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L’AMR dans la chaine alimentaire
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Décision d’éxecution (UE) 2020/1729

Décision d’éxécution (UE) 2020/1729 du 17/11/2020

E.coli & Salmonella
SPP. Campylobacter spp.

Amikacine — Aminoglycoside

Ertapénéme —» Carbapéneme
Céfotaxime
Chloramphenicol =~ —— Phénicol
Ceftazidime
Ampicilline Ciprofloxacine
Tétracycline Erythromycine
Ciprofloxacine Tétracycline
Acide Nalidixique Gentamicine
Sulfaméthoxazole Acid lidii
Gentamicine _
Streptomyeine
Méropénéeme
Trimethoprime
Chloramphenicol
Colistine Suppression de la surveillance de
\ | | Salmonella dans les carcasses
%iensano Azithromycine .m

, | d’animaux (porcs, veaux, volailles)
Tigecycline



Surveillance de différentes substances

antimicrobiennes

Surveillance de 'AMR : Plusieurs antimicrobiens d'importance critique

(classement selon TOMS)

Antimicrobial class

CRITICALLY IMPORTANT ANTIMICROBIALS

HIGHEST PRIORITY

Cephalosporins (3, 4% and 5t generation)
Glycopeptides

Macrolides and ketolides

Polymyxins

Quinolones

HIGH PRIORITY
Aminoglycosides

Ansamycins

Carbapenems and other penems
Glycylcyclines

Lipopeptides

Monobactams

Oxazolidinones

Penicillins (antipseudomonal)

Penicillins (aminopenicillins)
Penicillins (aminopenicillins with B-lactamase inhibitors)
Phosphonic acid derivatives
Drugs used solely to treat tuberculosis / mycobacterial diseases
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E.coli & Salmonella
spp.
Amikacine

Céfotaxime
Ceftazidime
Ampicilline
Tétracycline
Ciprofloxacine
Acide Nalidixique
Sulfaméthoxazole
Gentamicine
Méropéneme
Triméthoprime
Chloramphénicol
Colistine
Azithromycine

Tigécycline

Campylobacter spp.

Ertapéneme
Chloramphénicol
Ciprofloxacine
Tétracycline
Gentamicine

Erythromycine



Prevalence d’E.coli ESBL

Prévalences ESBL 2021 Viande fraiche Faeces

3,33 % 40,33 %
2% 59,80 %
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Surveillance spécifique des bactéries E. coli productrices de

B-lactamases, ou de carbapénémases dans la viande
de volaille
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Surveillance spécifique des bactéries E. coli productrices de

B-lactamases, ou de carbapénémases dans la viande

de porc
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Surveillance spécifique des bactéries E. coli productrices de

B-lactamases, ou de carbapénémases dans la viande
de boeuf
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Surveillance spécifigue des bactéries E. coli productrices de

R-lactamases, ou de carbapéenemases dans la matiere fécale
de poulets de chair
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Surveillance spécifigue des bactéries E. coli productrices de

R-lactamases, ou de carbapéeénéemases dans la matiere fécale

de porc
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Surveillance spécifigue des bactéries E. coli productrices de

R-lactamases, ou de carbapéeénéemases dans la matiere fécale
de bovins
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RESULTATS DU SEQUENCAGE
DES E. COLI BLSE
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GLASS whole-genome sequencing for surveillance of antimicrobial resistance

Global Antimicrobial Resistance and Use Surveillance System (GLASS)
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/ Antimicrobial resistance (AMR) is an increasing threat to public health and sustainab e ——
Action Plan on AMR underscores surveillance to strengthen the knowledge and evidi
and monitoring the effectiveness of interventions. GLASS currently monitors human | Home / Newsroom / Whole genome sequencing shows promise in fight against AMR
pathogens with microbiological data derived from phenotypic methods for AMR testir
Whole-genome sequencing (WGS) provides a vast amount of information and the his Whole genome sequencing shows promise in ﬁght against AMR

pathogen subtyping. The application of WGS for global surveillance can provide infor

and spread of AMR and further inform timely policy development on AMR control. Se

AMR surveillance may provide key information to guide the development of rapid dia Published: 5 June 2019
rapid characterization of AMR, and thus complement phenotypic methods.

