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[bookmark: _Toc367978354][bookmark: _Toc475355568][bookmark: _Toc73027849]Contexte scientifique 
Comme relevé par l’Organisation des Nations Unies pour l’alimentation et l’agriculture (FAO), la production mondiale de produits aquatiques continue à progresser ce qui suit la progression de la consommation humaine mondiale en produits aquatiques. La filière des produits de la pêche et de l’aquaculture est engagée depuis plusieurs années dans des projets de recherche et études pour optimiser la maîtrise de la qualité sanitaire et organoleptique de ses produits.
En 2017, en Europe, la listériose, maladie due à la bactérie pathogène Listeria monocytogenes, se situent au 5ème rang en nombre de cas mais au 1er rang en nombre de décès avec un taux de mortalité de 13,8 %. Les produits de la pêche prêt à consommer figurent au 3ème rang des produits contaminés par ce pathogène, en Europe, avec 7% de prévalence (EFSA, 2018). Selon le règlement (CE) n° 2073/2005 concernant les « critères microbiologiques applicables aux denrées alimentaires » le critère de sécurité concernant L. monocytogenes dans les denrées prêtes à être consommées est applicable à la filière aquatique. Le critère à respecter est « absence de L. monocytogenes dans 25g » en sortie de fabrication et de « 100 ufc/g pour les produits mis sur le marché ». De plus depuis fin 2018, la législation avec EGAlim impose la communication aux autorités du plan d’action corrective mis en place suite à la détection d’un lot dépassant les critères microbiologiques.
Malgré la prise de conscience des industriels et des gouvernements pour améliorer continuellement la sécurité sanitaire des produits de la pêche et de l’aquaculture, les épisodes de toxi-infections dues à des dangers microbiens comme L. monocytogenes continuent à entrainer des coûts économiques non négligeables pour les entreprises et la société. Pour illustrer ce point, sur la période 2014-2016, pour les produits de la pêche, plus de 52 alertes DGAl au niveau national et 27 RASFF au niveau européen, ont été ouvertes par les autorités françaises. Chaque évènement de contamination, conduit à un retrait des produits contaminés de la distribution (coût indicatif 90 000 € par rappel, Commeau and Parent, 2015), la mise en place d’un plan de contrôle renforcé avec parfois un suivi par les contrôles officiels pour la libération des lots. Les conséquences attendues sont, la perte de confiance des consommateurs pour le producteur mais aussi pour la filière. L’arrêt partiel ou parfois définitif d’une entreprise lors de crises est un drame pour toute une filière. En France plus de quinze toxi-infections alimentaires collectives (TIAC) ont été associées à des produits de la mer sur les 30 dernières années (Bourdin, 2009). En Europe, des TIAC liées à la consommation de produits de la mer ont été régulièrement reportées : entre 2007 et 2010 suite à la consommation de chaire de crabe (Nielsen et al., 2017), entre 2013 et 2015 suite à la consommation de poisson fumé au Danemark (Gillesberg Lassen et al., 2016), entre 2015 et 2017 suite à la consommation de poisson fumé au Danemark et en France (Schjørring et al., 2017), en 2018 dans plusieurs pays Européens suite à la consommation de poisson fumé produit en Pologne (EFSA, 2018) et entre 2018 et 2019 liée à la consommation de poisson mariné en Norvège (FSN, 2019). Au premier semestre 2020, aux Pays-Bas, six personnes ont été hospitalisées avec deux décès suite à la consommation de filets de truite fumée et une autre personne décédée mais sans information sur les causes du décès (Whitworth, 2020). Au second semestre 2020, deux cas de listérioses déclarés en Autriche ont été ensuite raccordés à d’autres cas au Danemark (1 cas) et en Allemagne (30 cas) (Rasff, 2020, Whitworth, 2020). Le coût sociétal d’une épidémie de ce type est très élevé, une étude Canadienne récente a établi le coût de l’épidémie de Listériose de grande ampleur survenue en 2008 liée à la consommation de produits prêt à consommer (57 cas, 24 décès), à 242 millions de dollars canadiens (approx. 160 M €), ce calcul selon les auteurs est sous-estimé en particulier pour l’évaluation des coûts pour l’industriel (Thomas et al., 2015).
Depuis quelques années, les méthodes de séquençage génomique core genome MLST (Moura et al., 2017, Ruppitsch et al. 2015) ou core genome Single Nucleotide polymorphism (SNP) ont été utilisées au niveau Européen pour l’investigation des TIAC (EFSA, 2018). Il s’agit d’une technique qui va suivre des locus spécifiques sur 7 gènes de ménage de L. monocytogenes. Ces séquences vont pouvoir être différentes uniquement par une mutation et à chaque type de séquences, le MLST va attribuer un numéro allélique unique suivant une nomenclature internationale. Donc du coup à 7 séquences, on peut attribuer 7 numéros. Et ces 7 numéros associés donnent ce qu’on appelle un « sequence type » ou ST qui est un numéro unique. 
Ensuite il y a le complexe clonal (CC) qui est l’association de plusieurs ST qui partagent tous 6 numéros alléliques en commun. Le CC permet d’avoir une meilleure vision phylogénétique de l’espèce. 
Ces méthodes basées sur le séquençage du génome complet décuplent les capacités d’identification des sources de contamination et promettent une augmentation de la détection de la source des cas humains. Une étude récente a montré que la virulence d’isolats de L. monocytogenes était liée aux groupes génétiques d’appartenance des souches appelés complexe clonal (Maury et al., 2018). Ces complexes clonaux (CC) sont déterminés suivant la méthode de « Multi-locus sequence typing » (MLST) (Ragon et al., 2008). 
Par exemple, en 2017, le Danemark a rapporté un premier cluster de cas de listérioses suite à la consommation de saumon fumé produit en Pologne (EFSA, 2019). D’autres cas de listérioses ont été également décrits dans d’autres pays européens (Allemagne et France) avec le même produit ce qui a montré une épidémie de listérioses multi-pays avec un clone commun de séquence type ou ST 8 (12 cas humains à l’échelle européenne). Une autre épidémie a été mise en évidence avec 22 cas humains dans 5 pays depuis 2014 (dont 15% sont décédés) incriminant du saumon fumé produit en Estonie avec une souche commune de profil ST 1247, CC 8 (EFSA, 2019).
  
La méthode de référence de caractérisation des souches de L. monocytogenes lors d’épidémies et pour les entreprises a longtemps été la PFGE (électrophorèse en champ pulsé) du fait de son fort pouvoir discriminant et de la possibilité d’échanger des profils entre laboratoires. De ce fait, de grandes bases de données historiques de profils PFGE ont été constituées par les laboratoires et en particulier à l’ANSES dans le laboratoire de sécurité des aliments (LSAl) sur le site de Boulogne sur Mer et de Maisons-Alfort. Cette méthode ne permet pas de structurer les populations du point de vue de leur phylogénie car elle ne permet pas de définir le lien génétique entre des souches ayant des profils PFGE différents. Depuis 2008, la méthode de MLST a été largement utilisée pour apporter une meilleure compréhension de la phylogénétique des souches. Cette méthode permet de comparer la distribution des CCs au niveau international sur la base d’une nomenclature uniforme et des bases de données librement accessibles via internet (https://bigsdb.pasteur.fr/listeria/listeria.html). Plusieurs études ont porté sur le typage d’isolats de L. monocytogenes par MLST et en parallèle typées par la méthode PFGE ce qui permet de faire des corrélations entre les deux types de données (Maury et al., 2016, Félix et al., 2018). Contrairement à la méthode PFGE, l’association des souches à un CC permet de comparer les proportions de contamination des CC au sein d’une même filière, entre matières premières, ingrédients ou prélèvements d’environnement de fabrication. Elle permet également de comparer la proportion des CCs observés entre souches des différentes filières et/ ou isolées de cas cliniques. Les CC1, CC2, CC4, et CC6, qui ont été définis comme hyper-virulents, ont été fortement associés à des origines cliniques plutôt pour les infections du système nerveux et pour le fœtus alors que les CC9 et CC121, qui ont été déterminés comme hypo-virulents, ont été associés avec les patients ayant un système immunitaire déficient (Maury et al., 2016). Dans la filière des produits de la pêche, le CC121 est prédominant dans une proportion plus importante que dans les autres filières (Nielsen et al., 2017, Félix et al., 2018). Toutefois toutes les épidémies reportées impliquant des produits de la pêche ont été liées à d’autres CCs comme les CC1 (Nielsen et al., 2017), CC89 (Lassen et al., 2016), CC8 (Lassen et al., 2016, Schjørring et al., 2017, EFSA, 2019). 

Pour cela, nous avons proposé de décrire la diversité des CCs présents dans la base de données de typage du laboratoire de Boulogne sur Mer, intégrant plus de 3000 profils PFGE, par corrélation PFGE – MLST. Cette collection est constituée depuis plus de 20 ans par le biais de projets de recherche développés en partenariat avec les professionnels de la filière rassemblait au sein de la CITTPM qui a été moteur. Le projet avait prévu dans un second temps l’optimisation d’un outil performant de PCR en temps réel multiplexe (mis au point sur des projets de recherche précédents) pour l’identification rapide des CCs les plus couramment observés dans la filière, qui sera à la disposition des industriels et disponibles dans le catalogue de prestations de l’ANSES. Actuellement, une technique de PCR conventionnelle en point final a été publiée pour la détection de 11 principaux CCs retrouvés dans l’alimentation (Chenal-Francisque et al., 2011). La PCR en temps réel optimisée dans ce projet sera une PCR en temps réel (rapide et peu coûteuse) qui visera à l’identification d’au moins 28 CCs avec l’ambition de couvrir 95% des CCs observés dans la filière et révélés par l’étude.
[bookmark: _Toc73027850]Acteurs du projet
[bookmark: _Toc73027851]ANSES : Laboratoire de sécurité des aliments site de Boulogne sur Mer, unité B3PA
L'Unité Bactériologie et parasitologie des produits de la pêche et de l’aquaculture (B3PA) du Laboratoire de Sécurité des Aliments (LSAl) de l’Anses de Boulogne sur mer consacre ses activités de référence et de recherche aux contaminants biologiques dans les produits de la pêche et de l'aquaculture et plus spécifiquement à deux bactéries pathogènes zoonotiques d’intérêt pour la filière : Vibrio spp., Listeria monocytogenes et ainsi qu'aux Anisakidae, nématodes parasites. Elle figure parmi les unités supports pour les activités de Laboratoire de référence de l’Union Européenne (LRUE) et Laboratoire National de Référence (LNR) pour L. monocytogenes.
Les principales thématiques de recherche de l'unité B3PA sont i) la compréhension de la répartition de ces pathogènes dans les produits de la pêche et de l'aquaculture, ii) leur caractérisation par l’identification de facteurs de virulence, de résistance aux antibiotiques, et par l’étude de la formation de biofilms, de l’état viable non cultivable (VNC), iii) l'étude de l’impact de facteurs externes et internes sur leur comportement et pathogénicité, iv) la résistance aux antibiotiques des bactéries isolées de ces produits.
[bookmark: _Toc73027852]ANSES : Laboratoire de sécurité des aliments site de Maisons-Alfort, unité SEL
L’Equipe Listeria de l’Unité Salmonella et-Listeria (SEL) du Laboratoire de Sécurité des Aliments (LSAl) de l’Anses de Maisons-Alfort figure parmi les unités supports pour les activités de Laboratoire de référence de l’Union Européenne (LRUE) et Laboratoire National de Référence (LNR) pour L. monocytogenes. Le LRUE collabore avec un réseau de 41 LNRs Européens impliqués dans la surveillance de L. monocytogenes dans leur pays. Le LNR Français collabore avec les laboratoires français impliqués dans la surveillance de L. monocytogenes et notamment les centres techniques agricole et agro-industriel (CTs). Dans le cadre ses activité, l’équipe a rassemblé une large collection d’isolats d’origine alimentaire (environ 10000 souches), isolées dans toute la France et collectées à partir de filières alimentaires variées, depuis ces vingt dernières années. Les données de typage d’environ 3000 souches, associées aux informations épidémiologiques, aux données phénotypiques et aux sérotypes des souches, sont archivées dans la base de données du LNR.
[bookmark: _Toc73027853]Collaborations scientifiques avec l’ADRIA de Quimper, ACTALIA Saint Lô et l’IFIP lors de la mise au point sur des projets précédents et pour les essais inter-laboratoires
L’ADRIA de Quimper, ACTALIA Saint Lô et l’IFIP (l’Institut du Porc) sont des instituts techniques agricoles et agro-industriels, qui ont entre autres comme mission, la surveillance épidémiologique des contaminants et l’amélioration de l’hygiène des productions des industries agro-alimentaires. Ils possèdent un grand nombre de souches provenant, de la filière porc pour l’IFIP et de toutes filières pour l’ADRIA. Ces souches sont isolées dans différentes régions de France d’autocontrôles réalisés entre autres par les professionnels de l’agro-alimentaire. Les deux instituts réalisent le typage de leurs souches en particulier par PFGE et entretiennent respectivement des bases de données de profils moléculaires. L’IFIP, l’ADRIA et ACTALIA participeront aux essais inter-laboratoires qui seront organisés à la suite du projet.
[bookmark: _Toc475355569][bookmark: _Toc73027854]Objectifs du programme
Les objectifs de ce projet ont été :
· [bookmark: _Toc367978357][bookmark: _Toc475355570]de réaliser un inventaire de la diversité génétique par complexes clonaux sur la base des profils PFGE obtenus sur les isolats de L. monocytogenes présents dans la souchothèque créée et constituée à la suite de programmes de recherche réalisés avec les professionnels de la filière,
· développer/ optimiser un outil de PCR innovant et rapide pour la détection d’au moins 28 complexes clonaux (CCs) représentant plus de 95% de la diversité génétique observée dans la filière. Cette PCR en temps réel inclura des sous-groupes génétiques au sein des CCs les plus prévalent dans la filière pêche comme le CC121.
[bookmark: _Toc73027855]Programme d’actions
Le programme général des travaux a été décliné en deux étapes distinctes :
Etape 1 : Inventaire de la diversité génétique par CC sur la base des profils PFGE des isolats de L. monocytogenes présents dans la souchothèque du laboratoire de Boulogne sur Mer.

Etape 1.1 : La définition d’un panel de souches spécifiques de la filière des produits de la pêche et de l’aquaculture est importante pour être le plus représentatif possible de la biodiversité observée dans la filière en profils PFGE. Ce panel sera déterminé selon certains critères comme la diversité des profils PFGE et leur fréquence dans la filière, la nature des échantillons (aliments transformés, matières premières, environnement, avant et après les opérations de nettoyage et désinfection, …), les entreprises, … 

Etape 1.2 : La détermination des CCs sera réalisée à partir des profils PFGE lorsque ceci sont connus, suivant la méthode décrite en détail dans l’étude de Félix et al. (2018) en se basant sur un panel de 399 souches typées à la fois par la méthode PFGE et par la technique MLST. Ces souches sont présentes dans une base de données accessible par le laboratoire de Boulogne sur Mer (Felix et al., 2017).

Etape 1.3 : Lorsque les CCs n’ont pu être déterminés dans la tâche 1.2. car ils ne sont pas connus dans les bases de données existantes, l’ADN génomique des isolats sera extrait sur la base de la procédure ANSES LSA-INS-1221. Les ADN extraits seront envoyés à un prestataire extérieur pour le séquençage du génome. Ensuite, nous analyserons les données pour déterminer le CC MLST via le logiciel BioNumerics 7.3.1 et en suivant la nomenclature de la base de données public https://bigsdb.pasteur.fr/listeria/listeria.html.

Etape 1.4 : Avec les données des tâches 1.2 et 1.3, nous pourrons déterminer les fréquences de CC dans la filière des produits de la pêche et ainsi définir la diversité génétique de L. monocytogenes. Ensuite, nous comparerons ces données avec les CCs présents dans d’autres filières agro-alimentaires et dans des cas épidémiques grâce à la base du laboratoire de Maisons-Alfort.

Etape 2 : Développement d’une PCR ciblant la plus grande diversité de CCs connus dans la filière.

Etape 2.1 : La PCR sera développée pour cibler le maximum de diversité génétique. Cette analyse se base sur la diversité décrite dans l’étape 1, supplémentée de la diversité génétique décrite dans trois publications décrivant la diversité génétique alimentaire des souches de L. monocytogenes dans l’alimentation : (Maury et al., 2016, Nielsen et al., 2017, Félix et al., 2018). Sur la base de la diversité cumulée de ces études, les CCs les plus fréquents pour couvrir plus de 95% de la diversité génétique circulant dans la filière produit de la pêche seront sélectionnés. Sur la base des résultats préliminaires, la PCR ciblera 28 à 30 CCs.

Etape 2.2 : Le design des amorces et des sondes de PCR en temps réel sera réalisé suivant un schéma polyvalent compatible avec les équipements disponibles au LSAl. Un panel de génome couvrant les 28-30 CCs identifiés dans la Tâche 2.1 va être constitué pour définir un panel de génome regroupant environ 40 génomes complets de souches pour chaque CC (issu de la collection de génome du LSAl et des bases de données publique internationale : NCBI, ENA au total 1120 à 1200 génomes complets). Ces génomes devront couvrir le maximum de diversité au sein de chaque CC, diversité géographique, diversité de sources, diversité de STs au sein du même CC. En utilisant un outil bio-information développé en interne à l’ANSES, la position consensus du marqueur de chaque CC sera déterminée. Ce type de PCR est utilisable dans un système de PCR simplex, compatible avec le système de PCR haut débit disponible sur la Plateforme Identypath du LSAl.

Une seconde approche consiste dans réalisation d’une PCR triplex en réalisant trois PCR simultanément dans un même mix réactionnel. Une première PCR triplex identifiera trois groupes de trois CCs (les plus fréquemment identifiées dans l’alimentation), une seconde PCR triplex permettra d’identifier trois groupes de trois CCs (moins fréquents dans l’alimentation) et une troisième PCR triplex qui permettra d’identifier les CC les plus rares dans l’alimentation. Une seconde vague de trois PCR triplex permettra de distinguer les CC d’appartenance des souches. Avec ce schéma de PCR, il sera possible en deux vagues d’identifier le CC d’appartenance de chaque souche testée.
Le design des sondes et des amorces de PCR sera défini à l’aide du logiciel Beacon designer.

