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Incidence = 110-220/100 000 personnes-années

Bactériémies nosocomiales = 30%-50%
(Kern and Rieg, CMI, 2020)

Mortalité élevee a J30 : 8 - 21%
e 12-21% (Patel et al., JCM 2017)

*  10-12% (Osthoff et al., CMI 2017)

*  8-11% (Banerjee et al, CID 2020)

* 16,2% (Ehren et al, CID 2020)

*  17% (Verway et al, JCM 2022)

*  10% (Fidalgo et al, CID 2024)

* 9% (Ongetal, CID 2024)
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En 2024... la mortalité associée/attribuable a la résistance
aux antibiotigues dans les bactériémies est importante
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En 2019 :
- 4,95 million décés associés a la résistance aux ATB
- 1,27 million déces attribuables a la résistance aux ATB

1500000 * Bactériémies = 2"d syndrome infectieux avec la mortalité
attribuable et associée a la résistance aux ATB la plus élevée
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Murray et al, The Lancet 2022

Carbapénémases en France :

VIM + OXA-48 like
0,4%

NDM + VIM OXA-48-like
0,2%

NDM +IMP
0,1%

Données CNR RA

2,1%

R C3G en France :

- 8,4% E. coli
- 25% K. pneumoniae

Données EARS Net

Importance de |la détection rapide des mécanismes de
résistance a fort impact thérapeutique/pronostique



7 =g:,r::lvzjllr’v::1ir‘|;l'llblmhllllﬁon Choc Septique : Chaque
heure de délai pour la mise Tous services (hors réanimation et
i en place d'un traitement obstétrique) :
E efficace est associée a 7,6%
g de diminution de la survie % 2012-2019 en Suede ; 10 628
épisodes
- - Kumar et al., 2006 . , ,
% %, % ?\’mi’mﬁmﬁnaﬁf"‘ % Fy < Traitement débuté dans les 24h
post prélevement
Landmark time  Inappropriate therapy Appropriate therapy Risk of mortality
Events (Episodes)  Events (Episodes) Adjusted odds ratio (95% Cl) o< Mortalité a J30 = 11.8%.
Total cohort
1 hour 750 (7022) 447 (3266) 5 2 0.83 (.72 -.95)
3 hours 530 (4699) 631 (5346) 1 1.00 (87 - 1.15) CCL : Risque de déecés augmente
6 hours 392 (3404) 730 (6458) 1.05(.91-1.22) .
progressivement en cas de
12 hours 323 (2594) 752 (7129) —@— 1.17 (1.01-1.37) . . L,
24 hours 227 (1755) 776 (7837) —— 1.24 (1.04 - 1.47) traitement inapproprié entre 12h et
48 hours 150 (1092) 784 (8461) —— 141 (1.15- 1.74) 72h post prélévement
72 hours 99 (657) 768 (8908) —— 1.67 (1.30 - 2.15)
T I T T 1

Van Heuverswyn et al, CID 2023



Le colt d'un épisode de sepsis est important

Revues systématiques des colts hospitaliers par séjour pour un episode de sepsis :

37 études (2005-2015) :
* Moyenne des colts hospitaliers totaux par patient : 13 292Sa 75 0156S.

* Médiane 32 4215
Arefian etal., 2017

26 études (2010-2022) :

2017 22.0 16254.2
ﬂ 2018 970 21.4 15771.4
2019 998 22.5 15230.8
Sepsis + Choc [wieiv} 171 29.0 22442.0
2018 179 30.7 24520.5
2019 174 30.3 21157.9
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PCR/RMN
PCR digitale
PCR multiplexe

MALDI-TOF +/- tests rapides
PCR multiplexe
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Observatoire National des bactériémies 2022
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Distribution of pathogens
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S. pneumoniae 1 -l

P. aeruginosa 1 - ’ Streptococcus pyogenes
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Van Heuverswyn et al, CID 2023



