:
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WGS sekvenace enterobakterii
produkujicich transferabilni
karbapenemazy, moznost integrace a
vyuziti narodnich dat v ramci EpiPulse
platformy ECDC.



Antibioticka rezistence
SZU

Antimicrobial resistance occurs when microorganisms such as bacteria,
viruses, fungi and parasites change in ways that render the medications used
to cure the infections they cause ineffective. When the microorganisms
become resistant to most antimicrobials they are often referred to as

o ”
superbugs”. /57

P g % ,;IR World Health
"{.;;"": ¥ Organization

Infekce zplsobené rezistentnimi puvodci vzdoruji

|écbé puvodné ucinnymi antibiotiky



Vyznam antibiotické rezistence

Nejpalcivejsi medicinsky problém poslednich let (WHO,
ECDC)

* VV roce 2019 prohlasila Svétova zdravotnicka organizace (WHO)
antimikrobialni rezistenci (AMR) za jednu z deseti nejvétsich
celosvetovych hrozeb pro verejné zdravi, kterym lidstvo celi. V
cervenci 2022 oznacila Komise spolu s clenskymi staty antimikrobialni
rezistenci za jednu ze tri prioritnich zdravotnich hrozeb v EU.



More than

CCOC 35000 deaths — —

EUROPEAN CENTRE FOR

“ DISEASE PREVENTION S S .

AND CONTROL
Each year, more than 35 ooo people die from antibiotic-resistant
infections in the European Union, lceland and Norway. This is
equivalent to the number of passengers on 13 crulse ships.

Antibiotic resistance is a silent pandemic and a growing threat to
human health.

Antibiotic resistance is the ability of
bacteria to combat the action of one
or more antibiotics. Bacteria, not
humans or animals, become
antibiotic-resistant.

Increasing burden

Resistance to antibiotics that are used as last line
for treatment of infections, such as the carbapen-
Ove r u.!"::l ems, has the highest health impact.

Between 2016 and zozo, the overall number of

In Europe, the health impact of
antibiotic resistant infections is
comparable to that of influenza,
tuberculosis and HIV/AIDS combined.

healthcare-associated deaths caused by antibiotic-resistant bacteria
Infections under study has increased.
HW;‘I-.A|DS For carbapenem-resistant Klebsiella pn eumonige

and Acinetobacter spp, commaonly causing
healthcare-associated infections, the number of
attributable deaths increased by appraximately

) Oweryo% of the health impact of antibiotic-resistant infections is 5%
Tuberculosis directly linked to healthcare-associated infections. This could be
. minimized through adequate infection prevention and control
Antibiotic measures, as well as antibiotic stewardship in healthcare settings. Adnetobacter spp. _ 53%
resistance K. pnesmoniae _ g

Influenza
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Kazdorocné v Evropé zemre 35 000 lidi v
dusledku infekce zpusobené bakterii
rezistentni k antibiotikim

+ navic:
1,5 miliardy eur
2,5 milionu oSetrovatelskych dnu navic



EUROPEAN& e e - - -
ANTIBIOTIC Cile antibioticke rezistence.

AWARENESS DAY

o Jak si vede Cesko?

Snizit celkovou spotiebu antibiotik

D ceni
R a DY u lidi o0 9 %.
” Definované denni davky (DDD) na 1 000 obyvatel/den
-4 Nejméné 65% celkové spotreby
K M I E R antibiotik u lidi bude patit do
| " A o
skupiny ,Access" antibiotik.

Dle AWaRe klasifikace WHO

Snizit o 6% celkovy vyskyt infekci
krevniho redisté vyvolanych
meticilin-rezistentnimi
Staphylococcus aureus.

Pocet na 100 000 obyvatel 2030
ciL

2019
vychozi

SniZit o 5% celkovy vyskyt infekci e
krevniho recisté vyvolanych
Escherichia colirezistentnimi vici
cefalosporintim treti generace.

Pocet na 100 000 obyvatel

Snizit o 5% celkovy vyskyt infekci
krevniho Fecisté vyvolanych
Klebsiella pneumoniae
rezistentnimi vii¢i karbapenemtim.

