
ΣΚΟΠΟΣ: Η παρακολούθηση της τρέχουσας κατανομής των NDM P. aeruginosa στελεχών στα Ελληνικά νοσοκομεία και η περιγραφή της μοριακής τους επιδημιολογίας,με εφαρμογή
αλληλούχισης ολικού γονιδιώματος (WGS), στο πλαίσιο συμμετοχής του Εργαστηρίου Αναφοράς (EA) του ΕΟΔΥ στο EurGenRefLabCap project.
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ΥΛΙΚΑ ΚΑΙ ΜΕΘΟΔΟΙ: Η μελέτη
πραγματοποιήθηκε το χρονικό διάστημα 15.05-

30.06/2023, συμμετείχαν 22 νοσοκομεία και το
ΕΑ παρέλαβε συνολικά 202 στελέχη. Ο έλεγχος
αντιμικροβιακής ευαισθησίας και η μοριακή
ανίχνευση των γονιδίων αντοχής διεξήχθησαν
με πρότυπες μεθόδους. Η γονιδιωματική
ανάλυση εφαρμόστηκε σε 35/50 στελέχη
(πρωτόκολλο της Oxford Nanopore). Η
βιοπληροφορική ανάλυση περιλάμβανε,

έλεγχο ποιότητας και συναρμολόγηση του
γονιδιώματος, τυποποίηση, εντοπισμός
γονιδίων και μεταλλάξεων που προσδίδουν
αντοχή σε αντιβιοτικά και φυλογενετική
ανάλυση.
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ΑΠΟΤΕΛΕΣΜΑΤΑ: H γονιδιωματική ανάλυση ανέδειξε: α) 14-

23 γονίδια αντοχής καθώς και μεταλλάξεις για αντοχή σε
διάφορες ομάδες αντιβιοτικών και β) 10 διαφορετικούς
Sequence Types (STs), συμπεριλαμβανομένων STs υψηλού
κινδύνου, όπως οι ST308 (επικρατής με 12/35), ST 773 και ST 235.
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ΣΥΜΠΕΡΑΣΜΑΤΑ: Η μελέτη των καρβαπενέμη-ανθεκτικών
στελεχών P. aeruginosa μέσω του WGS ανέδειξε την αυξανόμενη
εμφάνιση ενζυμικών μηχανισμών αντοχής στις καρβαπενέμες,

την περαιτέρω διασπορά του blaNDM στα ελληνικά νοσοκομεία
και την κυκλοφορία STs υψηλού κινδύνου.
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aac(3)-Id, aac(6')-Ib-cr, aac(6')-Ib3, aac(6')-Il, aadA11, 

aph(3'')-Ib, aph(3')-IIb, aph(6)-Id, blaNDM-1, blaOXA-10, 

blaOXA-488, blaPAO, catB7, crpP, dfrB5, floR, fosA, msr(E), 

qacE, qnrVC1, rmtF, sul1, sul2
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