Study or Subgroup __ Events Total Events Total Weight, %

1.1.1 mRDT with ASP

Bauer et al [17] (2010) 15 82 19 74
Bias etal [19] (2015) 3 a7 7 55
Box et al [20] (2015) 6 64 10 103
Forrest et al (24] (2006) 2 119 2 84
Forrest et al (23] (2006) 19 72 20 76
Forrest et al [25] (2008) 17 95 7 129
Hell ot al [27] (2012) 5 21 19 61

Huang et al (29] (2013) 31 245 52 256
Lockwood et al [30] (2016) 11 241 14 149

Macvane etal [32] (2015) 5 63 5 50
Macvane etal[33] (2016) 6 23 16 45
Nagel et al [36] (2014) 1" 17 19 129
Parco et al (39] (2016) 5 84 37 252
Perez et al [15] (2013) 6 107 12 12
Revolinksi et al [40) (2015) 8 95 13 133
Sango et al [42] (2013) 1 28 7 4
Sothoron etal (43] (2015) 5 67 4 59
Suzuki et al [44] (2015) 3 88 19 147
Walker et al [45] (2016) 8 o7 19 98
Subtotal 1745 2058
Total events 177 331

Heterogeneity: 12 = 0.01 32 = 19.00 (df= 18; P= 39); 2 =5%
Test for overall effect: z=4.14 (P<.001)

1.1.2 mRDT without ASP

Beuving etal [18](2015) 14 114 8 109
Felsanstein et al [22] (2016) 5 189 11 194
Frye et al [26] (2012) 14 110 17 134
Ly et al [31] (2008) 8 101 17101
Maslonka et al [34) (2014) 6 55 10 55
Neuberger etal [37) (2008) 1 42 4 42
Wang et al [46] (2013) 8 48 8 38
Subtotal 659 673
Total events 56 75

Heterogeneity: 12=0.08 32 = 7.74 (df=6; P= .26); 12 =23%
Test for overall effect: = 1.46 (P=.15)

Total (95% C1) 2404 2731
Total events 233 406
Heterogeneity: 12 = 0.02 32 = 27.22 (df = 25; P= .34); I = 8%
Test for overall effect: z=4.27 (P<.001)

Test for subgoup differences: 2= 0.25 (df=1; P= 62); /2 =0%

56
18
3.0
09
6.0
74
27
1.8
49
21
28
53
36
33
40
28
19
23
43
76.5

4.1
30
57
42
29
07
29
235

100.0

OR (95%Cl)

;

0.65 (.30-1.39)
061 (.15-2.51)
0.96 (.33-2.79)
0.70 (.10-5.08)
1.00 (:48-2.00)
0.54 (.28-1,04)
0.6 (:22-2.16)
057 (.35-.92)
0.46 (20-.1.04)
0.78 (21-.2.84)
0.64 (21-.1.95)
0.60 (27-.1.32)
037 (14-97)
0.50 (.18-1.37)
0.85 (34-2.14)
361 (1.19-10.89)
1.11 (28-4.34)
024 (.07 83)
037 (.16~ .90)
0.64 (.51-.79)

1.77 (71-4.40)
0.45 (.15-1.33)
1.00 (47-2.14)
0.43 (.17-1.04)
0.55 (.19-1.64)
023(.02-2.17)
0.75 (25-2.23)
0.72 (.46-1.12)

0.66 (.54 .80)
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Réduction de la mortalité :
OR = 0,66; 95%CIl = 0,54-0,80

Un déces évité pour 20 tests

Réduction du délai pour I'obtention
d’'un traitement efficace : —5,03h
(95% CI, -8,60 a —1,45h)

Réduction des durées de séjour de
-2,48 jours (95% CI, -3,90 a -1,06 j).

