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Une seule santé : les microbes et l’antibiorésistance en partage

Avant-propos : Une seule santé, les microbes et
l’antibiorésistance en partage

André Jestin ∗,a, Agnès Artiges ∗,b et Christine Hache c

a Président de l’Académie vétérinaire de France, Vice-président de la FEAM, Europe
b Secrétaire perpétuelle honoraire de l’Académie nationale de Pharmacie, France

c Secrétaire perpétuelle adjointe 2022 de l’Académie nationale de Pharmacie, France

Courriels : andre.jestin1@orange.fr (A. Jestin), afartiges@gmail.com (A. Artiges),
hache.christine@orange.fr (C. Hache)

Publication en ligne : 31 août 2023, Publication du numéro : 29 mars 2024

Le colloque hepta-académique du 15 Juin 2022 a
porté sur le thème « Une seule santé, les microbes et
l’antibiorésistance en partage ».

Ces dix dernières années, le Groupe de veille
scientifique interacadémique, mis en place en 2012
s’est, au fil des années, enrichi et compte aujourd’hui
sept Académies nationales.

Pour rappel, en 2012 quatre Académies — d’agri-
culture, médecine, pharmacie et vétérinaire —, tout
en soutenant les plans d’action mis en place au ni-
veau national et international pour lutter contre l’an-
tibiorésistance, ont jugé indispensable de se mobi-
liser pour engager une réflexion commune et abor-
der ensemble, sous forme d’un colloque public, le
thème de « La résistance aux antibiotiques : une im-
passe thérapeutique ? Implications nationales et in-
ternationales »1.

Leur objectif était de souligner qu’une approche
coordonnée et globale s’imposait pour, à la fois :

• inciter les professionnels de santé, les diffé-
rents acteurs impliqués dans le cycle de la vie

∗Auteurs correspondants.

1https://www.acadpharm.org/dos_public/
Recommandations_sEance_ATBR_VF_2012_11_30.pdf

des antibiotiques, les chercheurs et les pou-
voirs publics à prendre la mesure des enjeux
en vue d’éviter à terme tout risque inéluc-
table ;

• et sensibiliser les patients, les éleveurs et
les agriculteurs à un meilleur usage de cette
classe de médicaments.

À cette époque, les quatre Académies décidaient de
mettre en place une veille inter-académique perma-
nente de la résistance aux antibiotiques avec pour
mission de :

• confronter les informations par une dé-
marche coordonnée (médecine, pharma-
cie, vétérinaire, agriculture) pour la mise
en place de mesures intégrées, solidaires et
effectives ;

• aviser périodiquement les autorités natio-
nales et européennes des risques décelés,
avec pour but d’entraîner l’adhésion collec-
tive et individuelle ;

• diffuser régulièrement à l’adresse du public,
des professionnels de santé et des divers ac-
teurs, les recommandations et les conseils
d’actualité qui s’imposent en privilégiant li-
sibilité et efficacité ;

• et enfin contribuer à l’évaluation des résul-
tats des plans mis en œuvre.
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L’Académie nationale de chirurgie dentaire a re-
joint le groupe de veille pour l’organisation d’un col-
loque en 2016 sur le thème « Antibiotiques, antibioré-
sistance et environnement : des raisons d’espérer ! »
puis un autre en 2018, sur le thème « Antibiorésis-
tance et société ». Dans un communiqué, publié en
juin 2016, les Académies ont reconnu que des progrès
avaient déjà été accomplis, mais que le problème de-
vait désormais être envisagé dans une approche glo-
bale et concertée, écosystémique et solidaire, seule
à même d’apporter des solutions durables et qu’il
convenait d’encourager des formations multidisci-
plinaires de microbiologistes cliniques et environne-
mentaux.

En 2019, l’intégration de toutes les institutions
académiques concernées par l’antibiorésistance est
réalisée avec l’arrivée de l’Académie des sciences
et de l’Académie nationale de chirurgie. De plus,
avec l’organisation en 2021 d’un colloque hepta-
académique sur le thème « Antibiotiques : pitié
pour nos microbiotes ! », le groupe de veille inter-
académique démontre une réelle capacité d’écoute
de l’ensemble des scientifiques et professionnels
concernés.

Cette démarche hepta-académique fait écho aux
initiatives concomitantes de rapprochement et d’in-
tégration dans les plans de recherche, de référence,
et de surveillance épidémiologique. Ces rapproche-
ments et intégrations se sont faits au niveau des
ministères travaillant tous sur la problématique de
l’antibiorésistance ainsi que des grands organismes
de recherche comme l’INSERM, le CNRS ou encore
l’INRAE, l’Institut Pasteur, l’Anses et de nombreux
autres instituts et universités. Toutes ces initiatives
ont eu pour objectif principal d’acquérir des données
scientifiques, y compris épidémiologiques, destinées
à prévenir la diffusion des gènes de résistance et celle
des bactéries résistantes et réduire ainsi les risques
pour l’homme, l’animal et l’environnement.

L’antibiorésistance est un défi mondial dans le-
quel la démarche « Une seule santé » trouve un
champ d’application incontournable : c’est un
exemple de défi sanitaire où ce concept ouvre un
terrain d’application dans une approche intégrative
et pluridisciplinaire associant la société toute entière.

Le concept « Une seule santé » devient pour la lutte
contre l’antibiorésistance un mot d’ordre ! Ainsi, ce
qui aura marqué les inflexions d’actions de ces der-
nières années, c’est la prise en compte réelle de l’en-

vironnement dans la démarche « Un monde, une
seule santé », allant au-delà de la prise en compte de
l’interface Homme–Animal, et incluant l’environne-
ment et ses nombreuses conséquences sur une santé
globale.

Ainsi, les compartiments eau, sol, océan de-
viennent objets majeurs d’investigation.

Par exemple, dans le cadre de recherches portant
sur l’épidémiologie de l’antiobiorésistance, le com-
partiment hydrique est aujourd’hui étudié et les sta-
tions d’épuration ont été identifiées comme jouant
un rôle dans la diffusion des gènes de résistance et
la diffusion de bactéries résistantes.

De la même façon, le sol s’avère être un compar-
timent où les gènes de résistance persistent. L’étude
des bactéries telluriques comme l’agent de la mélioï-
dose met en évidence le portage par ces bactéries
de gènes de multirésistance, soulignant la complexité
des équilibres dans le sol. L’antibiotique n’était-il
pas un facteur d’équilibre entre populations micro-
biennes dans le sol ? Aujourd’hui, ce pool de gènes de
résistance des sols s’appelle le « résistome » des sols.

La consommation d’antibiotiques a tendance à
diminuer en France, suite aux changements dans
les pratiques vétérinaires et hospitalières et de mé-
decines de ville, et en conséquence, l’antibiorésis-
tance a tendance à régresser. Ce sont des signaux
encourageants, illustrant les effets d’une démarche
concertée, ceci est vérifié au niveau national, et au
niveau des états membres de l’Union Européenne.
Malheureusement ce n’est pas le cas dans toutes
les autres grandes régions du monde, notamment
en Asie.

Une analyse fine des données épidémiologiques
relativise aujourd’hui l’intensité du passage de l’ani-
mal à l’homme et réciproquement de l’homme à
l’animal, l’un des thèmes débattus lors de cette
conférence.

Si nous devons poursuivre l’effort de lutte contre
l’antibiorésistance au niveau national par de nou-
veaux plans, ce qui pourrait être la version 3 du plan
Ecoantibio par exemple, il faut insister sur le fait que
la lutte contre ces dangers sanitaires est maintenant
inscrite dans les agendas des organismes internatio-
naux. L’alliance tripartite — Organisation mondiale
de la santé (OMS), Organisation mondiale de la santé
animale (OMSA), Organisation des Nations unies
pour l’alimentation et l’agriculture (FAO) — s’est ren-
forcée par l’arrivée du Programme des Nations-unies
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pour l’Environnement (PNUE). Il s’agit donc d’une
gouvernance au plus haut niveau, intégrant là aussi
les instances internationales majeures. Cette quadri-
partite OMS/OMSA/FAO/PNUE s’est félicitée de la
nouvelle définition opérationnelle du principe « Une
seule santé » formulée par leur groupe consultatif,
le groupe d’experts de haut niveau OHHLEP (One
Health High Level Expert Panel), dont les membres
représentent un large éventail de disciplines dans
les domaines scientifiques et politiques du monde.
Les quatre organisations travaillent ensemble dans
le but de transversaliser ce principe ; l’objectif est
d’être mieux préparé à prévenir les menaces pour la
santé mondiale, à les détecter et à y répondre, et de
promouvoir le développement durable. Vingt-six ex-
perts, cinq européens dont un français, Serge Mo-
rand, veilleront entre autres à la prise en compte de
l’environnement, particulièrement la faune sauvage
et la biodiversité.

Il est à souligner que l’Union Européenne a mis en
place un programme cadre 2021–2027, appelé Hori-
zon Europe dont l’originalité est la mise en place de
grands consortia, nommés Partenariats européens,
destinés à financer la recherche, notamment sur l’an-
tibiorésistance.

De leur côté, les Académies de santé se sont re-
groupées, en créant il y a 30 ans à l’initiative entre
autres de notre confrère le professeur Charles Pilet,
une fédération, la FEAM (Fédération européenne des
Académies de médecine), qui compte à ce jour vingt-
trois Académies de santé, à savoir médecine, phar-
macie et vétérinaire. Le Pr Charles Pilet n’a cessé d’in-
sister sur le rôle que les vétérinaires ont joué dans la
promotion de la démarche « One Health ». La FEAM
aura connu une phase d’accélération par son inté-
gration dans le mécanisme SAPEA (Science Advice
for Policy by European Academies) qui est le méca-
nisme de formulation des recommandations scienti-
fiques (SAM : Scientific Advice Mechanism) directe-
ment auprès de la présidente de la Commission Eu-
ropéenne, Madame von der Leyen.

En conclusion, si l’antibiorésistance restera en-
core longtemps une préoccupation pour les pouvoirs
publics et la société toute entière, les dispositifs et
les initiatives pour y remédier sont bien en place, y
compris inter-académique, permettant d’œuvrer de
façon concertée à la protection de la santé globale dé-
sormais portée par le concept « Une seule santé ». Le
colloque organisé en 2022 a fait l’objet de plusieurs
communications dans ce sens et nous remercions les
intervenants qui ont aussi rédigé les textes qui font
l’objet de ce numéro thématique.
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L’antibiorésistance : un bon exemple du concept
«une seule santé »

Vincent Jarlier ,a,b

a Membre correspondant de l’Académie Nationale de Médecine, France
b Professeur émérite de Bactériologie-Hygiène, Faculté de Médecine Sorbonne
Université, France

Courriel : jarliervincent@gmail.com

Résumé. La résistance aux antibiotiques est la conséquence délétère directe de deux causes syner-
giques liées à l’activité humaine : l’utilisation massive d’antibiotiques en santé humaine et animale,
qui entraîne la sélection des bactéries les plus résistantes, et la dissémination des bactéries résis-
tantes ainsi sélectionnées, directement par transmission au sein des populations humaines et ani-
males («transmission croisée »), et indirectement via l’environnement. Le concept «une seule santé »
permet une approche intégrée des différentes composantes de la question, en permettant de relier les
écosystèmes humains, animaux et environnementaux et leurs dynamiques.

Mots-clés. Antibiotiques, Une seule santé, Bactéries résistantes aux antibiotiques.

Note. Cet article a fait l’objet d’une communication faite lors du colloque hepta-académique du
15 juin 2022 intitulé « Une seule santé : les microbes et l’antibiorésistance en partage ».

Publication en ligne : 23 janvier 2024, Publication du numéro : 18 mars 2024

Le concept « one health » (« une seule santé »),
dont les prémices ont été introduits par le médecin
anatomopathologiste Rudolf Virchow (1821–1902)
s’est nourri du constat que les maladies infectieuses
à risque épidémique étaient liées à des relations
entre les populations humaines et animales et l’en-
vironnement. De telles relations, déjà connues pour
des infections bactériennes (salmonelloses, tubercu-
lose, morve, etc.) sont devenues aussi évidentes pour
des infections virales émergentes (grippe aviaire,
infections à coronavirus, etc.). Le concept « une
seule santé » débouche sur une approche inté-
grée, systémique, donc pluridisciplinaire, des enjeux
sanitaires.

La résistance bactérienne aux antibiotiques, phé-
nomène identifié dès le début de l’utilisation des an-
tibiotiques en médecine humaine et animale, n’est
certes pas une maladie, mais elle a des conséquences
délétères directes sur les maladies infectieuses bac-

tériennes en en compliquant le traitement. Lorsque
le nombre d’antibiotiques encore actifs est très ré-
duit (multirésistance, c’est à dire résistance associée
à plusieurs antibiotiques) le risque est l’impasse thé-
rapeutique [1, 2], risque d’autant plus réel que le
nombre de nouveaux antibiotiques n’a cessé de di-
minuer depuis les années 1980.

On a d’abord rapidement constaté que certaines
espèces bactériennes étaient intrinsèquement résis-
tantes à certains antibiotiques (résistance naturelle).
A titre d’exemples, le bacille de la tuberculose et
le colibacille, espèce bactérienne responsable de la
très grande majorité des infections urinaires, sont
naturellement résistants à la pénicilline. On a en-
suite constaté l’apparition progressive de résistances
chez des bactéries initialement sensibles aux anti-
biotiques (résistance acquise). Ce phénomène, qui a
suivi de près (quelques mois à années) la mise sur
le marché d’un antibiotique a été malheureusement
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observé pour toutes les familles d’antibiotiques et
aucune molécule au sein des différentes familles n’a
jusquici échappé à cette évolution [3, 4].