Etape 2.3 : Pré-tests des cibles génétiques
Les sondes et amorces définies pour chaque CC seront testées en simplex sur un appareil de PCR haut débit, Biomark sur un panel de souche restreint. 

Etape 2.4 : Définition du panel d’inclusivité et de spécificité
Un panel de spécificité de 500 souches provenant d’origine variées en Europe et en France dans toutes les filières sera constitué sur la base des collections de l’IFIP, l’ADRIA de Quimper et de l’unité B3PA. Il inclura des souches appartenant aux 28-30 CCs recherchés, à des CCs non recherchés et des souches de Listeria non-monocytogenes ou de souches non-Listeria (->commande de souches et transport). Ce panel sera testé sur un système de PCR haut débit, Fluidigm (-> Réactif de PCR et puce de PCR).

Etape 2.5 : Etude inter-centre entre le site de Boulogne sur Mer et de Maisons-Alfort
Un panel de 30-100 souches sera envoyé aux centres impliqués dans l’étude pour valider le schéma de PCR sur leur propre système de PCR en temps réel (-> Transport).
[bookmark: _Toc367978358][bookmark: _Toc475355571][bookmark: _Toc73027856]Résultats 
[bookmark: _Toc475355572][bookmark: _Toc367978359][bookmark: _Toc73027857]Etape 1 : Inventaire de la diversité génétique par CC sur la base des profils PFGE des isolats de L. monocytogenes présents dans la souchothèque du laboratoire de sécurité des aliments site de Boulogne sur Mer
[bookmark: _Toc475355578][bookmark: _Toc73027858]Contexte scientifique 
[bookmark: _Toc461530688]De nouvelles techniques se sont développées pour pouvoir rapidement discriminer les souches de L. monocytogenes isolées de patients ou d’aliments. Une méthode par PCR multiplex a permis de séparer les quatre principaux sérovars (1/2a, 1/2b, 1/2c et 4b) en groupes distincts (Doumith et al., 2004). En 2003, la méthode de « MultiLocus Sequence Typing (MLST) », fondée sur la comparaison de la séquence de gènes de ménage, a été mise au point pour L. monocytogenes, avec la sélection de sept gènes de ménage adaptés aux exigences de la MLST (Salcedo et al., 2003).
L’objectif de ce travail a consisté à identifier les CCs de 704 souches de L. monocytogenes sélectionnées dans la souchothèque du LSAl site de Boulogne sur mer isolées créée et mise à jour lors de projets de recherche réalisés avec les professionnels de la filière saumon et truite. Pour cela, un « mapping » a été effectué entre les profils PFGE des souches et une base de donnée de profils PFGE de CCs de L. monocytogenes connus. Pour les souches dont les CCs n’ont pas pu être déterminé par la technique de « mapping », ces dernières ont été analysées par la PCR en temps réel GENOLISTERIA (développé dans ce projet) ou par séquençage du génome (whole genome MLST). 
[bookmark: _Toc73027859]Matériel et méthodes
Sérotypage moléculaire et conventionnel 
Le sérotypage a été effectué sur les 704 souches sélectionnées dont 681 ont été typées par sérotypage conventionnel par agglutination (Seeliger & Hönne), et 23 par sérotypage moléculaire par PCR multiplexe (Doumith et al., 2004). Une séquence spécifique du genre Listeria située sur le gène prs (phosphoribosylpyrophosphate synthétase) a également été recherchée ainsi qu’une séquence spécifique de l’espèce monocytogenes (séquence du gène prfA). Ceci a permis de valider l’extraction et l’intégralité de l’ADN. Les résultats du sérotypage conventionnel ont été exprimés en utilisant la nomenclature du sérotypage moléculaire, les deux nomenclatures étant concordantes (Kerouanton et al., 2010).
[bookmark: _Toc461530690]Base de données de typage moléculaire et interprétation des profils PFGE
Le typage moléculaire des souches a été réalisé par électrophorèse en champ pulsé (PFGE), selon un protocole publié (Graves et Swaminathan, 2001) et standardisé adapté de celui proposé par PulseNet (http://www.cdc.gov/pulsenet/protocols/pulsenet_listeria_protocol%20.pdf). Le protocole de PFGE est réalisé en trois étapes : Une extraction de l’ADN des cellules bactériennes, une digestion enzymatique de l’ADN avec deux enzymes de restriction, ApaI et AscI, puis une séparation électrophorètique des fragments de restriction. Afin de pouvoir normaliser le gel dans le but de comparer les profils obtenus dans des gels différents, il est très important d’utiliser dans chaque gel une souche de référence placées toutes les 5-6 pistes. La souche utilisée est une Salmonella branderup n° H9812 (Hunter et al., 2005).
Les profils moléculaires obtenus pour chacune des souches ont été analysés à l’aide du logiciel Bionumerics (Biomérieux Applied Maths, Sint-Martens-Latem, Belgique) avec la création de dendrogramme en utilisant le coefficient de Dice et la méthode de groupage UPGMA (Unweighted Pair Group Method Using Arithmetic Averages). 
Une base de données partagée (logiciel BioNumerics, version 7.6) a été utilisée pour comparer les profils génotypiques (sérotypage et PFGE). Des clusters de souches partageant des profils PFGE similaires ont été définis. Les profils PFGE présentant au moins 85% de similarité étaient considérés comme appartenant au même « cluster PFGE ». Chaque « cluster PFGE » a été numéroté consécutivement, en commençant à partir de "1".
Dendogramme
Le dendogramme a été réalisé à l’aide du logiciel BioNumerics version 7.6.
[bookmark: _Toc461530691]Mapping MLST/PFGE
Nous avons utilisé le protocole de « mapping » décrit par Félix et al., (2018) pour identifier les correspondances entre les CCs et les clusters PFGE. Pour ce faire, il a été utilisé les données de typage de 396 souches, préalablement typées dans le laboratoire de l’Anses de Maison Alfort à l'aide des méthodes PFGE et MLST (Henri et al., 2016). Ces données de typage ont été associées ici à celles du panel complet de souches (704 souches) pour déduire les CCs à partir de leurs clusters PFGE. Nous avons utilisé le coefficient ajusté de Wallace (AW) (Severiano et al., 2011) pour mesurer la concordance entre les profils PFGE et les schémas MLST. Dans l’étude de Henri et al. (2016), ce coefficient a été calculé pour 396 souches, sur la base des ST et des clusters PFGE avec 80% de similarité. L'AW obtenu était de 0,853, 95%, CI95% [0,874-0,920]. Ici, ce coefficient a été recalculé sur le même panel de 396 souches, sur la base des CC et des clusters de similarité PFGE à 85%. L'AW obtenu était de 0,92, CI95% [0,798-0,907]. Sur la base de ce résultat, nous avons décidé de fixer notre cartographie sur les CC et les clusters PFGE à 85 % de similarité. 
Les souches partageant le même cluster PFGE ont été considérées comme appartenant au même CC lorsqu'elles présentaient au moins 85% de similarité avec une souche précédemment typée par MLST. Lorsque deux clusters étaient associés au même CC, les clusters ont été fusionnés en un seul. Lorsque plusieurs souches de CC différents faisaient partie du même cluster, les CCs ont été fusionnés. Lorsque les souches ne partageaient pas de clusters PFGE avec une souche typée par MLST, le CC n'a pas été attribué.
[bookmark: _Toc461530696][bookmark: _Toc73027860]Résultats et discussion
Etude du panel de 704 souches sélectionnées
Le panel des souches sélectionnées comprenait 704 souches isolées d’entreprises françaises de transformation de truites et saumons durant des projets de recherche. Cette sélection a été basée pour obtenir un maximum de diversité génétique sur plusieurs années, dans diverses natures de prélèvements et diverses entreprises. Un dendrogramme de ces isolats sur les profils obtenus avec deux enzymes de restriction a été réalisé (Figure 1). Vingt-neuf pulsotypes ont été identifiés pour les 704 souches. Plusieurs profils étaient assez proches les uns des autres. La majorité des souches ont été isolées de prélèvements alimentaires de saumon fumé (647 souches) (Figure 2). Les 57 autres souches ont été isolées de prélèvements alimentaires de truite (fumée et frais) et de prélèvements environnementaux (ateliers de transformation de truite et de saumon). Les prélèvements positifs en L. monocytogenes ont été réalisés dans neuf entreprises avec un nombre d’isolats sélectionnés allant de 3 souches à 161 souches car nous voulions un maximum de diversité génétique (Figure 3).  
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[bookmark: _Ref70925106][bookmark: _Ref70925059][bookmark: _Toc73027706]Figure 1 : Dendrogramme obtenu en utilisant les enzymes ApaI et AscI démontrant la diversité génétique des isolats de L. monocytogenes



[bookmark: _Ref70365566][bookmark: _Toc73027707]Figure 2 : Nombre d’isolats par nature de prélèvements


[bookmark: _Ref70365760][bookmark: _Toc73027708]Figure 3 : Nombre d’isolats par entreprise avec des prélèvements positifs en L. monocytogenes

Les souches sélectionnées étaient principalement de la lignée II, sérogroupe IIa et sérotype 1 /2a et elles ont été principalement isolées dans les ateliers de transformation de saumon fumé  (Tableau 1). Les souches de la lignée I provenaient majoritairement d’atelier de transformation de la truite. 




[bookmark: _Ref70367445][bookmark: _Toc70681276][bookmark: _Toc73027711]Tableau 1 : Lignées, sérogroupes et sérotypes des souches du panel. 
	Lignées
	Sérogroupes
	Sérotypes

	Lignée I  (26 souches)
	IIb (11 souches)
	1/2b (5 souches)

	
	
	1/2b, 3b, 7 (6 souches)

	
	
	4b (5 souches)

	
	IVb (15 souches)
	4b, 4d, 4e (10 souches)

	Lignée II  (678 souches)
	IIa (678 souches)
	1/2a (671 souches)

	
	
	1/2a, 3a (7 souches)


Diversité génétique du panel
Diversité génétique identifiée par « mapping »
Suite au « mapping » PFGE, les CCs de 541 souches ont pu être déterminés. Pour 157 souches, le « mapping PFGE » n’a pas permis d’identifier les CCs (Tableau 2). Ces derniers ont été identifiés par la PCR en temps réel GenoListeria optimisée dans ce projet (cf partie II). En revanche, pour 6 souches, le « mapping PFGE » et l’analyse par la PCR en temps réel GenoListeria n’a pas permis une identification des CCs. Ces souches ont été séquencées mais les analyses des génomes sont en cours. Enfin, 93% (659/704) des souches de L. monocytogenes appartiennent aux trois CCs suivants : CC121 (435 souches), CC26 (155 souches) et CC204 (65 souches). 

Concernant l’occurrence du CC121, ces données sont en accord avec les données de Wulff et al. (2006) et Holch et al. (2013) qui ont mis en évidence la prépondérance du CC121 dans le secteur de la production de poisson fumé au Danemark mais il est également répandu dans les filières des produits de la pêche mais également du porc et d’autres industries carnés (Félix et al., 2018). Cette occurrence alimentaire du CC121 a été confirmé par divers auteurs comme Maury et al. (2016) qui a montré une prévalence de 17,6% du CC121 sur 6633 isolats de L. monocytogenes collectés sur neuf ans, à partir de sources alimentaires et cliniques, avec une sur-représentation statistiquement significative dans les sources alimentaires par rapport aux sources cliniques (92,9% vs 7,0%). Deux autres études menées à l'échelle nationale sur la chaîne de production alimentaire (comprenant la production de lait et de viande) ont rapporté que des souches CC121 provenaient principalement de l’environnement dans la filière des produits carnés (Ebner et al., 2015, Leong et al., 2017). Une étude, incluant des produits prêt à consommer à base de poisson, de viande et de lait à travers l'Europe, a rapporté une prévalence élevée de CC121 dans les produits prêts à consommer à base de poisson et de viande (Nielsen et al., 2017). Il a également été établi  dans une étude que les souches du CC121 étudiées étaient en majorité hypo-virulentes (Maury et al., 2016).
Concernant le CC26 (155 souches), peu d’étude parle de l’occurrence de celui-ci. En 2018, dans le rapport d’activité du centre national de référence (CNR) de l’institut Pasteur, il a été indiqué que le CC26 était le troisième CC le plus fréquent à l’origine d’alertes-produits en France (Pasteur, 2018). Lee et al. (2019) ont mis en évidence que trois souches de L. monocytogenes de CC26, isolées de fromages, produisaient plus de biofilm que les autres CCs dans leur étude lorsque ces derniers étaient cultivés à 10°C. 

L’occurrence alimentaire du CC204 a été rapporté dans plusieurs études (Cardenas-Alvarez et al., 2019, Matle et al., 2020). Palma et al. (2020) a mis en évidence une persistance de ce CC dans des ateliers de transformation des produits de la pêche. Plusieurs auteurs ont rapporté que la persistance des souches de L. monocytogenes CC204 pourrait être due à sa capacité à héberger plus fréquemment des plasmides potentiellement porteurs de gènes de résistance aux désinfectants. C’est par exemple ce qu’a supposé Stoller et al. (2019) qui a mis en évidence que des souches de L. monocytogenes CC204 présentait une résistance accrue à 10 µg/mL de chlorure de benzalkonium et pouvait potentiellement portées les gènes qach et brcABC conférant des résistances à ces désinfectants. Ces observations viennent confirmer celles de Félix et al. (2018) qui a également mis en évidence une occurrence importante du CC204 dans la filière des produits de la pêche comparativement à d’autres filières (carné, végétaux ou lait).

Paradoxalement, malgré une occurrence avérée dans les aliments (troisième CC le plus fréquemment isolé dans les aliments en 2018 et premier CC le plus fréquemment isolé dans l’environnement de production alimentaire selon le rapport d’activé du CNR (Pasteur (2018)), nous avons isolé très peu de CC9 dans le cadre de notre étude. Ces résultats ont confirmé les précédentes observations de Félix et al. (2018) qui a évalué la diversité génétique de L. monocytogenes isolées dans plusieurs filières. Ainsi les auteurs ont mis en évidence que le CC9 était largement représenté dans la filière porcine mais il était rarement trouvé dans la filière des produits de la pêche, des produits laitiers et des végétaux (fruits et légumes). L’hypovirulence de ces souches étudiées a également été mis en évidence par Maury et al. (2016). Cependant, Yin et al. (2015) ont clairement démontré que les souches de L. monocytogenes CC9 étaient susceptibles de provoquer des cas sporadiques de listérioses. Dans cette même étude, les auteurs ont rapporté que les CCs 1 et 6 étaient susceptibles de provoquer des épidémies de listérioses. Maury et al. (2016) a montré que les CCs 1 et 6 de L. monocytogenes présentaient une hypervirulence dans leur étude. Dans notre étude, 8 souches de L. monocytogenes provenant de ces CCs hypervirulents ont été identifiés (4 de chaque). Le lien entre la génétique d’une souche et la virulence n’est pas toujours avéré comme cela a été démontré par Roche et al. (2009). En effet, ils ont travaillé sur la souche A23 qui avait plusieurs mutations comme le groupe III des souches et en plus sur le gène mpl qui conduit à l’absence de l’expression de l’internaline A et la présence inactive de l’internaline B, phosphatidyl-inositol phospholipase C, et phosphatidylcholine phospholipase C. Malgré les mutations sur les gènes majeurs dans le cycle infectieux, cette souche A23 a formé des plages de lyse en culture cellulaire et a contaminé 100% des souris inoculées suggérant que celle-ci avait dû acquérir de nouveaux gènes de virulence.

Huit autres CCs ont été identifiés : CC3, CC5, CC7, CC20, CC31, CC37, CC54 et CC191. Pour les CC3, CC5, CC7, CC20, CC31 et CC37, nous n’avons pas trouvé de caractéristiques particulières dans la bibliographie mais ils ont tous été identifiés par Félix et al. (2018) lors de l’évaluation de la diversité génétique de 234 souches de L. monocytogenes isolées dans la filière des produits de la pêche. Les CC54 et CC191 n’ont jusqu’à maintenant jamais été décrits dans la filière des produits de la pêche. Kortebi (2018) ont toutefois décrit deux souches de CC54 et CC191 respectivement isolées de végétaux et d’aliment prêt à consommer. Hilliard et al. (2018) a confirmé que le CC54 pouvait être isolé de source alimentaire (1 souche) mais également de source clinique (2 souches). 

[bookmark: _Ref70485467][bookmark: _Toc70681277][bookmark: _Toc73027712]Tableau 2 : Diversité génétique des souches de L. monocytogenes sélectionnées
	Technique d'identification des CC
	Pulsotype (PFGE)
	Complexe clonal (CC)
	Nombre de souches

	MAPPING PFGE
	141
	CC1
	4

	
	12
	CC3
	5

	
	13
	
	

	
	142
	CC5
	5

	
	3
	
	

	
	144
	CC6
	4

	
	5
	CC7
	6

	
	78
	CC9
	9

	
	15
	CC20
	1

	
	133
	CC37
	4

	
	91
	
	

	
	143
	CC54
	2

	
	6
	CC121
	434

	
	7
	
	

	
	8
	
	

	
	16
	
	

	
	17
	
	

	
	18
	
	

	
	19
	
	

	
	103
	
	

	
	140
	
	

	
	145
	CC191
	2

	
	14
	CC204
	65

	
	Total
	541

	PCR GENOLISTERIA
	1
	CC26
	155

	
	21
	CC31
	1

	
	6
	CC121
	1

	
	Total
	157

	WGS
	4
	En cours d’analyse
	1

	
	22
	En cours d’analyse
	4

	
	Non déterminé
	En cours d’analyse
	1

	
	Total
	704



Nous avons ensuite évalué la dispersion des CCs de L. monocytogenes selon la nature du prélèvement (saumon ou truite, aliment ou prélèvement environnemental) (Tableau 3). Les trois CCs les plus fréquemment identifiés dans cette étude (CC121, CC26 et CC204) étaient tous associés à la transformation du saumon. Les CC121 et CC204 ont été aussi bien identifiés dans les prélèvements alimentaires (saumon fumé) que dans l’environnement des entreprises de transformation de saumon alors que le CC26 exclusivement du saumon fumé.
Le CC9 (responsable de cas sporadique de listérioses) et les CC1 et CC6 (hyper-virulent) ont été identifiés dans notre étude et ils ont été isolés dans les prélèvements réalisés dans la filière truite (matière première et produit fini). Le CC5 a été identifié dans les deux natures de produits alimentaires (saumon fumé et truite matière première). Nous sommes en cours d’analyse des génomes des 6 souches auxquels aucun CC n’a été identifié pour l’instant. 

