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Translated from English version into Chinese by Wei Li

Recherche génétique de la source d’une épidémie d’anthrax dans la province de Shaanxi en
Chine

Dong-Li Liu, Jian-Chun Wei, Qiu-Lan Chen, Xue-Jun Guo, En-Min Zhang, Li He, Xu-Dong Liang,
Guo-Xhu Ma,Ti-Cao Zhou, Wen-Wu Yin, Wei Liu, Kai Liu, Yi Shi, Jian-Jun Ji, Hui-Juan Zhang,
Lin Ma, Fa-Xin Zhang, Zhi-Kai Zhang, Hang Zhou, Hong-Jie Yu, Biao Kan, Jian-Guo Xu , Feng
Liu, Wei Li

Résumé

Contexte : L’anthrax est une zoonose aigiie causée par la bactérie Bacillus anthracis. Entre le 26
juillet et le 8 aotit 2015, une épidémie a causé 20 cas suspectés d’anthrax cutané en Chine, dans la
province du Shaanxi, circonscription de Ganquan. La recherche génétique de la source de cette
épidémie a été réalisée par des méthodes d’épidémiologie moléculaire dans le cadre de la présente
étude.

Méthodes : Trois méthodes d’identification moléculaire (polymorphisme de nucléotides
individuels [canSNP], analyse de locus VNTR multiples [MLVA] et répétition de nucléotides
individuels [SNR]) ont ét¢ utilisées pour remonter a la source possible de transmission et identifier
les liens génétiques entre les souches isolées sur les cas humains et animaux pendant I’épidémie.
Résultats : Cing souches isolées sur des mules malades ont été regroupées avec des isolats de
patients en vue de I’identification par canSNP et MLVA. Les lignées de B. anthracis a I’origine de



I’épidémie en question appartenaient au sous-groupe canSNP A.Br.001/002 et au génotype
MLVA15-31 (le 31°™ génotype dans le schéma de génotypage MLVA15). Comme neuf isolats
provenant de quatre autres provinces de Chine ont été regroupés avec des souches impliquées dans
I’épidémie pour les analyses par canSNP (sous-groupe A.Br.001/002) et MLVAI1S5 (génotype
MLVAI15-31), une autre analyse par SNR (CL10, CL12, CL33, and CL35) a été utilisée pour
remonter a la source de I’épidémie. Les résultats suggerent que les patients infectés au cours de
I’épidémie I’ont probablement été par le méme clone de la bactérie pathogéne.

Conclusions : Nous en déduisons que ’épidémie d’anthrax qui s’est produite dans la province
chinoise du Shaanxi en 2015 était un événement local.
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Pesrome

Kparkass undopmaums: Cubupckas s3Ba — OCTpPOE IPHUPOTHO-0YAroBoe HH(PEKIHOHHOE
3a0oneBaHue, BbI3bIBaeMOe OakTepusMu Bacillus anthracis. Ilomo3penuss Ha 20 ciydaeB
3a0oneBaHUsl KOXKHOI (hopmoil cubupckoil a3BbI 3a(hUKCUPOBaHbI B pailoHe ['aHKBaH, MPOBUHIIUU
[Taankcu B Kurae ¢ 26 urons mo 8 asrycra 2015. B pamkax AaHHOro MCCieOBaHUS MPOBENECH
TeHETUYECKUH aHANIN3 C IPUMEHEHUEM MOJIEKYISIPHBIX SMHIEMHOIOIHYECKIX METO/IOB.

Mertonbl: Tpu pa3HbIX MeTOAa MOJEKYJISIPHOIO TUIMPOBAHUSA, & UMEHHO: KJIACCUUECKUN METOJ
OTIpeNeNieHus] OHOHKYIeOoTHAHOTO nonauMmopdusma (canSNP), meron mynsruinokycHoro VNTR-
aHanuza (MLVA), u MeTon onpeesieHus MoBTopa eAMHUYHOro Hykineotuaa (SNR) ncnonb3oBanuch
JUISL OTIpefeSICHUs] BO3MOXKHBIX ITyTeil 3apakeHHs, a TaKXke IS OINpPEENCHUS T'€HEeTUYeCKOM
B3aMMOCBS3U MEXAY IITAMMaMH, BBIICICHHBIMU Y YelIOBeKa M YMEPIIUX JKUBOTHBIX, BO BpeMs
BCIIBIIIKY 3a00JIeBaHUS.