La résistance acquise résulte de la propriété
qu’ont les bactéries, comme tout être vivant, de
modifier leur matériel génétique et de s’adapter.
Deux grands types de modifications du matériel
génétique sont en cause dans la résistance acquise
des bactéries aux antibiotiques : erreur de recopiage
(mutations) du génome lors de la reproduction bac-
térienne et acquisition de matériel génétique « étran-
ger » par transfert de gènes de résistance entre bac-
téries, véhiculés par des supports variés (plasmides,
transposons, etc.).

Que l’acquisition de la résistance aux antibio-
tiques résulte de mutations ou de transferts de gènes
entre bactéries, elle confère aux bactéries un avan-
tage lorsqu’elles sont exposées aux antibiotiques
auxquels elles sont devenues résistantes. Ces bacté-
ries survivent alors que les bactéries sensibles sont
éliminées. On parle alors « d’avantage sélectif » de la
résistance et de « pression de sélection » par les an-
tibiotiques. La sélection de bactéries résistantes par
les antibiotiques est un exemple typique de sélec-
tion darwinienne. Les deux types dévénements géné-
tiques mis en jeu dans la résistance acquise peuvent
se combiner et saccumuler dans une même cellule
bactérienne en raison de cycles successifs de sélec-
tion sous pression antibiotique puis de transmission
et dissémination des bactéries résistantes ainsi sé-
lectionnées vers de nouveaux hôtes (cf. ci-après).
Chaque nouvel hôte peut en effet recevoir à son tour
des antibiotiques et ainsi voir ses microbiotes soumis
à leur tour aux pressions antibiotiques. Le résultat de
ces cycles répétés est l’évolution progressive vers la
résistance à plusieurs antibiotiques de familles dif-
férentes (par exemple béta-lactamines, aminosides,
quinolones, etc.), ce que l’on appelle « multirésis-
tance ». La multirésistance bactérienne pose de diffi-
ciles problèmes thérapeutiques en pratique médicale
courante.

Les deux causes majeures de la résistance aux
antibiotiques sont la pression de sélection exer-
cée par l’usage des antibiotiques et la transmission
et la dissémination des bactéries résistantes sélec-
tionnées [5]. L’utilisation massive d’antibiotiques en
santé humaine et animale entraîne la sélection des
bactéries résistantes puis multirésistantes [6]. Il faut
cependant préciser que s’il y a une corrélation entre

les volumes d’antibiotiques utilisés en médecine hu-
maine et vétérinaire et la résistance, de nombreux
exemples montrent qu’à un même niveau d’utilisa-
tion des antibiotiques les taux de résistance peuvent
être bien différents d’un pays à l’autre ou d’un hôpital
à l’autre et, inversement, qu’à des taux de résistance
identiques les niveaux d’utilisation des antibiotiques
peuvent être bien différents d’un pays à l’autre ou
d’un hôpital à l’autre. D’autres facteurs participent
donc au phénomène de résistance.

La transmission et la dissémination des bactéries
résistantes sélectionnées peut se faire directement
(« transmission croisée ») d’individu à individu (de
microbiote à microbiote) au sein des populations hu-
maines et animales, parfois dans certaines circons-
tances entre humains et animaux, ou indirectement
par l’environnement, en particulier via les émonc-
toires humains et animaux qui sont évacués vers les
eaux usées puis en aval des stations d’épuration : vers
les cours d’eau et arrosage en agriculture (résidus li-
quides) et épandage (résidus solides). La dissémina-
tion des bactéries résistantes et de leurs gènes de
résistance dans l’environnement permet leur retour
vers les microbiotes, en particulier intestinaux, hu-
mains et animaux via l’alimentation et la consomma-
tion deau, par exemple lors de voyages dans les pays
où la résistance est élevée [7].

L’importance clef de la dissémination dans le suc-
cès épidémiologique des bactéries résistantes est
particulièrement évidente dans le cas des espèces
bactériennes dont les niches écologiques sont les
microbiotes de l’homme et de l’animal (bactéries
commensales), espèces majeures des infections hu-
maines (ex. Staphylococcus aureus, entérobactéries
telles que les colibacilles et les klebsielles, pneumo-
coques, etc.) font l’objet de transmission fréquente
entre humains (pour certaines d’entre elles entre ani-
maux, éventuellement entre humains et animaux),
puis de dissémination dans l’environnement. C’est
au sein de ces espèces q’uont été surtout identifiées
des souches multirésistantes aux antibiotiques qui
résultent d’événements génétiques multiples surve-
nus durant des cycles successifs de transmission et
de pression de sélection. Ces d’événements sont in-
croyablement complexes : (a) excision de gènes de
résistance du chromosome de microorganismes qui
en sont porteurs à l’état naturel (« progéniteurs », par
exemple Staphylococcus sciuri pour le gène codant
la résistance à la méticilline chez S. aureus (SARM)) ;
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(b) intégration de ces gènes dans des éléments géné-
tiques mobiles (intégrons, transposons, plasmides)
permettant le transfert entre bactéries ; (c) muta-
tions touchant des gènes chromosomiques impli-
qués dans l’activité d’autres antibiotiques (ex. quino-
lones) ce qui ajoute des caractères de résistance sup-
plémentaires ; et éventuellement (d) mutations addi-
tionnelles dites « compensatoires », c’est à dire néces-
saires pour stabiliser l’ensemble des modifications
ci-dessus.

Ces événements génétiques sont si complexes
qu’il est exclu de les reproduire de novo chez chaque
individu soumis à un traitement antibiotique. Les
bactéries multirésistantes ainsi générées dissé-
minent dans les établissements de soins et les collec-
tivités mais aussi dans la population générale. C’est
ainsi que se sont produites successivement les épidé-
mies mondiales de SARM (depuis les années 1970),
d’entérobactéries productrices de β-lactamases à
spectre élargi de type CTX-M (depuis les années
1990) puis productrices de carbapénémases (depuis
les années 2000) et enfin dernièrement résistantes à
la colistine par MCR-2. La dissémination mondiale
de ces bactéries multirésistantes est en grande par-
tie « souterraine », de microbiote à microbiote, en
raison de leur caractère commensal. Cette dissémi-
nation silencieuse peut à tout moment devenir ap-
parente lorsque surviennent des infections cliniques
en cas de facteurs de risque (immunodépression,
manœuvres invasives, etc.). On peut mettre en évi-
dence les chaînons des transmissions et dissémi-
nations dans ces épidémies souterraines par la re-
cherche systématique de bactéries multirésistantes
dans les microbiotes des humains et des animaux et
dans l’environnement. D’innombrables publications
ont montré la présence de bactéries résistantes aux
antibiotiques d’origine humaine et animale, ou de
leurs gènes de résistance, dans de nombreux sec-
teurs de l’environnement : eaux usées en aval des
hôpitaux, des agglomérations humaines et des éle-
vages ; stations d’épuration, voire eau du « réseau
potable » dans certains pays ; rivières, lacs et océans;
animaux sauvages (mammifères, oiseaux, pois-
sons, etc.) vivant dans les, ou proches des, milieux
anthropisés.

Par contraste, dans le cas des espèces bacté-
riennes « strictement pathogènes », la transmission
entre individus malades/contagieux et individus
sains entraîne des chaînes épidémiques bien visibles

d’infections comme par exemple de tuberculose à
souches multirésistantes.

La sauvegarde de l’activité des antibiotiques est
à l’évidence un sujet de développement durable. Ce
sujet s’intègre bien dans l’approche « one health »
en raison de ses composantes humaine, animale
et environnementale, et des liens entre ces com-
posantes. L’approche « one health » permet une
vue synthétique des composantes de l’antibiorésis-
tance. Cependant, il faut garder à l’esprit que les ac-
tions pour sauvegarder l’efficacité des antibiotiques
sont très largement spécifiques et « catégorielles »,
diffèrent beaucoup en pratique selon les compo-
santes de l’antibiorésistance et doivent largement
être mises en œuvre localement. En clair, une vue
globale, euristique, de l’antibiorésistance ne doit pas
obérer ni retarder la mise en place immédiate d’ac-
tions focalisées mêmes si elles paraissent fragmen-
taires.

Les actions destinées à lutter contre l’antibioré-
sistance et sauvegarder l’efficacité des antibiotiques
telles qu’énumérées dans les programmes natio-
naux [8] et internationaux [9, 10] sont pour l’es-
sentiel concordantes, même si les plans diffèrent
par leur périmètre (santé humaine, santé animale,
environnement, etc.). Certaines actions sont plus
rarement évoquées, telle que le contrôle des épi-
démies et le traitement des effluents. Les actions
peuvent être regroupées en deux grandes catégories :
(a) actions visant à diminuer la pression de sélec-
tion sur les bactéries résistantes en limitant les vo-
lumes d’antibiotiques utilisés et (b) actions visant
à contrôler la transmission et la dissémination des
bactéries résistantes ou des gènes codant la résis-
tance [11–13].

En conclusion, la menace d’une ère post-
antibiotique doit être intégrée à la liste d’autres
grandes menaces écologiques qui s’inscrivent dans
le registre du développement durable que sont le
réchauffement de la planète, la pollution des eaux
et la réduction de la biodiversité. L’approche « one
health » permet d’intégrer les différentes causes
qui favorisent de manière synergique la résistance
aux antibiotiques dans les populations humaines et
animales et dans l’environnement.
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Résumé. La lutte contre l’antibiorésistance dans le secteur animal au cours des dix dernières années
en France (plans Ecoantibio) a largement porté sur la réduction de l’usage vétérinaire des antibio-
tiques. Pour autant, l’antibiorésistance chez un animal ne résulte pas nécessairement d’une antibio-
thérapie, et ce sont alors des évènements de transmission de bactéries résistantes, ou de plasmides de
résistance, qui en sont responsables. Plusieurs exemples illustrent l’importance de cette transmission
de l’antibiorésistance dans le monde animal, qui sont détaillés dans cette communication. A l’ins-
tar de la médecine humaine, on constate cette transmission nosocomiale dans les établissements de
soins vétérinaires. Elle est également identifiable dans les élevages. Elle explique également la pré-
sence d’antibiorésistance à la surface des aliments, qui par définition ne sont pas traités par anti-
biothérapie. Au niveau international, on constate que des pays très vertueux dans l’usage des antibio-
tiques vétérinaires peuvent afficher des niveaux élevés d’antibiorésistance par importation d’animaux
porteurs. Enfin, la présence d’antibiorésistance dans la faune sauvage s’explique par contamination et
non par un traitement antibiotique. Toutes ces situations montrent qu’en parallèle d’une attention sur
la prescription des antibiotiques, un volet tout aussi important de la lutte contre l’antibiorésistance est
de maîtriser les circuits de transmissions de bactéries résistantes.
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Les politiques publiques de lutte contre l’antibio-
résistance dans le secteur animal au cours des dix
dernières années en France (plans Ecoantibio) ont
porté leur principal angle d’action sur la meilleure
maîtrise de l’usage vétérinaire des antibiotiques [1].
Des résultats très importants ont été obtenus, dont
une réduction d’environ 50 % de l’exposition des ani-
maux aux antibiotiques (tous antibiotiques confon-
dus), et d’environ 90 % si l’on ne considère que les an-
tibiotiques dits « d’importance critique » (AIC) pour
l’Homme (céphalosporines de 3e et 4e générations
et fluoroquinolones) (Figure 1). Cet objectif de maî-
trise de l’usage vétérinaire des antibiotiques s’est ap-
puyé sur des dispositions incitatives mais également

réglementaires, contraignant les vétérinaires à la réa-
lisation d’un antibiogramme avant toute prescrip-
tion d’un AIC et leur interdisant strictement l’emploi
d’une longue liste d’autres antibiotiques utilisés en
médecine humaine, tels que la vancomycine, le liné-
zolide ou les carbapénèmes.

Pour autant, plusieurs situations de terrain
montrent que la résistance à un antibiotique chez
un animal ne résulte pas nécessairement de son ex-
position au dit antibiotique. Des phénomènes de
co-sélection peuvent d’une part être observés, qui
relèvent en fait de l’administration d’un autre anti-
biotique. Dans le cadre de la surveillance de l’anti-
biorésistance chez les animaux malades en France,
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Figure 1. Evolution de l’exposition des animaux (toutes espèces confondues) aux antibiotiques d’im-
portance critique pour l’Homme au cours des plans Ecoantibio.

le réseau Résapath [2] analyse les niveaux de multi-
résistance des souches bactériennes isolées lors d’in-
fections (Figure 2). Si l’on analyse ces données en
détail, il apparaît par exemple que certaines bacté-
ries, notamment les Escherichia coli producteurs de
bêta-lactamases à spectre étendu (BLSE), sont sou-
vent résistants à plusieurs classes différentes d’an-
tibiotiques. Une telle bactérie pourra persister chez
un animal suite à l’usage d’un seul de ces antibio-
tiques, tout en étant résistante aux autres, même en
l’absence de sélection directe par ceux-ci.

Mais lorsque les animaux n’ont reçu aucune an-
tibiothérapie, ce sont des évènements de transmis-
sion de bactéries résistantes, ou de plasmides de ré-
sistance, qui sont à mettre en cause dans l’émergence
de l’antibiorésistance. Plusieurs exemples peuvent
illustrer l’importance de cette transmission de l’an-
tibiorésistance dans le monde animal.