[bookmark: _Ref70682460][bookmark: _Toc70681279][bookmark: _Toc73027713]Tableau 3 : Diversité génétique des souches de L. monocytogenes sélectionnées
	Nature des prélèvements alimentaires et environnementaux 
	Complexes clonaux
	Nombre de souches

	Saumon fumé
	CC3
	5

	
	CC5
	1

	
	CC7
	6

	
	CC26
	155

	
	CC121
	418

	
	CC204
	57

	Environnement saumon
	CC31
	1

	
	CC121
	16

	
	CC204
	7

	Saumon frais
	CC204
	2

	
	CC121
	1

	Truite fumée
	CC6
	1

	
	CC9
	8

	Truite matière première
	CC1
	4

	
	CC5
	4

	
	CC6
	3

	
	CC9
	1

	
	CC37
	4

	
	CC54
	2

	
	CC191
	2



Ensuite, nous avons évalué la diversité des CCs de L. monocytogenes selon l’entreprise dans laquelle les échantillons ont été réalisés (9 entreprises) (Tableau 4). Concernant les trois CCs les plus fréquemment identifiés dans cette étude (CC121, CC26 et CC204), le CC121 a été trouvé dans toutes les entreprises de transformation du saumon (7/9 entreprises). En revanche, le CC26 n’a été identifié que dans 3 entreprises sur 9 et le CC204 dans seulement 2 entreprises sur 9. Le CC9 a été identifié dans les deux entreprises de transformation de la truite alors que les CC1 et le CC6 ont été identifiés dans une seule entreprise.

[bookmark: _Ref70683730][bookmark: _Toc70681280][bookmark: _Toc73027714]Tableau 4 : Diversité génétique des souches de L. monocytogenes sélectionnées en fonction de l’entreprise dans laquelle les prélèvements avaient été réalisés dans de précédents projets de recherche
	Entreprise (Filière)
	Complexes clonaux
	Nombre de souches

	Entreprise A (Truite)
	CC9
	3

	Entreprise B (Saumon)
	CC5
	1

	
	CC26
	3

	
	CC121
	52

	Entreprise C (Truite)
	CC1
	4

	
	CC5
	4

	
	CC6
	4

	
	CC9
	6

	
	CC54
	2

	
	CC191
	2

	Entreprise D (Saumon)
	CC121
	43

	Entreprise E (Saumon)
	CC121
	47

	Entreprise F (Saumon)
	CC7
	6

	
	CC26
	149

	Entreprise G (Saumon)
	CC20
	1

	
	CC121
	39

	
	CC204
	42

	Entreprise H (Saumon)
	CC26
	3

	
	CC121
	123

	Entreprise I (Saumon)
	CC3
	5

	
	CC31
	1

	
	CC121
	131

	
	CC204
	23


[bookmark: _Toc73027861]Etape 2: Développement/ optimisation d’un outil performant de PCR en temps réel pour l’identification de 29 complexes clonaux de L. monocytogenes
[bookmark: _Toc73027862]Contexte de l’étape
	Les souches disponibles au sein des souchotèques de l’Anses au LSAl site de Boulogne sur Mer- unité B3PA et site de Maisons-Alfort-unité SEL représentent une collection large et diversifiée de souches de terrain issues de la filière pêche, lait, viande et de production de produits transformés combinés. A ces collections initiales, s’ajoutait les collections de deux partenaires, acteurs du contrôle de L. monocytogenes dans le secteur agro-alimentaire, l’ADRIA de Quimper et l’Institut du porc (l’IFIP) qui ont acceptés de partager une partie des souches disponibles au niveau de leur collection pour le développement de cette technique dans ce projet et lors de précédents projets. Sur la base de ces ressources biologiques larges, l’unité SEL a lancé le développement d’un test de PCR en temps réel, rapide, innovant, discriminant, couvrant la majorité des souches circulant en Europe et constituant ainsi une analyse de première intention efficace. Ce test a été nommé PCR en temps réel GenoListeria. Sa mise au point a été intégrée au sein des activités du Laboratoire de Référence de l’Union Européenne (LRUE) pour Lm (https://eurl-listeria.anses.fr) mandat porté par l’Unité SEL. Le projet TYPLM, a pour but, la validation et la démonstration de son efficacité sur des souches isolées de toute filière alimentaire et en particulier de la filière « pêche et produits de la mer ». L’objectif final du développement de la méthode de PCR en temps réel GenoListeria sera d’être accréditée selon les normes ISO 16140 et 17025, de la diffuser largement aux partenaires de ce projet et de la rendre disponible dans le catalogue de prestations de l’ANSES.
[bookmark: _Toc73027863]Matériel et méthodes
	Panel de génomes et de souches de Listeria monocytogenes
Un premier panel destiné à l’analyse bio-informatique de 868 génomes a été constitué pour identifier les positions spécifiques et sensibles des complexes clonaux ciblés :
· 630 données brutes de séquençage de souches de Listeria monocytogenes disponibles sur NCBI sequence read archive (NCBI-SRA - https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) et de l’European Molecular Biology Laboratory – European Bioinformatics Institute (EMBL-EBI) European Nucleotide Archive (EMBL-EBI ENA - https://www.ebi.ac.uk/ena). L’assemblage des génomes a été réalisé via BioNumerics version 7.6 et le Calculation Engine développé à l’ANSES (BioMérieux Applied Maths, Sint-Martens-Latem, Belgium).
· 162 génomes de souches proviennent de plans de surveillance et de projets de recherche menés à l’ANSES (Henri et al., 2016, Nielsen et al., 2017).
· 73 génomes de souches sont fournis par les LNRs Européen pour L. monocytogenes (AT, CZ, DE, IE, LU, NL, MK, NO, SK, SI). Ces génomes ont été produits, soit par les LNRs soit par l’ANSES dans le cadre de projets de recherche ou d’investigations de toxi-infection alimentaire collectives (TIAC).
· 3 génomes de souches isolées par l’IFIP.
Pour 29,2% (n=255), ces souches ont été isolées dans 19 pays hors de l’Europe, les autres souches ont été isolées dans 18 pays d’Europe.
Panel de génomes pour la validation in silico des couples de sondes et d’amorces
Une second panel de 2299 génomes de L. monocytogenes et de 89 génomes de souches non- L. monocytogenes a été constitué à partir de la base de données Assembly du National Center for Biotechnology Information (NCBI) (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly) à partir des génomes de L. monocytogenes disponibles le 28 Juin 2019. Il a été utilisé pour valider les amorces définies avec le panel de la section 2.1.
Souches de référence utilisées comme contrôles internes
Ce panel regroupe 30 souches appartenant à chacun des CCs cibles (Tableau 5). Ces souches sont issues majoritairement de la collection du Laboratoire National de Référence (LNR) Français sauf deux souches fournies par le LNR Hongrois et Slovaque respectivement. Le génome de toutes ces souches a été séquencé et la présence des sites de fixation des oligonucléotides, devant identifié le CC de la souche, a été vérifiée sur les génomes.

[bookmark: _Ref72339167][bookmark: _Toc73027715]Tableau 5 : Souches utilisées comme contrôles internes de la méthode PCR en temps réel GenoListeria
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Panel de 135 souches de terrain déjà typées par PFGE
Ce panel regroupe 135 souches. Parmi ces souches, 52 proviennent de produits laitiers en majorité et ont été typées par PFGE par l’ADRIA de Quimper (Annexe 1), 40 souches proviennent de produits de la pêche et ont été typées par PFGE à l’Anses LSAl site de Boulogne sur Mer, 43 souches proviennent de produits alimentaires variés et ont été typées par PFGE à l’Anses LSAl site de Maisons-Alfort (Félix et al., 2018). Les ADN de ces souches ont été extraits dans leurs laboratoires respectifs.
[bookmark: _Toc484700770][bookmark: _Toc485309244][bookmark: _Toc485887145]Panel de 72 souches de terrain non-typées
Ce panel regroupe 72 souches isolées de prélèvements d’atelier de la filière viande, et leurs ADN ont été extraits par l’IFIP (Annexe 2).
Panel d’inclusivité de 306 souches
Le panel d’inclusivité regroupe un large panel de 306 souches et intègre entre 4 et 18 souches de chaque CC cible (Annexe 3). Ce panel constitue une collection la plus représentative possible du polymorphisme génétique de L. monocytogenes au sein de ces différents CCs et STs cibles. Au total, 52 STs appartiennent aux CCs et STs ciblés par cette méthode.
Les souches sélectionnées ont été isolées d’origines géographiques diversifiées (17 pays européens et 1 pays hors Europe) (Annexe 3). Ce panel couvre un maximum de diversité dans les origines des souches, isolées d’animaux et d’aliments.
Toutes les souches du panel d'inclusivité ont été typées par Multi locus sequence typing (MLST).
Panel d’exclusivité de 86 souches
Le panel d’exclusivité regroupe en premier lieu 25 souches « non-famille » n’appartenant pas à la famille des Listeriaceae : Salmonella (n=5), Staphylococcus aureus (n=5) et Clostridium perfringens (n=5), 10 souches non-pathogènes isolées dans l’environnement de transformation alimentaire issues de la collection de l’Anses LSAl site de Boulogne sur Mer (Annexe 4). Ces souches pathogènes ou non-pathogènes peuvent être rencontrées dans l’aliment ou l’environnement de production conjointement à L. monocytogenes.
Il intègre également 26 souches « non-espèces » (Annexe 4). Une bactérie « non espèce » appartient au genre Listeria mais pas à l’espèce L. monocytogenes. Treize de ces souches appartiennent à des espèces de Listeria décrites récemment (Leclercq et al., 2010, Bertsch et al., 2013, Halter et al., 2013, den Bakker et al., 2014, Weller et al., 2015), les 13 autres ont été sélectionnées dans la collection de l’Anses LSAl site de Maisons-Alfort. Il intègre enfin 35 souches de L. monocytogenes « non-cibles » appartenant aux CCs ou STs non ciblés. Ces souches de terrain ont été isolées d'aliments ou d'environnement.
Toutes les souches du panel d'exclusivité ont été typées par Multi locus sequence typing (MLST).
Déduction du CC des souches via leur profil PFGE
Les analyses de PFGE et l’interprétation des profils PFGE ont été réalisées suivant le méthode de Roussel et al. (2014). Les profils PFGE ont été analysés ensembles et regroupés par familles de profils, dénommées clusters. Un cluster se compose de profils PFGE similaires entre eux à 85% (moyenne des profils combinés AscI-ApaI, la similarité entre deux profils a été calculée en utilisant le coefficient de Dice, tolérance et optimisation fixées à 1%). Les dendrogrammes ont été construits selon la méthode UPGMA « Unweighted Pair Group Method with arithmetic Average ».
Une base de données partagées (Felix et al., 2016, Felix et al., 2017) (BioNumerics software, V 7.6) a été utilisée pour déduire le CC du profil PFGE des souches. Elle intègre 393 souches typées à la fois par MLST et par PFGE. Les profils PFGE des 135 souches du panel (section 2.1.4) ont été comparées aux 393 profils de la base de données partagée. Toutes les souches partageant 85% de similarité avec les profils des souches déjà typées par MLST ont été associées à un CC selon la méthode décrite par Félix et al. (2018). Certaines souches, dont le CC n’a pas été identifié ont été notées comme non déterminée « ND ». Les profils PFGE de l’ADRIA ont été typés uniquement par l’enzyme de restriction ApaI, ce qui réduit la concordance entre les deux méthodes mais n’empêche pas de déduire le CC du profil PFGE.
Multi-locus sequence typing (MLST)
Le séquençage du génome complet des souches est nécessaire à leur analyse par MLST. Le séquençage des souches utilisées pour ce projet a été réalisé par la technologie Illumina (pair-end).
Le typage par MLST se fait suivant le schéma de Ragon et al. (2008) adapté à Listeria. Les MLST types utilisés se basent sur la nomenclature de la base de données publique https://bigsdb.pasteur.fr/cgi-bin/bigsdb/bigsdb.pl?db=pubmlst_listeria_seqdef.
	Méthodes d’extraction d’ADN utilisées
(i) Extraction d'ADN génomique de Listeria à l'aide du kit QIAGen DNAeasy® blood & tissu (QIAGen, Les Ullis, France) 
(ii) Extraction de l'ADN génomique de Listeria et Salmonella à l'aide du kit Wizard® SV Genomic DNA Purification System (Promega, Charbonnières-les-Bains, France).
(iii) InstaGene Matrix (Bio-Rad) (Bio-Rad, Marnes-la-Coquette, France).
Définition de la méthode PCR en temps réel GenoListeria
Dessin des sondes et des amorces
La localisation génomique des régions, où se fait la définition des sondes, a été obtenues via un outil bio-informatique développé en interne à l’Anses et non publié. Cet outil exploite le panel de 868 génomes destiné à la définition des régions génomiques d’intérêt (2.1.). Cet outil permet de définir les régions de 300 pb spécifiques et sensibles des CCs ciblés.
Pour les CCs ne portant pas de régions génomiques spécifiques et sensibles adéquates, une autre approche a été mise en œuvre. Cette approche utilise le whole genome MLST (wgMLST) 4807 gènes. Elle est réalisée en utilisant BioNumerics version 7.6 et le Calculation Engine développé à l’ANSES. Les allèles de wgMLST spécifiques et sensibles des CCs ciblés ont été utilisés pour le dessin des sondes et des amorces.
Le dessin des sondes et amorces a été réalisé à l’aide du logiciel Beacon designer 8.2 (Premier Biosoft, San Francisco, USA).
Les couples d’amorces et de sondes ont été ensuite validés par BLAST dans BioNumerics 7.6 en exploitant le panel de 2299 génomes de validation in silico (section 2.1.2).
Dosage des extraits d’ADN
Les extraits d’ADN ont été dosés par fluorimétrie à l’aide d’un système de mesure Qubit (Thermofisher, Saint Herblain, France) puis dilués, si besoin, jusqu’à une concentration se situant entre 0,1 et 1 ng/µL. Cette gamme de concentration a été obtenue sur la base de l’analyse de limite de détection de chacun des tests PCR (les données ne sont pas présentées). Cette gamme de concentration a été appliquée pour la préparation des ADN analysés par PCR en temps réel haut débit et par PCR en temps réel triplex.
Méthode PCR en temps réel GenoListeria haut débit
La méthode PCR en temps réel GenoListeria utilise un système de PCR en temps réel haut débit microfluidique (Biomark®, Fluidigm les Ullis, France). Ce système permet de tester au maximum 48 extraits d'ADN génomiques contre au maximum 48 couples de sondes et amorces. Ce système réalise l'analyse de chaque extrait par la totalité des couples de sondes et d’amorces testés.
La PCR en temps réel est réalisée avec un mélange réactionnel 2X PerfeCTa® qPCR ToughMix (https://www.quantabio.com, Beverly, USA). Les sondes et les amorces Taqman® ont été commandés chez TIB molbio (https://www.tib-molbiol.de, Berlin, Germany). Le cycle thermique appliqué est de 2 min à 50°C, 10 min à 95°C puis 40 cycles de 15 sec à 95°C et 1 min à 60°C.
La méthode PCR en temps réel GenoListeria intègre trois contrôles : (i) des contrôles de PCR qui sont toujours positifs lorsque la souche appartient au genre Listeria (PCR prs) et à l’espèce L. monocytogenes (PCR plca). Ces contrôles attestent du bon fonctionnement de la PCR sur l’extrait d’ADN, (ii) des contrôles internes permettant de vérifier que chaque PCR est effective, ils consistent en un regroupement des ADN des souches du panel de référence (section 2.1.3) dans une solution de 28 ADN à une concentration individuelle de 1 ng/µL et deux ADN de souches CC14-ST91 et CC101 testés à part (section 2.1.3). (iii) Enfin GenoListeria intègre les 6 couples de sondes et d’amorces de sérotypage moléculaire développée par Vitullo et al. (2013). Ces amorces permettent de déterminer le sérotype moléculaire en parallèle des CCs des souches testées. Cette analyse parallèle permet de vérifier la consistance des analyses puisqu’une concordance existe entre les CCs et les sérotypes des souches (Tableau 6).
Un seuil (Cycle threshold, Ct) de 25 a été fixé pour considérer une réaction de PCR en temps réel comme positives. Au dessus d’un Ct de 25, et selon les résultats des contrôles, l’analyse sera répétée une seconde fois.