Pocet na 100 000 obyvatel




Doporuceni

Metodicke pokyny pro aktivni vyhledavani
importovanych onemocnéni CPE (brfezen 2012)

A" 4 y 4 Rocnik 2012
MINISTERSTVA ZDRAVOTNICTVI
CESKE REPUBLIKY

METODICKY POSTUP

Kontrola vyskytu importovanych pfipadii kolonizace a/nebo infekce enterobakteriemi produkujicimi
karbapenemazu (CPE - Carbapenemase Producing Enterobacteriaceae)

* Revize doporuceni
* Uzka spoluprace s NRC HAI
* revize doporuceni ve spolupraci s Ministerstvo zdravotnictvi



WHO Bacterial Priority Pathogens List, 2024

Fig. 1. WHO Bacterial Priority Pathogens List, 2024 update
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Seznam prioritnich bakteridlnich patogend WHO pro rok
2024 (WHO BPPL) je dulezitym ndstrojem v celosvétovém
boji proti antimikrobidlni rezistenci. V navaznosti na
vydani z roku 2017 seznam WHO BPPL 2024 aktualizuje a
zptesniuje stanoveni priorit bakterialnich patogen(
rezistentnich vUici antibiotikim s cilem reagovat na
vyvijejici se vyzvy v oblasti antibiotické rezistence.
Seznam rozdéluje tyto patogeny do skupin s kritickou,
vysokou a stredni prioritou s cilem poskytnout informace
pro vyzkum a vyvoj (VaV) a intervence v oblasti verejného
zdravi. Seznam WHO BPPL 2024 zahrnuje 24 patogend,
které zahrnuji 15 rodin bakteridlnich patogent
rezistentnich vici antibiotikim. Mezi nimi vynikaji
gramnegativni bakterie rezistentni vici antibiotikim
posledni volby, mykobakterie tuberkuldzy rezistentni v{ci
|ékGim a dalsi patogeny s vysokou mirou rezistence, jako
jsou salmonely, shigely, Neisseria gonorrhoeae,
Pseudomonas aeruginosa a Staphylococcus aureus.
Zarazeni téchto patogenl na seznam zdUraznuje jejich
globalni dopad z hlediska zatéze, jakozZ i otazky souvisejici
s prenosnosti, léCitelnosti a moznostmi prevence. Odrazi
také vyvoj novych lé¢ebnych postupll a nové trendy v
oblasti rezistence.

Acinetobacter baumannii
carbapenem-resistant

o\

| ‘\ |
\9 /
Enterobacterales

third-generation
cephalosporin-resistant

<%

|‘ ‘\‘ "
Enterobacterales
carbapenem-resistant



European Antimicrobial Resistance Surveillance
Network, EARS-Net

SZU

Systematicky monitoring antibiotické rezistence u:

Surveillance citlivosti k antibiotikiim u osmi tvz. indikatorovych bakterii, které nejc¢astéji vyvolavaji
humanni infekce (data pouze u invazivnich kmend, tj. izolovanych z krve ¢i likvoru)
Streptococcus pneumoniae

Staphylococcus aureus
Enterococcus faecalis
Enterococcus faecium
Escherichia coli
Klebsiella pneumoniae

Pseudomonas aeruginosa
Acinetobacter sp.

e Cil projektu B .
» Zjisténi/zajisténi srovnatelnych a relevantnich dat ohledné antibiotické rezistence napri¢ EU

RIVM - Holandsko: ,iniciator“EU surveillance antibiotické rezistence



Figure 5. Estimations of the burden of infections with antibiotic-resistant bacteria presented as
attributable deaths per 100 000 population by country*, EU/EEA, 2020
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Eurgen-net - ECDC

SZU

https://www.ecdc.europa.eu/en/about-us/who-we-work/disease-and-laboratory-networks/EURGen-net

Evropska sit pro dohled nad geny antimikrobidlni rezistence
(EURGen-Net) je sit pro genomicky dohled nad
multirezistentnimi bakteriemi s vyznamem pro verejné zdravi,
kterou koordinuje Evropské centrum pro prevenci a kontrolu
nemoci (ECDC). V soucasné dobé se sité EURGen-Net ucéastni
narodni referencni laboratore nebo ekvivalentni laboratore 37
evropskych zemi.

