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INTRODUZIONE

Gli isolati ipervirulenti di Klebsiella pneumoniae (hvKp) sono emersi in Asia negli anni ‘80 e si sono diffusi in tutto il mondo.

Inizialmente il fenotipo ipermucoide, evidenziabile tramite string test, era considerato un indicatore di ceppi ipervirulenti. Successivamente,

questa caratteristica e stata dimostrata non essere specifica. La ricerca dei geni di virulenza, cosi come la determinazione del Sequence

Type (ST), risultano quindi indispensabili per individuare isolati ipervirulentil.

In Italia gia nel 2016 e stato descritto un isolato hvKp resistente ai carbapenemit e dal 2020 gli isolamenti di hvKp resistenti ai carbapenemi

Sono diventati sempre piu frequenti 234,

Lo scopo di

guesto lavoro e stato ricercare la presenza di hvKp tra gli stipiti di Klebsiella pneumoniae isolati da campioni clinici di

pazienti ricoverati presso la Fondazione RCCS Policlinico San Matteo di Pavia nel periodo maggio 2021 - aprile 2022.

METODI

La presenza di hvKp e stata ricercata in 354 ceppi di Klebsiella pneumoniae:
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Il genoma di tutti gli isolati risultati positivi all'amplificazione di almeno un gene
di virulenza e stato sequenziato con metodica Illumina.

La presenza di geni di resistenza e fattori di virulenza e stata ricercata con i tool
ResFinder e VirulenceFinder.

La definizione del Sequence Type (ST) e la presenza dei geni di virulenza e
resistenza sono state confermate con il software Kleborate.

Klebsiella pneumoniae
positiva a string test

7/354 (1.97%) isolati positivi ai 4 geni di virulenza ricercati e appartenenti a ST riconosciuti ipervirulenti.
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Filogenesi Maximum likelihood basata sui core SNP ottenuta utilizzando la pipeline P-DOR 4 @“’0 S & g5 38 & ”Q;V .
(https://github.com/SteMIDIfactory/P-DOR) e considerando i 20 genomi piu simili ai 5 in analisi (2 ST147 del nostro studio g & 3 5 ¥ 3 9 “% B
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* Due isolati su 7 oltre che ipervirulenti sono MDR limitando le opzioni terapeutiche nel caso di infezioni.

« Gli isolati ipervirulenti non sempre sono riconoscibili a livello fenotipico, infatti i due isolati MDR sono string test negativi, inoltre,
Iorigine plasmidica dei geni di virulenza rende questi geni trasmissibili orizzontalmente sia tra specie diverse sia all'interno della
stessa specie. Risulta quindi fondamentale una sorveglianza degli isolati ipervirulenti tramite metodiche di biologia molecolare.

- Infine, i ceppi di hvKp sono stati sono stati isolati anche da pazienti che non hanno recentemente viaggiato in Asia, indicando una
circolazione finora sottostimata di questi ceppi nel nostro paese.
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