Récemment, une étude conduite par notre
équipe [3] au sein d’un centre de soins pour animaux
sauvages blessés (424 animaux analysés) a montré
que près de 25 % d’entre eux étaient porteurs de bac-
téries multi-résistantes à la sortie de leur hospitali-
sation. Dans ce centre, l’usage des antibiotiques était

pourtant très réduit, et ne pouvait à lui seul expliquer
cette prévalence élevée. Par ailleurs, les analyses mo-
léculaires réalisées à partir des bactéries isolées des
animaux ont conduit à l’identification d’un nombre
très limité de clones bactériens. Les mêmes clones
étaient partagés par de multiples individus, démon-
trant l’existence d’une transmission bactérienne
entre oiseaux au sein du centre. Les analyses des
structures génétiques mobiles porteuses des gènes
de résistances ont montré également que le même
plasmide de multi-résistance était identifiable chez
des oiseaux différents, là encore indiquant une trans-
mission inter-individuelle de l’antibiorésistance, et
en l’absence d’administration de l’antibiotique. Une
telle situation résulte bien davantage de défauts de
maîtrise de la transmission bactérienne plutôt que
d’une antibiothérapie excessive. Des pratiques telles
que la maintenance d’animaux compatibles dans les
mêmes cages, ou l’absence de désinfection efficace
des cages elles-mêmes, ou encore la transmission
manuportée de bactéries résistantes par un per-
sonnel surchargé travaillant dans des locaux exigus,
suffisent à favoriser une telle transmission.
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Figure 2. Evolution entre 2011 et 2021 des proportions de souches de E. coli multi-résistantes aux
antibiotiques (données du Résapath).

En clinique vétérinaire canine, de telles simili-
tudes entre bactéries multirésistantes pourtant iso-
lées de chiens et/ou de chats différents, sont égale-
ment observées. Elles signent toutes des évènements
de transmissions bactériennes entre animaux non
nécessairement exposés aux antibiotiques. On peut
citer des épidémies intra-hospitalières de souches de
Staphylococcus pseudintermedius résistants à la mé-
ticilline [4] ou de E. coli et de Klebsiella pneumoniae
résistantes aux céphalosporines de 3e et 4e généra-
tions et aux fluoroquinolones [5, 6]. La transmission
de plasmides de résistance peut également s’opérer
entre animaux domestiques en dehors de contexte de
soins, par exemple entre chiens dans des parcs pu-
blics, par l’intermédiaire de leurs déjections [7].

Chez les animaux de production également, cette
transmission de l’antibiorésistance entre animaux
non exposés aux antibiotiques peut être mise en évi-
dence. C’est le cas par exemple entre fermes bo-
vines laitières, à la faveur des nombreuses interac-
tions entre agriculteurs (prêts de matériel agricole,
échanges d’animaux, etc.), en lien avec un faible
niveau de biosécurité. Cette transmission de l’an-
tibiorésistance survient également en aval des éle-
vages, après le stade de l’abattage des animaux. En
effet, c’est l’hypothèse principale permettant d’expli-
quer que la surface de la viande de poulets au dé-
tail ait été contaminée dans plus de 90 % des cas
par des bactéries multirésistantes à une époque où la
prévalence de ces mêmes bactéries en élevage était
résiduelle (2 %). Le facteur d’amplification constaté
entre l’abattage et la vente de détail, dans un segment

de la chaine alimentaire où l’usage d’antibiotiques
post-mortem n’existe évidemment pas, ne peut être
lié qu’à des évènements de transmission (dans l’en-
vironnement de l’abattoir, entre carcasses de volailles
au moment de la découpe, transmission par les ma-
nipulateurs, etc.) [8].

Au niveau international, la transmission de l’an-
tibiorésistance joue également un rôle parfois déter-
minant. C’est ainsi que des pays très vertueux dans
l’usage des antibiotiques vétérinaires (la Suède, par
exemple), ont néanmoins mesuré des taux de préva-
lence majeurs (jusqu’à 40 % de résistances aux cé-
phalosporines de 3e et 4e générations dans les filières
avicoles (poulets de chair et poules pondeuses)).
C’est l’importation de poussins, exposés à l’antibio-
tique (le ceftiofur), et donc porteurs des bactéries
multirésistantes dans leur pays d’origine (Royaume-
Uni), qui a conduit ensuite à la diffusion de cette an-
tibiorésistance au sein des filières suédoises [9, 10].

Rappelons enfin que des bactéries multirésis-
tantes sont régulièrement retrouvées chez des oi-
seaux sauvages [11], par définition non exposés à
des traitements antibiotiques, et dont la présence est
très probablement liée à une contamination par voie
alimentaire sur les lieux de nourrissage. A ce titre,
une étude française a clairement montré des diffé-
rences de colonisation par des bactéries multirésis-
tantes entre deux espèces de goélands, l’une inféo-
dée à son île sans contact avec le continent, l’autre
effectuant de nombreux allers-retours entre l’île et le
continent [12].
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Tous ces éléments montrent qu’en parallèle d’une
attention sur la prescription des antibiotiques, un vo-
let tout aussi important de la lutte contre l’antibioré-
sistance est de maîtriser les circuits de transmissions
de bactéries résistantes. En France, des efforts sur la
biosécurité en élevage ont été inclus dans les plans
Ecoantibio, mais à l’évidence des marges de progrès
subsistent, et qui pourraient être renforcées dans un
plan Ecoantibio 3. Il conviendrait de mieux identifier
et documenter les situations de transmission de l’an-
tibiorésistance au sein des différents secteurs ani-
maux et de la chaine alimentaire, et de renforcer les
mesures de prévention et de contrôle de la transmis-
sion de l’antibiorésistance dans ces mêmes secteurs.
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Résumé. La lutte contre la résistance aux antibiotiques doit intégrer le concept « Une seule santé »
pour être efficace. Ceci consiste à avoir une approche holistique embrassant les différents écosys-
tèmes, homme, animal et environnement. Des transferts de gènes de résistance peuvent exister entre
ces trois domaines et différents stress liés à l’exposome peuvent influencer ces transferts. Différentes
techniques de biologie moléculaire ciblées ou pan-génomiques peuvent être mises en œuvre pour
mieux caractériser les circulations de clones bactériens mais aussi pour identifier les échanges de
gènes et d’éléments génétiques mobiles entre écosystèmes.

Mots-clés. Bactéries résistantes aux antibiotiques, Antibiorésistance, Transfert de gènes, Adaptation
génétique, Exposome.
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Il est acquis que les bactéries ne connaissent pas
de frontières et peuvent être échangées ou échan-
ger leurs gènes entre différents écosystèmes, humain,
animal et environnement. Néanmoins ces transferts,
même s’ils existent, ne sont pas si fréquents. En ef-
fet, la majorité des disséminations de résistance via
transfert de gènes se font en intra-système, mais
des transferts inter-systèmes peuvent survenir entre
l’animal et l’homme via la chaine alimentaire ou des

∗Auteur correspondant.

contacts entre l’homme et les animaux sauvages (oi-
seaux, petits mammifères vivant en ville ou à la pé-
riphérie des villes), ou via les rejets dans l’environne-
ment liés aux activités anthropiques dans le domaine
animal (fermes) ou humain (effluents d’hôpitaux, ur-
bains, ou industriels) [1]. De plus, les transferts de
gènes se font plus facilement entre bactéries phylo-
génétiquement proches.

L’environnement est le réceptacle de bactéries ré-
sistantes et de gènes de résistance provenant essen-
tiellement des bactéries du tube digestif de l’homme
et l’animal, mais il constitue aussi un réservoir de
gènes de résistance pouvant devenir problématiques
dans le futur [2]. Par exemple, l’ancêtre des gènes
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codant une bêta-lactamase à spectre élargi (BLSE)
de type CTX-M provient d’une bactérie environne-
mentale, Kluyvera ascorbata, non pathogène pour
l’homme et l’animal [3]. Au cours de l’évolution, ce
gène de Kluyvera a été transféré via des éléments gé-
nétiques mobiles divers à Escherichia coli, bactérie
du tube digestif et potentiellement pathogène chez
l’humain et chez l’animal, puis s’est ensuite propagé
très largement au niveau mondial.

Différents stress peuvent favoriser ces transferts
de gènes, dont le stress antibiotique, des modifica-
tions importantes de température, des déséquilibres
écosystémiques, etc. Ces stress déclenchent chez la
bactérie différents mécanismes d’adaptation géné-
tique conduisant à des mutations chromosomiques
liées à la réparation de dommages à l’ADN, mais
aussi à l’augmentation de l’expression de gènes faci-
litant ces transferts. Le réchauffement climatique et
ses conséquences (précipitations accrues avec lessi-
vage des sols, mouvements de population, etc.) vont
favoriser l’expression de gènes de résistance et d’élé-
ments génétiques transférables entre bactéries.

Ce phénomène de transfert est d’autant plus im-
portant qu’il existe une grande diversité d’éléments
génétiques mobiles (plasmides, transposons, cas-
settes d’intégrons, ICEs (éléments conjugatifs inté-
gratifs, IS (séquences d’insertion), etc.) et que le
nombre de bactéries présentes dans l’environne-
ment (sols, stations d’épuration) ou dans le tube di-
gestif de l’homme et de l’animal est très élevé (des
milliards de bactéries par gramme de sol, de boues de
stations d’épuration ou de fèces) [4]. La très grande
majorité de ces bactéries est d’ailleurs non cultivable
avec les milieux de culture usuellement utilisés, ce
qui rend difficile l’identification de ces transferts par
culture microbienne.

Afin d’identifier ces transferts pour mieux com-
prendre les mécanismes et les conditions les favo-
risant, différents outils ont été mis au point au fil
du temps et de l’avancée des technologies, pour re-
chercher les gènes de résistance ou les éléments
génétiques mobiles qui les portent. Les méthodes
de séquençage haut débit ont depuis quelques an-
nées permis des analyses globales des génomes, ap-
proches dites métagénomiques, permettant une ana-
lyse du microbiome (composition en bactéries) et du
résistome (composition en gènes de résistance et en
éléments génétiques mobiles). Bien qu’elles puissent
être appliquées à des matrices complexes, types fèces

ou matrices environnementales, leur sensibilité par-
fois réduite sur de telles matrices ne permet pas une
analyse exhaustive de la richesse et diversité de gènes
ou d’éléments génétiques mobiles. Il est donc utile de
combiner plusieurs méthodes d’analyse. Ainsi, il est
possible d’utiliser des techniques complémentaires
plus sensibles mais avec un périmètre moins large
que la métagénomique, telles que par exemple des
méthodes de PCR à haut débit, de droplet digital PCR,
ou de PCR ciblée associée au séquençage haut dé-
bit, comme pour la recherche de cassettomes d’inté-
grons [5]. L’utilisation des différentes techniques dé-
pend de la question posée. Par ailleurs, plus récem-
ment, des méthodes utilisant la métagénomique ont
été développées afin de relier les gènes de résistance
ou éléments génétiques détectés à la bactérie qui
héberge ces éléments, telles que l’Epic-PCR (emul-
sion, paired isolation, and concatenation PCR) [6]
ou les techniques de Hi-C (high-throughput chromo-
some conformation capture) [7].

Ces différentes techniques ont pu être utilisées
pour explorer les transferts de gènes en intra- ou
inter-écosystèmes dans différentes études, dont voici
quelques exemples.

Une étude sur la circulation de Escherichia
coli BLSE à l’île de La Réunion a montré, grâce
à l’utilisation du séquençage haut débit, que les
niches écologiques étaient spécifiques à l’homme, à
l’animal (veaux, vaches, moutons, lapins, volailles,
chèvres) [8]. Par ailleurs, les Escherichia coli BLSE
retrouvés dans l’environnement étaient identiques à
celles de l’homme ou de l’animal. De plus, l’étude a
montré que les gènes de résistance blaCTX-M n’étaient
pas les mêmes chez l’homme et l’animal, avec
une prédominance de blaCTX-M-1 chez l’animal et
blaCTX-M-15 chez l’homme. Il a aussi été montré une
plus grande diversité de l’environnement génétique
de blaCTX-M-15, avec des acquisitions multiples dans
des environnements génétiques différents.

Lors d’une épidémie de colonisations ou d’infec-
tions à entérobactéries productrices de carbapéné-
mase OXA-48 dans une unité de chirurgie de notre
CHU, à Limoges, nous avons montré par séquençage
des différentes souches appartenant à différentes es-
pèces isolées chez les patients, mais aussi dans l’en-
vironnement hospitalier (notamment au niveau des
siphons de lavabo), que l’épidémie était liée à un
même plasmide porteur du gène blaOXA-48 retrouvé
aussi dans l’environnement [9].
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Les outils de tracking ont aussi été utilisés de ma-
nière globale dans l’environnement pour évaluer la
diversité du résistome et du microbiome environne-
mental en fonction de l’origine des échantillons (ur-
bain, hôpitaux, rivières,. . ..). Une étude longitudinale
réalisée sur 4 ans par notre équipe a permis de mon-
trer avec des techniques de PCR haut débit et séquen-
çage ciblé du microbiome que les effluents avaient
une signature génétique spécifique selon l’origine de
l’effluent, et qu’elle était stable dans le temps [10].
De plus, nous avons montré que cette signature était
corrélée à l’eco-exposome qui comprend différents
micro-polluants (métaux lourds, produits pharma-
ceutiques, biocides) [11].