Timbrook et al, CID 2017



Filmarray panel BCID

“ 24 cibles ID + 3 génes de resistance -> identification des

germes présents dans 78% des épisodes de bactériémie

<+ Délai median d’identification inférieur dans le groupe

Timeline, hours (h) O 12 24 36 a8 60 72
f: :t;gle) N 4 h
?:zir;u)ultnplex PCR iiA €7 [h
*
sewarcshipine1e5 WA |V P,

mMPCR (1.3 h) vs contréle (22.3 h) (P < .001)

Outcome
Antibiotic modifications
Time to first appropriate de-escalation” (n =344)
Time to first appropriate escalation' (n =122)
Time to administration of active antibiotics (n =123}
Contaminated blocd cultures not treated or treated
for <24 h, No. (%)"

Control

34 (21-55)
24 (3-67)
11 (2-51)
47 (75)

. +» Réduction de I'utilisation d’ATB a large spectre
A Escalation

“» Augmentation des B-lactamines a spectre étroit

< Pas de difference de mortalité, durée de séjour ou colts.

P \Value
Rapid Multiplex Rapid Multiplex Comparing 3
PCR PCR + Stewardship Groups
38 (22-66) 21 (7-37)%* <.0001
5 036 5 (200" 04 Importance de I'ASP pour le
6 (2-31) 4(2-20) .55 bon usage des ATB
|_298sr 57 (92)° ] 015

Banerjee et al., CID, 2015



Clinical impact and cost-consequence analysis of ePlex® blood culture
identification panels for the rapid diagnosis of bloodstream infections:
a single-center randomized controlled trial

Digital reading of the plates (BD Kiestra™) and MALDI-TOF
MS Identification (MALDI Biotyper®, Bruker)

Automated subculture and incubation of the
plates (BD Kiestra™)

670 000 personnes

) ‘i ‘-’{
o A
=2 100 lits, %1
Bassin de population de - ) l

~om | =34

-~ . 7 Positivé blood élllnlre ] Transfer in dry

- ’5 50 000 J 0 U'r nees (BDBactE ) 4 . tube Antibiptic spsceptibility testing : disk diﬂ‘qsion with digital reading
d h ospi ta | isation Gram stain (Adagio, Biorad) or automated (BD Phoenix™) AST

= 35 000 chirurgies TO

= 115 000 passages aux urgences &

‘e
6’ & ePlex BCID : Identification and resistance
DECAED

s s s gene detection
75 000 hémocultures prélevées/an o?

7% positivité
~1600 épisodes de bactériémie/an Bryant et al.,, FCIM, 2020 ; Caspar et al, EJCMID 2024




1%t Positive BC
confirmed at Gram stain = TO

]
Informed consent JUIn 2019 - FéVI’Ier 2021
T En journée

Randomised patients
(n=309)

|
v v

| g Allocated to intervention (n=155)
Allocated to intervention (n=154
Control SoC ( ) Allocation mPCR group
ontrol group (SoC) Received Allocated intervention (n = 155)
Received Allocated intervention (n = 154)
v | : ¥
Final Analysis _
Analysed (n = 153) Analysed (n = 148)

*  Excluded from the analysis
(consent withdrawal) (n=3)
(consent error) (n=1)
(erroneously included) (n = 3)

* Excluded from the analysis
(consent withdrawal) (n=1)

Caspar et al., EJICMID 2024
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Caspar et al., EJICMID 2024



Health Outcomes
30-day all-cause mortality, n (%)
Median length of stay®
Median time to effective treatment®
-For all patients

-For patients not receiving effective treatment at TO

Median time to optimized treatment®
-For all patients

-For patients not optimized at TO

Costs
Mean cost of the initial hospital stay (SD)*
mPCR costs**

TOTAL costs

1T-test

SoCgroup (n=153) mPCR group (n=148) p-value
19 (12.4%) 13(8.8%) 0.306
20 days [10;36] 18 days [7;29] 0.064
0h[0;2.8] 0h[0;2.2] 0.536
(n=67) (n=61) 0.537
3.5h[1.4;9.4) 3.4h(1.3;7.9)
3.7h[0;31.3] 2.2h[0;8.6] 0.026
(n=104) (n=98) 0.001
26.4h[3.4;47.5] 6.9h[2.9;17.8)
19,973€ (19,785€) 16,758€ (17,351 €)

