des cas reste nécessaire (même essentielle) pour
compléter les résultats de comparaison des souches