This the icati of WGS for AMR surveillance, inclu |

limitations of current WGS technologies. Local, subnational, national and internat
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Technical specifications on harmonised monitoring of antimicrobial resistance in
zoonotic and indicator bacteria from food-producing animals and food

bacteria from seafood and the environment. Whole genome sequencing (WGS) of isolates obtained from the specific monitoring of

ESBL/AmpC/carbapenemase-producing E. coliis strongly advocated to be implemented, on a voluntary basis, over the validity period of
ﬁ/7 . the next legislation, with possible mandatory implementation by the end of the period; the gene sequences encoding for
sclensano ESBL/AmpC/carbapenemases being reported to EFSA. Harmonised protocols for WGS analysis/interpretation and external quality °

assurance programmes are planned to be provided by the EU-Reference Laboratory on AMR.



Workflow

Biofinformatic tools
Resistance (ResFinder)
Virulence (VirulenceFinder)
Plasmids (PlamidFinder)

2020/7894 Monitoring RAM CgMLST (cluster analysis)
(previous 2013/652/EUV)

WGS
MiSeq lllumina

In House Pipeline Center for Genomic Epidemiology
(Sciensano)

ResFinder 4.1
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Analyse géneéetigue des souches E. coli
productrices de B-lactamases

En 2021, le génome de 216 isolats d’E. coli
BLSE provenant de la production primaire et
de la viande fraiche ont été analysés par
séquencage chez Sciensano (service
pathogénes alimentaire).

Tous les isolats ont été confirmés en tant que
producteurs de BLSE, résistant aux

v

= Viande de porc = Viande de boeuf = Viande de volaille

Matiere fécale volaille = Matiére fécale porc = Matiere fécale veaux
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céphalosporines de troisieme génération.

Une grand diversité de lignées d’E. coli BLSE
a éteé retrouvée dans chaque catégorie
d’animaux

En ce qui concerne la co-résistance aux CIA
(Cip, Azi, Col, Tig) la présence de génes
PMQR chez la volaille est critique, tandis que
la résistance plasmidique a la colistine est
trés faible

Des genes de R aux AB non utilisés, comme
le chloramphénicol chez la volaille, ont été
retrouvés ainsi que des genes de résistance
aux deésinfectants



Genes de resistance associés aux

blaTEM-1B blaTEM-1B

/blaCTX-M-1 /blaCTX-M-32
blaTEM-1B
blaTEM-1B /blaCTX-M-61
blaSHV-12 /oIRCTX-M-15 blaTEM-1B AmpC
/blaTEM-52 blaCTX-M-1 /blaCTX-M-14 promoter
blaCTX-M-55
blaCTX-M-1

blaCTX-M-14

blaTEM-1B
/blaCTX-M-55

blaSHV-12

blaSHV-12
/blaTEM-1B

blaSHV-
12/blaTEM-1B

blaTEM-15

blaTEM-52

blaCMY-2
blaCTX-M-1

blaTEM-176

blaTEM-135
/blaCTX-M-32
blaCTX-M-32

blaTEM-52 blaCTX-M-15
blaTEM- blaTEM-1B
1B/blaCTX-M- /blaCTX-M-32
1
blaTEM-1
/blaCTX-
blaTEM-1B blaTEM- laTEM-
blaTEM-1B 176/blaCTX-
/blaCTX-M-15 M-15 1
blasH S blaSHV-12
blaSHV-12 m
L]

?//, IblaTEM-52
: blaSHV-12
Z.sclensano blaSHV-12 /blaTEM-1B
/DIaTEM-1B 2 cTX-M-55