En résumé, les conditions favorables à des trans-
ferts de gènes efficaces comprennent la pression
de sélection antibiotique ou autres polluants (ex-
posome), la niche écologique et la phylogénie
bactérienne. Les approches moléculaires consti-
tuent des outils importants pour la surveillance de
l’antibiorésistance. Il sera intéressant à l’avenir de
les intégrer dans une surveillance « Une seule santé »
(One Health) de l’antibiorésistance, afin de mieux ca-
ractériser les circulations de clones bactériens mais
aussi pour identifier les échanges de gènes et d’élé-
ments génétiques mobiles entre écosystèmes [12,13].
Il serait idéal de trouver des marqueurs de suivi des
transferts génétiques qui soient simples, communs à
tous les écosystèmes, homme, animal et environne-
ment, et applicables par tous les pays.
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Résumé. La mélioïdose est une maladie infectieuse, tropicale et émergente, due à une bactérie de
l’environnement hydrotellurique, Burkholderia pseudomallei, qui est considérée comme arme biolo-
gique potentielle en raison de ses exceptionnelles capacités de résistance et de virulence. Son exten-
sion mondiale, en dehors des foyers endémiques originels d’Asie du Sud-Est et d’Australie, est favo-
risée par le réchauffement climatique et par la pandémie de diabète de type 2 qui en est le principal
facteur prédisposant.

Chez l’Homme, la mélioïdose est une infection opportuniste, consécutive à une contamination
professionnelle (riziculteurs, militaires) ou accidentelle, par inhalation ou par inoculation. B. pseudo-
mallei est une bactérie intracellulaire facultative qui peut déjouer les défenses immunitaires de l’hôte,
induire une infection invasive, aiguë, subaiguë ou chronique, ou rester latente pendant des années.
L’infection aiguë est polymorphe, bactériémique dans plus de 50 % des cas, fréquemment compli-
quée de choc, et révélée par des abcès viscéraux le plus souvent pulmonaires. Elle est mortelle dans 20
à 50 % des cas, le pronostic dépendant du délai avant la mise en place d’une antibiothérapie efficace,
utilisant la ceftazidime ou les carbapénèmes, donc de la rapidité du diagnostic bactériologique.

B. pseudomallei est une bactérie saprophyte, résidente de la rhizosphère où elle a développé
et accumulé des capacités pour supporter les stress environnementaux et la compétition avec les
organismes vivant dans cet écosystème. Ces mécanismes d’adaptation sont aussi les facteurs de
virulence qui font toute la gravité de la mélioïdose, en particulier les pompes d’efflux qui sont le
support principal de sa multirésistance aux antibiotiques.

Mots-clés. Mélioïdose, Burkholderia pseudomallei, Rhizosphère, Multirésistance aux antibiotiques,
Pompes d’efflux.

Note. Cet article a fait l’objet d’une communication faite lors du colloque hepta-académique du 15
juin 2022 intitulé « Une seule santé : les microbes et l’antibiorésistance en partage ».
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1. Introduction

La mélioïdose est une maladie infectieuse tropicale
présente sur tous les continents entre le 20e parallèle
nord et le 20e parallèle sud. Elle est endémique dans
ses foyers originels d’Asie du Sud-Est et d’Australie.
Les taux d’incidence les plus élevés sont relevés à
Khon Kaen, dans le nord-est de la Thaïlande, et à
Darwin, dans le nord de l’Australie, où elle est une
cause majeure de septicémie communautaire.

Bien qu’elle soit décrite depuis plus d’un siècle,
la mélioïdose est considérée comme une maladie
émergente en raison de son expansion dans des
zones tropicales encore non endémiques comme
l’Afrique, l’Amérique centrale, l’Amérique du Sud et
les Caraïbes. Selon une estimation récente, l’inci-
dence mondiale de la mélioïdose avoisinerait 165 000
cas par an, dont 89 000 décès, soit un fardeau compa-
rable à celui de la rougeole et supérieur à ceux de la
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leptospirose et de la dengue [1]. Malgré les cas rap-
portés chez des expatriés, des voyageurs et dans les
corps expéditionnaires militaires en Extrême-Orient,
la mélioïdose est longtemps restée une maladie mé-
connue et négligée jusqu’au début des années 2000,
quand une meilleure connaissance de son agent cau-
sal l’a fait considérer comme une arme potentielle du
bioterrorisme [2].

2. Burkholderia pseudomallei : une bactérie
singulière

L’agent de la mélioïdose est une bactérie, isolée
et identifiée en 1911 à Rangoon (Birmanie) à par-
tir d’abcès prélevés sur un cadavre d’opiomane par
Alfred Whitmore qui lui a donné son premier nom,
le bacille de Whitmore. C’est un bacille à Gram né-
gatif, mobile, aérobie, non sporulé, saprophyte de
l’environnement hydrotellurique. Il a changé d’ap-
pellation plusieurs fois avant de recevoir le nom dé-
finitif de Burkholderia pseudomallei en raison de sa
grande proximité avec l’agent de la morve, Burkhol-
deria mallei. Les études phylogénétiques ont mon-
tré que B. mallei, parasite obligatoire infectant les
équidés, était un clone dérivé d’une souche ances-
trale de B. pseudomallei ayant perdu les gènes né-
cessaires pour survivre dans l’environnement. Le gé-
nome de B. pseudomallei, constitué de 7,25 méga-
paires de base (Mb), est l’un des plus grands connus
dans le monde bactérien. Il est composé de deux
chromosomes de 4,07 Mb et 3,17 Mb respectivement.
Le plus grand chromosome code des protéines es-
sentielles à la croissance et à la survie ainsi que des
déterminants de virulence (toxines, protéases, adhé-
sines, pompes d’efflux, capsule polysaccharidique
et systèmes de sécrétion spécialisés). Le plus petit
chromosome code des fonctions accessoires impli-
quées dans l’adaptation de la bactérie aux différentes
niches environnementales. C’est un génome évolu-
tif dont les régions variables (14 %) contiennent des
îlots génomiques provenant de l’acide désoxyribonu-
cléique (ADN) d’autres espèces bactériennes [3].

B. pseudomallei est une bactérie de la rhizo-
sphère qui a besoin de chaleur et d’eau. Elle vit dans
les sols humides et argileux et dans les eaux stag-
nantes, à des températures comprises entre 24 et
32 °C et à un pH compris entre 5,0 et 6,0, condi-
tions idéalement réunies dans les rizières du Sud-Est
asiatique. Elle s’adapte facilement à des situations

environnementales hostiles telles que les variations
de température et de pH, la salinité, le manque de nu-
triments, la présence de désinfectants ou d’antisep-
tiques. Capable de survivre jusqu’à 16 ans en eau dis-
tillée en utilisant des réserves d’énergie accumulées
sous forme de polyhydroxybutyrate [4], elle peut se
maintenir dans différentes niches naturelles, s’agré-
ger dans un biofilm protecteur ou parasiter des orga-
nismes vivants (amibes libres, plantes, champignons
et animaux). Elle est intrinsèquement résistante à
de multiples classes d’antibiotiques (pénicillines, cé-
phalosporines de 2e et 3e générations, aminogly-
cosides, macrolides, rifampicine et polymyxines) et
peut présenter des résistances acquises.

3. Mélioïdose : une infection méconnue, mais
redoutable

L’infection humaine se fait le plus souvent par ino-
culation transcutanée, au niveau de plaies ou d’abra-
sions superficielles en contact avec l’eau ou la terre
humide, ou par inhalation d’aérosols contaminés.
Elle fait suite à une exposition, soit professionnelle,
favorisée par la marche pieds nus chez les rizicul-
teurs, soit accidentelle, par inhalation lors de quasi-
noyades, comme chez les victimes du tsunami de
2004. La voie digestive par ingestion d’eau contami-
née a été décrite, mais elle est peu fréquente chez
l’homme. La mélioïdose est une infection opportu-
niste, survenant le plus souvent sur terrains prédis-
posés (âge > 45 ans, diabète, bronchopneumopathie
chronique, néphropathie, cancer, alcoolisme. . .). Le
diabète de type 2 est le facteur le plus important ;
présent dans près de 50 % des cas, il multiplie par 3 le
risque de contracter la mélioïdose [5].

B. pseudomallei possède d’exceptionnelles pro-
priétés de virulence, certaines étant liées à son ap-
titude à survivre dans l’environnement, déterminées
par un véritable arsenal comprenant des éléments
de la paroi bactérienne (lipopolysaccharide, polysac-
charide capsulaire, pompes d’efflux), des systèmes
de sécrétions spécialisés (SST3 et SST6) et divers pro-
duits de sécrétion : enzymes, exotoxines, lactones
acyl-d’homosérine assurant la communication in-
tercellulaire (quorum sensing). Chez l’Homme, c’est
une bactérie intracellulaire facultative qui peut dé-
jouer les défenses immunitaires de l’hôte, induire
une infection invasive, aiguë, subaiguë ou chronique,
ou rester latente pendant des années. Suivant la porte
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Figure 1. Parotidite fistulisée chez un enfant.
Cliché du service des maladies infectieuses,
Hôpital Mahosot, Vientiane, Laos.

d’entrée, l’inoculum infectieux et le terrain du pa-
tient, la période d’incubation peut durer moins de 24
heures ou dépasser 20 ans. L’expression aiguë de la
maladie résulte d’une réaction inflammatoire exces-
sive, consécutive à une défaillance des mécanismes
de régulation. Chez la plupart des individus en bonne
santé, l’immunité innée s’oppose efficacement à la
diffusion de l’infection. Dans certains cas, B. pseu-
domallei peut contourner ou dévier ces mécanismes,
persister chez l’hôte et maintenir une infection chro-
nique, l’immunité adaptative se révélant alors inca-
pable de l’éliminer [6].

La mélioïdose est une infection protéiforme qui
peut toucher tous les tissus ou organes et égarer du-
rablement le diagnostic (Figure 1). La forme aiguë,
bactériémique dans plus de 50 % des cas et souvent
compliquée de choc, se caractérise par sa haute gra-
vité : elle peut se révéler par des abcès viscéraux, le
plus souvent pulmonaires (Figure 2). Les taux de lé-
talité s’échelonnent de 7 % dans les formes non bac-
tériémiques à 20 % dans les formes bactériémiques et
de 4 % en l’absence de choc septique à 50 % en pré-
sence de choc septique [7]. La gravité de l’évolution
est fonction de l’âge, des comorbidités, du délai de
mise en route du traitement et du choix approprié de
l’antibiothérapie de première intention.

Figure 2. Pneumonie aigüe. Cliché du service
des maladies infectieuses, Hôpital Mahosot,
Vientiane, Laos.

4. Nécessité d’un diagnostic précoce pour une
antibiothérapie efficace

Souvent qualifiée de « grande imitatrice », la mélioï-
dose peut réaliser une grande diversité de tableaux
cliniques, aucun n’étant spécifique. Le diagnostic
s’égare facilement suivant les organes atteints. La
fréquence des manifestations pulmonaires initiales
l’oriente vers une pneumonie bactérienne commu-
nautaire ou vers la tuberculose, induisant la mise en
œuvre de traitements inadaptés.

C’est pourquoi la précocité du diagnostic est l’un
des principaux facteurs de pronostic. En l’absence de
signes biologiques d’orientation, seule la bactériolo-
gie peut fournir un diagnostic de certitude, mais elle
nécessite des délais de 3 à 5 jours (Figure 3). L’anti-
biogramme est indispensable pour réévaluer le trai-
tement de première intention. La sérologie peut être
contributive, sauf chez les patients qui vivent en ré-
gion d’endémie. Il existe des tests rapides d’orien-
tation diagnostique (inhibition de l’hémagglutina-
tion, ELISA, immunofluorescence indirecte, aggluti-
nation de particules de latex, immunochromatogra-
phie, PCR) mais peu sont commercialisés.
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Figure 3. Colonies de Burkholderia pseudo-
mallei en culture. Cliché du docteur Vanaporn
Wuthiekanun, Mahidol-Oxford Tropical Medi-
cine Research Unit, Bangkok, Thaïlande.

Le traitement antibiotique doit être bactéricide
aux niveaux extra- et intracellulaires et prolongé 4 à 6
mois. Il comporte deux phases : une phase d’attaque
d’au moins 15 jours par voie intraveineuse pour évi-
ter la mort par sepsis, puis une phase d’éradication
de 12 à 20 semaines par voie orale pour prévenir les
rechutes.

La ceftazidime reste l’antibiotique de premier
choix en traitement d’attaque. Les carbapénèmes
(imipénème/cilastatine, méropénème), plus ra-
pidement bactéricides in vitro et ayant un effet
post-antibiotique plus prolongé, sont réservés au
traitement des formes sévères avec choc septique.
L’amoxicilline-acide clavulanique est un antibiotique
de seconde ligne, pouvant être préféré chez les en-
fants, les femmes enceintes et les patients intolérants
au traitement de première intention. Le cotrimoxa-
zole est réservé au traitement d’entretien en raison
de son faible pouvoir bactéricide mais de sa bonne
diffusion tissulaire. L’efficacité de ces rares molé-
cules utilisables pour le traitement de la mélioïdose
peut toutefois être compromise par l’émergence de
résistances acquises médiées par des gènes chromo-
somiques, cette situation encore peu fréquente étant
favorisée par l’utilisation accrue d’antibiotiques dans
les régions endémiques [8].

5. Des mécanismes d’adaptation qui sont aussi
des facteurs de virulence

B. pseudomallei n’est pas seulement une curiosité
exotique, c’est aussi une énigme pour les bactério-
logistes : comment une bactérie saprophyte, adaptée
à l’environnement hydrotellurique intertropical plu-
sieurs millénaires avant son anthropisation, a-t-elle
pu développer des capacités de virulence lui permet-
tant aussi bien de contourner les défenses immuni-
taires de l’hôte infecté que de résister à l’action des
principaux antibiotiques utilisés en thérapeutique?