[bookmark: _Ref72339466][bookmark: _Toc73027716]Tableau 6 : Correspondance entre les complexes clonaux (CC) de MLST et les sérotypes moléculaires de L. monocytogenes
[image: ]
Méthode PCR en temps réel GenoListeria triplex
L’analyse par PCR en temps réel triplex, implique de commander les mêmes amorces Taqman® que celles utilisées pour la méthode PCR en temps réel GenoListeria à haut débit mais avec trois fluorophores différents (FAM VIC et Cy5, tel que testés par l’Anses) (Tableau 7). Les PCR en temps réel triplex ont été optimisées lors de leur élaboration pour fonctionner en triplex sans former de structures secondaires (sonde-amorces, sonde-sonde ou amorce-amorce). Les mêmes paramètres que ceux appliqués en haut débit (section 2.3.1) sont utilisés avec un thermocycleur conventionnel. Les test d’optimisation ont été réalisés sur un thermocycleur Roche LightCycler 480 (Roche Diagnostics, Meylan, France).
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Identification des CC ciblés par la méthode de PCR en temps réel
Pour appréhender la diversité des CCs des souches circulant en Europe dans les aliments, les données de typage MLST de 6727 souches ont été regroupées. Elles proviennent des données de deux études nationales françaises (Maury et al., 2016, Félix et al., 2018) et deux études européennes (Nielsen et al., 2017, Félix, 2021 (In press)) portant sur le typage de souches d'origine alimentaire. Les 26 CCs les plus abondants dans ces quatre études ont été sélectionnées comme CCs cibles de la méthode PCR en temps réel GenoListeria (CC1, CC2, CC3, CC4, CC5, CC6, CC7, CC8, CC9, CC14, CC18, CC20, CC21, CC26, CC29, CC31, CC37, CC59, CC77, CC87, CC101, CC121, CC155, CC193, CC204, CC224). Deux sous-types appartenant au CC14, permettent l'identification respective des ST14-ST206-ST399 et ST91-ST360 au sein de ce CC.
A la demande de partenaires Européens, trois nouveaux tests de PCR ont été ajoutés pour identifier les souches CC11-ST451, CC19-ST398-802-1308 et CC199. Ces trois groupes génétiques sont plus fréquents dans plusieurs pays d’Europe centrale ce qui amène le nombre de CCs détectés par la méthode à 29.
Analyse génétique et dessin des tests de PCR en temps réel
Les 26 sondes et amorces ciblant 26 des 29 CCs cibles : CC1, CC2, CC3, CC4, CC5, CC6, CC7, CC8, CC9, CC11-ST451, CC18, CC20, CC21, CC26, CC29, CC31, CC37, CC59, CC77, CC87, CC121, CC155, CC193, CC199, CC204, CC224 ont été positionnées au niveau des régions génomiques spécifiques et sensibles de chaque CC identifié à l’aide de l’outil bio-informatique développée à l’ANSES lors de précédents projets de recherche (section 2.5.1).
Les 4 sondes et les amorces ciblant les CC14-ST14-360-399, CC14-ST91-206, CC19-ST398-802-1308 et CC101 ont été définies via l’approche utilisant le wgMLST (section 2.5.1) puis testées par BLAST contre les 2299 génomes (section 2.1.2). Seuls les couples de sondes et d’amorces ne présentant pas de réactions croisées (p.e. deux tests PCR détectent la même souche), ont été conservés. Seuls les couples de sondes et d’amorces ne présentant pas de résultats faux négatifs (p.e. non-détection d’une souche appartenant au CC cible) ont été conservés.
Tous les couples de sondes et d’amorces ne répondant pas à ces critères ont été éliminés et systématiquement repositionnés sur une nouvelle région. Seul les sondes CC1 et CC7 (Tableau 7) réalisent une détection croisée des souches du CC373, CC rare, dont une seule souche est reportée dans le panel de validation in silico (section 2.1.2) aux USA en 2011. Ces deux sondes n’ont pas été repositionnées étant donné la rareté du CC373.
Certains faux positifs (p.e : détection d’une souche n’appartenant pas au CC cible) ont dû être tolérés. Au total, 48 CCs ou STs non-ciblés par la méthode PCR en temps réel GenoListeria ont été identifiés comme pouvant être détectés par les PCR du schéma (Tableau 8). Ces CCs ou STs non-ciblés sont appelés identifications conjointes. Elles n’ont pas pu être évitées lors du dessin des sondes. Cependant elles ne sont pas considérées comme des faux positifs, mais comme des co-détections.
Parmi les CCs ou ST sco-détectés, 19 souches représentant 5 CCs et 8 STs co-détectées (section 2.6.2), ont été ajoutées dans le panel d’inclusivité (Annexe 3).
















[bookmark: _Ref72339563][bookmark: _Toc73027718]Tableau 8: Co-détections identifiées pour chacun des tests PCR en temps réel
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Analyse du panel de 135 souches typées par PFGE
Les trois tests PCR CC11-ST451, CC19-ST398-802-1308 et CC199 n’ont pas été évalués sur ce panel.
Sur les 135 souches, 23 des 26 CCs ciblés ont été identifiés par la méthode de PCR en temps réel GenoListeria. Sur la base de leur profil PFGE, 85,2% (n=115) des souches ont pu être attribuées à un CC. Via la méthode de PCR en temps réel GenoListeria, 82,2% (n=111) des souches ont été identifiées par celle-ci (Figure 5). Les résultats relativement bas sont liés à la diversité des profils PFGE pris en compte dans chaque collection.
Pour les souches « typables » par les deux méthodes, aucune n’a été détectée par les deux tests de PCR  en temps réel différents (Figure 5). Seuls deux Souches appartenant au CC19 et au CC403 ont été respectivement détectées par les tests de PCR en temps réel ciblant CC20 et CC21. Ces résultats étaient attendus sur la base des analyses réalisées in silico (section 2.6.2, Tableau 6). Toutes les souches CC19-ST19-173 et CC403 portent les marqueurs génétiques des deux PCR en temps réel CC20 et CC21.
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[bookmark: _Ref72339688][bookmark: _Toc73027709]Figure 5 :  a) Distribution des souches (n=135) dont le CC est déduit du profil PFGE au sein des CCs identifiés par la méthode de PCR en temps réel GenoListeria. b) Distribution des souches (n=135) en identifiant les CCs déduits du profil PFGE individuellement via un code couleur.
Analyse du panel de 72 souches non-typées
Sur les 72 souches typées par la méthode de PCR en temps réel GenoListeria, 7 des 29 CCs cibles ont été identifiés. Au total, 91,7% (n=66) des souches ont été identifiées par la méthode (Figure 6).
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[bookmark: _Ref72339728][bookmark: _Toc73027710]Figure 6 : Distribution des CC obtenus par la méthode PCR en temps réel GenoListeria sur les 72 souches isolées de la filière viande
Analyse du panel de 306 souches d’inclusivité
Les 306 souches du panel d’inclusivité (section 2.1.6) sont réparties en 35 CCs et 67 STs appartenant aux CCs et STs ciblés par cette méthode, ainsi que les 5 CCs et 8 STs co-détectés. Au sein du panel de souches détaillées dans le Tableau 8  et en annexe 2, les CCs obtenus via la méthode de PCR en temps réel GenoListeria correspondent à ceux obtenus par typage MLST sur la base du génome complet des souches. Les 18 souches appartenant aux 5 CCs et 8 STs co-détectés: CC19-ST19-173, CC88, CC183-ST183-382, ST231, CC321, CC403 ont bien été détectées par leurs PCRs en temps réel cibles respectives (Annexe 3, Tableau 9).
[bookmark: _Ref72339766][bookmark: _Toc73027719]Tableau 9 : Synthèse des résultats d’inclusivité
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Dans ce panel, 78,1% (n=239) des souches n’ont pas été utilisées pour la définition in silico des sondes. Leur génome ne fait donc pas partie de ceux utilisés pour la sélection des régions génomiques d’intérêt (section 2.1). L’utilisation de souches, dont les génomes n’ont pas été exploités pour la définition des sondes, permet d’étendre la diversité génétique des souches servant à évaluer la méthode et de s’affranchir du biais que génère l’utilisation d’un même panel pour la définition et l’évaluation de celle-ci. Le maintien de 67 souches dont le génome a été utilisé pour la définition des sondes permet cependant de valider que les données de génomique utilisées sont bien conformes aux résultats des tests PCR en temps réel sur ADN.
Analyse du panel de 86 souches d’exclusivité
Les tests d’inclusivité ont été réalisés intégralement pour 27 des 30 couples de sondes et d’amorces du schéma GenoListeria. Pour les trois tests de PCR CC11-ST451, CC19-ST398-802-1308 et CC199 un panel d’exclusivité plus limité a été testé (Tableau 10).
Parmi les 25 souches « non-famille », toutes les souches présentent un résultat négatif pour toutes les PCR du schéma GenoListeria incluant les PCR en temps réel prs et plca (contrôles de PCR identifiant respectivement le genre et l'espèce des souches testées).
Parmi les 26 souches « non-espèce » analysées, 14 souches présentent un résultat négatif pour les tests PCR du schéma GenoListeria ainsi que pour le test PCR en temps réel plca, mais positif pour le test en temps réel PCR prs. Ces souches appartiennent aux sous-genres Listeria (Figure 5) et aux espèces L. innocua, L. seeligeri, L. ivanovii, L. welshimeret L. marthii. Ces résultats confirment ceux obtenus par Vitullo et al. (2013) pour prs sur ces espèces. L'espèce L. marthii, qui n'avait pas été testée par Vitullo et al. (2013), sort également positive pour prs (Annexe 4).
Les 12 autres souches « non-espèce » présentent un résultat négatif pour tous les tests PCR du schéma GenoListeria ainsi que pour prs et plca. Ces souches appartiennent aux espèces L. booria, L. newyorkensis, L. riparia, L. grandensis, L. weihenstephanensis, L. weihenstephanensis, L. rocourtiae, L. aquatica, L. floridensis, L. Fleischmannii subsp. fleischmanii et L.  fleischmanii subsp. coloradonensis. 
Les souches « non-cibles » présentent une amplification positive pour les tests en temps réel PCR prs et plca mais aucune amplification pour tous les autres tests PCR (Annexe 4). Aussi bien les souches non-ciblées par le schéma GenoListeria, que les souches du panel d'inclusivité avec une PCR en temps réel négative  présentent des résultats conformes à ceux attendus (Annexe 4).
Les analyses réalisées sur les trois tests PCR en temps réel CC11-ST451, CC19-ST398-802-1308 et CC199 présentent des résultats équivalents (Tableau 10).
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Test d’optimisation de la PCR en temps réel triplex GenoListeria
Fort des analyses d’inclusivité et d’exclusivité réalisées sur la méthode PCR en temps réel GenoListeria haut débit (sections 2.6.5 et 2.6.6) une version triplex de la méthode a été mise au point. Elle utilise les mêmes sondes que la version haut débit.
Un panel de 88 souches, intégrant les 30 souches de référence (section 2.1.3) et 58 souches du panel d’inclusivité (section 2.1.6) a été utilisé pour tester la méthode (Tableau 10, annexe 3, annexe 5). Ce panel plus restreint regroupe 3 souches de chaque CC. Chaque PCR en temps réel triplex a été testée sur ce panel.
Tous les résultats obtenus correspondent à ceux qui étaient attendus en accord avec la méthode. Le bilan des résultats de validation de la PCR en temps réel GenoListeria triplex est disponible en annexe 5.
Analyse de coût
PCR en temps réel GenoListeria haut débit
Le coût d’une puce Biomark 48X48 est de 280€ hors taxe, il permet l’analyse de 44 extraits d’ADN contre 46 tests de PCR en temps réel. Le volume de réactif utilisé aussi bien pour les extraits d’ADN et les couples de sondes et d’amorces est très réduit, 0,3 µL d’extrait d’ADN et 0, 3µL de chaque solution d’amorces pour 44 tests de PCR. Ce qui rend les coûts réactifs négligeables, seul le coût de la puce BioMark® est substantiel (Tableau 11). Les coûts de consommables plastiques et d’extraction ne sont pas pris en compte dans le calcul, approximativement ils représentent un coût fixe de 2 € par souche.
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	Réactifs
	Conditionnement
	Prix hors taxe
	Volume unitaire utilisé par souche
	Nombre d’unité utilisée par puce
	Coût global par souche

	Sonde Taqman®
	150 µL
	190 €
	0,007 µL
	36
	0,32 €

	Amorces
	50 µL
	9 €
	0,007 µL
	72
	0,08 €

	Master mix Quantabio®
	50 mL
	3000 €
	3,9 µL
	44
	0,23 €

	Puce BioMark® 48 :48
	1
	280 €
	-
	1
	6,3 €

	Total
	-
	-
	-
	-
	6,93 €


PCR en temps réel GenoListeria triplex
Le coût de la PCR en temps réel GenoListeria triplex est lié au nombre de PCR en temps réel triplex à réaliser afin d’identifier le CC de la souche testée. Au minimum 2 PCR en temps réel triplex sont réalisées pour l’analyse d’une souche, au maximum 8 PCR en temps réel triplex peuvent être réalisées pour typer une souche. Le coût unitaire de chaque analyse, sur la base du coût d’une PCR en temps réel triplex à 0,83€, va de 1,66 € à 6,64 € (Tableau 12). Le coût fixe de l’extraction et des consommables plastiques est le même que pour la méthode haut débit évalué à 2 € par souche (section 2.6.8.1). Cette méthode nécessite plus de main d’œuvre. Elle est cependant plus flexible et fonctionne sur des appareils de PCR en temps réel conventionnel.
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	Réactifs pour un volume réactionnel de 25 µL
	Conditionnement
	Prix hors taxe
	Volume unitaire utilisé par souche
	Nombre d’unité utilisée par triplex
	Cout global par souche

	Sonde Taqman®
	150 µL
	190 €
	0,06 µL
	3
	0,23 €

	Amorces
	250 µL
	9 €
	0,06 µL
	6
	0,001 €

	Master mix Quantabio®
	50 mL
	3000 €
	10 µL
	1
	0,6 €

	Total
	-
	-
	-
	-
	0,83 €
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En premier lieu dans cette étude, nous avons sélectionné 704 souches isolées d’entreprises françaises de transformation de truites et saumons durant des projets de recherche. Cette sélection a été basée pour obtenir un maximum de diversité génétique (29 profils PFGE différents et différents sérotypes/ sérogroupes avec une prépondérance pour le sérotype 1/2a) sur plusieurs années, dans diverses natures de prélèvements et diverses entreprises. Les résultats obtenus dans cette première partie de l’étude ont permis d’identifier les CCs de 698 sur 704 souches de L. monocytogenes et sélectionnées à partir de leurs profils sérotype/PFGE ou de la PCR en temps réel GENOListeria optimisée dans le cadre de ce projet de recherche. Il faut noter que 93% des souches appartenaient aux CC121, CC26 et CC204 qui sont des CCs déjà décrits dans la littérature comme associés à la production alimentaire. L’identification, pour quelques souches, des CC1 et CC6 qui sont décrits dans la littérature comme pouvant être hyper-virulent et du CC9 qui pourrait être plus responsable de cas sporadiques de listérioses sont des informations à prendre en compte par les entreprises mais le lien entre la génétique d’une souche et la virulence n’est pas toujours avéré comme cela a été démontré dans la littérature. Par contre, deux CCs non décrit dans la filière des produits de la pêche, CC 54 et CC191, ont été identifiés dans le panel de souches sélectionnées. L’identification des CCs permet une bonne cartographie des voies de contamination dans des environnements/ aliments et les liens possibles lors de TIAC entre les cas humains et l’aliment et/ ou l’entreprise contaminés.   
La méthode de PCR en temps réel GenoListeria est basée sur l’identification par PCR en réel Taqman® de régions génomiques spécifiques et sensibles de 29 complexes clonaux (CCs) de Listeria monocytogenes. Cette méthode a été élaborée en se basant sur les génomes complets de 3167 souches. Pour identifier ces 29 CC, 30 couples de sondes et d’amorces ont été définis. Elles sont complétées par 6 autres couples de sondes et amorces, utilisées comme contrôles, permettant de définir les sérotypes moléculaires des souches (Vitullo et al., 2013) (section 2.5.3). Les résultats d’inclusivité et d’exclusivité montrent une concordance complète entre les résultats obtenus par la méthode de PCR en temps réel GenoListeria et le CC des souches obtenus par MLST. Ces résultats ont été reproduits dans le format triplex de la méthode sur un panel de souche plus réduit.
Le nombre d’analyses lancées de front lors du lancement d’une puce BioMark® avec la méthode de PCR en temps réel GenoListeria haut débit est frappant, il permet de réaliser l’analyse de 44 extraits d’ADN par 36 tests PCR différents (1584 tests PCR) avec un temps de chargement et une vitesse de réalisation équivalente à une PCR en temps réel conventionnel. Le nombre de tests PCR maximum réalisable sur une puce BioMark® est de 96, en réalisant 48 tests PCR duplex avec les fluorophores FAM et HEX (4224 tests PCR). Des projets sont en cours pour ajouter de nouveaux tests PCR au 36 existants, notamment les gènes identifiés dans la résistance aux biocides ou la croissance au froid par exemple. Une autre catégorie de tests PCR en temps réel porte sur l’identification de marqueurs associés aux TIAC pour accélérer les investigations en impliquant un maximum de laboratoires pouvant réaliser des PCR en temps réel dans une investigation moléculaire.
La méthode de PCR en temps réel GenoListeria pourrait être appliquée pour une détection direct sur des extraits d’ADN plus complexes que l’extrait d’ADN de souches pures. Comme déjà réalisé dans d’autres études sur des systèmes de PCR haut débit (Michelet et al., 2014). Cette application nécessite des tests plus poussés mais est rendu possible par l’absence de détection croisées par les tests de PCR qui permet la détection simultanée des plusieurs CCs dans un même échantillon.
[bookmark: _GoBack]La détermination des CCs présent dans la filière et/ ou dans les entreprises devra être étendue pour permettre de faire des cartographies des voies de contamination en entreprise. Il serait intéressant de refaire des états des lieux plus récents des entreprises de la filière et de comparer les CCs récents avec ceux de cette étude pour faire une cartographie sur plusieurs années des ateliers. Cela permettra également de déterminer si des souches sont persistantes et de les étudier ensuite plus spécifiquement avec une approche génétique (gènes de résistance, marqueur de persistance, de biofilm, virulence…) et une approche phénotypique (biofim, test in vitro virulence).
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L’ensemble des données du programme a été présenté aux professionnels et au financeur FFP lors de réunions de la CITPPM.
- Un poster va être présenté au 16ème congrès national de la Société Française de Microbiologie - 22-24 septembre 2021 - Cité des Congrès de Nantes.
- Une publication est en cours de rédaction.
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[bookmark: _Toc73027868]Panel de souches déjà typées par PFGE fourni par l’ADRIA de Quimper
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[bookmark: _Toc73027869]Panel de souches de terrain non typées fournies par l’IFIP
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Référence ANSES Sérotype moléculaire