Co-R aux Fluoroquinolones

Les genes PMQR ont été retrouvés dans la volaille (20%), la viande de
volaille (14,7%) et le porc (11%) et sont absents dans les veaux et
dans la viande de porc et de boeuf

blaSHV-
blaCTX-M- 12/blaTEM-1B/
55/gnrS gnrS blaCTX-M-1/

blaSHV-12/ gnrS qnrS

blaSHV-12 blaTEM-1B
TEM-lB/an’S /blaCTX-M-55
qnrS

blaCTX-M-

14/gnrS
blaTEM-
blaTEM-1B lB/kl’é?ErIré'M' blaCTX-M-
/blaCTX-M-55 55/qnrS

lgnrS

o et TR Predominance de combinaison CTX-M-55 +QnrS be



Co-R a I’Azithromycine

Chez les E. coli ESBL, les genes de resistance a I’Azithromycine ont été retrouvés dans les
veaux (63,63%), les porcs (44,4%), les poulets de chair (8%) et la viande de poulet de chair

(5,73%).
14/erm(B)/mef(C)/mph(A) blaCTX-M-14/

blaTEM-1/blaCTX- erm(B)/mph(A)

blaTEM-52/mph(A) M-32/ mph(A)

blaCTX-M-1/
erm(B)/ mph(A)

blaSHV-12/mph(B)

blaTEM-1B/blaCTX-M-

blaSHV-12/ erm(B)/

&

blaCTX-M-
32/mph€
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2/mph€/msr
(E)

blaOXA-

blaTEM- 1/blaCTX-M-

1B/blaCTX-

1/mph(A)/mp
Z />> . blaTEM-52/mph(A) M-1/ mph(A) %
sclensano .




Cluster analysis: Poulet de chair et viande

fraiche de poulet de chalir

S$21FP03407 AMR DIS 821 AmpFotTazChiSmxTetTmp
S21FP03105 AMR DIS 821 AmpFotTet
S21FP03795 AMR DIS 821 AmpFotTazCipNalSmxTetTmp
521FP03113  AMR PRI 019 AmpFotTazChICipNalSmxTmp
—  S21FP03121 AMR DIS 821 AmpFotTazCipSmxTetTmp
S21FP03898 AMR DIS 821 AmpFotTazChISmxTmp
S21FP03199 AMR DIS 821 AmpFotTazChICipNalSmxTetTmp
S21FP03115 AMR DIS 821 AmpFotTazChICipNalSmxTetTmpAzi
S21FP03190 AMR DIS 821 AmpFotTaszxTetTL‘\?p
S21FP03107  AMR DIS 821 AmpFotTazChiSmxTetTmp
S21FP03222 AMR DIS 821 AmpFotTazGenChICipSmxTeiTmpAzi
S21FP03612 AMR DIS 821 AmpFotTazSmxTmp
S21FP03109  AMR DIS 821 AmpFotTazChiSmxTet
S21FP02984 AMR DIS 821 AmpFotTazChiSmx
S21FP03193 AMR PRIO19 AmpFotTazChiSmxTetTmp
S21FP03595 AMR DIS 821 AmpFotTazChICipNalSmxTetTmp
S21FP03117  AMR DIS 821 AmpFotTazChISmxTmp
S21FP03112 AMR PRI 019 AmpFotTazChiSmxTetTmp
S21FP03188 AMR DIS 821 AmpFotTazGenSmxTmp
S21FP03597 AMR DIS 821 AmpFotTazChICipSmxTetTmp
1FP028 AMR PRI 019 AmpFotTazChICipNa TefTmp
S21FP03191  AMR DIS 821 AmpFotTazGenCipSmxTefTmp
S21FP03189 AMR DIS 821 AmpFotTazGenCipSmxTetTmp
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S521FP03114  AMR PRI 019 AmpFotTazSmxTetTmp
S21FP03103  AMR DIS 821 AmpFotSmxTmp

