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Isolement de Candida auris au 
CHU de Tours 

 

  

Retour d’expérience à propos d’un cas 

Pas de conflit d’intérêt 
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Le buzz médiatique 
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Articles comprenant "Candida auris" dans PubMed au 4 juin 2019 

Le buzz médiatique 



Carte d’identité de Candida auris 
• Taxonomie 

 levure ascomycète 

 1er isolat en 2009 au Japon 

 pas de reproduction sexuée décrite 

 proche des espèces multi-résistantes Clavispora lusitaniae et Candida haemulonii 

 

Sarma S, Upadhyay S. Infect Drug Resist. 2017; 10:155-165 
Eyre DW, et al. N Engl J Med. 2018; 379:1322-1331 

Bougnoux ME et al. Antimicrob Resist Infect Control. 2018  27; 7:45 



Facteurs de virulence 

Larkin et al. AAC 2017 



Persistance importante sur les surfaces 

3,0 Log10 UFC C. auris vs. 2,6 Log10 UFC C. parapsilosis  
Welsh RM, et al. J Clin Microbiol 2017;55:2996–3005  

Facteurs de virulence 



Cadnum JL et  al. Infect Control Hosp Epidemiol 2017;38:1240–3  

-1,0 Log10 UFC -6,0 Log10 UFC -5,0 Log10 UFC -5,5 Log10 UFC -3,8 Log10 UFC 

Efficacité variable des désinfectants 

Facteurs de virulence 



Distribution mondiale 

Arrêté en Septembre 2019 
https://www.cdc.gov/fungal/candida-auris/tracking-c-auris.html  

Kohlenberg A et al., Euro Surveill. 2018; 23(13): 18-00136  

Pas de données cliniques suffisantes pour affirmer que C. 
auris est responsable d’une surmortalité  
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La situation en France 
Quatre cas prouvés (identification confirmée) 

 1 cas de fongémie à La Réunion (2015) 

 1 cas d’abcès hépatique à Paris (2007) 

 2 cas de colonisation  
o 1 à Tours (2017) : gorge, urines, rectum 

et liquide digestif 

o 1 à La Réunion (2019) : urines 

 

Deux cas probables  

 2 cas de colonisation  
o 1 la Réunion (2015) : urines 

o 1 à La Réunion  (2016) : plaie 

 

Possible transmission nosocomiale entre les 

deux cas de 2015 à la Réunion 

 

1 

4 
Île de La Réunion 

Tours 

Desoubeaux G et al. J Mycol Med. 2018 ;28(2):407-410 
Données CNRMA & SFMM  

C. auris en France au 5 juin 2019 

1 Paris 



Il était une fois … 
♂ 58 ans libanais 

Antécédents de cirrhose sévère 

Bilan pré-transplantation en Iran et Inde 

Hospitalisation en France le 19/07/2017 

 Précautions complémentaires contact (PCC) – marche en avant 

 Dépistage portage 

Juillet 
19 

Août 
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Bilan pré-transplantation hépatique 



Transplantation hépatique 

Petites colonies rosâtres sur CAN2® 
(bioMérieux) 
48-72 heures 

Pas de forme (pseudo-)filamenteuse 

Juillet 
19 26 

Août 

Transfert en réanimation chirurgicale 
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Auxanogramme API20C® (bioMérieux) 

• Rhodotorula glutinis (id.= 98,3%; T-index = 0,54)  
 

Auxanogramme ID32C® (bioMérieux)  

assimilation du N-acétylglucosamine, acide succinique et acide gluconique 

• Candida sake (id. = 98,1%; T-index = 0,64)  
 

Test à l’uréase 

• Négatif 
 

Système Vitek 2® compact (bioMérieux)  

• Candida famata 

Identification en laboratoire 



C. auris  
(DSM 21092 T CBS) 

C. haemulonii  
(70624 T DSM) 

C. pseudohaemulonii  
(KCTC 17807 CBS) 

C. duobushaemulonii  
(MY 916_09 ERL) 

Log-score = 1,81 

Log-score = 0,98 

Log-score = 0,82 

Log-score = 0,87 
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Desoubeaux G et al. J Mycol Med. 2018; 28(2):407-410  

Identification en laboratoire par MALDI-TOF 

Meilleur  
Log-score 



Spectrométrie de masse MALDI-TOF : rapide et fiable avec les bases de 
données contenant des bons spectres de références 

• MALDI Bruker® version 3.1 (Bruker Daltonics, Brême, Allemagne)  

• base MSI-2 (Pitié-Salpêtrière) 

• Vitek MS® MALDI extended database RUO (bioMérieux, Marcy l’Etoile, France) 

