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Introduction ODbjectifs

La diffusion tres large des BLSE chez les Entérobactéries @ L'objectif de cette étude était de collecter 200 souches
dans le milieu hospitalier et la communauté, notamment  d’Entéerobactéeries productrices de BLSE Isolées de
celle des CTX-M, est actuellement particulierement @ prélevements a visée diagnostigue dans 18 CH ou CHU
preoccupante. Cette diffusion est géneralement associée a | répartis sur I'ensemble du territoire afin de caractériser les
la diffusion d’autres genes de résistance plasmidiques, en | BLSE et les principaux mécanismes de résistance
particulier aux aminosides (aac(6')-lb, aac(3)-ll, plasmidiques aux aminosides et aux fluoroguinolones
methylases) et aux fluoroquinolones (gnr, gepA, ogx, @ diffusant actuellement en France.

aac(6’)-lbcr). Nous disposons actuellement de peu données
épidemiologiques francaises sur ces résistances et leur
assoclation avec les BLSE.

Méthodes

200 souches d’Enterobactéries productrices de BLSE isolées de prelevements a visee diagnostique ont éte collectées au sein
d’'un réeseau de 18 laboratoires de CH et CHU répartis sur I'ensemble du territoire.

Les donnees démographigues concernant les patients ont été collectées et analyseées,

Les BLSE produites ont été identifiees par isoélectrofocalisation, PCR et séquencage.

Les genes codant les aac(6')-1b, aac(3)-1l, les méthylases amrA, rmtB et rmt C ont été recherchés par PCR.

Les genes gnr (A, B, C, D et S), aac(6’)-Ibcr, gepA et ogx ont eté recherchés par PCR et séquencage

Resultats

La majorite des souches ont été isolées de prélevements urinaires (66 %) et d’héemocultures (10 %). Le sex-ratio (M/F) des
patients etait de 0,82. La médiane des ages était de 65 ans, la moyenne de 62,8 ans. Ces souches ont été principalement
Isolées dans des services de meédecine (39,5 %) et de chirurgie (20,5 %) et plus rarement aux urgences (15,5 %), dans les
services de soins de suite (10,5 %) et les réanimations (11 %) et exceptionnellement dans les services de pédiatrie (3 %).

La répartition des especes et des BLSE produites sont presentées dans les figures 1 a 4.
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Aucune méthylase n’a été detectee dans ces souches. Les enzymes AAC(6')-Ib et AAC(3')-1l etaient retrouvées chez 45 et
37,5% des souches respectivement.

Concernant la résistance plasmidique aux quinolones, le gene codant I’ AAC(6’)-Ibcr etaient tres frequent (38,5%), tout comme
les genes de type gnrB (19,5%). Les genes codant les gnrA et S et la pompe gepA étaient plus rares (3,5%, 5,5% et 0,5%).

Conclusions

Cette étude confirme la large diffusion des BLSE CTX-M chez toutes les especes d’Enterobacteries, I'implantation de
CTX-M-15 chez K. pneumoniae et E. cloacae, ainsi que I'association avec les genes codant 'AAC(6°)-Ibcr et les protéines qgnr.




