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Pseudomonas aeruginosa is one 
of  the  leading  nosocomial  pathogens 
worldwide.  It  causes  infections  that  are 
hard  to  treat  due  to  the  intrinsic 
resistance  of  the  species  and  its 
remarkable  ability  to  acquire  additional 
resistance mechanisms to multiple groups 
of  antimicrobial  agents.  Therefore, 
treatment options are narrowed down to 
only few antibiotics and carbapenems are 
arguably the most preferred among them. 
However,  carbapenem  resistance  in  P. 
aeruginosa  is  increasing  globally  and  the 
major reason for this  is  the metallo-beta-
lactamases  (MBLs)  production.  Here,  we 
report the isolation of a MBL producing P. 
aeruginosa isolate  from  Bulgaria,  which 
was  later  subject  to  a  whole-genome 
sequiencing to explore its resistome.
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