Complexe clonal de 

Multi locus sequence 

typing 

 Séquence type Multi 

locus sequence 

typing

Origine Référence de la puce Laboratoire d'origine CC_GenoListeria

17SEL1LM IVb CC1 ST1 morbier du 21/9/16 2020_10_12 LNR FR CC1

17SEL376LM IVb CC2 ST2 canard mixé nature 2020_10_12 LNR FR CC2

10CEB88LM IIb CC3 ST3 pastrami 2020_10_12 LNR FR CC3

17SEL543LM IVb CC4 ST4 surface 2020_10_12 LNR FR CC4

16SEL667LM IIb CC5 ST5 placenta Avortement 2020_10_12 LNR FR CC5

17SEL82LM IVb CC6 ST6 fromage au lait cru 2020_10_12 LNR FR CC6

16SEL17LM IIa CC7 ST691 Viande de cou de poulet 2020_10_12 LNR FR CC7

17SEL12LM IIa CC8 ST8 échine de porc crue 2020_10_12 LNR FR CC8

17SEL375LM IIc CC9 ST622 poulet cru avec peau 2020_10_12 LNR FR CC9

19SEL868LM IIa CC11 ST451 steak haché de bœuf 15%MG surgelé 2021_02_11 LNR FR CC11-ST451

17SEL22LM IIa CC14 ST91 filtre producteur lait cru 2020_10_12 LNR FR CC14-ST91-360

18SEL159LM IIa CC14 ST14 Viande 2020_10_12 LNR SK CC14-ST14-206-399

17SEL4LM IIa CC18 ST18 lait cru 2020_10_12 LNR FR CC18

164 (LNR HU) IIa CC19 ST398-802 Environnement de production végétaux congelés 2021_03_02_01 LNR HU CC19 ST398-802-1308

08CEB286LM IIa CC20 ST20 fromage 2020_10_12 LNR FR CC20

17SEL88LM IIa CC21 ST21 fromage au lait cru 2020_10_12 LNR FR CC21

09CEB411LM IIa CC26 ST26 fromage 2020_10_12 LNR FR CC26

17SEL50LM IIa CC29 ST849 filtre à lait cuve 2020_10_12 LNR FR CC29

17SEL370LM IIa CC31 ST31 porc émincé 2020_10_12 LNR FR CC31

17SEL105LM IIa CC37 ST37 chipolatas porc 2020_10_12 LNR FR CC37

17SEL517LM IIb CC59 ST59 fromage 45%cru n°5 2020_10_12 LNR FR CC59

09CEB593LM IIb CC77 ST77 fromage de vache 2020_10_12 LNR FR CC77

17SEL107LM IIb CC87 ST87 manchons saumurés 2020_10_12 LNR FR CC29

03EB425LM IIa CC101 ST775 Poisson 2020_10_12 LNR FR CC101

17SEL63LM IIa CC121 ST121 farce pour pâtes crues 2020_10_12 LNR FR CC121

17SEL412LM IIa CC155 ST155 filet de poisson carpaccio 2020_10_12 LNR FR CC155

11CEB245LM IIa CC193 ST193 hareng fumé 2020_10_12 LNR FR CC193

20SEL79LM IIa CC199 ST199 comté 2021_02_11 LNR FR CC199

17SEL510LM IIa CC204 ST204 canard laqué 2020_10_12 LNR FR CC204

10CEB615LM IIb CC224 ST224 découpe de porc 2020_10_12 LNR FR CC224
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CC et co-détections possibles

Sérotype 

moléculaire

CC1 + ST213, CC183 (CC373, ST1125) IVb

CC2 IVb

CC3 + (CC489, ST558, ST1046, ST1041, CC1000, CC1211) IIb

CC4 + ST631 IVb

CC5 IIb

CC6 IVb

CC7 + (CC373) IIa

CC8 + (ST1018, ST1110) IIa

CC9 IIc

2

CC14-ST14-206-399 + (ST843) IIa

CC14-ST91-360 IIa

CC18 IIa

CC20 + CC19 (ST226, ST364, ST1021, ST1071, ST1078) IIa

CC21 + CC403 IIa

CC26 + CC573 (ST376, ST790, CC912, ST1024, ST1331) IIa

1

 CC29 + (CC344, ST1082)  IIa

CC31 IIa

CC37 + CC321 (ST648, ST828, ST1068) IIa

CC59 IIb

CC77 IIb

CC87 + CC88 IIb

CC101 + (CC90, ST671, ST1127) IIa

CC121 + (CC689) IIa

CC155 IIa

CC193 + CC124 (ST798) IIa

CC204 + (ST798) IIa

CC224 + (ST226, ST585, ST1118)

IIb

1

1: correspondances obtenues via la littérature, Félix et al. 2018, Ragon et al. 2008, Doumith et al. 2003

2: de rares souches ST9 peuvent être typées IIa

() les CC ou St entre parenthèse on été obtenus sur la base d'une analyse in silico sans confirmation par l'analyse d'une souche
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CC29 CC193 CC26
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CC   ou ST   ciblé s   par la  méthode  Référence de la sonde de PCR en  temps réel  Détection conjointe de souches n’appartenant pas  aux CCs ciblés  –   (co - détection prédites  in silico )  

CC1  149_CC1_1911  ST213, CC183 (CC373,  ST1125)  

CC2  149_CC2_8862   

CC3  4711_CC3_6907  (CC489, ST558, ST1046, ST1041, CC1000, CC1211)  

CC4  4711_CC4_3572  ( ST631 )  

CC5  4711_CC5_9574   

CC6  149_CC6_4418   

CC7  258_CC7_6968  (CC373)  

CC8  258_CC8_952  (ST1018, ST1110)  

CC9  258_CC9_5506  ST184 (ST395,  ST1331)  

ST14 - ST206 - ST399  258_SNP_LMO002932_ST14  (ST843)  

CC18  258_CC18_7946   

CC20  21322_CC20_1143  ST19, ST173   (ST226, ST364,  ST378 , ST1021, ST1071,  ST1078)  

CC21  21322_CC21_5690  CC403  

CC26  3511_CC26_4338  (CC573,  ST376, ST790, CC912, ST1024, ST1331)  

CC29  3511_CC29_2081  (CC344, ST1082)   

CC31  1615_CC31_8696   

CC37  1615_CC37_4509  CC321 (ST648, ST828, ST1068)   

CC59  359_ CC59_5912   

CC77  359_CC77_3146   

CC87  258_CC87_8655  CC88  

ST91 - ST360  258_SNP_LMO00317_ST91   

CC101  21322_SNP_LMO00485_CC101  (CC90,  ST671, ST1127)  

CC121  258_CC121_3159  ( CC689 )  

CC155  1615_CC155_5334   

CC193  3511_CC193_5118  (CC124,  ST798)  

CC199  111_CC199_711    ( CC739,   ST1331 )  

CC204  258_CC204_2959  (ST798)  

CC224  359_CC224_7283  ST581  (ST226, ST585, ST1118)  

ST398 - 802 - 1308  111_ Lmo01705_ST398_1   

CC 11 - ST451  111_ CC451_9204   
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Table 4: Synthèse des résultats d'inclusivité

CC1

CC183*

ST231*

CC2CC3CC4CC5CC6CC7CC8CC9

CC11-ST451

ST14-206-399

CC18CC20

CC19*-ST19-173

CC19-ST398-802-1308

CC21

CC403*

CC26CC29CC31CC37

CC321*

CC59CC77CC87

CC88*

ST91-360

CC101CC121CC155CC193CC199CC204CC224

Total

12 2 1 11 10 11 10 11 11 14 12 18 14 7 11 4 4 6 4 10 10 9 12 6 6 7 7 1 6 6 13 9 5 9 7 10 306

5 2 1 1 2 2 1 1 5 4 4 1 3 1 2 2 2 1 1 1 3 2 1 1 1 1 1 1 2 2 3 1 1 2 1 1 66

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100100

*: CC ou ST co-détectés

Ratio d'inclusivité (%)

Complxes clonaux ciblés

Nombre de souches

Nombre de ST représentés

Faux négatifs

Faux positifs
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Panel Groupes familliaux Nombre de souches

Nombre de 

séquence type

prs Ct ≥ 25,0 plca Ct ≥ 25,0

Salmonella spp. 5 (1) - 0 (0) 0  (0)

Staphylococcus aureus 5 (1) - 0 (0) 0  (0)

Clostridium perfringens 5 (1) - 0 (0) 0  (0)

Espèces non pathogènes 10 (1) - 0 (0) 0  (0)

Listeria 14 (1) - 14 (1) 0  (0)

Mesolisteria 5 (4) - 0 (0) 0  (0)

Paenilisteria 7 (5) - 0 (0) 0  (0)

69 (25) 43 69 (25) 69 (25)

267-275 (0) 61 267-275  (0) 267-275  (0)

() les chiffres entre parenthèses donnent les résultats du test d'exclusivité pour les qPCR CC11-ST451, CC19-ST398-802-1308 et CC199 

Souches "non-cible"

Souches "non-espèce"

Souches "non-Famille"

Table 5: Synthèse des résultats d'exclusivité

Souches inclusivité "résultats négatifs"
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N° ADRIA Germe

CC déduit du 

mapping  PFGE ApaI

% de similarité 

ApaI

CC 

GenoListeria

Sérogroupe 

PCR

Année de 

réception

Catégorie de produits Type d’échantillon

Référence de l'analyse 

GenoListeria

I1988 Listeria monocytogenes ND NA CC59 ND 2018 Produits laitiers - 2020_06_25_1

I3181 Listeria monocytogenes CC6 93,3 CC6 ND 2018 Produits laitiers - 2020_06_25_1

I3353 Listeria monocytogenes CC26 96,6 CC26 ND 2018 Produits laitiers - 2020_06_25_1

J0950 Listeria monocytogenes CC1 100 CC1 IVb 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J1087 Listeria monocytogenes CC21 96,6 CC21 IIa 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J1096 Listeria monocytogenes CC451 100 ND ND 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J1318 Listeria monocytogenes CC4 91,4 CC4 IVb 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J1320 Listeria monocytogenes CC7 100 CC7 IIa 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J1681 Listeria monocytogenes CC9 96 CC9 IIc 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J2312 Listeria monocytogenes CC121 97 CC121 IIa 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J2591 Listeria monocytogenes CC4 97 ND IVb 2019 Produits laitiers Produit 2021_04_27_02

J2592 Listeria monocytogenes CC14 94,7 ND IIa 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J2599 Listeria monocytogenes CC1 92 CC1 IVb 2019 Produits laitiers Produit 2020_06_25_1

J2602 Listeria monocytogenes CC4 100 CC4 IVb 2019 Produits laitiers Produit 2020_06_25_1

J2786 Listeria monocytogenes CC9 100 CC9 IIc 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J2789 Listeria monocytogenes CC1 92 CC1 ND 2019 Produits laitiers Produit 2020_06_25_1

J2790 Listeria monocytogenes CC1 92 CC1 ND 2019 Produits laitiers Produit 2020_06_25_1

J2791 Listeria monocytogenes CC3 96 CC224 ND 2019 Produits laitiers Produit 2020_06_25_1

J2794 Listeria monocytogenes CC6 96,6 CC6 IVb 2019 Produits laitiers Environnemental 2021_04_27_02

J2825 Listeria monocytogenes CC121 96,8 CC121 IIa 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J2976 Listeria monocytogenes CC8 100 CC8 IIa 2019 Plats préparés surgelés Matières premières (légumes) 2020_06_25_1

J2978 Listeria monocytogenes CC199 92,3 ND IIa 2019 Plats préparés surgelés Prélèvement environnemental (lingette) 2020_06_25_1

J2979 Listeria monocytogenes CC5 100 CC5 IIb 2019 Plats préparés surgelés Prélèvement environnemental (lingette) 2020_06_25_1

J2981 Listeria monocytogenes CC204 100 CC204 IIa 2019 Plats préparés surgelés Prélèvement environnemental (lingette) 2020_06_25_1

J3144 Listeria monocytogenes CC18 92,6 CC18 IIa 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J3148 Listeria monocytogenes CC121 94 CC121 IIa 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J3150 Listeria monocytogenes CC21 94,9 CC21 IIa 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J3212 Listeria monocytogenes CC121 100 CC121 ND 2019 Produits laitiers - 2020_06_25_1

J3516 Listeria monocytogenes CC8 100 CC8 IIa 2019 Produits laitiers Lait 2020_06_25_1

J3532 Listeria monocytogenes CC8 100 CC8 IIa 2019 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

J3860 Listeria monocytogenes CC9 100 CC9 ND 2019 Produits laitiers Environnement 2020_06_25_1

J3869 Listeria monocytogenes CC1 100 CC1 ND 2019 Produits laitiers Environnement 2020_06_25_1

J4187 Listeria monocytogenes ND NA CC37 IIa 2019 Plats préparés surgelés Matières premières (légumes) 2020_06_25_1

J4301 Listeria monocytogenes CC26 92,9 CC26 ND 2019 Produits laitiers Environnement 2020_06_25_1

K0093 Listeria monocytogenes CC8 100 CC8 ND 2020 Produits laitiers Environnement 2020_06_25_1

K0094 Listeria monocytogenes CC18 100 CC18 ND 2020 Produits laitiers Environnement 2020_06_25_1

K0285 Listeria monocytogenes CC21 93,8 ND ND 2020 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

K0294 Listeria monocytogenes CC9 96 CC9 ND 2020 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

K0299 Listeria monocytogenes CC6 93,3 CC6 ND 2020 Produits laitiers Environnemental 2021_04_27_02

K0301 Listeria monocytogenes CC87 93 CC87 ND 2020 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

K0305 Listeria monocytogenes CC31 100 ND ND 2020 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

K0317 Listeria monocytogenes CC1 93 CC1 ND 2020 Produits laitiers Produit 2020_06_25_1

K0318 Listeria monocytogenes CC14 100 ND ND 2020 Produits laitiers Produit 2020_06_25_1

K0339 Listeria monocytogenes ND NA CC37 ND 2020 Produits laitiers Produit 2020_06_25_1

K0581 Listeria monocytogenes CC6 100 CC6 ND 2020 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

K0585 Listeria monocytogenes ND NA ND ND 2020 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

K0586 Listeria monocytogenes ND NA ND ND 2020 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_1

K0587 Listeria monocytogenes ND NA CC29 ND 2020 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25_2

K0591 Listeria monocytogenes CC315 100 ND ND 2020 Produits laitiers Lait 2020_06_25_2

K0592 Listeria monocytogenes CC1 100 CC1 ND 2020 Produits laitiers Lait 2020_06_25

K0617 Listeria monocytogenes CC8 100 CC8 ND 2020 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25

K0619 Listeria monocytogenes CC31 91,7 CC31 ND 2020 Produits laitiers Environnemental 2020_06_25
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Identifiant des 

extraits d'ADN

Partenaire

CC 

GenoListeria

Origine

Référence de l'analyse 

GenoListeria

B3-34 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B3-32 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B3-30 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B3-29 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B3-23 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B3-20 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B3-19 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B1-32 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_19

B1-14 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

A2-10 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_04

A1-20 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2021_01_05_01

B1-31 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2020_12_08_01

A2-4 IFIP CC121 Environnement d'atelier filière viande 2020_12_08_01

A3-9 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-8 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-7 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-19 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-18 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-17 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-15 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-14 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-13 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-12 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-11 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-10 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A2-26 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_04

A2-11 IFIP CC155 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_04

A3-46 IFIP CC31 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-42 IFIP CC31 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-4 IFIP CC31 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-26 IFIP CC31 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A2-46 IFIP CC31 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

A2-44 IFIP CC31 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

A2-9 IFIP CC31 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_04

A2-6 IFIP CC31 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_04

A2-18 IFIP CC31 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_04

A2-21 IFIP CC31 Environnement d'atelier filière viande 2020_12_08_01

A2-12 IFIP CC31 Environnement d'atelier filière viande 2020_12_08_01

A3-40 IFIP CC4 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-36 IFIP CC59 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A2-32 IFIP CC59 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

A2-30 IFIP CC59 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_04

A3-21 IFIP CC8 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B1-19 IFIP CC8 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

A2-22 IFIP CC8 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_04

A1-42 IFIP CC8 Environnement d'atelier filière viande 2021_01_05_01

B3-47 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B3-45 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B3-43 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B3-36 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B3-22 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-1 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B1-35 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_19

B1-9 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

B1-8 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

B1-7 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

B1-2 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

B1-10 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

B1-1 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

A2-49 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

A2-40 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_11

A2-29 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_04

A2-20 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_04

A2-19 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_04

A2-15 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2021_02_04

A2-31 IFIP CC9 Environnement d'atelier filière viande 2020_12_08_01

B3-46 IFIP ND Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B3-44 IFIP ND Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

B3-42 IFIP ND Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-31 IFIP ND Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-29 IFIP ND Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02

A3-2 IFIP ND Environnement d'atelier filière viande 2021_03_23_02
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Méthode de 

reference,  

complexe  clonal ou 

séquence type

Méthode de 

reference, séquence 

type individuel des 

souches testées

Identifiant de la 

souche dans la 

collection SEL

Identifiant de la 

souche dansbase de 

données Gamer-DB

Pays d'isolement Référence bibliographique

Résultat 

GenoListeria

Ct du couple 

amorces/ sonde 

positif (X_Y analyse 

passée deux fois 

voir FA 6)

Résultats des 26 

autres PCR testées 

Référence de la puce GenoListeria

CC1 1 02EB369LM FR CC1 11 0 2020-10-05

CC1 1 17SEL57LM FR CC1 9 0 2020-10-05

CC1 308 18SEL02LM FR CC1 10 0 2020-09-29

CC1 1 17SEL1LM FR CC1 14 _ 14 0 2020-10-12 _ 2020-12-08_1

CC1 515 19SEL296LM HR-BOV-CP-I-42 HR Félix et al. 2021 Sc. Dataset CC1 14 0 2021-01-05_1_KC

CC1 73 19SEL325LM SI-BOV-CP-I-71 SI Félix et al. 2021 Sc. Dataset CC1 16 0 2021-01-05_2_ST

CC1 248 18SEL202LM NO-OTH-O-10 NO Félix et al. 2021 Sc. Dataset CC1 14 0 2021-01-05_1_KC