Les différents mécanismes permettant aux
bactéries de résister aux antibiotiques existent
chez B. pseudomallei : l’imperméabilité (amino-
sides, polymyxine B), l’inactivation enzymatique
(β-lactamines), la modification de la cible (β-
lactamines, fluoroquinolones) et l’efflux actif (ami-
nosides, fluoroquinolones, macrolides, tétracyclines,
cotrimoxazole). Les pompes d’efflux sont des sys-
tèmes de transport transmembranaire qui permet-
tant de rejeter hors de la cellule les substrats toxiques
pour la bactérie comme les métabolites, les métaux
lourds, les polluants, les biocides, ainsi que de nom-
breux antibiotiques. Au niveau de la rhizosphère,
elles servent à rejeter les composés toxiques d’ori-
gine végétale, comme les flavonoïdes, qui protègent
la plante des attaques microbiennes. Il a également
été montré que ces pompes étaient impliquées dans
les phénomènes de colonisation, de virulence et de
quorum sensing [9]. Chez B. pseudomallei, c’est le
principal mécanisme de multirésistance aux anti-
biotiques ; la bactérie possède 3 types de transpor-
teurs de la famille RND (Resistance-Nodulation-cell-
Division) : AmrAB-OprA, BpeAB-OprB et BpeEF-
OprC. Au total, ce sont 10 pompes d’efflux, 7 codées
par le grand chromosome et 3 par le petit chromo-
some, qui déterminent des résistances intrinsèques
lorsque le niveau basal d’expression est faible, mais
aussi des résistances acquises lorsque des mutations
dans les gènes régulateurs ou promoteurs induisent
leur surexpression [10].

Contrairement à d’autres espèces du genre Bur-
kholderia, soit incapables de survivre dans le mi-
lieu extérieur comme B. mallei, soit non pathogènes
comme B. thailandensis, B. pseudomallei a accumulé
au sein de la rhizosphère différentes propriétés qui
lui ont permis d’échapper à la destruction par les
composés toxiques végétaux, à la prédation par les
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protozoaires, les nématodes et les insectes, tout en
surmontant la concurrence des autres bactéries tel-
luriques pour les nutriments [11]. C’est ainsi que
B. pseudomallei peut inhiber la croissance et la moti-
lité de B. thailandensis, dont il est génétiquement très
proche, ces deux espèces saprophytes du sol n’étant
presque jamais isolées ensemble [12].

En développant ces capacités pour conquérir une
niche écologique, B. pseudomallei a constitué un ar-
senal de facteurs de virulence redoutable chez les
hôtes mammifères et a pu s’équiper, bien avant la dé-
couverte des antibiotiques, de plusieurs mécanismes
d’antibiorésistance, en particulier les pompes d’ef-
flux, plaçant la mélioïdose parmi les infections com-
munautaires les plus difficiles à traiter.
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Résumé. Du fait de l’utilisation massive des antibiotiques, l’antibiorésistance (ABR) ne cesse de se ré-
pandre, mettant en danger le contrôle des maladies dans le monde et la qualité de l’environnement.
Les sources d’émissions de bactéries ou de gènes de résistance aux antimicrobiens sont liées aux ac-
tivités humaines : rejets urbains, hospitaliers, industriels, élevages. Le rôle que jouent les systèmes
d’assainissement — réseau, filières de traitement des eaux usées (STEU) et traitement des boues —
dans la problématique de l’ABR n’a pas encore été clairement établi par la communauté scientifique.
Les données disponibles à ce jour montrent que les STEU éliminent une partie des bactéries, gènes et
antibiotiques, bien que ce ne soit pas leur vocation première. Elles jouent ainsi un rôle de filtre impor-
tant pour limiter la dissémination dans l’environnement. Mais à l’inverse, certains auteurs mettent
en garde contre leur implication potentielle dans la sélection de nouveaux germes résistants, compte
tenu des conditions propices aux échanges de matériel génétique entre souches microbiennes de na-
tures diverses et exposées à des agents sélectifs. Aujourd’hui, les connaissances sur les mécanismes
impliqués dans la sélection de l’ABR et le devenir des bactéries et gènes de résistance au sein des sys-
tèmes d’assainissement restent limitées. Des travaux de recherche sont nécessaires pour mieux ca-
ractériser leur contribution et évaluer les performances des procédés de traitement des eaux usées,
recyclées, pluviales et des boues.

Mots-clés. Antibiorésistance, Eaux usées, Boue de station d’épuration, Traitement d’assainissement,
Épandage, Dissémination.

Note. Cet article a fait l’objet d’une communication faite lors du colloque hepta-académique du
15 juin 2022 intitulé « Une seule santé : les microbes et l’antibiorésistance en partage ».
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1. Introduction

L’antibiorésistance (ABR) désigne la capacité des mi-
croorganismes à résister aux effets des agents an-
timicrobiens (antibiotiques, désinfectants, biocides,
etc.). Ce phénomène s’est accéléré depuis 15 ans du

∗Auteur correspondant.

fait de l’usage intensif des antibiotiques (ATB) en mé-
decine humaine et animale. Ce qui s’est accompa-
gné d’une augmentation de la résistance clinique et
d’une contamination diffuse de l’environnement par
des antibiotiques et des bactéries résistantes aux an-
tibiotiques (BRA), mettant en danger le contrôle des
maladies infectieuses et la qualité de l’environne-
ment [1]. Selon l’Organisation Mondiale de la Santé
(OMS), l’ABR est l’une des plus graves menaces pe-
sant sur la santé mondiale du XXIe siècle. Les esti-
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mations actuelles rapportent que l’ABR cause 700 000
décès chaque année dans le monde. Ce chiffre pour-
rait atteindre 10 millions en 2050, en l’absence de
mesures fortes [2].

Cette problématique pluridisciplinaire est liée à
l’activité humaine et doit être appréhendée de fa-
çon holistique [3]. Il est donc important d’apprécier
la contribution de chaque activité (santé humaine et
animale, production agricole et élevage, assainisse-
ment, etc.), afin de déterminer les « hotspots » et de
définir les mesures adaptées pour limiter le risque
global. La gestion des eaux usées et des boues as-
sociées pourraient jouer un rôle important dans la
sélection et la propagation de la résistance micro-
bienne [4]. En effet, les communautés microbiolo-
giques trouvées dans des environnements contami-
nés par un ou plusieurs ATB et autres agents sélectifs
ont la capacité d’enrichir leur patrimoine génétique
en gènes de résistances (GRA) et sont souvent consi-
dérées comme des réservoirs d’ABR. Le risque as-
socié à la présence de l’ABR dans les eaux est en-
core difficile à évaluer du fait (i) du nombre limité
d’études ; (ii) du manque de connaissance et de com-
préhension des mécanismes favorisant l’ABR, en par-
ticulier en assainissement ; (iii) de l’absence de mé-
thodes standardisées et de seuils d’interprétation des
risques sanitaires et environnementaux.

Jusqu’à récemment, l’apport en GRA et BRA dans
les compartiments environnementaux (eaux, bio-
films, boues, sols, sédiments) et leur dynamique
d’évolution spatio-temporelle étaient peu étudiés,
laissant de nombreuses questions en suspens. Des
GRA présents dans des communautés microbiennes
des eaux usées et des boues peuvent-ils être trans-
férés à l’homme ? L’enrichissement du milieu aqua-
tique en GRA peut-il s’accompagner d’un trans-
fert vers d’autres bactéries pathogènes ou envi-
ronnementales ? Quel est l’impact sur les bactéries
présentes en station d’épuration, d’une exposition
continue à des produits pharmaceutiques, biocides,
et des GRA ?

Cet article aborde les connaissances actuelles sur
le rôle de la filière d’assainissement dans la lutte
contre l’antibiorésistance. Il revient sur les sources
d’émissions des bactéries et des gènes de résis-
tance. Il rappelle le rôle d’une station d’épuration et
ses obligations réglementaires générales en matière
d’assainissement et fait le point sur les conditions
propices à la propagation de l’antibiorésistance. En-

fin, il aborde le devenir des indicateurs de l’antibio-
résistance et les produits pharmaceutiques pendant
le traitement des eaux usées.

2. Sources d’émissions de l’antibiorésistance

Il est admis que l’utilisation des ATB en méde-
cine humaine et vétérinaire est le facteur initial de
l’apparition de la résistance chez les bactéries du mi-
crobiote intestinal. Entre 30 et 90 % des antibiotiques
ingérés sont excrétés sous forme active dans les fèces
et les urines. Ainsi l’UNEP distingue cinq grandes
sources de l’ABR [5]. D’une part, les effluents urbains
liés à la consommation d’ATB (à domicile ou dans
les centres de soins). D’autre part, les effluents in-
dustriels (industrie pharmaceutique). Et enfin, les re-
jets directs vers l’environnement, tels que les rejets
humains en cas d’infrastructures d’assainissement li-
mitées, les effluents d’élevages (lisiers, fumiers) et les
produits phytosanitaires utilisés en agriculture.

Les stations d’épuration urbaines (STEU) se
trouvent à l’intersection des flux de pollution ma-
jeurs en ATB que sont les effluents hospitaliers, ur-
bains, industriels (Figure 1). Ces effluents sont consi-
dérés comme des réservoirs de BRA et GRA du fait
de la présence simultanée d’un mélange d’agents
antimicrobiens et de bactéries d’origine humaine,
animale et environnementale dont certaines sont
pathogènes et déjà résistantes. Ils présentent éga-
lement des conditions favorables à leur survie (en-
vironnement riche en nutriments et matière orga-
nique). Par ailleurs, plusieurs études montrent que
l’abondance de BRA et GRA est supérieure au niveau
des points de rejets de STEU et présents dans les
sédiments situés à proximité [6]. C’est pourquoi, ces
rejets sont désignés comme des vecteurs majoritaires
de transfert de résidus pharmaceutiques, BRA et GRA
vers le milieu aquatique [4, 7].

3. Stations d’épuration et antibiorésistance

3.1. Importance des stations d’épuration et obli-
gations

L’assainissement a pour fonction de collecter, trans-
porter et traiter les eaux usées et pluviales avant de
rejeter l’eau épurée dans le milieu naturel. Les procé-
dés d’assainissement conventionnels comportent un
traitement primaire (procédés physico-chimiques)
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Figure 1. Principales sources de contamination par les ATB, les BRA et les GRA. D’après “Water, sanita-
tion, hygiene and wastewater treatment influences on antimicrobial resistance” [8, p. 4], © World Health
Organization (WHO), Food and Agriculture Organization of the United Nations (FAO) and World Organi-
sation for Animal Health (OIE), tous droits réservés. Les stations d’épuration représentent un organe de
traitement et de transfert vers le milieu aquatique.

visant à éliminer par décantation une forte pro-
portion des matières en suspension et un traite-
ment secondaire, souvent biologique, afin d’élimi-
ner les matières polluantes solubles (carbone, phos-
phore et azote). Les boues d’épuration obtenues par
clarification sont incinérées ou épandues. Le choix
des filières de traitement dépend des conditions lo-
cales notamment du type d’eaux usées brutes, de la
capacité de la STEU, de la qualité du milieu récep-
teur et des activités sensibles en aval. Si l’eau usée
est rejetée dans une zone sensible, des traitements

d’affinage et/ou une désinfection peuvent être re-
quis conformément aux exigences des autorités sani-
taires. Ces stations sont conçues pour éliminer la pol-
lution organique (Carbone, Azote, Phosphore) afin de
préserver l’environnement (Directive 91/271/CEE).

Plus de 56 % des eaux usées domestiques et indus-
trielles, dans le monde, sont rejetées dans l’environ-
nement avec peu ou pas de traitement [9]. Une étude
à l’échelle internationale montre que les systèmes
d’assainissement et le processus d’épuration jouent
un rôle important dans l’atténuation de l’ABR. Ainsi,

https://eur-lex.europa.eu/legal-content/FR/TXT/HTML/?uri=CELEX:31991L0271&from=FR
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les niveaux d’ABR mesurés sont supérieurs dans les
pays de faible niveau socio-économique ayant un
faible accès à l’eau et à l’assainissement [10]. Le
manque d’infrastructures d’assainissement consti-
tue donc le principal facteur de développement de
l’ABR [11].

Une autre étude européenne confirme qu’une
consommation d’ATB supérieure favorise l’ABR et se
concrétise par des concentrations et une diversité de
GRA plus importante [12]. La taille de la STEU, la pré-
sence d’hôpitaux avec une abondance en GRA deux
à dix fois supérieures, sont également des facteurs
d’influence [13]. Ceci souligne l’importance de la per-
formance de la filière d’assainissement dans la dissé-
mination de l’antibiorésistance.

D’un point de vue réglementaire, en France, le
fonctionnement d’une STEU est vérifié par des cri-
tères physico-chimiques représentatifs de la charge
organique polluante globale et du rendement épura-
toire (MES, DBO5, DCO, Azote et Phosphore en zone
sensible). Dans certains cas, des critères microbiolo-
giques peuvent être exigés sur les eaux usées traitées
(par exemple : rejet en zone à usage sensible, seuils
d’E. coli et d’Entérocoques fixés via arrêté préfecto-
ral) ou dans les boues traitées (par exemple : valo-
risation agricole et compostage ; arrêté du 8 janvier
1998 et NFU 44-095).

A ce jour, il n’existe aucune réglementation spéci-
fique sur l’antibiorésistance en Europe et même dans
le monde. Cependant, ces paramètres pourraient
faire l’objet d’une surveillance plus accrue dans le fu-
tur. La directive européenne de traitement des eaux
résiduaires, en cours de révision, mentionne la pos-
sibilité de vérifier l’efficacité des traitements vis-à-
vis de composés pharmaceutiques et de mettre en
place une surveillance de l’ABR dans les eaux usées
(proposition d’octobre 2022 de révision de la direc-
tive 91/271/CEE).

