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Origine de la CREM

• Une des missions du CPias : aide aux investigations et à l’appui des épisodes
d’IAS dans les ES

• Création de la Cellule Régionale d’Épidémiologie génoMique de Normandie en
2019 : Pr Simon Le Hello, Dr Pascal Thibon, Dr France Borgey, Dr François Gravey



Mission de la CREM

• Investigation microbiologique des épidémies à bactéries responsables 
d’infections associées aux soins,

• Apporter la preuve microbiologique d’acquisition d’une bactérie chez un 
patient

• Caractériser et comparer les voies de transmissions des BMR et BHRe 
circulant en Normandie,

• Comprendre les mécanismes de résistance émergents.



Objectif du projet

• Beaucoup de data présentes dans la base de données de la CREM

• Valoriser ces données avec un outil de data-visualisation accessible 
aux hygiénistes et aux biologistes 

• Permettre de mieux appréhender la dynamique des BMR/BHRe et 
les éventuels liens entre elles



Données utilisées

Souches envoyées à la CREM (2019-2025)

Souches envoyées au CNR ERV (2019- août 2024)

Souches envoyées au CNR EPC (2023-2024)

Utilisation de données anonymisées



Exploration d’une épidémie

Surveillance épidémiologie



Exploration d’une épidémie

Augmentation de la fréquence d’une espèce bactérienne



Typage in silico

Nom.etude ST O:H Beta-lactamase

P1-01 ST131 O16:H5 blaCTX-M-27

P1-02 ST131 O16:H5 blaCTX-M-27

P2-01 ST131 O16:H5 blaCTX-M-27

Sequence 

Type
Serotype

Résistome

« Carte d’identité précise» de la bactérie

Typage classique

WGS
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Espèce

Date d’isolement

Lieu d’isolement

Séquence type = population bactérienne

Résistome

République bactérienne : carte d’identité
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Même espèce, mais populations (STs) différentes : 

élimination de la diffusion clonale



Typage in silico

Nom.etude ST O:H Beta-lactamase

P1-01 ST131 O16:H5 blaCTX-M-27

P1-02 ST131 O16:H5 blaCTX-M-27

P2-01 ST131 O16:H5 blaCTX-M-27

Sequence 

Type
Serotype

Résistome

« Carte d’identité précise» de la bactérie

Typage classique

WGS

Exploration d’une épidémie : CREM de Normandie

Espèce

Date d’isolement

Lieu d’isolement

Séquence type = population bactérienne

Résistome

République bactérienne : carte d’identité

Espèce

Date d’isolement

Lieu d’isolement

Séquence type = population bactérienne

Résistome

République bactérienne : carte d’identité

Même espèce, populations (STs) identiques : 

génomique comparative



Dissémination des Klebsiella pneumoniae ST147



Typage in silico

Etudes populationnelles

Ecologie microbienne

Nom.etude ST O:H Beta-lactamase

P1-01 ST131 O16:H5 blaCTX-M-27

P1-02 ST131 O16:H5 blaCTX-M-27

P2-01 ST131 O16:H5 blaCTX-M-27

Sequence 

Type
Serotype

Résistome

« Carte d’identité précise» de la bactérie Distance génomique

Core genome MLST

Whole genome MLST
Typage classique

Single Nucleotide

Polymorphism, Indels

WGS

Populationnel
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Burrows-Wheeler Alignment

FreeBayes



Dissémination des Klebsiella pneumoniae ST147

Définition de clusters



Dissémination des Klebsiella pneumoniae ST147

Création au sein de la région Normandie d’une 

nomenclature unique des clones circulants de BMR/BHRe



Exploration d’une épidémie : CREM de Normandie

Stabilité des populations bactériennes

Augmentation d’un phénotype de résistance



Exploration d’une épidémie : CREM de Normandie

Stabilité des populations bactériennes

Augmentation d’un phénotype de résistance : OXA-48
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Exploration d’une épidémie : CREM de Normandie

Epidémiologie génomique de la diffusion d’Enterobacterales productrices de carbapénèmase

OXA-48 en Normandie Camille Cotet

Epidémiologie génomique de la circulation d’entérobactéries productrices de carbapénèmase de 

type NDM en Normandie : apport du séquençage via une approche long read Valentine Rault

Deux thèses en cours



Synthèse des 5 années de veille Taux de transmission croisée 

• Définition
• Lien épidémiologique, spatio-temporel

• Résultats du séquençage apportant la preuve microbiologique de la TC

Escherichia coli Klebsiella pneumoniae Enterobacter cloacae complex

Global
Réanimation 
chirurgicale

Réanimation 
médicale

Global
Réanimation 
chirugicale

Réanimation 
médicale

Global
Réanimation 
chirurgicale

Réanimation 
médicale

2019 2,70% 5,40% 0,00% 56% 74% 13% 54% 59% 45%

2020 6,20% 0,00% 15,40% 56% 67% 22% 49% 55% 41%

2021 0,00% 0,00% 0,00% 17% 13% 20% 54% 18% 80%

2022 4,30% 7,00% 0,00% 26% 15% 40% 6% 10% 0%

2023 2,50% 0,00% 6,90% 11% 29% 0% 31% 20% 40%
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Diminution majeure des transmissions croisées pour Klebsiella pneumoniae et Enterobacter cloacae

Escherichia coli diffuse très peu à l’hôpital
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