(8 - European Centre for Disease Prevention and Control
C an agency of the European Union
[ =y n
A Infectious disease topics v Publications and data v Training and tools v About ECDC v

Home -~ About ECDC - Partners and networks - Disease and laboratory networks -~ European Antimicrobial Resistance Genes Surveillance Network (EURGen-Net)

£ Disease and laboratory
networks

European Antimicrobial Resistance
Surveillance Network (EARS-Net)

European COVID-19 surveillance
network (ECOVID-Net)

European COVID-19 reference
laboratory network (ECOVID-
LabNet)

Emerging Viral Diseases-Expert
Laboratory Network (EVD-LabNet)

European Emerging and Vector-
borne Diseases Network (EVD-Net)

European Creutzfeldt-Jakob
Disease Surveillance Network
(EuroCJD)

European Diphtheria Surveillance
Network (EDSN)

European Antimicrobial Resistance Genes

Surveillance Network (EURGen-Net)

Translate this page

The European Antimicrobial Resistance Genes Surveillance
Network (EURGen-Net) is a network for genomic-based
surveillance of multidrug-resistant bacteria of public health
importance, coordinated by the European Centre for
Disease Prevention and Control (ECDC). National reference
laboratories or equivalent laboratories of 37 European
countries currently participate in EURGen-Net.

The public health objectives of this European whole

genome sequencing (WGS)-based surveillance are to
determine the geographic distribution and population
dynamics of multidrug-resistant clones and transmissible resistance elements to inform risk assessment, prevention and

nnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnn
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Surveillance AMR

ISSN 1977-0677

Official Journal L170

of the European Union

. 7 7
(2018) - projednava se
English edition Legislation Volume 61
6 July 2018
Contents II Non-legislative acts page ‘

140/23 - Dohled nad prenosnymi

* Commission Implementing Decision (EU) 2018/945 of 22 June 2018 on the 1
communicable diseases and related special health issues to be covered by

.
epidemiological surveillance as well as relevant case definitions (1) n e l I lo Ce I I I I

() Text with EEA refevance.

Vnitrostatni provadéni rozhodnuti EK

Acts whose titles are printed in light type are those relating to day-to-day management of
I N agricultural matters, and are generally valid for a limited period.

The titles of all other Acts are printed in bold type and preceded by an asterisk Za p rVé = HAI a A M R Z m Iln é ny V éeS ké
legislativé

2. SPECIAL HEALTH ISSUES i i ) . .
Podminky pro systém surveillance vCetné

2.1. Nosocomial infections poskytovani tdajd pro Tessy (ECDC).
2.2, Antimicrobial resistance
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Stav rezistence ke karbapenemum u Klebsiella
pneumoniae z ivazivnich infekci, 2023 (EARS-Net)
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Trend rezistence ke karbapenemum u Klebsiella pneumoniae z
ivazivnich infekci, 2005-2023 (EARS-Net)
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V roce 2022 narlst o 188 % oproti 2019
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Mechanizmy rezistence ke karbapenemim

1.Zvysenym efluxem antibiotik
1. Aktivni vyluCovani antibiotik z buriky pomoci efluxnich pump (napf. AcrAB-TolC u Enterobacterales)
2.Madifikaci penicilin-vazebnych proteinti (PBP)
1. Zmeéna cilovych mist antibiotika, ktera vede ke snizené ucinnosti
3.Snizenou permeabilitou vnéjsi membrany
1. Mutace v genech pro poriny (naprf. OmpK35, OmpK36)
2. Omezeny prijem antibiotik do bakterialni burky
4.Produkci karbapenemaz (enzymy sStépici karbapenemy)
1. KPC (Klebsiella pneumoniae carbapenemase)
NDM (New Delhi metallo-B-laktamaza)
OXA-48 a jeji varianty
VIM (Verona integron-encoded metallo-B-laktamaza)
IMP (Imipenemase metallo-B-laktamaza)

