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Contexte mondial (l) : antibiorésistance

En 2050

e Déces attribuables a la résistance aux antibiotiques : 10 millions
e Afrique, Asie : 90 % des déces
* Co(t économique globale : 100 milliards de dollars (PIB Croatie)
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Contexte mondial (ll) : antibiorésistance
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Klebsiella pneumoniae et Escherichia coli BLSE

Klebsiella pneumoniae et Escherichia
coli : entérobactéries

BLSE : résistance a quasiment toutes
les béta-lactamines

Tres souvent associé a d’autres genes
de résistance

Support plasmide

Transmissible a d’autres bactéries :
diffusion horizontale




Approche « une santé » et antibiorésistance

The roles of the environment in antibiotic resistance development
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Contexte Guadeloupéen (l) : géographique et économique

* |ndice de developpement
haut

e 1/3 territoire : agriculture

* Montagnes en Basse-
Terre

* Forte densité de
population en dehors
(Grande Terre)




Contexte Guadeloupéen (ll) : antibiorésistance

Données d’antibiorésistance récentes et parcellaires

En communauté,

Etudes chez ’lhomme, les animaux domestiques et d’élevage
Prévalence des E-BLSE faible (5%)

A I'hopital, forte incidence des infections a E-BLSE

Emergence répétées d’E-carbapénémases (importation des iles de
la Caraibe +++)



Contexte Guadeloupéen (lll) : faune sauvage

Faune sauvage terrestre de Guadeloupe limitee

 Rongeurs : rats, souris, mangoustes, racoon, ...

 Reptiles : anolis, iguanes, geckos, crapauds,
grenouilles, tortues

 QOiseaux : 278 especes listées dont un certain
nombre d’oiseaux migrateurs




Predicted prevalence of antibiotic

resistant indicator bacteria

Antibiorésistance et faune sauvage

Level of anthropogenic inputs into
occupied habitats
low high

high 6
)
4

low

wild / natural human-associated
Diet / forage

Ramey MR and Ahlstrom CA. J Wildl Dis. 2019;56: 1-15.

Exposition indirecte de la faune sauvage
Déchets humains et animaux (STEP, ...)
Résidus d'antibiotiques

Goélands leucophée (décharges) versus
goéland railleur espece (poissons) : 19%
de portage d’EPC vs 0% (Sloaberg et al,
2014)

Sentinelle de la diffusion dans
I'environnement de bactéries résistantes
aux ATBS et de genes de résistance



Objectifs

* Objectif principal

Déterminer la prévalence d’E. coli AR dans les feces d'animaux
sauvages

* Objectifs secondaires

- Evaluer I'impact des activités humaines sur la propagation d’E. coli
AR dans la faune sauvage,

- Caractériser les E. coli BLSE par des approches genomiques : fond
genéetique et génes de résistance (BLSE)

- Comparer les caractéristiques genomiques des isolats avec celles
d’isolats invasifs humains collectés au cours de la méme période.



Méthodologie : prélevements (2014-2016)

163 sites de capture

884 animaux sauvages

o et 181 oiseaux 289 anolis 368
46 iguanes rongeurs
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Matériels et méthodes

2 i Identification
Enrichissement Sélection des BRAs

Feces en eau peptonée milieux +/- ATB (AMP, Escherichia coli

O @

B N

Antibiogramme

MiNion
Analyse
Plasmides

Whole Genome Sequencing
Extraction ADN /

Souches BLSE
Analyse

Core genome
ARG

llumina




Résultats : Portage d’Escherichia coli résistants aux antibiotiques

rongeurs
T

1.1 % (2/181) 1.3 % (5/289) 10.3 % (38/368)

N\

e E.coliRA :5.9%
e £.coliMDR:3.8%
 E. coliBLSE : 1.1 % (n=8)

6,4 % (12/187) 14,2 % (23/162) 15,8 % (3/19)



Résultats et discussion : Impact des activités humaines (i)

Classification des 884 sites de

prélevement selon leur degrée

d'anthropisation (Q-GISS)

e Zones a activité humaine
faible ou inexistante : 47 %

e Zones a activité humaine
modérée ou élevée : 53 %
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Résultats et discussion : Impact des activités humaines (ii)

