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Les especes des 9243 souches cliniques de
Campylobacter du CNRCH en 2022
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La résistance aux antibiotiques en 2022
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Résultats des tests de sensibilité aux antibiotiques réalisés par la méthode de diffusion.
Légendes : AMP = ampicilline, AMC = amoxicilline/acide clavulanique, CIP = ciprofloxacine, ERY =
érythromycine, GEN = gentamicine, TET = tétracycline, % résistants - % sensibles.
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Résistance a I'érythromycine pour C. jejuni et C. coli
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Quels mécanismes sont impliqués ?

- Mutations dans PADNFr 235 en positions 2074, 2075 : A2074G, A2074C, A2074T et A2075G (Ladely S. et
al 2009).

- Expressions de méthylase :
e erm(B): premiére fois décrite chez C. coli en Chine en 2014 (Qin S. et al).
e erm(N) : premiére fois décrite chez C. coli au Canada en 2019 (Greninger A. et al) puis en Europe en
France au CNRCH en 2016 (Jehanne Q. et al 2021).
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Méthodologie




Analyse par Whole-Genome Sequencing (WGS)

Souche avec données

d’antiobiogramme



Souche avec données Extraction de ’'ADN bactérien par le systéme

d’antiobiogramme Magna Pure 96 (Roche)



Souche avec données Extraction de ’'ADN bactérien par le systéme Séquengage avec la

d’antiobiogramme Magna Pure 96 (Roche) technologie Illumina



Analyse des données de séquencage
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Refastasz Pipeline d’analyses bio-informatiques du CNRCH

Data cleaning ...
Step 2  Genome assembly ...

Step 3 Resistance finding ...
Step 4 Species identification ...
Step 5 Molecular typing ...

Step 6 Source attribution ...

Step 7 Data statistics ...

Step 8 Generating results file ...

Données brutes de séquencage au format fonctionnant sous Linux.

fastq.gz.
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Rapport obtenu pour chagque souche séquencée
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Informations patient Informations sur le séquengage

Nom —_— Numéro Nom du run  0025-INTEGRAGEN-2023-P2
Prénom _— de Iéchantillon Génomen* 01560

Date de naissance ~09/11/1980 Projet CAMPYLOBACTERS ERY-R
Age 2 Date de préfevement 1810812023 Hois NOVEMBRE

Sexe Féminin Nature Selles. Année 2023

\dentification de Iespéce, typage moléculaire et at

tion de

ource de contamination

Espéce identifiée par AN (référence) Complexe clonal (CC) 828 Source de contamination potentielle

CAMPYLOBACTER COLI LMG6440 Sequence type (ST) 828 VOLAILLE
Core genome ST (cgST) INCONNU (31.348%)
Score ANI (significativité 2 95%) aspA; ginA; gitA

£ giyA ; pgm ; tht; uncA Score d'attribution (significativité 2 70%)
30;82;104;43;17 1000%

98924%

termination moléculaire de la résistance aux antibiotiques
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Statistiques sur les données de séquencage et le génome assemblé

Readsbruts (R 1,256.271 Taille mappant sur la référence 1,593,137 pb
Reads bruts (R2) 1,256,271 Taille de la référence 1912816 pb 1
Tailletotale (R1) 188,440,650 pb Génome couverta 83.288% =
Tailletotale (R2) 188,440,650 pb Profondeur moyenne 8917 < |
Taille du génome assemblé 1,687,533 pb. ; -
Reads nettoyés (R1) 1,221,639 Nombre total de contigs 3 o
Reads nettoyés (R2) 1,221,639 Taille moyenne des contigs 51,137 ph o |
Taille nettoyée (R1) 180342072 pb ack 3La2% A & | -
Taille nettoyée (R2) 176,648,828 pb Nombre de CDS, 1721 bldid { “ “ i i
Rapport énéré par o Cent fers & Hlcobsctrs & Bordeau o | 24OLRORA 26N
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Rapport obtenu pour chagque souche séquencée

CENTRE Centre National de Référence des Campylobacters & Hélicobacters
Laboratoire de Bactériologie [ ]

HOSPITALIER [ Ficeanéte Sante

Place Amélie Raba Léon

omvestane | 5 publique
BORDEAUX the +33((o))5 57821977 . rance

Informations patient Informations sur le séquencage

Nom | ] Numéro Nom durun  0025-INTEGRAGEN-2023-P2
Prénom | ] de I'échantillon “ll I I | ‘||’| Génome n° 01560

Date de naissance 09/11/1980 231083491601 Projet CAMPYLOBACTERS ERY-R
Age 42 Date de prélevement 18/08/2023 Mois NOVEMBRE