e WN
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Karbapenemazy jsou enzymy produkované nekterymi gramnegativnimi bakteriemi,
zejména enterobakteriemi, které jsou schopny inaktivovat Siroké spektrum beta-
laktamovych antibiotik, v€etné karbapenemu. Produkce téchto enzymu predstavuje
zavazny zdravotnicky problém, protoze karbapenemy jsou povazovany za antibiotika
posledni volby v [éCbé infekci zpusobenych multirezistentnim bakteriemi.
Enterobakterie produkujici karbapenemazy (CPE — Carbapenemase-Producing
Enterobacterales) zahrnuji zejména druhy Klebsiella pneumoniae a Escherichia coli.
Tyto klinicky vyznamné bakterie zpUsobuji zejména uroinfekce, nebo pneumonie
(Klebsiella), véetné tézkych septickych stavu. Transferabilni karbapenemazy se mezi
raznymi kmeny a druhy bakterii rychle Sifi a to zejména v nemocnic¢nim prostredi, kde
jsou pacienti ¢asto vystaveni riziku kolonizace nebo infekce.

V Evropé postupné dochazi ke zvySovani podilu enterobakterii rezistentnich vuci
karbapenemdm. Od roku 2021 v Ceské republice dramaticky vzristd vyskyt kmend s
produkci karbapenemadz, zménila se i struktura zastoupeni jednotlivych enzymd, a to
zejména ve prospech metalobetalaktamazy typu NDM.

SZU




Trendy vyskytu CPE v CR: enterobacterales (2014 —
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C.,

Prehled zachycenych typu
karbapenemaz u enterobakterii
v letech 2014 - 2024.

V zavorkach je uveden celkovy pocet
kmenl s produkci daného typu
karbapenemazy v obdobi 2014 — 2022.
Zvysujici se pocet kmenU produkujici 2
typy karbapenemaz.
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Trendy vyskytu CPE v CR (2018 — 2024)

SZU

1600 - -
Podet kmenu
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V zavorkach je uveden celkovy pocet kmenl daného species
produkujici karbapenemazy v obdobi 2018 — 2024.

Morganella morganii, Klebsiella oxytoca, Proteus mirabilis, Citrobacter freundii, Enterobacter cloacae,
Escherichia coli, Klepbsiella penumoniae
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Tento trend ukazuje na rostouci hrozbu CPE a zdUrazniuje potrebu v€asné a spolehlivé
diagnostiky, celorepublikového monitoringu vyskytu téchto bakterii a vhledu do
genomického pozadi Sifeni CPE metodou sekvenovani celého genomu (WGS).
Cilem tohoto projektu bylo zavést WGS do systému narodni a mezinarodni genomické
surveillance, zlepsit diagnostiku a identifikaci mechanismu rezistence/virulence u CPE a
event. vyuzit WGS v systému epidemiologickych Setreni. Soucasti implementace WGS
byla standardizace metody vlastniho sekvenovani i analyzy sekvenacnich dat, v€etné
externiho hodnoceni kvality WGS. Konecnym cilem bylo vytvorit robustni metodologii
pro WGS a ucinné nastroje pro zdokonaleni systému surveillance bakterii rezistentnich k
antibiotikim.



MATERIAL A METODY

- sbér CPE vzorku

- identifikace bakterii pomoci MALDI
TOF (Matrix Assisted Desorption
lonization, Bruker, Némecko)

- bujonova mikrodilucni
metoda/diskova difuzni metoda




MATERIAL A METODY

- Hydrolyza meropenemu —
MALDI- TOF

- genotypova identifikace produkce
karbapenemaz (detekce bla genu - . 5
RT-PCR)

qPCR
workflow

Analyze =

urn
L4y e
‘ me PCR Instruments

*CR Analysis Software Real-T



MATERIAL A
METODY

- priprava knihoven
(Hlumina postupy)
- sekvenace vzorku
(IlHlumina MiSeq)

- Zzpracovani dat,
skladani genomu

- analyza a
interpretace dat

apply oo _

Genomic DNA
shear |
_ = - select ~200-300 bp fragments
ttach adapters t I
it q g library

v

cluster generation by
solid phase PCR
(bridge amplification)
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Implementace sekvenovani WGS (NRL pro ATB)

Ve spolupraci s BC Plzen (Skoleni - Cerven 2023)

Genomicka surveillance vybranych infekCnich onemocnéni v CR - projekt HERAZ2 - Vybaveni a
spotfebni material - MiSeq Illumina (NIPH)
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Implementace sekvenovani WGS (NRL pro ATB)

Usp&3na analyza dat wgs:

Pouzivame nasledujici softwary:

- de novo alignment: SPAdes

- anotace: Prokka

- detekce genu rezistence: Amrfinderplus, Resfinder

- identifikace a pripadna detekce genomové kontaminace: rMLST
- analyza SNP: Samtools, Bcftools, Fastp, Bwa-mem2, Bcftools

24



Implementace sekvenovani WGS (NRL pro ATB)

SZU

WGS EQA
EURGen-RefLabCap EQA 2022
Analytical part
EURGen-RefLabCap virtual EQA 2023

,First in silico inter-laboratory ring trial of bioinformatics pipelines for prediction of AMR
genes in antimicrobial-resistant Salmonella and Campylobacter (RingTrial2-WGS-AMR),, (10/22)

Analytical part

"Second in silico inter-laboratory ring trial of bioinformatics pipelines for prediction of AMR
genes in antimicrobial-resistant Salmonella and Campylobacter (RingTrial2-WGS-AMR),, (3/23)

Technical + analytical part

25



VYSLEDKY

1. Postup sekvenovani wgs byl implementovan

- n=80

- detekce mechanizmu rezistence u CPE (Escherichia coli, Klebsiella
pneumoniae, Proteus mirabilis, Enterobacter cloacae complex, Serratia
marcescens)



<
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1. Klebsiella pneumoniae (n=49):

- identifikované karbapenemazy: NDM-1 (n=6), NDM-5 (n=1), OXA-48 (n=1),
NDM-1 a OXA-48 (n=22), NDM-5 a OXA-48 (n=18), KPC-2 (n=1)

- sekvencni typy: 11 (n=4), 13 (n=1), 16 (n=1), 17 (n=1), 23 (n=1), 39 (n=5),
104 (n=2), 147 (n=20), 235 (n=1), 307 (n=3), 340 (n=2), 395 (n=1), 437 (n=2),
709 (n=1), 1271 (n=1), 2096 (n=1), 2497 (n=1)

Proteus mirabilis (n=2): NDM-1 (n=2), ST 48

Enterobacter cloacae complex (n=1): OXA-1 (n=1), ST256
Serratia marcescens (n=3): NDM-1 (n=3), ST90
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VYSLEDKY ¢/;z,,

Escherichia coli: analyzovano 25 karbapenemazu produkujicich kmenu

- identifikované karbapenemazy: OXA-48 (n=10), NDM-5 (n=8), KPC-2
(n=3), NDM-1 (n=1), NDM-4 (n=1), NDM-1 a OXA-48 (n=1), NDM-5 a OXA-
48 (n=1)

- sekvencni typy: ST12 (n=1), ST38 (n=6), ST69 (n=3), ST46 (n=1), ST101
(n=1), ST131 (n=1), ST167 (n=3), ST354 (n=1), ST361 (n=2), ST404 (n=1),
ST442 (n=1), ST1193 (n=1), ST2448 (n=1), ST3268 (n=1), ST3580 (n=1)



Vyzva EpiPulse: 206C EpiPulse
Narust CPE izolatu E. coli ST131 (22 izolatu v roce 2019 oproti dvéma v
roce 2014) a jejich geografické rozsireni (detekce v 11 zemich v roce
2019 oproti dvéma v roce 2014) je znepokojujici. ECDC proto pozadalo
narodni referencni laboratore, aby v reakci na tento prispévek v
EpiPulse zverejnily informace o cetnosti E. coli ST131 nesoucich
karbapenemazové geny a zaslaly narodni epidemiologicka a WGS data
pro analyzu CPE E.coli ST131 na urovni Evropy.

NRL pro ATB

C..
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C EpiPulse

Vyzva EpiPulse, ECDC (2024-ARH-00008)
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Cil studie

Zjistit epidemiologickou situaci a genomickeé charakteristiky E.
coli ST131 a jeho variant (SLV) nesouci geny pro
karbapenemazu v EU/EHP.