CC1 1 19SEL422LM FR CC1 10 0 2020-11-03_1

CC1 1 19SEL664LM FR CC1 9 0 2020-11-03_1

CC1 1 19SEL858LM FR CC1 13 0 2020-12-01_1

CC1 1 20SEL39LM FR CC1 7 0 2020-11-03_2

CC1 1 20SEL106LM FR CC1 13 0 2020-12-01_1

CC183 183 15SEL805LM RL15000699 FR Nielsen et al. 2017 EFSA CC1 11 0 2020-09-28

CC183 382 17SEL488LM DK CC1 13 0 2020-12-01_1

ST213 213 17SEL483LM DK CC1 13 0 2020-12-01_1

CC2 2 BO34 FR CC2 15 0 2020-12-01_1

CC2 2 12CEB1097LM FR CC2 11 0 2020-09-28

CC2 2 17SEL376LM FR CC2 12 _ 15 0 2020-10-12 _ 2020-12-08_1

CC2 2 17SEL462LM FR CC2 13 0 2020-12-01_1

CC2 2 17SEL514LM FR CC2 11 0 2020-09-29

CC2 2 19SEL048LM CY CC2 11 0 2020_11_03_1

CC2 2 19SEL483LM FR CC2 10 0 2020-11-03_1

CC2 2 19SEL488LM FR CC2 10 0 2020-11-03_1

CC2 2 19SEL489LM FR CC2 11 0 2020-11-03_1

CC2 2 19SEL659LM FR CC2 9 0 2020-11-03_1

CC2 2 19SEL663LM FR CC2 8 0 2020-11-03_1

CC3 3 10CEB88LM FR CC3 11 0 2020-10-12

CC3 3 19SEL477LM FR CC3 11 0 2020-11-03_1

CC3 3 19SEL490LM FR CC3 11 _ 14 0 2020-11-03_1 _ 2020-12-08_1

CC3 3 03EB411LM FR CC3 18 0 2021-01-05_1_KC

CC3 3 19SEL477LM FR CC3 10 0 2020-11-03_1

CC3 3 19SEL490LM FR CC3 11 0 2020-11-03_1

CC3 860 20SEL12LM FR CC3 12 0 2020-11-03_2

CC3 3 20SEL33LM FR CC3 12 0 2020-11-03_2

CC3 3 20SEL21LM FR CC3 11 0 2020-11-03_2

CC3 3 Lm177 FR

Souches séquencées par l'IFIP

CC3 16 0 2020-12-01_1

CC4 4 15SEL1257LM 02EA15SEL1257LM FR CC4 13 0 2020_10_05

CC4 4 17SEL449LM FR CC4 11 _ 15 0 2020-09-29 _ 2020-12-08_1

CC4 4 17SEL428LM FR CC4 11 0 2020-09-29

CC4 4 17SEL419LM FR CC4 10 0 2020-09-29

CC4 4 17SEL543LM FR CC4 19 0 2020-12-01_2

CC4 219 18SEL209LM NO-OTH-O-17 NO Félix et al. 2021 Sc. Dataset CC4 15 0 2021-01-05_1_KC

CC4 4 19SEL259LM FR CC4 9 0 2020-11-03_1

CC4 4 19SEL262LM FR CC4 10 0 2020-11-03_1

CC4 4 19SEL405LM FR CC4 10 0 2020-11-03_1

CC4 4 20SEL1LM FR CC4 11 0 2020-11-03_2

CC4 4 20SEL64LM FR CC4 9 0 2020-11-03_2

CC5 5 10CEB344LM FR CC5 10 0 2020-09-28

CC5 5 10CEB341LM FR CC5 10 0 2020-09-28

CC5 5 17SEL8LM FR CC5 11 0 2020-10-05

CC5 5 16SEL667LM FR CC5 10 0 2020-10-12

CC5 5 17SEL456LM FR CC5 11 _ 10 0 2020-09-29 _ 2020-12-08_1

CC5 5 19SEL485LM FR CC5 7 0 2020-11-03_1

CC5 5 19SEL486LM FR CC5 10 0 2020-12-01_1

CC5 5 19SEL859LM FR CC5 12 0 2020-12-01_1

CC5 5 19SEL860LM FR CC5 7 0 2020-11-03_2

CC5 5 20SEL8LM FR CC5 8 0 2020-11-03_2

CC6 6 06CEB188LM FR CC6 12 0 2020-12-01_1

CC6 6 09CEB30LM FR CC6 9 0 2020-10-12

CC6 6 17SEL82LM FR CC6 9 0 2020-10-12

CC6 6 17SEL460LM FR CC6 11 0 2020-10-05

CC6 6 17SEL497LM FR CC6 10 _ 12 0 2020-09-29 _ 2020-12-08_1

CC6 6 19SEL882LM FR CC6 8 0 2020-11-03_2

CC6 6 20SEL29LM FR CC6 10 0 2020-11-03_2

CC6 6 20SEL49LM FR CC6 7 0 2020-11-03_2

CC6 6 20SEL84LM FR CC6 13 0 2020-12-01_1

CC6 6 20SEL89LM FR CC6 6 0 2020-11-03_2

CC6 6 Lm286 FR

Souches séquencées par l'IFIP

CC6 12 0 2020-12-01_1

CC7 7 17SEL102LM FR CC7 14 0 2020-09-28

CC7 7 17SEL401LM FR CC7 12 _ 21 0 2020-09-29 _ 2020-12-08_1

CC7 7 17SEL420LM FR CC7 11 0 2020-09-29

CC7 691 16SEL17LM FR CC7 13 0 2020-10-12

CC7 511 19SEL29LM SK-GOA-CP-7 SK Félix et al. 2021 Sc. Dataset CC7 16 0 2021-01-05_2_ST

CC7 23 19SEL168LM FR_OTH_UN_U_514 FR Félix et al. 2021 Sc. Dataset CC7 16 0 2021-01-05_2_ST

CC7 107 19SEL164LM FR_AVI_UN_U_512 FR Félix et al. 2021 Sc. Dataset CC7 17 0 2021-01-05_2_ST

CC7 7 20SEL9LM FR CC7 13 0 2020-11-03_2

CC7 691 20SEL32LM FR CC7 13 0 2020-11-03_2

CC7 7 20SEL103LM FR CC7 16 0 2020-12-01_1

CC7 7 Lm160 FR

Souches séquencées par l'IFIP

CC7 17 0 2020-12-01_1

CC8 8 14SEL15LM FR CC8 11 0 2020-10-05

CC8 8 17SEL12LM FR CC8 11 _ 20 0 2020-10-12 _ 2020-12-08_1

CC8 16 17SEL59LM FR CC8 16 0 2020-12-01_1

CC8 8 17SEL371LM FR CC8 11 0 2020-09-29

CC8 8 17SEL361LM FR CC8 17 0 2020-12-01_1

CC8 8 19SEL049LM CY CC8 12 0 2020-11-03_1

CC8 551 19SEL005LM NO CC8 10 0 2020_11_03_1

CC8 8 19SEL479LM FR CC8 10 0 2020-11-03_1

CC8 8 19SEL482LM FR CC8 9 0 2020-11-03_1

CC8 8 19SEL487LM FR CC8 10 0 2020-11-03_1

CC8 8 20SEL16LM FR CC8 10 0 2020-11-03_2

CC8 1247 18SEL260LM FR CC8 12 0 2020-11-19_1 

CC8 1247 19SEL271LM EE CC8 11 0 2021-01-11

CC8 8 Lm175 FR

Souches séquencées par l'IFIP

CC8 16 0 2020-12-01_1

CC9 9 17SEL10LM FR CC9 13 _ 14 0 2020-09-28_ 2020-12-08_1

CC9 9 17SEL16LM FR CC9 13 0 2020-09-28

CC9 9 17SEL65LM FR CC9 13 0 2020-12-01_1

CC9 9 17SEL106LM FR CC9 12 0 2020-09-29

CC9 622 17SEL375LM FR CC9 12 0 2020-10-12

CC9 223 16SEL915LM FR CC9 14 0 2020-11-19_1 

CC9 580 17SEL494LM FR CC9 14 0 2021-01-05_2_ST

CC9 9 19SEL849LM FR CC9 7 0 2020-11-03_1

CC9 9 19SEL851LM FR CC9 9 0 2020-11-03_1

CC9 9 19SEL852LM FR CC9 9 0 2020-11-03_1

CC9 9 19SEL877LM FR CC9 11 0 2020-11-03_2

CC9 9 20SEL17LM FR CC9 10 0 2020-11-03_2

ST14-206-399

399 11CEB351LM FR ST14-206-399 12 0 2020-10-05

ST14-206-399

14 12CEB1218LM RL15000083 PL Nielsen et al. 2017 EFSA ST14-206-399 12 0 2020-09-28

ST14-206-399

14 12CEB1199LM RL15000071 PL Nielsen et al. 2017 EFSA ST14-206-399 12 0 2020-10-05

ST14-206-399

206 14SEL1343LM FR ST14-206-399 9 0 2020-10-05

ST14-206-399

14 16SEL1168LM CZ ST14-206-399 10 0 2020-10-05

ST14-206-399

206 17SEL349LM FR ST14-206-399 11 0 2020-09-28

ST14-206-399

14 18SEL157LM SK ST14-206-399 11 _ 20 0 2020-09-29 _ 2020-12-08_1

ST14-206-399

14 18SEL159LM SK ST14-206-399 15 0 2020-12-01_2

ST14-206-399

206 18SEL174LM LU ST14-206-399 10 0 2020-09-29

ST14-206-399

399 19SEL352LM SL-FAR-UN-B-124 SI Félix et al. 2021 Sc. Dataset ST14-206-399 13 0 2021-01-05_1_KC

ST14-206-399

399 19SEL306LM HR-BOV-CP-I-52 SI Félix et al. 2021 Sc. Dataset ST14-206-399 14 0 2021-01-05_1_KC

ST14-206-399

14 19SEL830LM FR ST14-206-399 12 0 2020-11-03_1

ST14-206-399

206 20SEL142LM IT-NAT-SO-8 IT Félix et al. 2021 Sc. Dataset ST14-206-399 13 0 2020-10-26

ST14-206-399

14 20SEL104LM FR ST14-206-399 12 0 2020-11-19_1 

CC18 18 17SEL3LM FR CC18 12 0 2020-10-05

CC18 18 17SEL4LM FR CC18 13 0 2020-10-12

CC18 18 17SEL465LM FR CC18 11 0 2020-09-29

CC18 18 17SEL574LM FR CC18 16 0 2020-12-01_1

CC18 18 17SEL575LM FR CC18 11 _ 15 0 2020-09-29 _ 2020-12-08_1

CC18 18 19SEL480LM FR CC18 10 0 2020-11-03_1

CC18 18 Lm292 FR

Souches séquencées par l'IFIP

CC18 16 0 2020-12-01_1

CC20 20 09CEB147LM FR CC20 13 0 2020-10-12

CC20 20 12CEB1115LM RL15000037 BG Nielsen et al. 2017 EFSA CC20 10 0 2020-09-28

CC20 20 12CEB1111LM RL15000033 BG Nielsen et al. 2017 EFSA CC20 14 0 2020-12-01_2

CC20 20 17SEL73LM FR CC20 12 0 2020-10-05

CC20 20 17SEL74LM FR CC20 12_15 0 2020-10-05_2021-01-11

CC20 20 08CEB286LM FR CC20 12 0 2020-10-12

CC20 20 19SEL046LM CY CC20 10 0 2020_11_03_1

CC20 20 19SEL811LM FR CC20 13 0 2020-11-03_1

CC20 759 18SEL194LM NO_OTH_O_2 NO Félix et al. 2021 Sc. Dataset CC20 14 0 2021-01-05_1_KC

CC20 20 20SEL102LM FR CC20 9 0 2020-11-03_2

CC20 20 20SEL107LM FR CC20 15 0 2020-12-01_1

CC19 19 03EB279LM FR CC20 15 0 2021-01-05_2_ST

CC19 173 12CEB1346LM RL15000144 NL Nielsen et al. 2017 EFSA CC20 11 0 2020-09-28

CC19 173 14SEL1661LM RL15000228 DE Nielsen et al. 2017 EFSA CC20 16 0 2021-01-05_2_ST

CC19 173 14SEL1667LM RL15000232 DE Nielsen et al. 2017 EFSA CC20 12 0 2020-12-01_2

CC21 21 17SEL20LM FR CC21 16 0 2020-12-01_1

CC21 21 17SEL21LM FR CC21 11 0 2020-09-28

CC21 21 17SEL77LM FR CC21 16 0 2020-12-01_1

CC21 21 17SEL79LM FR CC21 12 0 2020-09-28

CC21 21 17SEL81LM FR CC21 15 _ 15 0 2020-12-01_1 _ 2020-12-08_1

CC21 21 17SEL88LM FR CC21 12 0 2020-10-12

CC403 403 12CEB1268LM RL15000116 PL Nielsen et al. 2017 EFSA CC21 11 0 2020-09-28

CC403 403 17SEL366LM FR CC21 11 0 2020-09-29

CC403 403 19SEL481LM FR CC21 10 0 2020-11-03_1

CC403 403 20SEL51LM FR CC21 11 0 2020-11-03_2

CC26 26 04CEB500LM FR CC26 11 0 2020-10-05

CC26 26 07CEB430LM FR CC26 13 0 2020-10-05

CC26 26 09CEB334LM FR CC26 12 0 2020-10-26

CC26 26 15SEL817LM RL15000711 ES Nielsen et al. 2017 EFSA CC26 12 0 2020-09-28

CC26 26 09CEB411LM FR CC26 13 0 2020-10-12

CC26 26 Lm161 FR

Souches séquencées par l'IFIP

CC26 16 0 2020-12-01_1

CC26 26 19SEL425LM FR CC26 16_10 0 2021-01-11_2020-11-03_1

CC26 26 19SEL428LM FR CC26 9 0 2020-11-03_1

CC26 26 19SEL812LM FR CC26 14 0 2020-12-08_1

CC26 26 19SEL832LM FR CC26 10 0 2020-11-03_1

CC29 849 17SEL50LM FR CC29 13 0 2020-10-12

CC29 29 17SEL70LM FR CC29 10 _ 16 0 2020-09-28_ 2020-12-08_1

CC29 29 17SEL71LM FR CC29 16 0 2020-10-05

CC29 29 17SEL433LM FR CC29 14 0 2020-10-05

CC29 29 17SEL568LM FR CC29 12 0 2020-09-29

CC29 849 19SEL530LM FR CC29 12 0 2020-11-03_1

CC29 849 19SEL537LM FR CC29 12 0 2020-11-03_1

CC29 849 19SEL540LM FR CC29 12 0 2020-11-03_1

CC29 849 19SEL813LM FR CC29 12 0 2020-11-03_1

CC29 29 20SEL110LM FR CC29 17 0 2020-12-01_1

CC31 31 05CEB474LM FR CC31 13 0 2020-10-12

CC31 31 11CEB446LM FR CC31 12 0 2020-09-28

CC31 31 14SEL861LM FR CC31 14 0 2020-10-05

CC31 31 17SEL370LM FR CC31 13_15 0 2020-10-12_2021-01-11

CC31 31 19SEL381LM 19Q001383 FR CC31 18 0 2020-12-01_2

CC31 325 19SEL850LM FR CC31 12 0 2020-11-03_1

CC31 31 20SEL13LM FR CC31 12 0 2020-11-03_2

CC31 31 20SEL61LM FR CC31 11 0 2020-11-03_2

CC31 31 20SEL97LM FR CC31 12 0 2020-11-03_2

CC37 37 16SEL1269LM FR CC37 11 0 2020-10-05

CC37 37 17SEL103LM FR CC37 12 0 2020-09-28

CC37 37 17SEL105LM FR CC37 11 0 2020-10-12

CC37 37 17SEL344LM FR CC37 11 _ 16 0 2020-09-29 _ 2020-12-08_1

CC37 37 17SEL359LM FR CC37 11 0 2020-09-29

CC37 37 18SEL92LM FR CC37 12 0 2020-10-12

CC37 37 19SEL519LM FR CC37 11 0 2020-11-03_1

CC37 37 20SEL26LM FR CC37 13 0 2020-11-03_2

CC37 37 20SEL27LM FR CC37 10 0 2020-11-03_2

CC37 37 20SEL28LM FR CC37 12 0 2020-11-03_2

CC37 37 20SEL42LM FR CC37 10 0 2020-11-03_2

CC37 37 20SEL105LM FR CC37 16 0 2020-12-01_2

CC321 321 12CEB1206LM RL15000075 PL Nielsen et al. 2017 EFSA CC37 11 0 2020-09-28

CC321 321

20SEL11LM

FR CC37 13 0 2020-11-19_1 

CC321 321 16SEL1391LM FR CC37 12 0 2020-09-28

CC321 321 17SEL454LM FR CC37 11 0 2020-09-29

CC321 321 17SEL461LM FR CC37 11 0 2020-09-29

CC321 321 18SEL430LM FR CC37 11 0 2020-09-29

CC59 59 06CEB443LM FR CC59 12 0 2020-10-12

CC59 59 07CEB456LM FR CC59 13 0 2020-10-12

CC59 59 11CEB656LM FR CC59 16 0 2020-12-01_1

CC59 59 17SEL517LM FR CC59 17 _ 15 0 2020-12-01_2 _ 2020-12-08_1

CC59 59 Lm106 FR

Souches séquencées par l'IFIP

CC59 17 0 2020-12-01_1

CC59 59 19SEL866LM FR CC59 7 0 2020-11-03_2

CC77 77 09CEB593LM FR CC77 13 0 2020-10-12

CC77 77 10CEB373LM RL15000395 FR Nielsen et al. 2017 EFSA CC77 12 0 2020-10-05

CC77 77 15SEL65LM RL15000344 NL Nielsen et al. 2017 EFSA CC77 12 0 2020-09-28

CC77 77 15SEL1187LM FR CC77 12 0 2020-10-05

CC77 77 16SEL216LM FR CC77 13 0 2020-10-05

CC77 77 20SEL40LM FR CC77 11_18 0 2020-11-03_2_2021-01-11

CC77 77 20SEL41LM FR CC77 11 0 2020-11-03_2

CC87 87 15SEL558LM RL15000249 IT Nielsen et al. 2017 EFSA CC87 12 0 2020-09-28

CC87 87 12CEB1229LM RL15000090 PL Nielsen et al. 2017 EFSA CC87 15 0 2020-12-01_2

