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I Introducere I Scopul studiului

Rezistenta si multirezistenta bacteriilor la antibiotice continua sa reprezinte una dintre cele | " L ——— i izolate di be d L din trei
mai mari provocari pentru sédnatatea publica, atat in tarile in curs de dezvoltare, cat si la nivel nvestigarea tulpinilor de £scnericnia cot, 1zotate din probe ae namol ain trel

global. In plus, bacteriile au dezvoltat mecanisme de rezistenta si la substante biocide, ceea ce [EIEIUN ATl E=1=Ne [1aWEC{Td AT RV ETe (ST RO S (ST daplTa k= [N (ol {LIUIF | (ol o (SN LA (T ah k= N =

le face astfel sa fie foarte greu de eliminat, in special de pe dispozitive medicale. Principalul Eaiileileidlel= si biocide, prin metode fenotipice si moleculare.
rezervor al diseminarii acestor bacterii, in mediile naturale, este reprezentat de apele uzate.

I Materiale s1 metode I Rezultate
- Profilurile de rezistenta la antibiotice a tulpinilor de
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Fig. 1. Profilurile de rezistenta la antibiotice a tulpinilor de Escherchia coli.

Profilurile de rezistenta la antibiotice au aratat ca peste 50% dintre tulpinile testate au prezentat rezistenta la tetracicling,
cefuroxim, ciprofloxacin. Mai mult de atat, au fost identificate si tulpini rezistente la ertapenem si imipenem, find antibiotice
de ultima linie. In plus, au fost identificate si genele, tet(B) blaOXA-244, blaOXA-48, care determia rezistenta la aceste antibiotice.
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Fig. 2. Profilurile de rezistenta la biocide a tulpinilor de Escherchia coli. Fig. 3. Filogenia moleculara sifilogrupurile de patogenitate ale tulpinilor de Escherichia coli testate.
Analiza profilurilor de rezistenta la biocide a evidentiat ca cele mai reduse concentratii  n baza analizei filogeniei moleculare, pentru un procent de similaritate de 50%, au fost identificate

minime inhibitorii (CMI) inregistrate pentru biocidele testate sunt urmatoarele: clorura de 15 clustere, iar tulpinile din aceste clustere fiind izolate din statii de epurare diferite. Mai mult de atat,

didecildimetilamoniu 16 pg/ml, triclosan 15 pug/ml, metilizotiazolinona 18,75 pg/ml si sulfatul de gy fost identificate filogrupurile care sunt asociate cu tulpini patogene (B2 si D). Astfel, 76% apartin
cupru 100 pg/ml. In plus, au fost identificate si genele emr (A,B, D), fabl, copA si qacF, care filogrupului B1,17% D, 6% A, 1% B2.

confera rezistenta la biocide mentionate

I Multumiri I Concluzn

Studiul a fost realizat cu sprijinul financiar din cadrul proiectului COFUND-AQUATIC Acest studiu reprezinta o premiera pentru epidemiologia moleculara a tulpinilor izolate

POLLUTANTS-BIOCIDE (ERANET 243/2021) finantat de Unitatea Executivd pentru din ape uzate din Africa. Prin urmare, pentru a diminua raspandirea acestor bacterli, trebuie
Finantarea Invatdmantului Superior, a Cercetarii, Dezvoltarii si Inovarii (UEFISCDI) adoptate nol strategii de monitorizare si control a diseminarii rezistentei la antibiotice.
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