Identification en laboratoire 

Imbert S, et al. Med Mycol 2019 
 Desoubeaux G,  et al. J Mycol Med. 2018 

64,7 % isolats correctement identifiés par MALDI-TOF 
Log-score moyen = 1,59 ± 0,18 / 3  
• 81,8 % en 1ère proposition d’identification 
• 72,2 % avec ≥ 2 propositions d’identification 

Exemple dans la base de données MALDI Biotyper Compass IVD® database v4.2.50  

• Souche japonaise (DSM 21092T CBS)  

• Souche coréenne (KCTC_17809 CBS)  

• Souche coréenne (KCTC_17810 CBS) 

 autres propositions : Actinomycetales, Lactobacillales, Burkholderiales, Pseudomonales, …  

 pas d’amélioration avec l’extraction protéique complète manuelle 



Région D1-D2 
• Recouvrement = 100 %  
• Similitudes = 99 % avec souche UZ1447_15 (326 pb) 

 

Région ITS  
• recouvrement = 100 % 
• Similitudes = 99 % avec souche CBS 10913 (400 pb) 
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Identification en laboratoire par séquençage ADN 

29 



Identification en laboratoire 

Chowdhary A, et al. Eur J Clin Microbiol Infect Dis. 2014 
Kordalewska M, et al. J Clin Microbiol. 2017 

 Sexton DJ, et al. J Clin Microbiol. 2018 
 

Amplification ADN 

• PCRq maison avec sonde spécifique pour C. auris 

• PCR spécifiques simplex et multiplex (kits commerciaux à évaluer) 



Confirmation de l’espèce 
Candida auris 
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Cas index 
 maintien des PCC marche en avant  
 matériel et équipement dédiés (scope, tensiomètre automatique, pousse-seringue, stéthoscope ) 
 bio-nettoyage en trois temps avec javellisation  
 prélèvements environnementaux (chambres, bloc opératoire, matériel de radiologie) 

 
Patients contacts 
 trois cartographies fongiques successives négatives (nécessaires pour considérer les patients 

contacts comme indemnes) 

 
Patients exposés 
 suivi épidémiologique hebdomadaire (écouvillonnage aine et aisselle)  

 
Visiteurs 
 casaque manches longues, masque chirurgical et SHA 
 pas de passage dans la salle d’attente (pièce dédiée pour la famille du patient) 
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Mesures de précaution en salles 
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Confinement des isolats de C. auris 

• Sachets plastiques scellés  
 

Traitement quotidien des surfaces inertes  

• Lingettes humidifiées 

• Javel 2,6 % (dilution 0,5 %) 
 

Nettoyage trihebdomadaire du sol 

• Serpillières humides jetables 

• Javel 2,6 % (dilution 0,5 %) 
 

Décontamination des postes de sécurité microbiologique 

• uv 30 minutes 

• Nettoyage quotidien 

Mesures de décontamination en laboratoire 

Desoubeaux G et al. J Mycol Med. 2018    
LIST K: EPA’s registered antimicrobial products effective against Clostridium difficile spores. US EPA; 2015 



Recommandations 
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Isolement dans cartographies fongiques itératives 
 • Gorge (n = 8) 

• Liquide anse intestinale (n = 1) 

• Rectum (n = 1) 

• Urines (n = 1)  
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Pas d’hémoculture positive à C. auris 
(n = 23) 



Antifongigramme 

• CMI haute pour fluconazole 

• CMI haute pour 5-FC 
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Un pathogène parfois multi-résistant 
• Pas de concentration critique définissant sensibilité/résistance 

• Cut-offs épidémiologiques suggérant une résistance primaire pour le fluconazole et acquise 
pour les autres antifongiques 

• Profil de sensibilité des isolats 

  amphotéricine B = 8-30 % avec CMI > 1 mg/L 

  fluconazole  90 % avec CMI > 32 mg/L 

  échinocandines = 5-10 % avec CMI > 1 mg/L 

  flucytosine = CMI élevées pour tous les isolats français 

 41% isolats résistants ≥ deux classes d’antifongiques 

 Deux isolats rapportés résistants à tous les antifongiques testés 
Division of foodborne, waterborne, and environmental Ddseases, Centers for Diseases control and Prevention. Recommandations for identification of Candia auris. 2017  

Arendrup M.C, et al. Antimicrob  Agents Chemother. 2017  
Forsberg K, et al. Med Mycol. 2018 
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Évolution clinique 
 Traitement antifongique 