S21FP03615 AMR DIS 821 AmpFotTazCipNalSmxTmp
S521FP03200 AMR PRIO19 AmpFotTazCipNalSmx
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S21FPOB330 Ampf otTezCalCipSmuTeTmp
SZ1FP05248 AmpF ot TazCAICHSmeTelTmp l
S21FPO1325 2165 AmpF ot TazCaCpSmuTelTmp
S21FPO1602 2165 AmpFotTazChiSmuTet
S21FPO1347 2185 AmpF ot TazChISmuTetTmp (=] L [ ]
S21FP0GA54 AmpF ot TazCipNal
S21FPOS048 2473 AmpFotTazCoNal
S21FPOS571 101 AmpFotTazCAISmeTet Tmp
4 SZIFPO3183 101 AmpFotTazCaSmuTetTmp
S21FPOSA3Y AmpfotTezChISmueTet Tmp
S21FPO5572 101 AmpF otTazChlSmuTet Tmp
L Eieona pobebolle e el e =n
S21FP05338 AmpfotTaz pas
S21FP05568 155 AmpF ot TazChICpNalSewTefTmp (]
[{E S21FPO3INS - AmpFotTazCnSmuTet
B21FPO1346 156 . AmoFotTazSmTetTmp . [}
S21FP01841 3776 AmpFotTazGenCip .
S21FP00928 3776 AmpFotTazGenCipTet blaCTX-M-55,
S21FP0O3601 3776 AmpFotTazGenCipSmxTetTmp
S21FP04846 3776 AmpFotTazGenCipSmxTetTmp blaTEM-1B, aadAl7
S21FP04928 3776 AmpFotTazGenCipSmxTetTmp
S21FP05247 AmpFotTazGenCipSmxTetTmp Inu(F), mdf(A),
S21FP0O5630 AmpFotTazGenCipSmxTetTmp
S21FP05320 3776 AmpFotTazGenCipSmxTetTmp anS:L’ SUI3’ tet(A)’
S21FP04847 3776 AmpFotTazGenCipSmxTetTmp aac(3)-lld 1. sitABCD
S21FP05631 AmpFotTazGenCipSmxTetTmp ( ) -
S21FP01479 3776 AmpFotTazCipSmxTetTmp
|—|_ 3776 AmpFotTazCip
T L B — — ==
S21FPO0ACE AmpfF otTezCoNatSauTetTmp
S21FPO0316 - AmpFotTaz H
S21FP03198 AmpF olTazChICipNatSmuTetTmp -
S21FP02886 189 AmpFotTazChlCpNalSmu TetTmphzi value
S21FPO1326 189 AmpF ot TazChlCoNaiSmaTetTmpAz)
SZ1FPO0024 189 AmpF ot TazChICpNatSsu TetTmpAz| 0
SZ21FPOG150 AmpF ot TazChlCoNatSmu TetTmpaz)
S21FP0SI31 189 AmpFotTazChiCoNaTTet l . 1
S21FPO1127 189 AmpFotTazChCoNaiSauTetTmp
S21FP0O4844 665 AmpF ot TazCpNalSmuTetTmp
S21FP04831 685 AmpFotTazCoNatSruTetTmp
S21FP04845 805 AmpF otTazCioNalSauTefTmp I
S21FPO5569 1504 AmpFotTazChiCpNatSauTetTmp
S21FP05330 AmpFotTazSmaTmp .
S21FPO2887 4512 AmpFotTazCpNaTet -
f|— s2FPoisee 3is AmoF oTazCoNsISmuTe(Tmp i ) -
S21FP02886 189 AmpFotTazChICipNalSmxTetTmpAzi
S21FP01326 189 AmpFotTazChiCipNalSmxTetTmpAzi PIATEM-52C, catAl,
S21FP00924 189 AmpFotTazChICipNalSmxTetTmpAzi  dfrA12, Inu(G), mdf(A),
S21FP06190 AmpFotTazChICipNalSmxTetTmpAzi h(A E 11
S21FP05331 189 AmpFotTazChiCipNalTet mph(A), gacE, sull,
S21FP01127 189 AmpFotTazChICnpNalSmxTetTmp tet(A), gyr (A)
COAEPNAQAA aes ArnnrnC At T asNinAMalQ v T atTran -
S21FPO5321 AmpFotTez
T_—E S21FPOS052 57 AmpFotTazCpSmuTetTmp -
S21FPON810 &7 AmpFotTezChCoNalSauTmp
SZ1FPOS575 AmpFotTazSmuTetTmp
S21FPOSIIT AmpFotTazSmeTetTmp .
S21FP0SAI2 AmpFotTazSmuTetTmp
S21FPO1803 17 Ampf otTazSmeTetTrmp
S21FP03813 117 AmpF ol TazSmaTetTmp
S21FPO3114 117 AmpFotTazSmuTetTmp
S21FPOGOSE AmpF otTazChlCpNatSauTmp
S21FP04287 117 AmpFotTazChiCoNaSauTmp
S21FPO4208 117 AmMpF ot TezCHICONSISmTmp =]
1 S21FPO3200 117 AmpFotTazCpNatSmx
S21FP05928 AmpFotTazCoNaiSauTe(Tmp
- R e = I
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e 1 {4 ruTelTmp
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Conclusions