3.2. Stations d’épuration « hotspots » de l’anti-
biorésistance ?

Les mécanismes de propagation de l’ABR en STEU
sont encore mal compris. Des échanges de matériel
génétique existent entre souches bactériennes, no-
tamment à partir d’éléments génétiques mobiles
(plasmides, intégrons, phages, etc.). Ces échanges
permettent un brassage génétique rapide et efficace
surtout dans des écosystèmes complexes contenant

déjà un patrimoine génétique riche en GRA, comme
c’est le cas dans l’environnement. Ce transfert géné-
tique horizontal représenterait un moyen d’acquisi-
tion de nouvelles formes de résistance par les bac-
téries (y compris pathogènes) et serait amplifié sous
l’influence d’une pression de sélection exercée par
des agents sélectifs (par exemple : ATB, biocides,
éléments traces métalliques, etc.). Ainsi, plusieurs
études montrent que la sélection de BRA et l’ap-
parition de nouveaux GRA peut se produire à de
très faibles concentrations en ATB (inférieures à la
concentration minimale inhibitrice) telles que celles
retrouvées en assainissement et certaines eaux de
surface polluées. Les environnements favorisant le
maintien, la propagation et le transfert de gènes
sont qualifiés de « hotspots » (Figure 2), il s’agit
principalement, selon la littérature, des eaux usées
ou en cours de traitement, du système de diges-
tion anaérobie des boues, du ruissellement agri-
cole et des biofilms du réseaux des eaux usées recy-
clées [14].

Il est encore difficile de hiérarchiser leurs impor-
tances relatives et d’identifier les facteurs favorables
à la dissémination de l’ABR. De plus, en l’absence de
niveau de contamination de référence dans les ma-
trices environnementales et de seuils réglementaires,
les risques sanitaires et environnementaux associés à
la présence des indicateurs de l’ABR sont difficiles à
évaluer pour les différentes activités en lien avec l’as-
sainissement.

Les experts de l’Anses ont défini les trois condi-
tions favorables au transfert génétique horizontal
dans un écosystème environnemental donné [15].
Tout d’abord, la présence de résidus ATB et d’autres
micropolluants actifs en quantité suffisante pour
exercer une pression de sélection continue sur
les communautés bactériennes. Deuxièmement,
la structure de la communauté microbiologique en
elle-même, sa diversité, les taux de croissance et
densités cellulaires et les interactions entre souches.
Enfin, la présence de GRA multiples portés par des
éléments génétiquement mobiles facilement trans-
férables.

D’un point de vue opérationnel, il faut égale-
ment prendre en compte les caractéristiques de fonc-
tionnement de la STEU et son procédé de traite-
ment, comme facteur complémentaire. En effet, le
niveau d’oxygénation, l’alternance des séquences de
traitement, la température, le temps de séjour hy-

https://drive.google.com/file/d/16P8JX2964YEg4brc6CqDILStai_yXBHF/view


Charlotte Arnal et al. 27

Figure 2. Cartographie des hotspots de l’ABR dans le cycle de l’eau, d’après la figure “Environmental
pathways of AMR showing sanitation as critical control points (red arrows) for dissemination of ARBs
and ARGs” [14, p. 8]. CC-BY-SA 3.0.

draulique, l’âge des boues peuvent avoir un im-
pact sur la survie, la croissance des bactéries et le
temps de contact avec les agents sélectifs et donc sur
l’ABR [16]. La contribution d’une STEU à l’ABR est
donc fortement dépendante de ses caractéristiques
de fonctionnement, de la technologie de traitement
employée mais aussi des conditions de rejets (taux de
dilution en rivière).

4. Surveillance de l’antibiorésistance et assai-
nissement

Afin de surveiller l’évolution de l’ABR dans l’envi-
ronnement, quatre scénarios peuvent être envisa-
gés : (i) l’évaluation de la qualité des produits fi-
nis (eaux usées traitées, recyclées, boues), (ii) l’épi-
démiosurveillance dans les eaux usées brutes, (iii)
l’évaluation de la performance globale de la filière

d’assainissement avec détermination des GRA/BRA
qui échappent au traitement, (iv) l’évaluation de la
dynamique d’évolution de l’ABR d’un traitement
unitaire spécifique ou d’une combinaison. Les ap-
proches analytiques peuvent varier selon le scénario
appliqué.

4.1. Mesure des indicateurs de l’antibiorésistance

Il n’existe pas de méthode normalisée pour la re-
cherche de BRA et GRA dans des échantillons envi-
ronnementaux, contrairement aux échantillons cli-
niques. D’une part, parce qu’il n’y a pas d’obligation
réglementaire, et d’autre part, parce qu’il est difficile
de sélectionner les bactéries et gènes les plus repré-
sentatifs à cibler. Compte tenu de la complexité de
ce type d’échantillons, cela implique également l’em-
ploi d’une méthodologie d’échantillonnage adaptée
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(prélèvements moyennés sur 24 h) et d’une prépara-
tion spécifique pour limiter les interférences et opti-
miser la sensibilité de détection.

Trois catégories de méthodes analytiques matures
sont disponibles en recherche pour le suivi des BRA
et GRA dans les matrices environnementales [17, 18].
Elles apportent des renseignements complémen-
taires sur la présence et les niveaux de prévalence
des différentes composantes de l’ABR, ce qui est
nécessaire pour avoir une vision globale sur cette
problématique complexe. Ces méthodes sont :

(1) Des méthodes de culture basées sur la ca-
pacité des bactéries à se développer sur un
milieu de culture sélectif en présence d’ATB.
Elles permettent de détecter et quantifier les
types de bactéries viables et les formes de
résistances associées. Ce sont les méthodes
de référence pour évaluer un risque sani-
taire. Cependant, la sélection d’une bactérie
et d’un type de résistance de référence qui
soient représentatifs du risque d’infection
via l’environnement est particulièrement
délicate compte tenu du manque de culti-
vabilité des souches environnementales, des
états « viables non cultivables » et de la pré-
sence de flore interférente. Plusieurs cibles
bactériennes prometteuses sont discutées
au sein de groupes d’experts [15, 18, 19]. Les
plus couramment citées sont des bactéries
à Gram négatif telles que des Entérobacté-
ries, Coliformes et Escherichia coli car déjà
suivies en tant qu’indicatrices de contami-
nation fécale et d’efficacité de traitement. La
recherche d’Entérobactéries ou de E. coli à
bêta-lactamases à spectre élargi (BLSE) est
recommandé par l’OMS pour faire le lien
avec la santé animale et humaine [20, 21].
Les entérocoques fécaux constituent un
indicateur complémentaire intéressant et
représentatif des bactéries à Gram positif
et d’autres catégories d’antibiotiques (Van-
comycine). Des genres bactériens tels que
Pseudomonas et Aeromonas sont aussi évo-
qués en tant qu’indicateurs d’une dissémi-
nation de gènes vers les eaux de surface du
fait de leur abondance en assainissement, de
leur survie supérieure en eaux douces et du
portage potentiel de GRA [15, 18].

(2) Des méthodes de qPCR (de l’anglais : po-
lymerase chain reaction) basées sur l’iden-
tification et la quantification de gènes à
l’origine de la résistance ont été appliquées
avec succès sur des matrices environnemen-
tales [22]. La sélection des gènes à cibler
reste un challenge pour aboutir à une liste
suffisamment informative à un coût raison-
nable. La liste peut inclure une combinaison
de 3 à 10 gènes dont certains (i) fréquents
en assainissement, (ii) abondants et repré-
sentatifs des milieux pollués par des rési-
dus pharmaceutiques et co-facteurs (par
exemple : intl1, sul1, tetA, etc.), (iii) connus
pour être portés par des bactéries patho-
gènes et agissant comme facteur de viru-
lence (par exemple : vanA, blaCTX ; qnrS,
etc.), (iv) possédant des éléments génétiques
mobiles facilement échangeables entre bac-
téries ou associés à de la multirésistance (par
exemple : intl1, plasmides, etc.). Les combi-
naisons de gènes varient de manière impor-
tante entre les études selon leur localisation
géographique, la nature des eaux usées, le
type de STEU (municipales, hospitalières, in-
dustrielles, etc.) et l’objectif de surveillance.
Des systèmes de détection par PCR quanti-
tative à haut débit (HT-qPCR) ou grâce à la
méthode Digitale Droplet PCR (ddPCR) ont
été appliqués récemment sur des eaux usées
urbaines, hospitalières et des boues [23, 24].
Le fait de suivre plusieurs marqueurs géné-
tiques simultanément par échantillon (jus-
qu’à 384 cibles pour la HT-qPCR) permet
de réaliser une cartographie large des gènes
présents, et de sélectionner les plus perti-
nents à suivre en fonction de l’objectif de la
surveillance.

(3) Des méthodes de séquençage haut débit,
comme la métagénomique basée sur l’iden-
tification génétique des populations bacté-
riennes et notamment celles porteuses de
gènes de résistance. C’est l’approche la plus
adaptée pour détecter des gènes ou des bac-
téries émergentes inconnues [17].
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4.2. Harmonisation de la mesure des indicateurs
de l’ABR

Plusieurs initiatives récentes ont été mises en place
pour harmoniser et faciliter la comparaison et l’inter-
prétation des résultats et leur mise à disposition :

• L’Anses recommande l’emploi d’une sé-
lection (batterie) d’indicateurs incontour-
nables à intégrer dans des études sur l’ABR
dans l’environnement (antibiotiques, bac-
téries fécales résistantes et gènes de résis-
tance) [15] ;

• Plusieurs experts ont établi des listes de
BRA et GRA à suivre prioritairement en as-
sainissement [25] et les modalités d’expres-
sion des résultats à intégrer dans de futures
études [18, 22, 26] ;

• Des initiatives de validation, d’inter-
calibration et d’harmonisation des proto-
coles sont en cours au sein de réseaux de
laboratoires spécialisés en métrologie (Nor-
man, LNE) et de projets de recherche natio-
naux, européens et internationaux (Promise,
Water JPI AMR, Water Research Founda-
tion) ;

• Des infrastructures de stockage des don-
nées de surveillance et des procédures de
traitement des données bioinformatiques
générées par séquençage haut débit sont
en cours de développement (projet ABRo-
mics) facilitant ainsi l’accès à des données
de surveillance à grande échelle et multisec-
torielles.

Les progrès analytiques effectués depuis 10 ans
permettent d’aboutir à des exemples de batteries
d’indicateurs déployables et des premières recom-
mandations d’interprétation des résultats. Il reste
à les éprouver et à les simplifier pour les rendre
plus opérationnelles. Leur déploiement à plus large
échelle permettra de fournir des valeurs de référence
en BRA et GRA dans les différentes matrices environ-
nementales et des seuils de contaminations accep-
tables éventuels.

4.3. Suivi des molécules pharmaceutiques res-
ponsables des effets sur les bactéries

Le suivi des molécules pharmaceutiques s’effectue
par chromatographie en phase liquide couplée à la

spectrométrie de masse à partir d’extraits adaptés
selon la matrice environnementale. Elle permet de
détecter et quantifier simultanément, et de manière
ciblée, un large nombre d’ATB (près de 40 com-
posés). Les composés apolaires et volatiles peuvent
être recherchés en complément par la chromato-
graphie en phase gazeuse couplée à la spectro-
métrie de masse. Le panel d’ATB étudiés est très
variable selon les études, et il subsiste des molé-
cules encore peu ou pas étudiées à ce jour (soit
par difficulté technique, soit par absence de stan-
dards analytiques). Une liste minimale de 6 ATB dont
une fluoroquinolone (ciprofloxacine), trois macro-
lides (érythromycine, clarithromycine et l’azithromy-
cine) et deux sulfamides (sulfaméthoxazole et sulfa-
méthazine) est recommandée par l’Anses [15].

5. Performances des traitements d’assainisse-
ment vis-à-vis de l’ABR

Pour agir sur l’antibiorésistance, il convient d’agir à
trois niveaux : les antibiotiques, les bactéries résis-
tantes et les gènes de résistance.

5.1. Elimination des ATB des eaux usées

Les STEU recueillent une grande variété de principes
actifs pharmaceutiques à usage humain (et leurs mé-
tabolites). Leur traitement requiert des étapes spé-
cifiques appelées traitements tertiaires avancés. Ils
ciblent les molécules organiques polaires et très so-
lubles dans l’eau. Les principales solutions technolo-
giques sont : les procédés basés sur l’utilisation du
charbon actif (Actiflo® Carb chez Veolia), ceux utili-
sant l’ozonation et ceux par filtration membranaire
(nanofiltration). Ces traitements permettent selon la
littérature d’atteindre des abattements supérieurs à
80 % [27].

L’efficacité de traitement des produits pharma-
ceutiques par les STEU conventionnelles est très va-
riable selon les produits pharmaceutiques entrant
dans le système, leurs propriétés physico-chimiques
et le procédé de traitement. Le taux de traitement des
ATB est de l’ordre de 50 % [28]. Le Tableau 1 syn-
thétise des données d’occurrence pour trois antibio-
tiques dans des STEU sans traitement tertiaire.

