LANCEFIELD STREPTOCOCCAL NEWSLETTER

Vol 11, N°3 September 2025

Editor Committee: STREP group of SADEBAC (Sociedad Argentina de Bacteriologia, Micologia y
Parasitologia Clinicas), Asociacion Argentina de Microbiologia.

Comité Editor: Grupo STREP de SADEBAC (Sociedad Argentina de Bacteriologia, Micologia y
Parasitologia Clinicas), Asociacion Argentina de Microbiologia.

Bonofiglio, Laura Mollerach, Marta
Gagetti, Paula Toresani, Inés
Garcia Gabarrot, Gabriela Vigliarolo, Laura
Kaufman, Sara von Specht, Martha

Lopardo, Horacio



LANCEFIELD STREPTOCOCCAL NEWSLETTER

Vol 11, N°3 September 2025

Endophthalmitis caused by Abiotrophia defectiva with initial presentation as retinal vasculitis:
a case report
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Abiotrophia defectiva, previously classified as nutritionally variant streptococci, is part of the
normal microbiota of the oral cavity, gut, and urogenital tracts of humans. Additionally, it can
also be acquired from the ocular surface, rarely leading to conjunctivitis and keratitis. On the
other hand, endophthalmitis is one of the most serious complications with an incidence of 0.1-
0.2%. The most common pathogens include Streptococcus, Enterococcus, and Haemophilus
influenzae. However, there have been few reports of A. defectiva causing endophthalmitis in
literature. Authors described a case of endophthalmitis following trabeculectomy caused by A.
defectiva, where retinal vasculitis was first observed in the early stages of the disease. A 50-year-
old Han Chinese man presented with mild congestion and decreased vision in his left eye for 12
hours on 19 December 2021. The negative results from the aqueous humor viral tests
(cytomegalovirus, herpes simplex virus, Epstein—Barr virus, or varicella zoster virus) excluded
the possibility of endophthalmitis due to a viral infection. Consequently, antiviral therapy was
discontinued. On the third day post vitrectomy, on 23 December 2021, A. defectiva was grown
using microbiological techniques. According to the antibiogram, the patient was given
intravenous drip of vancomycin of 1000 mg every 8 hours for 3 days, followed by intravenous
drip of vancomycin of 500 mg every 12 hours for 3 days. Tobramycin, fusidic acid, prednisolone
acetate, and compound tropicamide were used topically. The rapid progression of
endophthalmitis resulted in severe vitritis, which hinders the view of the fundus. In contrast to
all published cases of A. defectiva endophthalmitis, in this case it is presented the first to observe
retinal vasculitis in the very early stages of this disease (within 12 hours). In conclusion, it is
important to consider other etiological agents different from the usual ones and the clinical
presentation may suggest the difference. Retinal vasculitis may be an early sign of A. defectiva
endophthalmitis

Endoftalmitis causada por Abiotrophia defectiva con presentacion inicial como vasculitis
retiniana: reporte de un caso

Abiotrophia defectiva, previamente clasificada como variante nutricional de Streptococcus,
forma parte de la microbiota normal de la cavidad oral, el intestino y el tracto urogenital
humano. Ademas, puede adquirirse de la superficie ocular, y rara vez causa conjuntivitis y
queratitis. La endoftalmitis es una de las complicaciones mas graves, con una incidencia del 0,1
al 0,2 %. Los patégenos mas comunes incluyen Streptococcus, Enterococcus y Haemophilus
influenzae. Sin embargo, existen pocos informes en la literatura sobre endoftalmitis causada por
A. defectiva.
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Los autores presentaron un caso de endoftalmitis posterior a trabeculectomia causada por A.
defectiva, donde la vasculitis retiniana se observé por primera vez en las primeras etapas de la
enfermedad. Un hombre de 50 afios presenté congestién leve y disminucidn de la visién en su
ojo izquierdo durante 12 horas el 19 de diciembre de 2021. Los resultados negativos de las
pruebas del humor acuoso para virus (citomegalovirus, herpes simple, Epstein Barr y varicela
z6ster) descartaron la posibilidad de endoftalmitis debido a una infeccion viral. En consecuencia,
se suspendid la terapia antiviral. El tercer dia después de la vitrectomia, se recuperd A. defectiva
mediante técnicas microbioldgicas. Segun el antibiograma, el paciente recibid un goteo
intravenoso de vancomicina de 1000 mg cada 8 horas durante 3 dias, seguido de un goteo
intravenoso de vancomicina de 500 mg cada 12 horas durante 3 dias. Se utilizaron por via tdpica:
tobramicina, acido fusidico, acetato de prednisolona y tropicamida compuesta. La rapida
progresion de la endoftalmitis provocd una vitritis grave, que dificultaba la vision del fondo de
ojo. A diferencia de todos los casos publicados de endoftalmitis producidas por este
microorganismo, en este caso se presenta el primero en observar vasculitis retiniana en las
primeras etapas de la enfermedad (en las primeras 12 horas). En conclusién, es importante
considerar otros agentes etioldgicos distintos de los habituales, y la presentacién clinica puede
sugerir la diferencia. La vasculitis retiniana podria ser un signo temprano de endoftalmitis por A.
defectiva.