La résistance aux céphalosporines de 3eme/4éme génération a été
confirmée par WGS

Les génes de résistance CTX-M G1, SHV-12 et TEM-52 sont les
plus prévalents

Aucun gene de résistance aux carbapénéemes, ni a la tigécycline
n'a été retrouvé

# Larésistance a la ciprofloxacine est associée au gene plasmidique
QnrS tandis que la résistance a la ciprofloxacine et a I'acide
nalidixique est associée aux mutations chromosomiques (gyrA,
parC)

Le gene de résistance mcr 1.1 a rarement été retrouvé chez les E.
coli BLSE excepté dans la viande de boeuf
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RESULTATS DU SEQUENCAGE

DES MRSA ET
ENTEROCOQUES
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Investigation par NGS de 5 HA-MRSA isolées de

vaches laitieres et de bovins viandeux en 2021

* Le géenotype ST239-t037 est associé aux HA-MRSA et est distribué
mondialement

« En 2021, 5 isolats CC8-ST239-t037: 3 de vaches laitieres et 2 de
bovins viandeux

» Portaient les mémes genes de virulence:
— sak et scn associés au cluster d’évasion immunitaire

— plusieurs genes associes a des toxines (hlgA, higB, hlgC, lukD, lukE,
sea, sek, seq, selw et selx) et exoenzymes (aur, splA, spIB et splE)

— négatifs pour PVL
» Présentaient des profils cgMLST tres similaires

» Méme profil phénotypique de résistance: STR-SMX-RIF-PEN-CHL-ERY-
FOX-KAN-TET

— |l s’agit des seuls isolats de MRSA du monitoring de 2021 resistants a
la rifampicine (2 mutations observées dans tous ces isolats)

Z/scienskign épidémiologique? be



Investigation par NGS d’une CA-MRSA chez

les veaux de boucherie en 2021

- 1lisolat de veaux de boucherie avec un génotype CA-MRSA:
CC1/ST1 t386

« Genotype déja rapporté dans la littérature:
— hopitaux (palestine, Hadyeh et al., 2019)
— un hérisson européen (Ruiz-Ripa et al., 2019)

— Dans d’autres isolats d’animaux et d’humains en Europe et au
Moyen-Orient (Earls et al 2021)

» Portait plusieurs genes de virulence:
— sak et scn associés au cluster d’evasion immunitaire

— plusieurs genes associés a des toxines (higA, higB, higC, lukD,
luKE, seh, selw et selx) et exoenzymes (aur, splA et spIB).
— négatif pour PVL

g@iensano .m



Investigation par NGS de résistances

observees chez les entérocoques en 2021

+ Reésistance au linézolide :

* 12 souches séquencées (10 E. faecalis, isolées de veaux (n=8), poulets
de chair (n=1) et de poules reproductrices (n=1) et 2 E. faecium, isolées
de porcs (n=1) et veaux (n=1)) sur 14 souches LZD-R (12 E. faecalis + 2
E. faecium) en 2021

*  Génotypes observés:
—  optrA observé chez E. faecalis
—  optrA/poxtA observé chez E. faecium

e [/I\ Résistances croisées :

phénicols phénicols

tétracycline

- Reésistance ala vancomycine :
e Présence du cluster vanA chez 1 E. faecalis VAN-R isolée de veaux

Genotypes (%) observés parmi les
entérocoques résistantes au linézolide

(n=12)

= optrA = optrA/poxtA

*  Présence du cluster vanA chez 1 E. faecium VAN-S (MIC=4, valeur cutoff) isolée de veaux

+ Reésistance aux désinfectants :
*  Présence de clpL chez 7 E. faecalis isolées de veaux
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