*

- & £k ‘m“ * Prevalence E. coli AR et
A e 2“A e W, . MDR significativement
S, :i ¢ ) plus élevee dans les zones
ws 2 d'activité humaine
i VN moderée ou élevée

- ‘. 4 Y * Valable au niveau global

* Conforme a la littérature
o km L Aaat
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Tree scale: 0.001 -

Hosts

I"homme

Résultats et discussion : circulation E. coli BLSE entre faune sauvage et

] Homo sapiens
. Rattus rattus
|_| Quiscalus lugubris

| | lguana iguana

ESBL types
B c™x-Mm15

[] cTx-mz7

B cTx-m1

B TEm-20

B TEM-150

B cTx-m14

B cTX-MATEM-12

EC55 5T410
EC56 5T410
EC23 5TEa14
EC2 5T1844
EC3 5T155
EC4 3T153
EC455T124

ECY ST196
EC5ST10

EC38 ST349
EC28 ST
EC40 ST38

EC47 STE9

EC54 ST1193
* [ |ecasstos

EC42 ST131
EC415T131
EC486 ST131
EC49 5T131
EC395T131
EC52 ST131
EC435T131
EC53 ST131
ECS515T131
EC57 5T131
EC58 ST131

Core genome MLST : 8 souches faune
sauvage et 20 invasives humaines

Clusterisation en 3 branches

1 : 6 souches animales et 3
souches cliniques

2 : 3 souches animales, 2 souches
humaines

3 : Souches humaines ST131 +++

Absence de lien génétique
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Résultats et discussion : genes de résistance E. coli BLSE commun
entre ’lhomme et faune sauvage
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dfrA 17 (8) tet(34) (9) ?}'d:: ((22))
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BIRDS RODENTS
(n=2) (n=5)

Diagramme de Venn

* Distribution des genes de résistance

variable selon 'origine : peu en commun

* BLSE blag1y . (n=6)

- Seul géne commun homme/animal

- Retrouveé dans toutes les types
d’animaux sauf les reptiles

- Signature génomique : aadA5
(streptomycin), dfrA17
(trimethoprim) and sul2
(sulfonamide), plasmide Incl1



Résultats et discussion : Plasmide Incll/blaqy,,. (technologie

Minion)
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e Séguencage par la technologie Minion

* Forte similarité en terme d’organisation,

de structure, et de genes accessoires
(profil de genes de résistance similaire)

* Origine évolutive commune
* Petit plasmide

* Absence d’avantage sélectif autre que les
genes de résistance (sauf systeme
toxine/anti-toxine)

18



Résultats et discussion : Distribution mondiale du plasmide
Incl1/blary e

 Base de données plasmidiques publiques

* Trés similaire a des plasmides Incl1/
bla 1y v.my Présents dans des E. coli
isolées dans plusieurs pays en Europe
(France) et en Australie

* Roble significatif dans la diffusion
mondiale des genes bla 1y .1

* Retrouvés majoritairement chez des
animaux d’élevages et domestiques
(Guadeloupe)

e Réservoir animal



Résultats et discussion : caractéristiques du plasmide Incl1/bla 1y .4
par des approches in vitro

A
Bacterial
chromosome
P|Ius
C D E. coli
J53
Recipient F-
B
G e
/ k.
//
v -
Donatrice  E. coli E. coli
J53 sans  J53 avec

plasmide plasmide
(réceptrice) (TC)

Expérience in vitro (Fischer et al, 2014, BMC Microbiol)

Forte efficacité de conjugaison

Pas de différence de croissance
entre R, D et Tc

Pas de perte de plasmide

Cout énergétique négligeable
en l'absence d'antibiotiques
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Conclusion et perspectives

* Faibles taux de portage de E. coli AR chez les animaux
sauvages en Guadeloupe

* Dissemination d’un plasmide bien conservé Incll/blary.
v.1 chez I’'homme et I'animal en Guadeloupe

* Dissémination sur de grandes distances géographiques :
Australie, pays d’Europe

e Réservoir animal

e Plusieurs approches « one health » en cours
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