Sexe Féminin Nature Selles Année 2023

Identification de I'espéce, typage moléculaire et attribution de la source de contamination

Espéce identifiée par ANI (référence) Complexe clonal (CC) 828 Source de contamination potentielle
CAMPYLOBACTER COLI LMG6440 Sequence type (ST) 828 VOLAILLE
Core genome ST (cgST) INCONNU (31.348%)
Score ANI (significativité = 95%)

aspA ; gnA ; gltA ; glyA ; pgm ; tkt ; uncA Score d'attribution (significativité = 70%)
98.924 % 33;39;30;82;104;43;17 100.0 %
e s s e e
Taille totale (R2) 188,440,650 pb Profondeur moyenne 83917 ‘
Taille du génome assemblé 1,687,533 pb

Reads nettoyés (R1) 1,221,639 Nombre total de contigs 33

Reads nettoyés (R2) 1,221,639 Taille moyenne des contigs 51,137 ph

Taille nelluyfk(ﬁl' 180,342,072 pb. 6C% 31.42% T Ay —-

Taille nettoyée (R2) 176,648,828 pb Nombre de CDS. 1721
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Analyse systématique du résistome et du virulome
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Nom | Numéro Nomdurun  0025-INTEGRAGEN-2023-P2
T
Date de naissance  0/11/1980 231083491601 Projet CAMPYLOBACTERS ERY-R
Age 2 Date de prélévement 18/08/2023 Mois NOVEMBRE
Sexe Féminin Nature Selles Année 2023
Détermination moléculaire de la résistance aux antibiotiques
GyrA T86l ANT(9)-Ic-aad9
@ Contig 1.-99.9% IDT - 98.1% COV sed)  Contig 16 - 99.9% IDT - 100.0% COV
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@ Contig 16 - 100.0% IDT - 100.0% COV
.. =
de la résistance Positions [3450: 4187]
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@ Contig 20 - 99.9% IDT - 42.1% COV
Positions [1:809]
ANT(6)-If-aadE
@ Contig 16 - 100.0% IDT - 100.0% COV
Positions [ 246 : 1112 ]
Taille totale (R2) 188,440,650 pb Profondeur moyenne 83917 |
Taille du génome assemblé 1,687,533 pb '
Reads nettoyés (R1) 1,221,639 Nombre total de contigs B - I
Reads nettoyés (R2) 1,221,639 Taille moyenne des contigs 51,137 pb -
Taille nettoyée (R1) 180,342,072 pb GC% 31.42% -l
Taille nettoyée (R2) 176,648,828 pb Nombre de CDS. 1721 ] Wy *#“'HW
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Résultats
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Mécanismes identifiés sur environ 200 souches
résistantes a ’ERY séquencées
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Proportion des mécanismes sur 6 ans :
erm(N) ou erm(B) en augmentation
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cas9 casl cas2 CRISPR erm(N) CRISPR moeA

el‘m( N) SOUCHES  TYPE .q»_*_“m_h_m___

* *
Zoicor 1| 12345 OO 7345 (G
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Environnement génomique des 22 souches cliniques de C. coli positives & erm(N)
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Evolution des Sequence Types des 22 souches erm(N)
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Evolution des sources de contamination
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Environnement génomique des 7 souches cliniques
positives a erm(B)
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Le taux de résistance a I'érythromycine chez Campylobacter reste stable, pour I'instant.

Cependant, les souches exprimant des méthylases comme erm(B) ou erm(N) prennent du

terrain sur les souches mutées au niveau du 23S.

La résistance & PERY doit continuer d’éfre testée au niveau national, chez les souches

vétérinaires et cliniques !
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Le taux de résistance a I'érythromycine chez Campylobacter reste stable, pour I'instant.

Cependant, les souches exprimant des méthylases comme erm(B) ou erm(N) prennent du

terrain sur les souches mutées au niveau du 23S.

La résistance & PERY doit continuer d’éfre testée au niveau national, chez les souches

vétérinaires et cliniques !

Merci de continuer d’envoyer vos souches au CNRCH !
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Transmission horizontale de erm(N)

Conjugaison

C. colivs C. coli

CRISPR erm CRISPR

CRISPR

Jehanne Q. et al 2021
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Transmission horizontale de erm(N)

Conjugaison

C. colivs C. coli

CRISPR erm CRISPR
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Jehanne Q. et al 2021
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Transmission horizontale de erm(N)

Jehanne Q. et al 2021
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Transformation

Produit de PCR vs C. coli
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Transmission horizontale de erm(N)

Jehanne Q. et al 2021
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Transformation

Produit de PCR vs C. coli
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