• Micafungine du 26/08 au 01/09 

• Micafungine du 19/09 à la sortie 
 

 Choc septique post-opératoire sur péritonite  

• Klebsiella pneumoniae New Dehli 

• Proteus mirabilis 

• Escherichia coli BLSE 
 

 Décès à J52 
 

 Pas de cas secondaires 



Une propension aux phénomènes épidémiques 

 

Référence Pays Période 
Nombre de cas de colonisations et 

/ou infections (Nb de centres) 
Analyse génotypique 

Chowdhari et al. EID 2013 Inde 2009-2011 12 (2 centres) AFLP : 1 clone 

Kathuria et al. JCM 2015 Inde 2010-2014 90 patients (5 centres) non réalisée 

Calvo et al. . J Infect 2016 Venezuela Mars 2012 - Juillet 2013 18 (1 centre) AFLP : 1 clone 

Schelenz et al. ARIC. 2016 Grande-Bretagne (Londres) Avril 2015 - Juillet 2016 50 (1 centre) AFLP : 1 clone 

Rudramurthy et al. . JAC 2017 Inde Avril 2011 - Septembre 2012 74 (19 centres) AFLP : 88% des souches profil identique 

Lockart et al. . CID2017 Pakistan 2014-2015 18 (2 centres) WGS : 1 clone 

Ben-Ami et al. . EID2017 Israël Mai 2014 - Avril 2015 6 (2 centres) non réalisée 

Al-Siyabi et al. . J Inf Secur 2017 Oman Décembre 2016 - Février 2017 5 (1 centre) non réalisée 

Govender et al. . EID2018 Afrique du sud Octobre 2012 - Novembre 2016 
1692 (≥94 centres) dont 1087 cas 

concentrés sur 20 centres 
non réalisée 

Escandon et al. . MMWR 2018 
 

Colombie 

Février 2015 - Juillet 2016 45 isolats (6 centres) non réalisée 

Septembre 2016 - Mai 2017 78 isolats (24 centres) non réalisée 

Khan et al. . PlosOne 2018 Koweit Mai 2014 - Septembre 2017 56 (non précisé) PCR fingerprinting  1 clone (6 souches) 

Abdalhamid et al. . JIPH. 2018 Arabie Saoudite Décembre 2017 - Février 2018 3 (1 centre) non réalisée 

Ruiz-Gaitan et al. . Mycoses 2018 Espagne Avril 2016 - Janvier 2017 140 (1 centre) AFLP : 1 clone 

Adams et al. . EID 2018 Etats-Unis (New York) Mai 2013 - Avril 2017 112 (19 centres) non réalisée 

Chow et al. . LID 2018 Etats-Unis (multi-Etats) Mai 2013 - Août 2017 133 (non précisé) WGS : clade sud-asiatique dominant 

Eyre et al. .NEJM 2019 Grande-Bretagne (Oxford) Février 2015 - Août 2017 60 (1 centre)  WGS : clade sud-africain dominant 

Kohlenberg A et al., Euro Surveill. 2018; 23(13): 18-00136  



Analyse génotypique 

 

Typage moléculaire  

Génome haploïde (12,5 Mb/ cinq à sept chromosomes) 

Diversité génétique faible entre isolats d’un même clade (1-100 SNPs) 

 MLST, AFLP, PFGE : peu discriminantes, permettent de distinguer les souches de différents clades 

Sarma S, Upadhyay S. Infect Drug Resist. 2017;10:155-165 
Eyre DW, et al. N Engl J Med. 2018;379:1322-1331 

Bougnoux ME et al. Antimicrob Resist Infect Control. 2018  27;7:45 



La dispersion des quatre clades prédominants 

Phylogénomique (génomes complets) 
Quatre clones (clades) spécifiques d’aires 
géographiques  

 clade 1 : Asie du Sud (Inde et Pakistan) 

 clade 2 :  Asie de l’Est (Japon, Corée) 

 clade 3 : Afrique du Sud 

 clade 4 : Amérique du Sud (Vénézuela)  

Chow et al. Lancet Infect Dis 2018 



Analyse génotypique 

 

Typage moléculaire  

Génome haploïde (12,5 Mb/ cinq à sept chromosomes) 

Diversité génétique faible entre isolats d’un même clade (1-100 SNPs) 

 MLST, AFLP, PFGE : peu discriminantes, permettent de distinguer les souches de différents clades 

 Séquençage génome complet : investigation souches épidémiques 

Sarma S, Upadhyay S. Infect Drug Resist. 2017;10:155-165 
Eyre DW, et al. N Engl J Med. 2018;379:1322-1331 

Bougnoux ME et al. Antimicrob Resist Infect Control. 2018  27;7:45 