Pe3yabrarbl: [19Th mTAMMOB, H30JIMPOBAaHHBIX OT 3apa)XKEHHBIX MYJIOB, OBIIIM CTPYHIIHPOBAHBI C
W30JIMPOBAaHHBIMU OT YEJIOBEKA ITaMMaMH ¢ moMolnbio MetofoB canSNP u MLVA. Knerounsie
nuHUM Bo30ynuTens B. anthracis npunauiexanu k noarpymnmne A.Br.001/002 (canSNP) u renotumny
MLVAI15-31 (renorun 31 B cxeme MLVAL1S). HecmoTps Ha To, 4TO 9 M30JIATOB CPaBHUBAJIKCH C
MOTyYeHHBIMH B JApYTrux 4x npoBuHIUAX Kutas npu nomomu canSNP (A.Br.001/002 noarpymma)
u MLVAL1S5 (MLVA15-31 renorun), nonomHuTedbHO ObuT mpoBeaeH aHamu3 SNR (CL10, CL12,
CL33, u CL35) mis u3yueHHs OCOOCHHOCTEH AMUAEMHH, M PE3yNbTaThl YKa3bIBAIM Ha TO, YTO

MAIMEHTHI, 3200JICBIINE BO BpeMsl YIIOMSHYTOI BCIIBIIIKH CHOMUPCKOI S3BBI, OBUIN HH(PUITIPOBAHBI
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Rastreo del origen genético de un brote de carbunco en la provincia de Shaanxi (China)

Dong-Li Liu, Jian-Chun Wei, Qiu-Lan Chen, Xue-Jun Guo, En-Min Zhang, Li He, Xu-Dong Liang,
Guo-Xhu Ma,Ti-Cao Zhou, Wen-Wu Yin, Wei Liu, Kai Liu, Yi Shi, Jian-Jun Ji, Hui-Juan Zhang,
Lin Ma, Fa-Xin Zhang, Zhi-Kai Zhang, Hang Zhou, Hong-Jie Yu, Biao Kan, Jian-Guo Xu , Feng
Liu, Wei Li

Resumen

Antecedentes: El carbunco es una enfermedad infecciosa zoondtica aguda producida por el Bacillus
anthracis. Del 26 de julio al 8 de Agosto de 2015, en el condado de Ganquan, en la provincia de
Shaanxi (China), se dieron 20 presuntos casos de carbunco cutaneo. En este estudio, el rastreo del
origen genético del brote de carbunco se realizé mediante métodos epidemioldgicos moleculares.
Métodos: Para investigar la posible fuente de transmision e identificar la relacion genética entre las
cepas aisladas de personas y de animales durante el brote, se utilizaron tres métodos de tipado
molecular, concretamente el analisis de polimorfismos normales de un solo nucleétido (canSNP, por
sus siglas en inglés), el andlisis del nimero variable de repeticiones en tdndem en varios locus
(MLVA, por sus siglas en inglés) y el analisis de las repeticiones de un solo nucledtido (SNR, por
sus siglas en inglés).

Resultados: Se aislaron cinco cepas de mulas enfermas y se agruparon con las cepas de los pacientes
mediante tipado de canSNP y MLVA. La estirpe de B. anthracis causante de este brote pertenecia
al subgrupo A.Br.001/002 de los canSNP y al genotipo MLVA15-31 (el genotipo 31 en el esquema
de MLVA15). Debido a que con el andlisis de canSNP (subgrupo A.Br.001/002) y el MLVA15
(genotipo MLVA15-31), nueve cepas aisladas de otras cuatro provincias chinas se agruparon con
las cepas procedentes del brote, se realizo otro andlisis de las SNR (CL10, CL12, CL33 y CL35)
para identificar el origen del brote, y los resultados indicaron que estos pacientes del brote de
carbunco probablemente se infectaron con el mismo clon patégeno.

Conclusiones: Se concluy6 que el brote de carbunco que tuvo lugar en la provincial de Shaanxi
(China) en 2015 fue un caso aislado.
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