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Introduction 

La majeur partie des germes pathogènes qui menacent la santé publique sont originaire 

de la faune sauvage, on parlera ainsi de la zoonose. La zoonose selon Darwin c’est : une 

maladie infectieuse transmissible ; dans les conditions naturelles des animaux vertébrés à 

l’homme et vice versa. En plus des chauves-souris, les oiseaux sont aussi l’un des réservoirs 

de microorganismes pathogènes des animaux domestiques et de l’humain. Le virus 

d’influenza (H1N1) porté par les oiseaux a marqué l’histoire par des épidémies de la grippe 

aviaire et la grippe Espagnole. Les oiseaux des régions urbaines peuvent porter des bactéries 

zoonotique. Et leur possibilité de se déplacer sur de longue distance et s’installer au même 

environnement que l’humain peut contribuer dans la dissémination de l’agent pathogène entre 

l’oiseau, l’humain et l’animale domestique(Camachoet al., 2016). La dissémination ne se 

limite pas uniquement aux germes pathogènes, mais ces oiseaux peuvent également participer 

dans la dissémination de la résistance aux antibiotiques dans l’environnement naturel et avoir 

un impact néfaste sur la santé publique(Han et al., 2011).      .  

L’être vivant le plus adéquat pour évaluer cette situation zoonotique 

c’estCiconiaciconia ; la cigogne blanche. Une espèce d'oiseau vivant très proche de l’humain, 

les cigognes blanches construisent des nids sur des bâtisses de l’humain telles que les toits des 

bâtiments agricoles ou les poteaux électriques. De plus, les Ciconiaciconiasont des migrants 

transcontinentaux et peuvent avoir un rôle important dans la dispersion intercontinentale des 

microorganismes pathogènes et de la résistance aux antibiotiques. Par conséquent, la 

progéniture de l’oiseau infectée dans les environnements de reproduction peut transporter les 

microorganismes résistante ou sensible vers leur lieu d’hivernage qui est l’Afrique. Non 

seulement, mais le comportement de l’oiseau et son occupation des aires à proximité des 

décharges ouvertes et des eaux usées, les met en risque de contamination avec des germes 

pathogènes et /ou résistants aux antibiotiques originaires du milieu hospitalier. Contribuant 

ainsi à la dissémination de lamultirésistance aux antibiotiques dans l’environnement 

naturel(Nawrotet al., 2009, Han et al., 2011).   

De nos jours, nombreuses sont les publications qui ont investis sur les bactéries et leur 

impact sur la vie et la survie des oiseaux, spécialement les oiseaux migrateurs traitant la 

diversité de la flore intestinale et le profil de résistance de ces souches bactériennes(Han etal., 

2011, Camachoet al., 2016, Morakchiet al., 2017,Bouaziz et al., 2017). Et actuellement, 

l’organisation Mondiale de la santé (OMS) définit la résistance aux antibiotiques comme un 

problème majeur de santé publique ; qui peut conduire à l’impasse thérapeutique. L’utilisation 
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excessive et inappropriée de ces molécules actives en médecine humaine et en médecine 

vétérinaire, induit l’émergence de la multiplication et de la propagation des bactéries 

multirésistantes (Guyomard., 2016). Face à ce dilemme de zoonose et du fait que la 

résistance aux antibiotiques peut se transmettre entre l’homme, animaux et l’environnement. 

L’organisation Mondiale de la santé(OMS) coopère avec l’organisation Mondiale de la santé 

animale  et la Food and agriculture organisation (FAO) au sein du concept « ONE 

HEALTH », dans le but de limiter la dissémination de ce problème de santé publique « La 

résistance aux antibiotiques » (Briet., 2018).  

Compte tenus de la  possible implication de la faune migrateur dans la dissémination 

de la résistance aux antibiotiques chez les humains on s’est intéresse aux cigognes blanches et 

la flore intestinales de ces oiseaux migrateurs. 