CC87 87 15SEL564LM RL15000256 IT Nielsen et al. 2017 EFSA CC87 11 0 2020-09-28

CC87 87 17SEL107LM FR CC87 17 0 2020-12-01_1

CC87 87 17SEL391LM FR CC87 14 0 2020-12-08_2

CC87 87 20SEL14LM FR CC87 11 _ 14 0 2020-11-03_2 _ 2020-12-08_1

CC87 87 20SEL14LM FR CC87 11 0 2020-11-03_2

CC88 296 20SEL140LM IT-FI-F-UN-221 IT Félix et al. 2021 Sc. Dataset CC87 18 0 2020-12-01_2

ST91-360 91 12CEB1237LM RL15000096 PL Nielsen et al. 2017 EFSA ST91-360 10 0 2020-10-26

ST91-360 91 14SEL837LM 10EE14SEL837LM FR ST91-360 11 0 2020-09-28

ST91-360 91 15SEL30LM RL15000440 SK Nielsen et al. 2017 EFSA ST91-360 10 0 2020-10-05

ST91-360 91 15SEL31LM RL15000441 SK Nielsen et al. 2017 EFSA ST91-360 10 0 2020-09-28

ST91-360 91 15SEL32LM RL15000442 SK Nielsen et al. 2017 EFSA ST91-360 10 0 2020-09-28

ST91-360 360 16SEL1276LM FSL S4-380 US Félix et al. 2021 Sc. Dataset ST91-360 11 0 2020-09-28

CC101 101 03EB425LM FR CC101 10 0 2020-10-05

CC101 101 18SEL141LM FI CC101 9 0 2020-09-29

CC101 101 18SEL144LM FI CC101 10 _ 9 0 2020-09-29 _ 2020-12-08_1

CC101 431 19SEL861LM FR CC101 11 0 2020-09-29

CC101 431 20SEL37LM FR CC101 11 0 2020-09-29

CC101 101 18SEL173LM FR CC101 17 0 2021-01-05_2_ST

CC121 121 17SEL25LM FR CC121 8 0 2020-09-28

CC121 121 17SEL63LM FR CC121 9 _ 9 0 2020-10-12 _ 2020-08-12_1

CC121 121 17SEL104LM FR CC121 9 0 2020-09-29

CC121 121 17SEL369LM FR CC121 9 0 2020-09-29

CC121 121 17SEL377LM FR CC121 8 0 2020-09-29

CC121 236 19SEL853LM FR CC121 11 0 2020-11-19_1 

CC121 275 Lm149 FR

Souches séquencées par l'IFIP

CC121 11 0 2020-12-01_1

CC121 121 12CEB1182LM FR CC121 17 0 2021-01-05_1_KC

CC121 121 20SEL15LM FR CC121 5 0 2020-11-03_2

CC121 121 20SEL22LM FR CC121 7 0 2020-11-03_2

CC121 121 20SEL23LM FR CC121 7 0 2020-11-03_2

CC121 121 20SEL34LM FR CC121 4 0 2020-11-03_2

CC121 121 20SEL38LM FR CC121 6 0 2020-11-03_2

CC155 155 03EB246LM FR CC155 9 0 2020-10-26

CC155 155 06CEB306LM FR CC155 12 0 2020-10-05

CC155 155 08CEB181LM FR CC155 9 0 2020-10-12

CC155 155 17SEL412LM FR CC155 10 _ 12 0 2020-10-12 _ 2020-08-12_1

CC155 155 18SEL258LM FR CC155 10 0 2020-09-29

CC155 155 19SEL160LM FR CC155 15 0 2021-01-05_2_ST

CC155 155 20SEL78LM FR CC155 5 0 2020-11-03_2

CC155 155 Lm157 FR

Souches séquencées par l'IFIP

CC155 12 0 2020-12-01_1

CC155 155 Lm159 FR

Souches séquencées par l'IFIP

CC155 10 0 2020-12-01_1

CC193 193 IN1 FR CC193 10 0 2020-10-12

CC193 193 IN10 FR CC193 20 0 2020-12-01_2

CC193 193 08CEB03LM FR CC193 13 0 2020-10-12

CC193 193 11CEB245LM FR CC193 14 0 2020-10-12

CC193 193 20SEL10LM FR CC193 5 0 2020-11-03_2

CC204 204 11CEB450LM FR CC204 9 0 2020-09-28

CC204 204 11CEB216LM FR CC204 11 0 2020-09-28

CC204 204 12CEB03LM FR CC204 11 0 2020-09-28

CC204 204 17SEL373LM FR CC204 12 0 2020-10-05

CC204 204 17SEL510LM FR CC204 12 _ 15 0 2020-10-12 _ 2020-12-08_1

CC204 204 20SEL36LM FR CC204 12 0 2020-11-19_1 

CC204 204 Lm339 FR

Souches séquencées par l'IFIP

CC204 13 0 2020-12-01_1

CC224 224 10CEB615LM FR CC224 12 0 2020-10-12

CC224 224 16SEL259LM FR CC224 14 0 2020-10-05

CC224 224 16SEL539LM SI-UN-CP-I-11 SI Félix et al. 2021 Sc. Dataset CC224 13 0 2020-09-28

CC224 224 16SEL535LM SI-OTH-CP-I-9 SI Félix et al. 2021 Sc. Dataset CC224 13 0 2020-09-28

CC224 224 17SEL397LM FR CC224 15 0 2020-10-05

CC224 224 19SEL520LM FR CC224 12 0 2021-01-11

CC224 224 20SEL83LM FR CC224 12 0 2020-11-19_1 

CC224 224 20SEL87LM FR CC224 21 0 2020-12-08_1

CC224 224 20SEL86LM FR CC224 17_11 0 2021-01-11_2020-12-01_2

CC224 224 Lm105 FR

Souches séquencées par l'IFIP

CC224 10 0 2020-12-01_1

CC199 199 Sample 12 NL CC199 15 0 2021_02_11

CC199 199 21SEL62LM Sample 19 NL CC199 16 0 2021_02_11

CC199 199 21SEL63LM Sample 20 NL CC199 15 0 2021_02_11

CC199 199 21SEL64LM Sample 21 NL CC199 16 0 2021_02_11

CC199 199 21SEL47LM BfR-LI-02585 DE CC199 16 0 2021_02_11

CC199 199 21SEL50LM BfR-LI-02679 DE CC199 14 0 2021_02_11

CC199 230 19SEL689LM 19SEL689LM FR CC199 13 0 2021_02_11

CC199 230 16SEL689LM 16SEL689LM FR CC199 14 0 2021_04_27_2

CC199 199 20SEL79LM 20SEL79LM FR CC199 17 0 2021_04_27_2

CC19-ST398-802 398 19SEL42LM SK-OVI-CP-23 SK CC19-ST398-802 17 0 2021_02_11

CC19-ST398-802 398

ADN_NRL_HU_164

HU CC19-ST398-802 15 0 2021_03_02_01

CC19-ST398-802 802

15SEL663LM 23EA15SEL663LM

FR CC19-ST398-802 15 0 2020_10_05

CC19-ST398-802 398

18SEL195LM NO-OTH-O-3

NO CC19-ST398-802 14 0 2021_04_27_2

CC19-ST398-802 398 21SEL61LM Sample 18 NL CC19-ST398-802 19 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 1 DE CC11-ST451 13 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 2 DE CC11-ST451 14 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 3 DE CC11-ST451 14 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 4 DE CC11-ST451 14 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 5 DE CC11-ST451 13 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 6 DE CC11-ST451 13 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 7 DE CC11-ST451 15 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 8 DE CC11-ST451 15 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 9 DE CC11-ST451 14 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 10 DE CC11-ST451 14 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 13 DE CC11-ST451 13 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 14 DE CC11-ST451 13 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 15 DE CC11-ST451 14 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 Sample 16 DE CC11-ST451 14 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 21SEL49LM Bfr-LI-02709 DE CC11-ST451 17 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 21SEL51LM BfR-LI-03070 DE CC11-ST451 16 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 19SEL868LM 19SEL868LM FR CC11-ST451 12 0 2021_02_11

CC11-ST451 451 20SEL24LM 20SEL24LM FR CC11-ST451 19 0 2021_02_11
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Référence de la puce GenoListeria

Salmonella enterica subsp. enterica serovar Dublin  2019LSAL04743 2019LSAL04743 FR non-famille 0 0 2021_01_05_1_KC, 2021_04_27_02

Salmonella Gallen 2019LSAL04089 2019LSAL04089 FR non-famille 0 0 2021_01_05_1_KC

Salmonella  Reading 2020LSAL00107 2020LSAL00107 FR non-famille 0 0 2021_01_11

Salmonella  enterica subsp. enterica serovar Infantis 2020LSAL00701 2020LSAL00701 FR non-famille 0 0 2021_01_05_1_KC

Salmonella enterica subsp. enterica serovar Enteritidis 2020LSAL00190 2020LSAL00190 FR non-famille 0 0 2021_01_05_1_KC

Staphylococcus aureus 05CEB18STA FR non-famille 0 0 2020_10_26

Staphylococcus aureus 339E FR non-famille 0 0 2020_10_26

Staphylococcus aureus 352E FR non-famille 0 0 2020_10_26

Staphylococcus aureus 09CEB329STA FR non-famille 0 0 2020_10_26

Staphylococcus aureus 13CEB193STA FR non-famille 0 0 2021_01_05_2_ST, 2021_04_27_02

Clostridium perfringens 16SBCL940 FR non-famille 0 0 2021_01_05_1_KC, 2021_04_27_02

Clostridium perfringens 16SBCL624 FR non-famille 0 0 2021_01_05_1_KC

Clostridium perfringens 16SBCL1126 FR non-famille 0 0 2021_01_05_1_KC

Clostridium perfringens 17SBCL335 FR non-famille 0 0 2021_01_05_1_KC

Clostridium perfringens 16SBCL525 FR non-famille 0 0 2021_01_05_1_KC

Pantoea agglomerans 1V2 FR

Brauge, T., et al. 2018 IJFM

non-famille 0 0 2020_10_26

Citrobacter gillenii P3AV1 FR

Brauge, T., et al. 2018 IJFM

non-famille 0 0 2020_10_26

Pseudomonas fluorescens 4C29 FR

Brauge, T., et al. FEMS Microb. Lett.

non-famille 0 0 2021_01_05_1_KC

Carnobacterium maltaromaticum P1AV5 FR

Brauge, T., et al. FEMS Microb. Lett.

non-famille 0 0 2020_10_26, 2021_04_27_02

Carnobacterium divergens P9AV5 FR

Brauge, T., et al. FEMS Microb. Lett.

non-famille 0 0 2020_10_26

Brochothrix thermosphacta 16LiM83 FR Mahamat Abdelrahim, A. et al. 2019 Front. Microb. non-famille 0 0 2020_10_26

Serratia proteamaculans 16LiP98 FR Mahamat Abdelrahim, A. et al. 2019 Front. Microb. non-famille 0 0 2020_10_26

Candida zeylanoides 17LiF141 FR Mahamat Abdelrahim, A. et al. 2019 Front. Microb. non-famille 0 0 2020_10_26

Lactococcus lactis 17LiF95 FR Mahamat Abdelrahim, A. et al. 2019 Front. Microb. non-famille 0 0 2020_10_26

Staphylococcus warneri 17LiM212 FR Mahamat Abdelrahim, A. et al. 2019 Front. Microb. non-famille 0 0 2020_10_26

Listeria booria 15SEL713LM

DSM 28860, FSL AS-02281

USA

Weller et al. 2015 IJSEM, NCBI: JNFA00000000

non-famille 0 0 2021_01_11, 2021_04_27_02

Listeria newyorkensis 15SEL714LM

DSM 28861, FSL M6-0635

USA

Weller et al. 2015 IJSEM, NCBI: JNFB00000000

non-famille 0 0 2021_01_05_2_ST, 2021_04_27_02

Listeria riparia 15SEL741LM

DSM 26685, BEI NR-42634, FSL S10-2104

USA

den Bakker et al. 2014 IJSEM, NCBI: JX961638

non-famille 0 0 2020_12_08_1, 2021_04_27_02

Listeria grandensis 15SEL742LM

DSM 26688, FSL F6-0971, FSL F6-971, TTU A1-212

USA

den Bakker et al. 2014 IJSEM, NCBI: JX961635

non-famille 0 0 2021_01_11, 2021_04_27_02

Listeria weihenstephanensis 15SEL748LM

DSM 24698, WS 4560

DE

Lang Halter et al. 2013 IJSEM, NCBI: FR850019

non-famille 0 0 2021_01_05_2_ST, 2021_04_27_02

Listeria weihenstephanensis 15SEL749LM

DSM 24699, WS 4615

DE

Lang Halter et al. 2013 IJSEM, NCBI: FR850020

non-famille 0 0 2021_01_05_2_ST

Listeria rocourtiae 15SEL743LM

DSM 22097, Allerberger 700284/02, CLIP 2007/00563, CIP109804 

AT

Leclercq et al. 2010 IJSEM, NCBI: FJ557241

non-famille 0 0 2021_01_05_1_KC

Listeria aquatica 15SEL739LM

DSM 26686, BEI NR-42633, FSL S10-1188

USA

den Bakker et al. 2014 IJSEM, NCBI: JX961637

non-famille 0 0 2020_12_08_1, 2021_04_27_02

Listeria floridensis  15SEL738LM

DSM 26687, BEI NR-42632, FSL S10-1187

USA

den Bakker et al. 2014 IJSEM, NCBI: JX961636

non-famille 0 0 2020_12_08_1, 2021_04_27_02

Listeria Fleischmannii subsp. Fleischmanii 15SEL745LM

DSM 24998, LU2006-1

CH

Bertsch et al. 2013 IJSEM, NCBI: ALWW01000001

non-famille 0 0 2020_12_08_1

Listeria  fleischmanii subsp. Coloradonensis 15SEL746LM

DSM 25391, TTU M1-001

USA den Bakker et al. 2014 IJSEM, NCBI: JQ287762 non-famille 0 0 2020_12_08_1, 2021_04_27_02

Listeria Fleischmannii subsp. Fleischmanii 15SEL747LM

DSM 25003, 81384-1, FAM21875, LU2006-3

CH

Bertsch et al. 2013 IJSEM, NCBI: JN093103

non-famille 0 0 2020_12_08_1, 2021_04_27_02

Listeria  innocua 09CEB651LM 09CEB651LM FR non-espèce 15 0 2020_12_15

Listeria marthii 15SEL744LM

DSM 2813, FSL S4-120

USA

Graves et al. 2019 IJSEM, NCBI: EU545982

non-espèce 16 0 2020_12_08_1, 2021_04_27_02

Listeria innocua

1085

19SEL222LM 19SEL222LM FR non-espèce 15 0 2021_01_05_2_ST

Listeria innocua

599

19SEL338LM SL-FAR-FE-U-110 SI non-espèce 18 0 2021_01_05_1_KC

Listeria  welshimeri

2074

19SEL330LM FR-FAR-GL-B-159 FR non-espèce 17 0 2021_01_05_1_KC

Listeria seeligeri

1083

19SEL343LM SL-FAR-FE-U-115 SI non-espèce 16 0 2021_01_05_1_KC

Listeria  seeligeri

1583

18SEL790LM LSE_SE-FAR-GL-1 SE non-espèce 16 0 2021_01_05_1_KC

Listeria seeligeri

1083

18SEL791LM LWE_FR-FAR-GL-1 FR non-espèce 15 0 2021_01_05_1_KC

Listeria  innocua

1480

19SEL634LM FR_NAT_SO_490 FR non-espèce 16 0 2021_01_05_2_ST

Listeria  innocua

1087

19SEL732LM BE_BOV_SK_H_75 ILVO Félix et al. 2021 Sc. Dataset non-espèce 17 0 2021_01_05_2_ST

Listeria  innocua

140

19SEL355LM FR-NAT-UN-165 INRA Félix et al. 2021 Sc. Dataset non-espèce 16 0 2021_01_11

Listeria  innocua

527

19SEL347LM SL-FAR-CF-119 SI Félix et al. 2021 Sc. Dataset non-espèce 16 0 2021_01_11

Listeria ivanovii

883

19SEL800LM BE_BOV_SK_H_1 ILVO Félix et al. 2021 Sc. Dataset non-espèce 17 0 2021_01_05_2_ST

Listeria ivanovii

1579

18SEL757LM LIV_FR-NAT-SO-2 FR non-espèce 17 0 2021_01_05_1_KC

CC388

388

17SEL399LM 17SEL399LM FR non-cible 13 14 2020_10_05

CC388

388

17SEL550LM 17SEL550LM FR non-cible 8 12 2020_10_05

CC388

388

19SEL870LM 19SEL870LM FR non-cible

13 13

2020_09_29

CC388

388

19SEL869LM 19SEL869LM FR non-cible

13 13

2020_09_29

CC200

200

17SEL52LM 17SEL52LM FR non-cible 16 16 2021_01_05_2_ST

CC200

200

17SEL498LM 17SEL498LM FR non-cible 10 14 2020_10_26

CC200

200

11CEB340LM 11CEB340LM FR non-cible 14 13 2020_09_28

CC200

200

15SEL51LM RL15000459 FR Nielsen et al. 2017 EFSA non-cible 14 13 2020_09_28

CC412

412

16SEL708LM 16SEL708LM FR non-cible 12 13 2020_10_05

CC412

620

08CEB244LM 08CEB244LM FR non-cible 17 18 2021_01_05_2_ST

ST36

36

18SEL148LM 18SEL148LM FR non-cible 17 18 2020_12_01_2

ST191

191

19SEL052LM 19SEL052LM FR non-cible 13 15

2020-11-19_1 

CC54

54

19SEL854LM 19SEL854LM FR non-cible 18 19 2021_01_05_2_ST

CC54

54

19SEL865LM 19SEL865LM FR non-cible 17 18 2021_01_05_2_ST

CC54

54

19SEL871LM 19SEL871LM FR non-cible 19 19 2021_01_05_2_ST

CC207

207

19SEL810LM 19SEL810LM FR non-cible 25 23 2021_01_05_1_KC

ST32

32

19SEL218LM 19SEL218LM FR non-cible 16 16 2021_01_05_2_ST

CC415

394

19SEL627LM FR_NAT_SO_483 INRA Félix et al. 2021 Sc. Dataset non-cible 18 18 2021_01_05_2_ST