150€
19,973€ (19,785€) 16,908€ (17,351 €) 01543

Caspar et al., EJICMID 2024



Transmission

of BC
positivity
Sampling of and Gram Identification
1stBC Time to positivity of  stain result of all the 1st AST Final AST
1st Positive BC in the pathogens data data
Ts incubator T0
1 1 1 1 1
= H =
12h [10; 18
-20h [-16.1; -24.6] [ ! 28h [26.1;29.9] 29.4h [27.3; 48.5] 47.8h [28.4;52.9]
mPCR result
1 1 1 1 N
[ —
11h [9; 16]

-19h [-15.6; -24.4]

4.6h [3.7 ;6.2]

46.1h [27.9-50.7]

Median times [IQR]

Taux d’identification global = 88%

Modification thérapeutique suite a la PCR :
53/148 = 36%

- Desescalade: 31/53 = 58%

- Escalade:12/53 = 23%
- Optimisation: 10/53 = 19%

Caspar et al., EJICMID 2024



Conventional Meta-analysis

Metwork Meta-Analysis

Companson

Pooled mean differences for TOT
RDT + ASP BC (no ASP)
ROT ino ASF) BC Ino ASP)
ROT + ASP BC + ASP
RDT ino ASF) BC + ASP
RDT + ASP RDT (no ASF)
BC + ASP BC (no ASP)

Pooled ratios of geometric means for LOS
RDT + ASP BC {no ASP)
RDT ino ASF) BC ino ASF)
RODT + ASP BC + ASP
ROT lno ASF) BC + ASP
RDT + ASP RDT ino ASF)
BC + ASP BC (no ASP)

Pooled odds ratios for mortality
RDT + ASP BC (no ASP)
RDT (no ASF) BC (no ASP)
RDT + ASP BC + ASP
RDT ino ASF) BC + ASP
RDT + ASP RDT (no ASF)
BC + ASP BC (no ASP)

—281(-36 10 -21)
—15({-22 to -8)
—22(-30to 14)

1(-3to 5}
—22 (36 to —8)

0.92 (0.82-1.03)
0.97 i0.92-1.03)
0.97 10.88-1.07)

1.02 i0.83-1.25)
0.82 (0.78-1.08)

0.71 10.55-0.92)
0.829 (0.69-1.14)
0.81 (0.64-1.02)

0.86 10.38-1.15)
0.97 10.75-1.26)

—29(-35to0 —-23)
17124 to —17)
—18{-27 to 10}
-6 (-1810
-12 (=20 to -3}
—-11i{-20to -1)

091 10.84-0.98)
0.95(0.87-1.03)
0.97 10.88-1.07)
1.01(0.89-1.15)
0.96 (0.87-1.08)
0.94 (0.84-1.05}

0.72 10.59-0.87)
0.9110.72-1.13)
0.78 (0.63-0.96)
0.9810.72-1.34)
0.7910.61-1.03)
0.82 (0.73-1.16)

Abbweviations: ASP, antimicrobial stewardship progrannostic test; TOT, time to optimal therapy.

Réduction de la mortalité : RDT+ASP vs BC+ASP
(OR =0.78; 95%CIl = 0.63- 0.96).

Réduction des durées de séjours : RDT+ASP vs BC
seule (0.91, 95%Cl 0.84 - 0.98). Pas de différence
avec les autres stratégies.

Réduction du délai pour l'obtention du traitement
optimal : RDT+ASP vs BC+ASP (-18 h, 95%CI -27, -
10) et vs RDT seul (-12 h, 95%CI -20, -3).

CCL : Lutilisation de tests rapides + ASP peut
conduire a un benefice clinique y compris dans les
établissements avec un ASP efficace

Peri et al, CID, 2024



/ Dilute 100x

Identification et génes
de résistance

Blood Culture ID

12

10 * 30 . 70 kL] 80 %
Cycle

Amplification par PCR

Identification précise par courbes de fusion




Bactéries a Gram+ Bactéries a Gram—

Enterococcus faecalis Acinetobacter calcoaceticus- baumanmii complexe

Enterococcus faecium Bacteroides fragilis
Listeria monocytogenes Enterobacterales
Staphylococous Enterobacter cloacae complexe
Staphylococcus aureus Escherichia coli
Staphylococcus epidermidis Klebsiella aerogenes
Staphylococcus lugdunensis Klebsiella oxytoca
Streptococcus Klebsiella pneumoniae groupe
Streptococcus agalactiae Proteus
Streptococcus pyogenes Salmonella
Streptococcus pneumoniae Serratia marcescens