A défaut de la situation sanitaire de COVID 19 qui a touché le monde et notre pays, 

nous n’avons pas pu poursuivre la démarche expérimentale telle qu’elle a été programmée au 

début de l’année universitaire. De ce fait, nous nous somme limité à une synthèse 

bibliographique dans laquelle on va vérifier l’hypothèse : Les oiseaux migrateurs peuvent 

êtres des véhicules de la résistance aux antibiotiques à travers le monde, contribuant ainsi à la 

dissémination de cette résistance dans l’environnement naturel et par la suite chez l’homme.  

Ce présent manuscrit est divisé en quatre chapitres : 

• Le premier chapitre : nous avons réalisé une étude bibliographique sur notre sujet 

d’étude « les cigognes blanches » dans leurs environnements   

• Le deuxième chapitre est consacré pour la description actuelle de la résistance aux 

antibiotiques dans l’environnement. 

• Le troisième chapitre est consacré à la méthodologie de travail suivit pour réaliser une 

étude du microbiote intestinale des cigognes blanches.   

• Le quatrième chapitre : présent une synthèse des principaux résultats obtenus dans des 

études similaires accompagné avec une discussion de ces derniers.   
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La cigogne blanche (Ciconiaciconia), membre de la famille ciconiidés, affiliée à l’ordre de 

ciconiiforme c’est un oiseau paléarctique qui niche en Europe, en Asie occidentale et en 

Afrique du nord. Elle se caractérise par une taille qui varie de 90 -115 cm et un poids allant de 

3 à 3,5 kg (Le Demna, Natura., 2000 ; Jourde et Rebeyrat, 2011). La cigogne blanche est 

l’un des échassiers le plus facile à observer. La cigogne blanche est un oiseau commun et 

typique de la compagne ouverte et cultivée dans de nombreuse partie de son aire de 

répartition. La cigogne blanche, une espèce anthropophile considérée comme une alliée de 

l’agriculture en raison dela quantité d’insectes nuisibles qu’elle consomme. Non seulement, 

mais elle est aussi connut pour sa consommation des orthoptères. Elle partage plusieurs 

éléments de leurs niches écologiques et donne une bonne illustration sur la disponibilité 

faunistiques des milieux qu’elle fréquente constituant ainsi des modèles et des indicateurs 

biologiques de choix pour la connaissance de l’état de écosystème  et leur évolution 

(Bouriach.,2016). 

Depuis les années 1930, la population de cigogne a enregistrée une baisse. Cettebaisse 

s’est marquée après les années 1950 (Boukhtache., 2009). Néanmoins, les résultats de 

recensements internationaux organisés en 1994-1995 et 2004-2005 ont révèle un 

développement positif des populations des cigognes occidentales comprend environ 44000 

couples dont 70% en Espagne (Thomsen et Hotker., 2006). 

Suivant leurs trajectoire d’immigration les cigognes blanches d’Europe se divisent en 

deux groupes bien distinctes à savoir : une partie suit une voie orientale passant par le 

Bosphore ; la Turquie et la Palestine pour rejoindre l’Est africain et une autre emprunte une 

voie occidentale passant par la France ; L’Espagne ; le détroit de Gibraltar survole le Maroc ; 

puis la Mauritanie pour qu’elle aboutit et se dissémine entre le Camerone et Sénégal (Khelili., 

2012). 

La cigogne est un bon indicateur de la qualité de l’environnement naturel. Elle ne vive 

que dans les endroits où l’environnement n’est pas transformé. Dans ces lieux, ces oiseaux 

sont capables de trouver des aires d’alimentation riche, assurant ainsi leur survie. Si les 

cigognes quittent une zone ; ceci indique une baisse de sa valeur naturelle.  Ainsi on peut 

considérer la cigogne blanche comme un sujet idéal pour l’étude d’une population d’oiseaux ; 

car elle contribue à l’acquisition de connaissance concrètes sur l’environnement et 

dépendance ; tout en façonnant une attitude active envers le monde environnant (Khelili., 

2012). 
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  I .1 Aperçu général sur les Ciconiidae 

Ce sont des grands oiseaux aux pattes longues, au cou allongé et aux ailes longues et 

larges. Le cou et les pattes sont étendus à l’horizontal ces derniers trainant légèrement. La 

base palmée des pieds possède des habitudes aquatiques. Ils se nourrissent cependant dans les 

terrains plus secs que la plupart des oiseaux du même ordre (Khelili., 2019). Leur vol est 

extrêmement puissant et saisissant et elle prend une forme aérodynamique particulière 

distincte. (Boukhttache., 2009) .Les ciconiidae regroupent 17 espèces de cigogne, toutes sauf 

trois se retrouvent dans l’ancien Monde (Khelili., 2019). 