Genomic Characterization of Group B Streptococcus from Argentina: Insights into Prophage
Diversity, Virulence Factors and Antibiotic Resistance Genes.
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Group B Streptococcus (GBS) is a commensal bacterium and major pathogen in neonates and
adults with comorbidities. Rising antibiotic resistance and the absence of licensed vaccines
underscore the need for genomic surveillance. Prophages are known to influence GBS evolution
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and pathogenicity yet their contribution in South American isolates remains unexplored. Within
an Argentinian multicentric study, 365 human GBS isolates from invasive disease, urinary
infections, and maternal colonization were phenotypically characterized, whole-genome
sequenced, and analysed for prophage content. Phylogenomic comparison with 103 public
genomes showed Argentinian isolates clustered with global lineages, with CC23/la and CC12/1b
most prevalent. Over 95% vaccine coverage would be expected based on capsular type and
virulence factor distribution. Antibiotic resistance determinants (ARDs) to at least one class were
found in 90% of genomes, including novel pbp2x mutations, and >15% carried ARDs to three or
more classes, especially in urinary isolates. In total, 454 prophages were identified across 468
genomes, grouped into 23 types. Prophage content varied by clonal complex and capsular type,
with CC17/1ll and CC19/I1l carrying the highest loads. Associations between GBSInt8 integrase or
Phox Homology domain genes and pathogenic potential were noted. This first South American
GBS genomic survey highlights the interplay of lineage, virulence, resistance, and prophages,
contributing essential data to global GBS population studies.

Caracterizacion gendmica de estreptococos del grupo B de la Argentina: Perspectivas sobre la
diversidad de profagos, factores de virulencia y genes de resistencia a antibiéticos.

Streptococcus agalactiae (EGB) es una bacteria comensal y un importante patégeno en neonatos
y adultos con comorbilidades. El aumento de la resistencia a antibidticos y la ausencia de
vacunas licenciadas subrayan la necesidad de vigilancia genémica. Es conocido el rol de los
profagos en la evolucién y patogenicidad del EGB, pero su contribucidon en aislamientos
sudamericanos no ha sido explorada. En el marco de un estudio multicéntrico argentino, se
caracterizaron fenotipicamente 365 aislamientos humanos de EGB provenientes de
enfermedades invasivas, infecciones urinarias y colonizacion materna, los cuales fueron
secuenciados y analizados en busca de profagos. El andlisis filogenético, junto con 103 genomas
publicos, mostrd que los aislamientos argentinos se agrupaban con linajes globales, de los cuales
CC23/lay CC12/Ib fueron los mas prevalentes. Segln la distribucidn de serotipos capsulares y
factores de virulencia, se espera que las vacunas en desarrollo brinden mas del 95% de
cobertura. En el 90% fueron detectados determinantes de resistencia a antibioticos (DRA) frente
a al menos una clase, incluidos nuevos alelos en pbp2x. Mas del 15% portaban DRA a tres o mds
clases, con mayor frecuencia en aislamientos urinarios. En total, se identificaron 454 profagos
en 468 genomas, agrupados en 23 tipos. El contenido de profagos varié segun complejo clonal
y serotipo capsular, con mayor densidad en CC17/Ill y CC19/lll. Se observé una posible
asociacion entre la integrasa GBSInt8 o genes con dominio Phox Homology y una mayor
patogenicidad. Este primer analisis gendmico de EGB humanos en Sudamérica aporta datos
esenciales para estudios sobre la estructura global de la poblacién de EGB.

Emergence of invasive Streptococcus dysgalactiae subsp. equisimilis in Spain (2012-2022):
genomic insights and clinical correlations.
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Streptococcus dysgalactiae subsp. equisimilis (SDSE) is a B-hemolytic streptococcus, primarily
belonging to Lancefield groups C and G. This microorganism colonizes the respiratory,
gastrointestinal and female genital tracts, as well as the skin. It causes pharyngitis and skin
infections, and even streptococcal toxic shock-like syndrome. It possesses the M protein antigen
in its cell wall, a characteristic that constitutes a virulence factor and allows for subtyping.
Authors present a retrospective analysis of iSDSE episodes in adults in Spain at Bellvitge
University Hospital (HUB) from January 2012 to December 2022. It examines the main lineages
causing iSDSE, antimicrobial resistance determinants, and mobile genetic elements (MGEs). It
correlates the virulence profile in a mouse model with clinical outcomes.

A total of 89 iSDSE episodes were detected. The median age was 72 years. Skin and soft tissue
infections were the main focus of infection (51.7%) mainly community-acquired (62.9%). They
were associated with comorbidities (particularly diabetes, chronic heart disease, and
malignancy).
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Virulence genes related to adherence, dissemination, immune evasion, and toxins were
identified. All strains possessed the fbp54, gapC, hyID, and sagA-H genes. Other virulence genes
were present in variable proportions: more than 30% (cbp, Imb, pilus, skc, scpA, slo, speG, and
sil genes) and less than 30% (bspA, fbp, sda2, sdn, spd3, drsG, endoS2D, and speA).