Haemophilus influenzae
MNeisseria meningitidis
Pseudomonas aeruginosa
Stenotrophomonas maltophilia

43 Cibles d’identification Levures Génes de Résistance aux antibiotiques

10 Cibles de résistances aux antibiotiques Candida albicans Carbapenemases
Candida auris IMP
Candida glabrata KPC
Candida krusef O¥A-A48-like
Candida parapsilosis MOM
Candida tropicalis Wi

Cryptococcus necformans/gattii o i o
Reésistance a la colistine
mer-1

BLSE
CTEM

Résistance i la méticilline
mecAAC
mecA/C et MREJ (MRSA)

Résistance a la vancomycine
vanA'e




En journée uniquement a partir d’aolt 2023, en garde (24h/24) en octobre 2024

PCR réalisée sur le premier flacon positif pour un nouveau patient (+ 1 autre flacon si
Gram différent)

PCR non réalisée si :

Patient déja connu positif depuis moins de 7 jours sauf si Gram différent

Patient décédé au moment de la positivité du flacon et de la transmission du résultat du Gram
Flacon faux positif au Gram (avant minuit) = aprés minuit : Gram non réalisé

Flacon positif de I’ EFS ou de la Pharmacie ou ne correspondant pas a une hémoculture

BGP non évocateur de Listeria monocytogenes au Gram car la seule cible de BGP est
L. monocytogenes.



200uL d’hémoculture positive

Only 2 minutes of No precise Run time of
hands-on time pipetting required about 1 hour




Performances du panel BCID2 en routine

Entre aolt 2023 et mai 2024 :

1651 PCR réalisées

|

1 PCR unique pour 1153 patients

62 FP (Gram non réalisé aprés minuit)

l 1 PCR invalide

212 patients avec plusieurs PCR

y

160 PCR car 2¢™e épisode
(> 7 jours du précédent)

76 PCR car Gram différent

50 doublons

sur un autre flacon




Performances des cibles d’identification

100% sensibilité et spécificité pour toutes les cibles d’identification sauf :

Cible Nb HC positives Sensibilité Spécificité
Enterobacterales sp 551 100% 99,9% (1 FP)

E. coli 335 99,7% (3 FN) 100%

K. oxytoca 20 100% 99,9% (2 FP ; PM)
E. cloacae 62 100% 99,8% (3 FP ; PM)
K. aerogenes 12 100% 99,9% (1 FP ; PM)
P. aeruginosa 53 100% 99,9% (1 FP)
Stenotrophomonas 11 90,9% (1 FN) 100%
Staphylococque sp 623 99,8% (1 FN) 99,9% (1 FP)

S. epidermidis 306 99,7% (1 FN) 99,6% (5 FP ; 2 PM)
S. lugdunensis 5 100% 99,9%(1 FP ; PM)
Streptococcus sp 137 99,1% (1 FN) 100%

Candida glabrata 17 100% 99,9% (1 FP)

C. tropicalis 2 100% 90,3% (18/186 faux positif)




Résistance N+ (/ Npg)  Sensibilité Spécificité
BLSE 55 (/613) 89% ; 6 NEG non blaCTX-M ?  99,9% (1 FP)
(séquencage en cours)
mecA/C et MREJ 7 (/175) 100% 97,6% (4FP dont 3 polymicrobiens avec SCN
mecA/C pos)
mecA/C 221 (/310) 100% 91,8% mais 4/8 FP associés a un autre SCN MR
(S. epidermidis et
S. lugdunensis)
blaNDM 2 (/613) 100% 100%
blaOXA-48 2 (/559) 100% 100%




éries concernées

Tableau 6. Génes de résistances aux antibiotiques et bact
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1651 PCR réalisées : 48 discordances avec culture (3%) :