B

c EpiPulse
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* 3/2024 - Dansko — zvysujici se pocty OXA-244-produkujicich E.
coli ST131 (patogen)

e ST131 je vysoce rizikova linie s celosvétovym rozsSirenim
e Casto spojena s multirezistenci

* doposud bylo zaznamenano pouze nékolik zprav o CPE E. coli
ST131 humanniho ptivodu v EU/EHP

By

c EpiPulse



ST131 i
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- Casto spojen s multirezistentnimi infekcemi (FQ, KR) - obtizné ho ucinné |lécit béin{/%i
antibiotiky

- vysoka patogenita: zavazné infekce, v€etné infekci mocovych cest (UTI), sepsi a dalSich
komplikovanych stavl, zejména u imunokompromitovanych jedincl nebo starSich osob

ST131 byl poprveé identifikovan - 2008 (USA)
globalné vyznamny (Evropa, Severni Amerika a Asie)
nemocnicni a komunitni infekce
vyskytuje ve trech hlavnich podtypech (A, B, C), pricemz podtyp C je spojeny s nejvétsimi
problémy v oblasti antibiotické rezistence (FQ, KR), ESBL
&

ecoc EpiPulse
[~ P
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COC EpiPulse

ECDC pozadalo prostrednictvim sveho systému EpiPulse oplatformy, narodni
referencni laboratore, aby poskytly WGS data a epidemiologické udaje o
izolatech E. coli ST131 a jejich SLV nesouci geny karbapenemazy

do zari 2012 do kvétna 2024
v reakci na tuto vyzvu se 17 zemi EU/zemi EHP predlozilo 660 soubor

sekvencnich dat (500 sad kratkych cteni, 11 sad dlouhych cteni, 116 sad
kratkych ¢teni) od 627 osob

kontrola kvality a odstranéni duplicit

analyza sekvenci 594 izolatl nesoucich karbapenemazy
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e kratka Cteni byla sestavena pomoci SPAdes v3.15.5
e dlouha cteni pomoci Flye v2.9.4

* identifikace alel - ChewBBACA v3.3.4 a Escherichia/Shigella core
genome multilocus sequence typing.(cgMLST) z EnteroBase

* identifikovace genu antimikrobidlni rezistence ResFinder v4.1.11

EpiPulse
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Vysledky - distribuce genu karbapenemaz

e 18 riznych genu karbapenemaz v izolatech E. coli ST131, véetné ST131 SLV

e dvé karbapenemazy: OXA-244 (n = 230) a OXA-48 (n = 224) tvorily dohromady 76 %
genu izolatd, nasledovany NDM-1 u 31 (5 %) a NDM-5 u 20 (3 %) izolatu (7 zemi)

e vSechny ostatni karbapenemazové geny minoritni

* izolaty nesouci OXA-244 byly zjistény ve 14 zemich

* jzolaty nesouci OXA-48 byly zjistény ve 12 zemich - vétSina z nich pochazela z
Francie a Irska

@c EpiPulse



FIGURE 1 oo
Number of Escherichia coli ST131 isolates, including its single locus variants®, carrying carbapenemase genes, by year, EU/ SZU
EEA, 2012-2023" (n=535)
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EU/EEA: European Union/European Economic Area.
i Detected single locus variants included ST8420, ST11358, ST11362, ST11672, ST13133 and 5T13730.

® Three isolates without information on year of sampling and 56 isolates from 2024 (as that year was incomplete at time of sampling) were
excluded.

@&c EpiPulse



Epidemiologické a mikrobiologické charakteristiky izolatu

SZU
* na zakladé ménicich se frekvenci a Casovych trendu - izolaty rozdéleny do tri skupin pro

dalsi analyzu:
* skupina 1:izolaty E. coli ST131, vCetné ST131 SLV, nesouci OXA-244

* skupina 2: izolaty nesouci OXA-48;
e skupina 3:izolaty nesouci jiné karbapenemazy

* V epidemiologické analyze skupina 1 vynikala vysokym podilem pacientek, relativné
nizkym prumeérnym vékem, ¢astym vyskytem izolatu ze vzorkd moci a mirné castéjsim
vyskytem dokumentace cestovani mimo EU/EHP béhem 12 mésicl pred detekci

e ATB se také lisily podle skupin, napr. beta-laktamaza typu ESBL CTX-M-15 se vyrazné Castéji
vyskytovala v skupiné 1 nez u izolatl skupiny 2a 3

