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PSN 2014. Linea Progettuale ‘’2.9.5 
Sorveglianza delle infezioni invasive da 
Enterobatteri produttori di Carbapenemasi’’
Responsabile scientifico: Anna Giammanco

Obiettivi
Raccogliere tutti i ceppi di Enterobatteri 
resistenti ai carbapenemi responsabili di 
infezioni invasive al fine di: 
‐Avviare programmi di formazione per il 
personale operante nei laboratori periferici 
al fine di migliorare le loro competenze 
nell'identificare i ceppi resistenti ai 
carbapenemi 
‐ Confermare le resistenze individuate
‐ Caratterizzare gli isolati fenotipicamente 
e geneticamente 

PSN 2016.  Linea  Progettuale  ‘’ 4.9.2.  Attività di 
coordinamento  dei  CIO  per  il  controllo  e  la 
diffusione  dei  microrganismi  Multi  Drug 
Resistant (MDR). 
Responsabile scientifico: Anna Giammanco

Obiettivi
Potenziamento delle rete regionale nel contrasto 
dell’ antibiotico resistenza:
‐ valutazione  degli  insuccessi  terapeutici  a  5 
giorni  dai  casi  di  infezione  microbica  sospetta 
non diagnosticata
‐ miglioramento della tempestività di valutazione 
del consumo di antibiotici a livello ospedaliero
‐ miglioramento della tempestività di diagnosi e 
di  notifica  dei  casi  sospetti  in  cui  sono  implicati 
batteri Multi Drug Resistance
‐ implementazione  dei  sistemi  di  notifica  e 
interfacciamento a livello nazionale
‐ individuazione  di  strategie  rapide  per  la 
valutazione  del  rischio  di  contrarre  l’infezione 
correlata a pratiche ospedaliere. 



ALERT:  K.pneumoniae
E.coli  
A.baumannii
P.aeruginosa
S.aureus
S.pneumoniae
E.faecium
E.faecalis 



E.coli

We aim to assess the circulation of resistant clones Escherichia coli ST131 
outside of the hospital to prompt control of outbreak in our geographical area 

E. coli ST 131 clone was present in 66.6% of our isolates and showed 
positivity to a wide range of resistance genes, in particular blaCTX-M-15 among 
beta lactamases and plasmid-related quinolone resistance genes (qnrA, qnrS 
and aac (6’)-Ib-cr). 

In ambito 
comunitario





E.coli



Valutazioni localiValutazioni locali
Caratterizzazione di ceppi E. coli animali e umani

Tipizzazione 
Fattori di 
virulenza

 Ceppi SEPEC: kpsMII (83%) e iutA (66%)
 Ceppi animali: iutA (60%) e kpsMII (24%)

RISULTATI: fattori di virulenza e                               
status ExPEC

ExPEC:
Ceppi SEPEC: 81,3% 
Ceppi animali: 28%

Gene PMQR Animali SEPEC

qnrA 2 19 (79,1%)

qnrS 1 0

qnrB 1 0

aac(6’)‐Ib‐cr 1 17 (70,8%)

Totale   almeno 1 
PMQR 5 (20%) 20 (83,3%)

Elementi genetici di 
resistenza trasmissibili





 E. coli resistenti nelle carni
 ST131 è prevalente negli isolati di origine umana, assente negli animali
 Differente distribuzione dei gruppi filogenetici 
(B2 predominante nei ceppi umani, D1 animali)      

 Negli  isolati animali il numero di VF (e quindi di ExPEC) è minore rispetto agli
isolati umani      

 Scarsa prevalenza dei geni PMQR in ceppi animali          mutazioni a carico di
geni cromosomali o nuovi meccanismi?

CONCLUSIONI
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CONCLUSIONI CONCLUSIONI 

‐ Il CC258 è il clone presente nel  52% dei casi

‐ Presenza delle più comuni varianti alleliche dei geni codificanti per le beta 
lattamasi: 
blaCTX‐M 15  nel 15% , blaKPC 3 nel 76 %, blaOXA 1 nel 35%, 
blaSHV 11 nel 76%, blaTEM 1 nel 64% 

‐ Elevata presenza del cluster genico mrk codificante per fattori coinvolti 
nell’adesività alle cellule dell’ospite e formazione di biofilm 

WGS da un valido aiuto per un’accurata valutazione epidemiologica, del 
resistoma e del viruloma di isolati circolanti 
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A che punto siamo…….. 

Sono stati raccolti dal 12. 12.2016 ad oggi 
599 K. pneumoniae CPE isolate da emocoltura 





Totale dei ceppi isolati (599)

Isolati di K. pneumoniae

Ceppi appartenenti al CC‐258 (126)

CC‐258: 21%



Totale dei ceppi isolati (181) Totale dei ceppi appartenenti al CC‐258 (35)

Isolati di K. pneumoniae  (Anestesia e Rianimazione)

CC‐258: 19%





Percentuali di resistenza degli stipiti di K pneumoniae 
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Viruloma‐Resistoma‐lineaggi

31 profili differenti
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non eseguito
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data esito data esito data esito data esito

NOTE
Eventuale 
infezione 

sostenuta da CRE

Presenza di 
dispositivi

ID Paziente Nominativo o CF Provenienza
Colonizzazione 
precedente

Reparto*
T.rettale T0

Legenda T0 ‐tempo 0 (ricovero/ammissione); T7 – Tampone controllo a 7 giorni da eseguire in caso di negatività di T0;  T14 – Tampone controllo a 7 giorni da eseguire in caso di 
negatività di T7; TD tampone da eseguire alla dimissione del paziente se superiore a 7gg dal precedente campionamento. *I reparti inclusi nello studio sono: terapia intensiva (inclusa 

quella neonatale), oncoematologie e i reparti noti per avere alta incidenza.

T.rettale T7 T.rettale T14 T.rettale TD Colonizzazione 
in altri siti

COLONIZZAZIONE
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