18 FP C. tropicalis /186 tests (Flacons BD Bactec aérobie, anaérobie et pédiatriques)
* 1 cible d’identification FP sur 13 PCR dont 9 polymicrobiennes :

» Staph sp (1) ; S. epidermidis (3) ; S. lugdunensis (1); E. cloacae (3); Enterobacterales sp (1), P. aeruginosa
(1); K. oxytoca (2); K. aerogenes (1)

* 6 FN:E. coli(3);S. maltophilia (1); Streptococcus sp (1); Staphylococcus sp + S. epidermidis (1)
* 4 FP SARM alors que MS

* 8FPS. epidermidis MR alors que MS

* 1FP blaCTX-M



Bactéries a Gram+

Enterococcus faecalis
Enterococcus faecium
Listeria monocytogenes
Staphylococous
Staphylococcus aureus
Staphylococcus epidermidis
Staphylococcus lugdunensis
Streptococcus
Streptococcus agalactiae
Streptococcus pyogenes
Streptococcus pneumoniae

Bactéries a Gram—

Acinetobacter calcoaceticus- baumanmii complexe
Bacteroides fragilis
Enterobacterales

Enterobacter cloacae complexe

Escherichia coli

Klebsiella aerogenes

Klebsiella oxytoca

Klebsiella pneumoniae groupe

Proteus

Salmonella

Serratia marcescens
Haemophilus influenzae
MNeisseria meningitidis
Pseudomonas aeruginosa
Stenotrophomonas maltophilia

%  Faux positif C tropicalis sur Flacon Bactec Levures Génes de Résistance aux antibiotiques
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K/
0’0

Cible inactivée

Cible mecA/C:

recherchée que chez S. epidermidis et
S. lugdunensis

pas de résultats pour 141 autres HC a
SCNs

Candida albicans
Candida aurs
Candida glabrata
Candida Krusel
Candida parapsilosis

Cryptococcus necformans/gattii

Carbapenemases
IMP

KPC

OXA-48-like

MDM

WM

Résistance i la colistine
mer-1

BLSE
CTEM

Résistance i la méticilline

mecAT S. epidermidis/lugdunensis
mecA/C et MRE] (MRSA)

Résistance a la vancomycine
vanA'e



786 GP, 594 GN, 39 levures, 1 invalide

En excluant les faux positifs C. tropicalis : identification correcte cibles ID +

Résistance dans 1401/1420 HC (98,7%)

1034/1420 a I'espece : 72,8%
216/1420 au genre : 15,2%
27/1420 a 'ordre des Enterobacterales : 1,9%

Erreurs : 19/1420 (1,3%)
Hors panel: 124/1420 (8,7%)

— 90%




Détection HC polymicrobiennes :

Identification correcte de toutes les cibles :

- 154/170 (91%) mais 20 HC avec une souche
hors panel (12%)

- 16 erreurs (9%) : 8 FPID, 7 FP Rce, 1 FN + FP

X/

¢ 61% (103/170) des HC détectées polymicrobiennes avec PCR ou Gram (11 flacons avec 2 souches de la
méme espéce ; 42 flacons avec 2&éme espéce masquée a la PCR ; 12 avec 2°™e espéce hors panel)

X/

s 54% (91/170) détectées polymicrobiennes par la PCR + identification correcte de toutes les cibles



Prélevement

Sampling of
1st BC
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Time to positivity of
1st Positive BC in the
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of BC
positivity
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46.1h [27.9-50.7]

Caspar et al., EJCMID 2024

Positivité

13h [10h ; 20h]

-15,5h [-11,5h; -22h]

du flacon Résultat PCR
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|
2,7h [2h ; 3,9h]

19,5h [-15h ; -28,2h]

67% HC positives avec résultat
de la PCR moins de 24h apres le
prélevement du flacon




Panel BCID2 en routine

Autres apportsde la PCR:

* Correctiondu Gram pour 21 dossiers (une morphologie non détectée)

 Détection d’'une espéce difficile a identifier en culture polymicrobienne (Bacteroides fragilis ...)