EpiPulse
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TABLE 2

Epidemiological and genomic characteristics of carbapenemase genes carrying isolates of Escherichia coli ST131 and its
single locus variants, EU/EEA, Augrust 2012-May 2024 (n=594)

Group 2: bla, Group 3: other
N=140

Medlan age fyears) 57 77 70
Spx
Male 60 30 81 36 L1 16
Female 135 ) B2 7 57 41
Mot avallable 26 11 61 7 ¥ 3
Type of sample
Urine 115 4] G& 26 57 41
Recral/fasces 23 10 04 432 7 12
Blood & 3 g 2 8 &
Other ZE 12 11 C i 11
Not avallable B 25 3 25 53 3
Travel ouslde the EU/EEA |Im the pasi 1z monchs
Yes 35 15 L 2 & &
No 16 7 3 1 7 ;
Mot avallable 179 74 216 H1 121 B
Destnauans (amber el | Moroceo ), G (. i3 0, | O Veneauela . Viet Nam | (0. Morocch (0, i i, Somal

jlordam (1}, 5E|'IEEE|.{:I.]. Tanisla {1] i1 11, 5-E|'|-EE'3| L1




Flugroguinolone resiscance mutatlon(s)

GymA S&3L; ParC Saol, ERgGV 26 42 g o ) 1
EE-; ; S&3L, DE7MN; ParC Seol, . . . i 9 4
Gy S&3L only 26 11 42 10 29 21
GyrA S&3L, DETN; ParC SEol & 3 & 2 C

Other 13 é 3 1 1 1
Absem 7 16 81 36 3L i
ESBL gEneis)

blg o 173 75 &7 21 44 3
Dl o o 7 3 20 g 28 20
Dl o o 1 0 16 11
Other multple 3 1 g 2 12 g
Absam 58 21 101 &7 40 29

ESBL: exrended-specirum beta-lactamase; EUSEEA: European Unlon/Eurcpean Ecomomic Area; SI: single locus v arlang; 5T: Sequence rype.

Genomic characrerisiics present In 1ess than 10 solates are grouped Into the category ‘miher. Category unknown for serory pe signifles thar
slther O antigen or H antigen rype, of both, were not assigned by BloNumerics 7.6.3.

* Alledes of fmH correlate with major clades of E. coll STi31. OF 263 Isolates carrying fimH 30, 251 were assigned o subclades Co (in= 62), C1
(n=c7) and C2 (A=132) based on the wpology of the cgMLST phylogeny combined with absence (Co} or presence {C1/C2) of mutations In
GyTA (5831, DE7N) and ParC (SEod, E&4V) 35 well 35 detection of specific blg__ genes, Le. big_, . Indicatve of C1 o bl of C2.
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Zapojeni CR do vyzvy ECDC - EpiPulse

NRL pro ATB: 1 kmen E. coli (NDM)

BC v Plzni: 2 izolaty



C..

* na zakladé genomickych a genetickych analyz epidemiologickych dat ze 17 zemi EU/EHP byl
identifikovan vyskyt E. coli sekvencniho typu ST131 nesouci karbapenemazy

e zvysSujici se Cetnost zachytu a diverzita karbapenemaz v letech 2012 az 2024

* heterogenita v geografickém rozsireni a rychlosti Sifeni konkrétnich karbapenemaz
e zejména v pripade ST131 nesoucich chromozomalné lokalizovany OXA-244

e rostouci detekce CPE E. coli ST131 - znepokojujici - infekce (NAI, komunity; mocové,
krevniho recisté )

EpiPulse
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SZU

Prezentovany vyzkum byl realizovan tymem pracovnikd Statniho Zdravotniho Ustavu diky projektu:

Genomicka surveillance vybranych
infek&nich nemoci v Ceské republice

Projekt ,Genomicka surveillance vybranych infekénich nemoci v Ceské republice” (HERA2CZ)
je spolufinancovan Evropskou unii. Prezentované nazory a postoje vSak predstavuji pouze
nazory autorl a nemusi nutné odraZet nazory a postoje Evropské unie nebo Evropské
Co-funded by the vykonné agentury pro zdravi a digitalni oblast (HaDEA). Ani Evropska unie, ani Evropska
European Union yvionna agentura pro zdravi a digitalni oblast (HaDEA) za né nemohou nést odpovédnost.
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