All isolates were susceptible to B-lactam antibiotics and 100% were susceptible to linezolid and
vancomycin. Macrolides, tetracyclines, and lincosamides showed high resistance rates (29.7%,
27.9%, and 27.1%, respectively). Acquired resistance genes to macrolides (erm[B], erm[TR],
erm[T], and mef[A/E]), lincosamides (erm[B], erm[TR], erm[T], and /nu[B]-Isa[E]), and
tetracyclines (tet [M], tet [O], tet [W], and tet [L]), were found.

Genetic analysis showed high diversity among the isolates.

The overall mortality rate was 13.5%; however, it was mainly observed in patients infected with
CC15, CC17, CC20, CC29, CC34, and CC49, with the predominant lineages being CC15, CC17, and
CC20. CC20-stG62647, in particular, showed high virulence in the mouse model, but showed no
mortality differences for the CC20-stG62647 lineage or for strains possessing speG.

Overall, there was no association of resistance genes with specific CCs, suggesting that they were
acquired horizontally, except for CC15, where all isolates had tet(M) linked to a previously
described integrative mobilizable element. This indicates that the dissemination of MGE is the
main cause of resistance to macrolides, lincosamides, and tetracyclines in iSDSE.

In conclusion, this study found that iSDSE is increasing in Spain and is associated with older
adults and those with comorbidities. The genetic diversity of SDSE and its ability to acquire
resistance genes highlight the importance of monitoring this emerging pathogen.

Emergencia de Streptococcus dysgalactiae subsp. equisimilis invasivo en Espafia (2012-2022):
perspectivas gendmicas y correlaciones clinicas.

Streptococcus dysgalactiae subsp. equisimilis (SDSE) es un estreptococo B-hemolitico,
perteneciente principalmente a los grupos Cy G de Lancefield; es un colonizante de los tractos
respiratorio, gastrointestinal y genital femenino y de la piel. Es agente causal de faringitis e
infecciones de piel e incluso del sindrome similar al shock téxico estreptocdcico. Posee antigeno
proteico M en su pared celular, caracteristica que se constituye en un factor de virulencia y
permite su subtipificacion. Los autores presentan un analisis retrospectivo que analiza los
episodios ocurridos de iSDSE en adultos en Espafia en el Hospital Universitario de Bellvitge
(HUB) desde enero de 2012 hasta diciembre de 2022. Se evaluaron los principales linajes que
causan iSDSE, los determinantes de resistencia a los antimicrobianos, los elementos genéticos
moéviles (MGE), y se correlaciono el perfil de virulencia en un modelo de ratdn con los resultados
clinicos.

Se detectaron 89 episodios de iSDSE. La mediana de edad fue de 72 afos. Las infecciones de piel
y tejidos blandos fueron el principal foco (51,7%), predominaron las infecciones adquiridas en la
comunidad (62,9%). Se presentaron asociados a comorbilidades (particularmente, diabetes,
cardiopatia crdnica y neoplasias malignas).

Se identificaron genes de virulencia relacionados con adherencia, diseminacién, evasion
inmunitaria y toxinas. Todas las cepas portaban los genes fbp54, gapC, hyID y sagA-H. Otros
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genes de virulencia estaban presentes en proporciones variables: mas del 30 % (genes cbp, Imb,
pilus, skc, scpA, slo, speG vy sil) y menos del 30 % (bspA, fbp, sda2, sdn, spd3, drsG, endoS2D y
speA).

Todos los aislados fueron sensibles a los antibidticos 8-lactdmicos y sensibles a linezolid y
vancomicina. Los macrdlidos, las tetraciclinas y las lincosamidas mostraron altas tasas de
resistencia (29,7%, 27,9% y 27,1%, respectivamente). Los genes de resistencia adquiridos
fueron: a macrdlidos (erm[B], erm[TR], erm[T] y mef[A/E]), a lincosamidas (erm B], erm[TR],
erm[T] y Inu[B]- Isa[E]) y a tetraciclinas (tet[M], tet[O], tet[W] y tet[L]).

El analisis genético mostré una gran diversidad entre los aislados.

La mortalidad global fue del 13,5% y se concentrd principalmente en los linajes CC15, CC17,
CC20, CC29, CC34 y CC49. Aunque el sublinaje CC20-stG62647 mostré una alta virulencia en el
modelo murino, este hallazgo no se correlacioné con un aumento significativo de la mortalidad
en pacientes, ni para este linaje especifico ni para las cepas portadoras del gen speG.

En general, no hubo asociacidn de genes de resistencia con CC especificos, lo que sugiere que se
adquirieron horizontalmente, excepto para CC15, donde todos los aislados tenian tet(M) ligado
a un elemento movilizable integrativo descripto previamente. Esto indica que la diseminacion
de MGE es la principal causa de resistencia a macrélidos, lincosamidas y tetraciclinas en iSDSE.
Los autores concluyeron que la iSDSE estd aumentando en Espafia y que se relacionaba con
adultos mayores con comorbilidades. La diversidad genética de la SDSE y su capacidad para
adquirir genes de resistencia resaltan la importancia de monitorear este patégeno emergente.