Les STEU peuvent donc rejeter des substances
pharmaceutiques actives dans l’environnement.
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Tableau 1. Données d’occurrence des ATB dans les rejets de STEU et dans les eaux de surface [29]

Composé Niveau de concentration (ng/L) PNEC
(ng/L)Amérique du nord Europe Asie & Australie1

Rejet STEU Eau de surface Rejet STEU Eau de surface Rejet STEU Eau de surface

Triméthoprime <0,5–7 900 2–212 99–1 264 0–78,3 58–321 4–150 1 000

Ciprofloxacine 110–1 100 - 40–3 553 - 42–7202 ND–1 3003 20

Sulfaméthoxazole 5–2 800 7–212 91–794 <0,5–4 3,8–1 400 1,7–2 000 20 000

Notes : PNEC : predicted no effect concentration ; en gras les concentrations mesurées dans les eaux de surface
supérieures au PNEC ; ND : Non Détecté ; Ligne pointillée (-) : donnée non reportée.
1 Les concentrations pour l’Australie sont basées sur une seule étude de Queensland [30].

2 Absence de données pour le ciprofloxacine en Australie.
3 La concentration reportée dans une étude australienne est inférieure à la limite de détection de 1 300 ng/L [31].

Elles sont ainsi considérées comme un vecteur de
transfert d’antibiotiques dans les milieux aquatiques.
Dans le cadre du projet Global Monitoring of Phar-
maceuticals Project, des chercheurs ont mesuré les
concentrations de 61 substances pharmaceutiques
actives dans 258 rivières de 104 pays [7]. La fréquence
de détection du triméthoprime et sulfaméthoxazole
était de 40 %. Le triméthoprime a été détecté dans
toutes les régions du monde sauf en Antarctique.
Le plus grand dépassement a été observé pour un
ATB, le métronidazole, au Bangladesh, à proximité
d’un rejet direct d’une usine pharmaceutique dans
l’environnement. Sa concentration était plus de 300
fois supérieure au PNEC (plus forte concentration de
la substance sans risque pour l’environnement).

5.2. Élimination des BRA et GRA des eaux usées

Même si les STEU ne sont pas conçues pour éliminer
la pollution liée à l’ABR, le traitement biologique des
eaux usées réduit de 1,5 à 2 log la teneur en bacté-
ries fécales résistantes, mais sans les éliminer totale-
ment [15, 22, 32–34].

Quant aux GRA, les taux d’élimination sont très
hétérogènes selon le gène ciblé, les procédés ap-
pliqués et la méthode de surveillance. Le procédé
de boues activées élimine entre 2 et 4,5 log des
GRA aux tétracyclines, entre 1,5 et 3 log des GRA
aux sulfamides, et entre 1 à 3 log des GRA aux
bêta-lactamases [34, 35]. De plus, plusieurs études
montrent que certains GRA peuvent être enrichis ou
même apparaître pendant le traitement biologique

et être ainsi disséminés dans le milieu aquatique [4].
Les teneurs en GRA restent difficiles à interpréter en
l’absence de seuil réglementaire. Les traitements bio-
logiques ont donc tendance à réduire les teneurs en
GRA, mais leur réduction reste limitée sans traite-
ment spécifique.

Les traitements spécifiques décrits dans la litté-
rature sont : la désinfection (chloration, UV), l’oxy-
dation avancée (ozone, peroxyde d’hydrogène) et la
filtration membranaire (bioréacteur à membrane).
Ainsi, la chloration apporte une réduction complé-
mentaire d’environ 0,5 à 1,5 log des coliformes fé-
caux résistants cultivables [34]. L’élimination des
GRA reste toutefois limitée (inférieure à 1,5 log) aux
doses habituelles de chloration et très variables se-
lon la qualité d’eau et le type de GRA. Quant aux UV,
ils agissent à la fois sur les BRA et les GRA mais avec
des efficacités très variables. Les performances rap-
portées dans les revues varient entre 2 et 4 log pour
les coliformes fécaux cultivables résistants et entre
0,5 et 4 log pour les GRA [33,36]. De plus, une incerti-
tude demeure sur la possibilité de re-croissance et le
risque potentiel lié au rejet d’ADN libre après désin-
fection.

Les traitements d’oxydation avancée, tels que
l’ozonation, ou le peroxyde d’hydrogène sont pro-
metteurs car les radicaux libres réagissent ra-
pidement avec les ATB, les cellules et le maté-
riel génétique. Leur efficacité est comprise entre
1,25 et 6 log selon la dose, le type de GRA, la qualité
de l’eau (taux de matière organique et d’ammonium).
Enfin, les technologies de séparation physique par

https://www.globalpharms.org/
https://www.globalpharms.org/
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filtration membranaire sont décrites comme étant
particulièrement efficaces pour les BRA et GRA. Les
réductions de GRA peuvent atteindre 7 log. En l’état
des connaissances actuelles, il est difficile de statuer
sur la contribution réelle des STEU. L’absence de
comparaison de différents procédés existants à par-
tir d’une même eau brute empêche de conclure sur
les performances relatives des différents procédés et
d’en déduire les facteurs opérationnels permettant
de limiter la propagation de l’ABR. Des travaux de
R&D complémentaires sont donc nécessaires pour
acquérir des données de prévalence entrée/sortie
pour différents procédés et conditions opératoires
représentatives (par exemple : temps de rétention
hydraulique, taux d’aération, âge des boues, etc.). Il
est par ailleurs préférable de suivre une batterie de
plusieurs GRA pour observer l’effet de réduction de
l’abondance gène par gène mais aussi pour évaluer
la proportion de GRA éliminés et enrichis. Ce travail
d’investigation permettra aux industriels de l’eau et
aux régulateurs de classer le risque de dissémination
de l’ABR par rapport aux autres et de décider de la
nécessité d’optimiser les filières de traitement des
eaux.

5.3. Traitement des boues d’épuration

En Europe, 60 % des boues d’épuration sont recy-
clées, dont la moitié est compostée avec des déchets
verts [37]. Par définition, elles concentrent les bacté-
ries et certains ATB et sont donc considérées comme
les principaux apports en ABR des sols, avec les li-
siers/fumiers [14]. Des BRA et GRA peuvent y être
présents avec des quantités attendues supérieures
à celles des eaux usées traitées [16]. Certains au-
teurs montrent que l’épandage de boues ou l’irriga-
tion avec des eaux usées traitées peuvent entraîner
une augmentation de la diversité et de l’abondance
des GRA dans les sols, les organismes terrestres et
les plantations agricoles [38–40]. Les BRA diminuent
rapidement après épandage mais ce phénomène est
peu documenté [15]. Les GRA sont plus stables et
pourraient persister de quelques jours à plusieurs
mois selon leur nature, le type de sols et les pratiques
d’épandages/irrigation [40, 41]. Une méta-analyse et
une étude de l’ADEME montrent que les dynamiques
d’évolution des communautés microbiologiques des
sols et l’ABR dépendent des procédés subis par les
boues et que certains seraient plus performants pour

réduire la teneur en BRA et GRA. Ainsi, le compos-
tage et la digestion anaérobie thermophile permet-
traient d’atteindre des taux de réduction moyens de
85 % et 51 % respectivement [32]. Ces deux procé-
dés agissent sur une majorité de GRA, un couplage
entre les deux étant encore plus performant [24]. Par
ailleurs, le sol jouerait un rôle d’atténuation des GRA
agissant de manière complémentaire pour des pro-
cédés d’efficacité moindre [24].

Ainsi, le fait de promouvoir la limitation de l’uti-
lisation des ATB et de favoriser les ATB biodégra-
dables et moins persistants constituent une première
ligne de défense. Si les études préliminaires montrent
que certains traitements éliminent significativement
l’ABR, il convient de poursuivre les études sur ce su-
jet pour confirmer et comprendre l’influence des pa-
ramètres opérationnels.

6. Conclusions et perspectives

En conclusion, les STEU agissent comme un réser-
voir d’ATB, GRA et BRA en raison des activités hu-
maines situées en amont et peuvent jouer un rôle
dans la dissémination de l’ABR dans l’environne-
ment. La première ligne de défense contre l’ABR
consiste à promouvoir la limitation de l’utilisation
des ATB à la source. Même s’ils ne sont pas conçus
pour éliminer la pollution liée à l’ABR, les traite-
ments conventionnels des eaux usées réduisent les
teneurs en BRA, GRA et ATB. Une meilleure élimi-
nation peut être obtenue avec des technologies plus
spécifiques (adsorption charbon pour les ATB, dés-
infection par chloration ou UV pour les BRA, oxy-
dation avancée et filtration membranaire pour les
BRA et ATB). D’autres travaux en recherche et déve-
loppement sont nécessaires pour mieux comprendre
le devenir et le transfert de l’ABR dans les écosys-
tèmes des STEU et pour aider à freiner sa propaga-
tion. Ainsi pour continuer à progresser sur le sujet
de l’ABR en assainissement, il est possible d’agir à
4 niveaux :

• Réduire autant que se peut, à la source, le flux
de produits pharmaceutiques, de biocides et
désinfectants, afin de limiter la charge en-
trante sur les STEU et ce surtout pour les
principaux contributeurs ;

• Améliorer les connaissances sur le devenir
des marqueurs ABR en assainissement et
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dans le milieu naturel, afin d’évaluer la ré-
silience du milieu et identifier des solutions.
Participer à des travaux d’harmonisation sur
les méthodologies de surveillance de l’ABR
dans les matrices environnementales pour
les rendre opérationnelles et anticiper une
future réglementation ;

• Mieux caractériser la contribution de l’assai-
nissement (traitement des eaux usées, épan-
dage des boues, réutilisation des eaux usées
traitées) dans la sélection et la dispersion de
l’ABR. Mieux connaître les points critiques
et l’impact via des campagnes d’analyses sur
des installations représentatives afin de déci-
der si un post-traitement est nécessaire ;

• Évaluer les performances de différents pro-
cédés (et combinaisons) de traitement des
eaux usées, pluviales et des boues pour ré-
duire la contamination de l’ABR. Déterminer
les facteurs opératoires propices à l’atténua-
tion de l’ABR, optimiser les solutions de trai-
tement en vue de limiter la présence d’ATB,
BRA et GRA dans les rejets et les promouvoir.
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Résumé. Les tiques et maladies à tiques sont en expansion à travers le monde. Les raisons sont multi-
factorielles mais toutes associées aux pratiques humaines, notamment les modifications climatiques
et les changements socio-économiques et écosystémiques. Dans l’hémisphère nord, la borréliose de
Lyme et son vecteur, la tique appartenant au complexe Ixodes ricinus sont particulièrement étudiés.
Les modifications de sylviculture et l’expansion de certains ongulés sauvages depuis la seconde guerre
mondiale pourraient expliquer la présence de plus en plus importante de la tique dans notre environ-
nement. Cette tique étant susceptible de transmettre d’autres microorganismes potentiellement pa-
thogènes pour l’homme, une approche multidisciplinaire intégrée afin d’identifier les pratiques hu-
maines qui favorisent son expansion est essentielle afin de contrôler la (ré)-émergence de maladies
infectieuses. D’autres tiques bénéficient du même contexte anthropisé pour augmenter leur nombre
dans l’environnement.
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Les tiques et maladies à tique sont en expansion à
travers le monde [1]. Les raisons sont multiples mais
les modifications socio-économiques, les change-
ments climatiques et les altérations des écosystèmes
et de la faune sauvage sont identifiés comme des fac-
teurs majeurs responsables de leur expansion [2–4].
Dans l’hémisphère sud, les maladies à tique affectent
surtout les animaux domestiques, avec les tiques
invasives Rhipicephalus microplus et Amblyomma
variegatum, vectrices de parasitoses vétérinaires po-
tentiellement mortelles, babésioses et theilérioses.
Dans l’hémisphère nord, les maladies à tique sont
pour la plupart des zoonoses qui touchent l’homme
de façon accidentelle mais qui impactent la santé pu-
blique comme la borréliose de Lyme, la maladie à

transmission vectorielle la plus importante des zones
tempérées de l’hémisphère nord.

En Europe, on dénombre environ 40 espèces de
tiques avec le genre Ixodes, le plus représenté en
termes d’espèces. Plus globalement, le complexe de
tiques Ixodes ricinus est constitué d’I. pacificus et
I. scapularis sur le continent nord-américain, I. ri-
cinus en Europe et I. persulcatus en Eurasie. Cette
tique strictement hématophage évolue en plusieurs
stases après les œufs : la larve, la nymphe et les
adultes mâles et femelles (Figure 1). La nymphe est
la plus incriminée dans les piqûres à l’homme du
fait de sa petite taille et de sa répartition homogène
dans l’environnement. Le cycle de vie de cette tique
est d’environ 2 à 3 ans voire jusqu’à 6 ans selon la
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disponibilité des hôtes. C’est une tique principa-
lement retrouvée dans les forêts de feuillus ou les
forêts mixtes, qui vit dans l’humus où elle trouve
une hygrométrie d’au moins 80 %. Le couvert végétal
est important puisqu’elle monte et descend sur la
végétation pour chasser à l’affût un hôte vertébré
qui passe à proximité. Elle observe une diapause
hivernale en climat continental et devient active dès
que la température atteint environ 7 °C, ce qui ex-
plique son premier grand pic d’activité de mars à juin
puis un deuxième pic nettement moins important
que le premier en automne. Cependant, en climat
océanique elle est souvent active toute l’année [5].
Ixodes ricinus est télotrope, c’est-à-dire qu’elle se
nourrit sur des hôtes très variés : mammifères, oi-
seaux et reptiles. Chaque stade montre cependant
une certaine spécificité : les larves plutôt sur les
rongeurs, les nymphes présentent une grande
plasticité d’hôtes et les adultes se retrouvent
principalement sur des ongulés et des méso-
mammifères tels que des hérissons, des renards,
des lièvres et des chiens [5].