CC412

412

19SEL875LM 19SEL875LM FR non-cible 20 20 2021_01_05_2_ST

CC207

695

19SEL234LM 19SEL234LM FR non-cible 16 16 2021_01_05_2_ST

CC475

504

18SEL434LM 18SEL434LM FR non-cible 16 16 2021_01_05_2_ST

ST517

517

12CEB881LM 12CEB881LM FR non-cible 16 16 2021_01_05_2_ST

CC177

177

14SEL1671LM RL15000235 DE Nielsen et al. 2017 EFSA non-cible 16 16 2021_01_05_2_ST

ST13

13

IN6 IN6 FR non-cible 16 14 2020_12_08_1

ST191

191

Lm268 IFIP non-cible 18 12 2020_12_01_1

CC217

217

18SEL218LM NO-OTH-O-26 NO Félix et al. 2021 Sc. Dataset non-cible 16 16 2021_01_05_1_KC

CC11

11

Lm201 IFIP non-cible 20 20 2020_12_01_1

CC389

389

19SEL722LM BE-BOV-SK-H-65 ILVO Félix et al. 2021 Sc. Dataset non-cible 17 17 2021_01_05_2_ST

CC220

220

05CEB573LM 05CEB573LM FR non-cible 17 17 2021_01_05_2_ST

CC398

398

19SEL42LM SK-OVI-CP-23 SK Félix et al. 2021 Sc. Dataset non-cible 16 16 2021_01_05_1_KC

CC70

70

19SEL290LM HR-BOV-CP-I-36 SI Félix et al. 2021 Sc. Dataset non-cible 16 14 2021_01_05_1_KC

ST570

570

19SEL292LM HR-BOV-CP-I-38 SI Félix et al. 2021 Sc. Dataset non-cible 17 17 2021_01_05_2_ST

CC195

195

20SEL136LM CZ-HU-CP-I-209 CZ Félix et al. 2021 Sc. Dataset non-cible 17 18 2020_12_01_2

ST666

666

18SEL761LM FR-NAT-SO-2 FR Félix et al. 2021 Sc. Dataset non-cible 17 16 2021_01_05_1_KC

CC11-ST11

11

20SEL151LM 20SEL151LM FR non-cible 16 16 2021_01_11
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Panel

164 (LNR HU) IIa CC19 ST398 IIa Ct=16.22, Ct=16.50, Ct=16.89 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

03EB425LM IIa CC101 IIa Ct=18.79, Ct=18.76, Ct=19.04 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

08CEB286LM IIa CC20 IIa Ct=18.97, Ct=18.75, Ct=19.19 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

09CEB411LM IIa CC26 IIa Ct=18.39, Ct=18.26, Ct=18.61 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

11CEB245LM IIa CC193 IIa Ct=18.79, Ct=18.71, Ct=19.14 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

16SEL17LM IIa CC7 IIa Ct=17.34, Ct=17.30, Ct=17.77 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

17SEL105LM IIa CC37 IIa Ct=19.27, Ct=19.26, Ct=19.59 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

17SEL12LM IIa CC8 IIa Ct=19.05, Ct=19.12, Ct=19.54 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

17SEL22LM IIa CC14 (ST91) IIa Ct=18.65, Ct=18.56, Ct=19.06 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

17SEL370LM IIa CC31 IIa Ct=18.82, Ct=18.70, Ct=19.04 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

17SEL412LM IIa CC155 IIa Ct=18.03, Ct=18.07, Ct=18.37 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

17SEL4LM IIa CC18 IIa Ct=18.75, Ct=18.74, Ct=19.13 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

17SEL50LM IIa CC29 IIa Ct=18.83, Ct=18.75, Ct=19.16 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

17SEL510LM IIa CC204 IIa Ct=18.31, Ct=18.31, Ct=18.78 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

17SEL63LM IIa CC121 IIa Ct=18.57, Ct=18.54, Ct=18.88 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

17SEL88LM IIa CC21 IIa Ct=18.91, Ct=18.90, Ct=19.37 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

18SEL159LM IIa CC14 (ST14) IIa Ct=18.10, Ct=18.03, Ct=18.39 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

19SEL868LM IIa CC451 IIa Ct=15.66, Ct=15.74, Ct=16.26 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

20SEL79LM IIa CC199 IIa Ct=20.37, Ct=20.49, Ct=20.91 LMO0737-PRS-PLCA 2021_03_30 Souches de référence

09CEB593LM IIb CC77 IIb Ct=19.09 LMO1118-ORF2110-ORF2819 2021_04_09 Souches de référence

17SEL107LM IIb CC87 IIb Ct=19.29 LMO1118-ORF2110-ORF2819 2021_04_09 Souches de référence

16SEL667LM IIb CC5 IIb Ct=19.33 LMO1118-ORF2110-ORF2819 2021_04_09 Souches de référence

10CEB88LM IIb CC3 IIb Ct=19.54 LMO1118-ORF2110-ORF2819 2021_04_09 Souches de référence

10CEB615LM IIb CC224 IIb Ct=19.59 LMO1118-ORF2110-ORF2819 2021_04_09 Souches de référence

17SEL517LM IIb CC59 IIb Ct=19.70 LMO1118-ORF2110-ORF2819 2021_04_09 Souches de référence

17SEL375LM IIc CC9 IIc Ct=19.61 LMO1118-ORF2110-ORF2819 2021_04_09 Souches de référence

17SEL376LM IVb CC2 IVb Ct=18.39, Ct=18.51 LMO1118-ORF2110-ORF2819 2021_04_09 Souches de référence

17SEL543LM IVb CC4 IVb Ct=18.66, Ct=18.73 LMO1118-ORF2110-ORF2819 2021_04_09 Souches de référence

17SEL82LM IVb CC6 IVb Ct=19.26, Ct=19.26 LMO1118-ORF2110-ORF2819 2021_04_09 Souches de référence

17SEL1LM IVb CC1 IVb Ct=19.50, Ct=19.57 LMO1118-ORF2110-ORF2819 2021_04_09 Souches de référence

17SEL63LM CC121 CC121-ST121 Ct=18.81 CC8-CC9-CC121 2021_03_11 Souches de référence

17SEL369LM CC121 CC121-ST121 Ct=15.83 CC8-CC9-CC121 2021_03_11 Inclusivité

17SEL377LM CC121 CC121-ST121 Ct=16.56 CC8-CC9-CC121 2021_03_11 Inclusivité

17SEL12LM CC8 CC8-ST8 Ct=19.64 CC8-CC9-CC121 2021_03_11 Souches de référence

17SEL371LM CC8 CC8-ST8 Ct=14.96 CC8-CC9-CC121 2021_03_11 Inclusivité

17SEL361LM CC8 CC8-ST8 Ct=15.61 CC8-CC9-CC121 2021_03_11 Inclusivité

17SEL375LM CC9 CC9-ST622 Ct=20.28 CC8-CC9-CC121 2021_03_11 Souches de référence

17SEL106LM CC9 CC9-ST9 Ct=16.75 CC8-CC9-CC121 2021_03_11 Inclusivité

17SEL16LM CC9 CC9-ST9 Ct=16.96 CC8-CC9-CC121 2021_03_11 Inclusivité

18SEL159LM CC14-ST14-206-399 CC14-ST14 Ct=18.26 CC7-CC14-ST14-206-399-CC204 2021_03_08 Souches de référence

18SEL157LM CC14-ST14-206-399 CC14-ST14 Ct=16.73 CC7-CC14-ST14-206-399-CC204 2021_03_08 Inclusivité

17SEL349LM CC14-ST14-206-399 CC14-ST206 Ct=16.22 CC7-CC14-ST14-206-399-CC204 2021_03_08 Inclusivité

17SEL510LM CC204 CC204-ST204 Ct=19.73 CC7-CC14-ST14-206-399-CC204 2021_03_08 Souches de référence

12CEB03LM CC204 CC204-ST204 Ct=16.23 CC7-CC14-ST14-206-399-CC204 2021_03_08 Inclusivité

11CEB450LM CC204 CC204-ST204 Ct=14.79 CC7-CC14-ST14-206-399-CC204 2021_03_08 Inclusivité

16SEL17LM CC7 CC7-ST691 Ct=17.60 CC7-CC14-ST14-206-399-CC204 2021_03_08 Souches de référence

19SEL29LM CC7 CC7-ST7 Ct=15.74 CC7-CC14-ST14-206-399-CC204 2021_03_08 Inclusivité

19SEL164LM CC7 CC7-ST7 Ct=15.77 CC7-CC14-ST14-206-399-CC204 2021_03_08 Inclusivité

10CEB615LM CC224 CC224-ST224 Ct=22.32 CC59-CC77-CC224 2021_03_15 Souches de référence

20SEL86LM CC224 CC224-ST224 Ct=18.93 CC59-CC77-CC224 2021_03_15 Inclusivité

Lm105 CC224 CC224-ST224 Ct=19.21 CC59-CC77-CC224 2021_03_15 Inclusivité

17SEL517LM CC59 CC59-ST59 Ct=18.64 CC59-CC77-CC224 2021_03_15 Souches de référence

06CEB443LM CC59 CC59-ST59 Ct=15.70 CC59-CC77-CC224 2021_03_15 Inclusivité

07CEB456LM CC59 CC59-ST59 Ct=14.38 CC59-CC77-CC224 2021_03_15 Inclusivité

09CEB593LM CC77 CC77-ST77 Ct=20.28 CC59-CC77-CC224 2021_03_15 Souches de référence

10CEB373LM CC77 CC77-ST77 Ct=16.06 CC59-CC77-CC224 2021_03_15 Inclusivité

20SEL40LM CC77 CC77-ST77 Ct=17.59 CC59-CC77-CC224 2021_03_15 Inclusivité

10CEB88LM CC3 CC3-ST3 Ct=19.20 CC3-CC4-CC5 2021_03_08 Souches de référence

19SEL477LM CC3 CC3-ST3 Ct=16.96 CC3-CC4-CC5 2021_03_08 Inclusivité

19SEL490LM CC3 CC3-ST3 Ct=15.82 CC3-CC4-CC5 2021_03_08 Inclusivité

17SEL543LM CC4 CC4-ST4 Ct=18.98 CC3-CC4-CC5 2021_03_08 Souches de référence

17SEL449LM CC4 CC4-ST4 Ct=15.32 CC3-CC4-CC5 2021_03_08 Inclusivité

17SEL428LM CC4 CC4-ST4 Ct=15.43 CC3-CC4-CC5 2021_03_08 Inclusivité

16SEL667LM CC5 CC5-ST5 Ct=19.86 CC3-CC4-CC5 2021_03_08 Souches de référence

19SEL486LM CC5 CC5-ST5 Ct=17.07 CC3-CC4-CC5 2021_03_08 Inclusivité

17SEL456LM CC5 CC5-ST5 Ct=15.93 CC3-CC4-CC5 2021_03_08 Inclusivité

17SEL412LM CC155 CC155-ST155 Ct=17.89 CC31-CC37-CC155 2021_04_09 Souches de référence

18SEL258LM CC155 CC155-ST155 Ct=15.69 CC31-CC37-CC155 2021_03_15 Inclusivité

19SEL160LM CC155 CC155-ST155 Ct=16.65 CC31-CC37-CC155 2021_03_15 Inclusivité

17SEL370LM CC31 CC31-ST31 Ct=19.18 CC31-CC37-CC155 2021_03_15 Souches de référence

05CEB474LM CC31 CC31-ST31 Ct=15.80 CC31-CC37-CC155 2021_03_15 Inclusivité

11CEB446LM CC31 CC31-ST31 Ct=15.90 CC31-CC37-CC155 2021_03_15 Inclusivité

17SEL359LM CC37 CC37-ST37 Ct=15.92 CC31-CC37-CC155 2021_04_09 Inclusivité

17SEL105LM CC37 CC37-ST37 Ct=19.52 CC31-CC37-CC155 2021_03_15 Souches de référence

17SEL344LM CC37 CC37-ST37 Ct=16.41 CC31-CC37-CC155 2021_03_15 Inclusivité

03EB425LM CC101 CC101-ST775 Ct=18.21 CC20-CC21-CC101 2021_03_15 Souches de référence

18SEL144LM CC101 CC101-ST101 Ct=15.23 CC20-CC21-CC101 2021_03_15 Inclusivité

19SEL861LM CC101 CC101-ST431 Ct=16.07 CC20-CC21-CC101 2021_03_15 Inclusivité

08CEB286LM CC20 CC20-ST20 Ct=18.02 CC20-CC21-CC101 2021_03_15 Souches de référence

12CEB1115LM CC20 CC20-ST20 Ct=15.26 CC20-CC21-CC101 2021_03_15 Inclusivité

12CEB1111LM CC20 CC20-ST20 Ct=14.64 CC20-CC21-CC101 2021_03_15 Inclusivité

17SEL88LM CC21 CC21-ST21 Ct=18.94 CC20-CC21-CC101 2021_03_15 Souches de référence

17SEL21LM CC21 CC21-ST21 Ct=15.90 CC20-CC21-CC101 2021_03_15 Inclusivité

17SEL77LM CC21 CC21-ST21 Ct=15.82 CC20-CC21-CC101 2021_03_15 Inclusivité

17SEL1LM CC1 CC1-ST1 Ct=18.94 CC1-CC2-CC6 2021_03_08 Souches de référence

17SEL57LM CC1 CC1-ST1 Ct=15.34 CC1-CC2-CC6 2021_03_08 Inclusivité

18SEL02LM CC1 CC1-ST308 Ct=16.15 CC1-CC2-CC6 2021_03_08 Inclusivité

17SEL376LM CC2 CC2-ST2 Ct=18.14 CC1-CC2-CC6 2021_03_08 Souches de référence

12CEB1097LM CC2 CC2-ST2 Ct=15.21 CC1-CC2-CC6 2021_03_08 Inclusivité

17SEL514LM CC2 CC2-ST2 Ct=15.30 CC1-CC2-CC6 2021_03_08 Inclusivité

17SEL82LM CC6 CC6-ST2 Ct=19.74 CC1-CC2-CC6 2021_03_08 Souches de référence

06CEB188LM CC6 CC6-ST2 Ct=17.39 CC1-CC2-CC6 2021_03_08 Inclusivité

17SEL497LM CC6 CC6-ST2 Ct=16.05 CC1-CC2-CC6 2021_03_08 Inclusivité

17SEL22LM CC14-ST91-360 CC14-ST91-360 Ct=18.81 CC18-CC87-CC14-ST91-360 2021_03_15 Souches de référence

15SEL30LM CC14-ST91-360 CC14-ST91-360 Ct=15.83 CC18-CC87-CC14-ST91-360 2021_03_15 Inclusivité

15SEL31LM CC14-ST91-360 CC14-ST91-360 Ct=16.56 CC18-CC87-CC14-ST91-360 2021_03_15 Inclusivité

17SEL4LM CC18 CC18 Ct=19.64 CC18-CC87-CC14-ST91-360 2021_03_15 Souches de référence

17SEL574LM CC18 CC18 Ct=14.96 CC18-CC87-CC14-ST91-360 2021_03_15 Inclusivité

17SEL575LM CC18 CC18 Ct=15.61 CC18-CC87-CC14-ST91-360 2021_03_15 Inclusivité

17SEL107LM CC87 CC87 Ct=20.28 CC18-CC87-CC14-ST91-360 2021_03_15 Souches de référence

15SEL558LM CC87 CC87 Ct=16.75 CC18-CC87-CC14-ST91-360 2021_03_15 Inclusivité

15SEL564LM CC87 CC87 Ct=16.96 CC18-CC87-CC14-ST91-360 2021_03_15 Inclusivité

21SEL49LM CC11-ST451 CC11-ST451 Ct=23.19 CC199-CC11-ST451-CC19-ST398-802-1308 2021_03_30 Inclusivité

20SEL24LM CC11-ST451 CC11-ST451 Ct=22.32 CC199-CC11-ST451-CC19-ST398-802-1308 2021_03_30 Inclusivité

19SEL868LM CC11-ST451 CC11-ST451 Ct=13.19 CC199-CC11-ST451-CC19-ST398-802-1308 2021_03_30 Souches de référence

21SEL61LM CC19-ST398-802-1308CC19-ST398-802-1308 Ct=24.21 CC199-CC11-ST451-CC19-ST398-802-1308 2021_03_30 Inclusivité

164 (LNR HU) CC19-ST398-802-1308CC19-ST398-802-1308 Ct=16.56 CC199-CC11-ST451-CC19-ST398-802-1308 2021_03_30 Souches de référence

20SEL79LM C199 CC199-ST199 Ct=17.98 CC199-CC11-ST451-CC19-ST398-802-1308 2021_03_30 Souches de référence

16SEL689LM C199 CC199-ST230 Ct=15.14 CC199-CC11-ST451-CC19-ST398-802-1308 2021_03_30 Inclusivité

09CEB411LM CC26 CC26-ST26 Ct=18.64 CC26-CC29-CC193 2021_03_11 Souches de référence

09CEB334LM CC26 CC26-ST26 Ct=15.70 CC26-CC29-CC193 2021_03_11 Inclusivité

15SEL817LM CC26 CC26-ST26 Ct=14.38 CC26-CC29-CC193 2021_03_11 Inclusivité

17SEL50LM CC29 CC29-ST849 Ct=20.28 CC26-CC29-CC193 2021_03_11 Souches de référence

17SEL70LM CC29 CC29-ST29 Ct=16.06 CC26-CC29-CC193 2021_03_11 Inclusivité

17SEL568LM CC29 CC29-ST29 Ct=17.59 CC26-CC29-CC193 2021_03_11 Inclusivité

11CEB245LM CC193 CC193-ST193 Ct=22.32 CC26-CC29-CC193 2021_03_11 Souches de référence

IN1 CC193 CC193-ST193 Ct=18.93 CC26-CC29-CC193 2021_03_11 Inclusivité

IN10 CC193 CC193-ST193 Ct=19.21 CC26-CC29-CC193 2021_03_11 Inclusivité
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