
Antibiogramme toutes les souches présentaient le même antibiogramme et restaient sensibles aux carbapénèmes,

nouvelles associations C3G/inhibiteurs, amikacine, mécillinam, colistine, furanes

Résistome gènes identiques entre les souches codant pour les b-lactamases CTX-M-15, TEM-1B, SHV-100 et OXA-1

et de résistance aux aminosides (AAC6’, APH), quinolones (aac(6’)-Ib-cr), fosfomycine, sulfamides, triméthoprime

Schéma MLST toutes les souches avaient même sequence type ST 15

Virulome gènes de virulence identiques entre les 5 souches : yersiniabactine, sidérophores, fimbriae type 3

Comparaison génomique les génomes différaient entre eux par au maximum 8 SNP

clône distinct spécifique au sein de 178 génomes de KP ST15 (dendrogramme vs 83 souches ci contre)

Courbe épidémique des cas Tableau synoptique des cas
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Le service de Réanimation néonatale du CHU de Rouen a été
confronté à 2 épisodes de cas groupés de K. pneumoniae productrices
de BLSE (KPBLSE) chez 22 enfants d’avril à novembre 2020 puis 15 d’avril
à août 2021. Il s’agissait de 29 colonisations digestives, 5 bactériémies (3
en 2020) et 3 infections de cathéter (2 en 2021). L’antibiotype et les
typages par REP PCR des isolats plaidaient pour une souche épidémique.

Néanmoins l’absence d’enfant porteur commun entre les 2 épisodes et
de réservoir environnemental retrouvé ainsi que les mesures d’hygiène
renforcées ne permettaient pas d’étayer cette hypothèse.
Nous avons procédé à une analyse des génomes complets afin de
déterminer s’il s’agissait d’une souche épidémique ou d’une épidémie
de plasmide entre différentes souches de KP.

L’analyse génomique montre qu’il s’agit d’une même souche épidémique entre les 2 épisodes et spécifique à ce service. Le mode
de persistance de cette souche reste inconnu sans patient commun ni réservoir environnemental retrouvé. L’épidémie est non
contrôlée à ce jour. Des investigations complémentaires sont en cours : enquête environnementale élargie notamment aux
couveuses et séquençage génomique de souches antérieures (2019) de phénotype antibiotique similaire.

IPM              FEP               TIC              PIP

ATM             AMC             CTX             TZP

TEM             CAZ               TIM             ETP

MEM           FOX               AMX             CF

Souches n=5 issues de 2 selles (avril, août 2020), 1 hémoculture (dernier enfant novembre 2020) , 2 cathéters (2 premiers cas d’avril et mai 2021)
adressées à la Cellule Régionale d’Epidémiologie génoMique CREM de Normandie 

Antibiogramme par diffusion en gélose  selon les recommandations du CaSFM 2021 et comportant 44 molécules
Séquençage génomique sur automate Illumina Nextseq 500 après préparation des librairies via le kit Nextera. 
Typage in silico détermination du sequence type ST sur la base de données Bigsdb Pasteur 
Résistome outil Resfinder. La présence des gènes était retenue si les taux d’identité et de couverture ≥ 90% des gènes cibles
Virulôme recherché sur base de données spécifique de l’Intitut Pasteur Bigsdb Pasteur Klebsiella
Mapping sur génome de référence KP17-16 , détermination du nombre de SNP (parsnp) et comparaison à 178 génomes de KP ST15 

TOB              GEN             TOB            AKN

NAL             OFX             LVX               CIP

FOS               FT               TMP             SXT

CFM           MEC            CTOZ           CAZA

2020
17 enfants porteurs dont 4 infectés
Délai d’acquisition de [J2 – 3 mois] 
moyenne 25 jours; médiane 15 j

2021
27 enfants porteurs dont 7 infectés
Délai d’acquisition de [J4 – 2 mois] 
moyenne 16 jours; médiane 10 j

NGS     *       *                *                                   *<-------------------------->    *       *                               
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KPe20-1 19/04/2020

N ❶ ❶ ❶ ❶ ❶

KPe20-2 21/05/2020

N ❶

*

⓿ ⓿ ❶ ⓿ ❶ ❶

*

❶

*

⓿ ❶ ❶ ❶ ❶

Services

KPe20-3 22/06/2020

N ⓿ ❶ ⓿ ❶ ❶ ❶ ❶ ⓿ ⓿ ❶ ❶ ❶ ❶ ❶

Réanimation pédiatrique

KPe20-4 06/07/2020

N ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ❶ ❶ ❶ ❶ ❶

Néonatalogie 3ème étage

KPe20-5 17/07/2020

❶

* N

❶

* Néonatalogie 4ème étage

KPe20-6 20/07/2020

 N ⓿ ❶ ❶ ❶

Autres services de pédiatrie

KPe20-7 03/08/2020

N ⓿ ❶

KPe20-8 03/08/2020

N ⓿ ❶

Recherche de BLSE

KPe20-9 07/08/2020

N ⓿ ❶ ⓿ ⓿ ⓿ ❶ ⓿

⓿ Prélèvement négatif

KPe20-10 10/08/2020

N ❶ ⓿ ⓿ ❶ ❶ ❶ ❶ ❶ ❶ ❶ ❶ ❶ ❶ ❶

*

❶

* ❶ Klebsiella pneumoniae BLSE

KPe20-11 24/08/2020

N ⓿ ⓿ ❶ *

KPe20-12 17/08/2020

N ⓿ ❶

KPe20-13 07/09/2020

N ⓿ ⓿ ❶ ❶ ❶ ⓿ ⓿ ⓿ ❶

KPe20-14 21/09/2020

N ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ❶ ❶ ⓿ ⓿ ⓿

KPe20-15 25/10/2020

N ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ❶

KPe20-16 16/10/2020

E7/1, 

401 

puis 

8/1 

RAD 

31/1

E11/2 RAD 

19/2

E27/3 ❶ ❶

*

⓿ ❶ 

❶

KPe20-17 09/11/2020

N ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ⓿ ❶

KPe21-1 26/04/2021

N ❶

*

❶

*

❶ ❶ ❶ ❶ ❶ ❶

KPe21-2 01/05/2021

❶

* N

❶ ❶ ❶ ❶ ❶ ❶

2020Dépistages 

positifs et 

espèces SEPTEMBREFEVRIER MARSJANVIER AVRIL MAI JUIN JUILLET AOUT

Prélèvement à visée 

diagnostique

2021

AVRIL MAI JUIN JUILLET AOÛT
OCTOBRE NOVEMBRE DECEMBRE JANVIER FEVRIER MARS

Transmission inter-patients en Réanimation Pédiatrique 
(essentiellement chez des grands prématurés)

puis

diffusion en Néonatalogie secteur bleu après transfert 
d’enfants porteurs

ATCD KP BLSE en 2019