Cette plasticité d’hôtes explique probablement
son implication dans différentes zoonoses et sa capa-
cité à transmettre un large panel d’agents infectieux :
des bactéries dont Borrelia de Lyme, Borrelia miya-
motoi des fièvres récurrentes, Anaplasma phagocy-
tophilum, Neorehlichia mikurensis ; des virus dont
le virus de l’encéphalite à tique et des parasites dont
Babesia divergens et Babesia microti.

La borréliose de Lyme est une infection bacté-
rienne dont les bactéries spirochètes appartiennent
au complexe Borrelia burgdorferi sensu lato (s.l.). En-
viron 21 espèces ont été identifiées avec trois es-
pèces particulièrement pathogènes pour l’homme.
B. afzelii est principalement retrouvée en Eurasie
avec un réservoir principalement constitué de ron-
geurs, B. garinii est également trouvée en Eurasie
avec un réservoir formé par des oiseaux et B. burgdor-
feri sensu stricto (s.s.) est surtout présent sur le conti-
nent nord-américain et également en Europe [6].
Le taux d’infection des tiques varie selon les zones
géographiques avec jusqu’à 50 % des tiques infec-
tées sur la côte est des Etats-Unis et entre 20 à 30 %
en Eurasie. La borréliose de Lyme est de descrip-
tion relativement récente avec la découverte de l’as-
sociation entre arthrite chez des jeunes patients et
piqûre de tique dans le comté de Lyme sur la côte
est des Etats-Unis en 1976 [7]. L’identification des

bactéries chez les tiques a été faite quelques années
plus tard en 1982 par Burgdorfer [8]. La complexité
de son diagnostic clinique chez l’homme repose sur
le fait qu’après l’inflammation cutanée, l’érythème
migrant, présente chez la plupart des patients et
qui peut passer inaperçue (Figure 2), les bactéries
peuvent disséminer vers différents organes cibles : les
articulations, le système nerveux, le cœur ou la peau
à distance du point de piqûre [9]. Le diagnostic biolo-
gique est indirect, basé sur la détection des anticorps
par ELISA suivi d’un Western blot en cas de doute ou
de positivité. Le diagnostic direct est aussi possible
par la culture, mais elle est longue car les Borreliae
sont des spirochètes qui se divisent lentement et né-
cessitent un milieu spécifique, le BSK, et un micro-
scope à fond noir pour leur détection. La PCR existe
également et bien que spécifique, sa sensibilité n’est
que de 60 à 70 % et elle est réservée à des laboratoires
spécialisés [10, 11].

1. La borréliose de Lyme est-elle en expansion
dans notre environnement ?

Les données du Centers for Disease Control and Pre-
vention (CDC) d’Atlanta aux Etats-Unis (Surveillance
Data | Lyme Disease | CDC) et de différents pays
européens montrent une expansion des cas. Parmi
les maladies à tique qui circulent en Europe et plus
globalement en France, c’est sans conteste la bor-
réliose de Lyme qui est la plus importante en terme
d’incidence. Le réseau sentinelle de médecins volon-
taires qui déclarent annuellement les cas de borré-
liose de Lyme compte environ 50 à 60 000 cas par an
(Borréliose de Lyme : données épidémiologiques
2020 (santepubliquefrance.fr)). Le nombre est en
augmentation ces dernières années probablement
pour des raisons multifactorielles : plus grande
connaissance de la maladie par les médecins, plus
grande sensibilisation du public aux tiques et modi-
fications environnementales. La plupart des cas sont
diagnostiqués au stade de l’érythème migrant, peu
de cas évoluent vers des phases disséminées grâce à
un diagnostic précoce et une absence d’antibiorésis-
tance pour cette bactérie [11].

1.1. Rôle des écosystèmes forestiers

Les modifications de sylviculture depuis la seconde
guerre mondiale ont probablement impacté les po-
pulations de tiques. En effet, après la guerre, les

https://www.bing.com/ck/a?!&&p=4f520f992b8e98c0JmltdHM9MTY3ODQwNjQwMCZpZ3VpZD0xOTZhMWJjYi1hYjUwLTYxNmItMzA0Zi0wOTBjYWE5ZTYwNGMmaW5zaWQ9NTIwMA&ptn=3&hsh=3&fclid=196a1bcb-ab50-616b-304f-090caa9e604c&psq=CDC&u=a1aHR0cHM6Ly93d3cuY2RjLmdvdi8&ntb=1
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Figure 1. Tiques Ixodes ricinus, mâle et femelle à l’affût sur la végétation.

Figure 2. Piqûre de nymphe Ixodes ricinus et érythème migrant.

arbres mitraillés ont été fragilisés ; les attaques de
scolytes, petits coléoptères s’attaquant surtout aux
résineux, ont pris des proportions très importantes.
En 1947 une grande sècheresse, a amplifié le phéno-
mène. La découverte de l’insecticide organo-chloré,
le DDT (Dichloro-diphényltrichloroéthane) en 1939
à Bâle en Suisse a été massivement utilisé contre
des ectoparasites végétaux et animaux, notamment
sur les scolytes dans certaines forêts. On trouve cer-
taines publications des Eaux et Forêts, ancien Office
National des Forêts (ONF), décrivant l’abattage,
l’écorçage et le poudrage avec des insecticides [12].
En 1962, la publication par Rachel Carson de son
livre Silent spring sur les effets du DDT sur la faune
et la flore conduit à la sensibilisation des politiques,
des scientifiques et du grand public à l’effet des
pesticides sur la santé et l’environnement. Ce qui
conduira à l’interdiction du DTT dans la plupart des

pays en 1970 et en France en 1971. Les organochlorés
seront ensuite remplacés par les organophosphorés
puis les pyréthrinoides. Le 14 octobre 2019, l’ONF
préconise l’arrêt de l’utilisation de tous les produits
phytosanitaires : herbicides, fongicides et insecti-
cides dans les forêts publiques (Zéro phyto en forêt
publique (onf.fr)). Les pratiques dans les coupes
forestières ont également évolué afin de faciliter la
régénération en forêt. Les coupes « à blanc » et l’éco-
buage ont été remplacés par des coupes sélectives
des arbres et une végétalisation de la forêt pour pro-
mouvoir la biodiversité. Il est fort probable que la
tique Ixodes ait bénéficié de l’arrêt progressif de ces
traitements chimiques en forêt et de cette végétali-
sation pour se réinstaller progressivement dans l’en-
vironnement. Actuellement, nous devons rester vi-
gilants avec les projets de végétalisation des villes et
notamment les ceintures vertes autour des grandes

https://www.onf.fr/onf/+/5af::zero-phyto-en-foret-publique.html
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agglomérations urbaines afin de palier la perte de
biodiversité. Ils sont susceptibles d’amener à proxi-
mité des habitats, une faune sauvage représentée
notamment par les chevreuils, hôtes privilégiés des
tiques [13–15]. Un autre impact des changements
environnementaux est bien connu pour favoriser
les populations de tiques, c’est la fragmentation des
paysages [16, 17]. En effet, le remembrement, la dis-
parition des haies et l’extension des parcelles agri-
coles en vue d‘une agriculture extensive conduisent
les parcelles forestières à être des îlots où les animaux
sauvages se regroupent dans certaines régions. Che-
vreuils, sangliers, rongeurs et oiseaux se retrouvent
en contact étroit avec les tiques, ce qui facilite la
circulation des pathogènes associés aux tiques.

1.2. Rôle de la faune sauvage

La tique I. ricinus étant strictement hématophage
et se nourrissant sur plus de 300 espèces animales,
toute modification dans la faune sauvage est suscep-
tible également d’impacter les populations de tiques.
Aux stases larvaire et nymphale, la tique se nour-
rit principalement sur les petits mammifères et les
oiseaux ; les femelles prenant jusqu’à cent fois leur
poids de sang, elles ont besoin de grands mammi-
fères pour se nourrir. Les cervidés constituent en cela
un hôte idéal. Leur rôle majeur dans le maintien des
populations de tiques est d’ailleurs bien documenté
depuis plusieurs années en Europe et aux Etats-Unis
[18–21]. En plus de leur rôle dans le maintien des po-
pulations de tiques, les cervidés et d’autres espèces
animales peuvent également jouer le rôle de réser-
voir pour certains agents infectieux. Cela est très bien
décrit pour B. burgdorferi s.l. : B. afzelii a plutôt un
réservoir rongeurs, B. garinii et B. valaisiana un ré-
servoir oiseaux, B. lusitaniae un réservoir chez les lé-
zards et B. burgdorferi s.s. évolue chez différentes es-
pèces. Pour les autres pathogènes retrouvés chez le
complexe I. ricinus, les rongeurs, notamment Apo-
demus spp. et Myodes spp., constituent un réservoir
important pour B. miyamotoi, A. phagocytophilum
et Neoerhlichia mikurensis [22]. Pour l’anaplasmose,
différents écotypes ont été décrits circulant dans dif-
férents réservoirs dont les chevreuils [23].

Depuis les années 70, l’Office National de la
Chasse et de la faune sauvage (ONCFS), rebaptisée
récemment l’Office française de la biodiversité, réa-
lise un suivi des populations de grands ongulés. Ils

sont en large expansion (Figure 3), en partie dû aux
pratiques de chasse. Dans certaines régions, l’agrai-
nage (nourrissage artificiel le plus souvent avec du
maïs) est toujours pratiqué.

Cela conduit à des reproductions accélérées des
animaux. D’autre part, la disparition de certains pré-
dateurs comme le loup et le lynx empêche une cer-
taine régulation. S’ajoutent à cela les modifications
climatiques avec de grandes variations des glandaies
et des frênaies qui impactent également les ongulés
et les populations de rongeurs [30].

2. Quelle place des maladies à tique
en France ?

I. ricinus pouvant transmettre différents microor-
ganismes potentiellement pathogènes, son expan-
sion est susceptible de poser un certain nombre
de problèmes en santé publique avec l’émergence
de nouveaux pathogènes. Alors que la borréliose de
Lyme se développe sans contexte clinique particu-
lier, d’autres bactéries comme B. miyamotoi, A. pha-
gocytophilum [24] et N. mikurensis [31] sont décrites
chez des patients souvent immunodéprimés [32], de
même pour le parasite B. divergens ou B. microti [33].
D’autre part, l’encéphalite à tique très présente en
Europe de l’Est s’étend de plus en plus en Europe de
l’Ouest et en France [25], associée aux oiseaux migra-
teurs, et elle est devenue à déclaration obligatoire en
France depuis 2021 afin de mieux mesurer son évo-
lution sur le territoire français (Inscription de l’encé-
phalite à tiques sur la liste des maladies à déclaration
obligatoire (hcsp.fr)). D’autres tiques profitent de
ces modifications écosystémiques en Europe et aug-
mentent leur aire de répartition géographique avec
des risques vectoriels non négligeables (Tableau 1),
citons Dermacentor reticulatus, vecteur de Rickett-
sia slovaca et Rickettsia raoulti [28,34], Rhipicephalus
sanguineus, vecteur de la fièvre boutonneuse médi-
terranéenne [27, 35] et Hyalomma marginatum, vec-
teur de la fièvre hémorragique Crimée-Congo [29].

3. Conclusions et recommandations

Les modifications climatiques et les changements
environnementaux associés aux pratiques humaines
qui touchent les écosystèmes forestiers et la faune
sauvage impactent directement les tiques et les ma-
ladies à tique depuis plusieurs décennies. Elles ont

https://www.hcsp.fr/explore.cgi/avisrapportsdomaine?clefr=856
https://www.hcsp.fr/explore.cgi/avisrapportsdomaine?clefr=856
https://www.hcsp.fr/explore.cgi/avisrapportsdomaine?clefr=856
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Figure 3. Evolution des populations de grands ongulés sauvages. Source : Réseau Ongulés sauvages OFB-
FNC-FDC.

Tableau 1. Principales tiques et maladies à tique présentes en France

Agents pathogènes / Tique Nombre de
cas humains

% infection
chez les tiques

Délai de
transmission

Références

Borrelia bugdorferi sensu lato
(Ixodes ricinus)

50 000 2–20 % 12–24 h CNR Borrelia

Borrelia miyamotoi
(Ixodes ricinus)

1 1–2 % ND CNR Borrelia

Anaplasma phagocytophilum
(Ixodes ricinus)

0–10 1–2 % 12–24 h CNR Borrelia
Hansmann et al. [24]

TBE virus
(Ixodes ricinus)

29
(2016)

0–1,6 % Immédiate Velay et al. [25]
Perez et al. [26]

Rickettsia conorii
(Rhipicephalus sanguineus)

18* 16 %** 10 h *CNR Rickettsia, 2018
** Aubry et al. [27]

Rickettsia slovaca
R. raoulti
(Dermacentor spp.)

9* 50 %** 10 h
ou Immediate

Levin et al. [28]

*CNR Rickettsia, 2018
** Aubry et al. [27]

Fièvre Hémorragique Crimée-Congo
(Hyalomma marginatum)

0 0 % Immédiate Bernard et al. [29]

CNR : Centre National de Référence.

conduit à une augmentation des cas de borréliose
de Lyme et à l’émergence de nouveaux pathogènes
associés aux tiques. Un état des lieux avec les diffé-
rents acteurs concernés est nécessaire afin d’élabo-
rer des stratégies de contrôle des tiques qui soient ef-
ficaces dans le contexte « EcoHealth » [36]. Ces zoo-
noses nécessitent de reconsidérer les pratiques de
chasse et de sylviculture ainsi qu’une gestion appro-
priée des écosystèmes urbains et périurbains où ces
tiques sont de plus en plus retrouvées. Seule une ap-
proche intégrée entre les scientifiques, les acteurs de
terrain et les politiques pourra permettre un contrôle
efficace de ces acariens et des maladies qu’ils véhi-
culent.
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