* Détection rapide de la production d’une carbapénémase (4), BLSE (49), SARM (7)

*  Amélioration du délai de rendu de résultat ++ pour les sites délocalisés (Voiron)

* Sélection du bon panel d'antibiogrammea réaliser (strepto vs entérocoque ; EB vs Pyo vs Anaérobies)

Une seule PCR sur le 1¢" flacon est-elle flacon suffisante ?

e Si2®me PCR réalisée en cas de Gram différent = identification de toutes les espéces de I'épisode de bactériémie pour
41/76 PCR réalisées

Quel délai de redondance ?
* Fixé a>7jours : 50 doublons dont 8 avec ID différente mais 5/8 = SCNs



Importance de la communication

PCR Multiplexe sur hémoculture positive PCR Multiplexe sur hémoculture positive

Libellés explicites pour tous les

Conclusion/Interprétation lorsque

plusieurs cibles sont détectées

Cas des « faux positifs » et des

Plus de coups de téléphones a

Technigue : Panel Blood Culture Identification 2 (BioFire FilmArray) Technique : Panel Blood Culture Identification 2 (BioFire FilmArray)
Bactéries & Gram positif et génes de résistance Bactéries 3 Gram positif et génes de résistance
- services
Staphylococcus sp Positif Staphylococcus sp Négatif
Staphylococcus aureus Négatif Staphylococcus aureus Négatif
Résistance a la méticilline mecA/mecC/MREJ e Staphylococcus aureus résistant a la méticilline Négatif
Staphylococcus epidermidis Positif Staphylococcus epidermidis Négatif
Staphylococcus lugdunensis Négatif Staphylococcus lugdunensis Négatif
Résistance a la méticilline mecA/mecC i Staphylocoque & coagulase négative
Streptococcus sp ] Négatif résistant a la méticilline Négatif
Streptococcus agalactiae Négatif Streptococcus sp Négatif
Streptococcus pyogenes Neégatif Streptococcus agalactiae Négatif
Streptococcus pneumoniae Négatif Streptococcus pyogenes Négatif
Enter ococeus ;aecahs Negatif Streptococcus pneumoniae Négatif
nferococcus laecium Négatif Enterococcus faecalis Négatif
Résistance a la vancomycine vanA/vanB Négatif . T
Listeria monocytogenes Négatif Enterococcus fa(_ec,'um . Négatif « hors panels »
ytog g 3 } . ean P
Entérocoque résistant a la vancomycine Négatif
Listeria monocytogenes Négatif
Bactéries 4 Gram négatif
Enterobacterales sp Négatif Bactéries 3 Gram négatif
Escherichia coli w i . - . ’, . 7 . .
Klebsiella complexe pneumoniae Négati Eam’IJ Ie_d‘:_s enflerobacterles Négatif lastreinte d'infectiologie
Klebsiella oxytoca Négatif scherichia coli Négatif
Enterobacter cloacae Négatif Klebsiella complexe pneumoniae Négatif
Klebsiella oxytoca Négatif
| 'y L £ L ANIZ ol

méticilline (détection du gene mecA)

Interprétation de la PCR multiplexe (Bacteriologie) : Conclusion : hémocultupre positive a S. epidermidis résistant a la




Conclusions

Le diagnostic rapide des bactériémies doit devenir le nouveau gold standarddu diagnostic des bactériémies,

si possible 24h/24 7j/7 -

> ID+ détection rapide de résistance = la combinaison de plusieurs stratégies de diagnostiques rapide est possible (jour/nuit)
» Réduit la mortalité

» Améliore le bon usage des anti-infectieux

PCR multiplexe :
> ldentification correcte de tous les micro-organismes + margueurs de résistance dans 88% des épisodes de bactériémie/fongémie en 1h

» Extraction des données en cours pour mesurer limpact clinique, thérapeutique, et médico-économique

Ne pas oublier d'optimiser les autres aspects : volumes de remplissage, temps de transport, ASP, consultation au lit du malade...

Ftdanslefutur? —> détermination rapide de la sensibilité aux antibiotiques, PCR multiplexe sur sang total ...
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