I.1.1Présentation générale de la cigogne blanche (ciconiaciconia) 

 I.1.1.1Nomenclature  

Le nom scientifique de la cigogne blanche (Ciconiaciconia), lui a été assigné par 

Linné en 1758. Actuellement, dans toute son aire de répartition, on entend parler de la 

cigogne blanche sous différents noms vernaculaires. Nous retiendrons ceux cité par 

(Boukhttache., 2009).Par exemple en anglais (white strock). 

D'après Etchecopra et Hue., 1964 in Boukhtache., 2010 la cigogne blanche est appelée 

encore dans les régions Nord de l’Afrique. En arabe parlé (Algérie ; Maroc ; Tunisie ; La 

Mauritanie et du Sahara occidental) : Bellaredj, Berraredj , Hadj – Kacem.  Et en berbère 

(Kabylie, Gourara, Aures) :Falcou. 

I.1.1.2 Systématique et sous espèces 

a. Systématiques 
 

La cigogne blanche sont classé par Geroudet (1978) ; Schirer (1981) ; Oarley 

(1985) ; Greutz(1988) ; Bock (1994) ; Mahler etWeick(1994) et WhitField et Walker (1999) 

dans les taxons suivants(Khelili.,2012) : 

- Règne :Animalia 

- Sous règne :Metazoa 

- Super embranchement :Gnatosomata 

- Super classe :Tetrapoda 

- Class : Aves 

- Sous classe :Crinates 
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- Ordre : Ciconiiformes

- Famille :Ciconiidae 

- Genre :Ciconia 

- Espèces :CiconiaCiconia L

- Synonyme :Ciconia alba bechestei

 

b. Sous espèces de 
 

Il existe dans le monde trois sous espèces de la cigogne 

Coulter et al., 1991). 

-Cigogne blanche (CiconiaCiconialinné

Europe centrale (Autriche, Bulgarie

En Afrique du sud (Province du cop) .Rencontrée en Afrique de l’ouest tous les moins de 

l’année sauf au moins de juin(Dekeyser&Derivot, 1966)

- (CiconiaCiconiaasiatice à Severtzov

central et niche donc au Turkestan

l’extrême ouest de sin –kiang en chine

- Cigogne blanche oriental (CiconiaCiconiaboycianaSwinhowe

comme une espèce propre ; nidifié en Asie orientale

(COULTER et al., 1991

CiconiaCiconiaboyciana figure sur la liste des oiseaux menacés dressée par le CIPO (Conseil 

International de la Protection des Oiseaux)
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Ciconiiformes 

CiconiaCiconia L ; 1758 

alba bechestei 

Sous espèces de CiconiaCiconia et leur distribution  

Il existe dans le monde trois sous espèces de la cigogne blanche(Cramp& Simmons, 1977; 

Ciconialinné ; 1758) : niche dans une partie de l’Asie mineure, en 

Europe centrale (Autriche, Bulgarie ; Portugal) ; En Afrique du nord (du Maroc à la Tunisie)

En Afrique du sud (Province du cop) .Rencontrée en Afrique de l’ouest tous les moins de 

(Dekeyser&Derivot, 1966). 

CiconiaCiconiaasiatice à Severtzov, 1872) : Son aire de reproduction se situé en Asie 

central et niche donc au Turkestan ; l’ancienne URSS ; ou zbékistan

kiang en chine(Ceutz, 1988). 

CiconiaCiconiaboycianaSwinhowe ; 1873) : 

; nidifié en Asie orientale ; de l’Ussuri à la Corée et au Japon 

1991) .D’après (loweet al.,1994). La cigogne orientale 

figure sur la liste des oiseaux menacés dressée par le CIPO (Conseil 

International de la Protection des Oiseaux). 

Figure 01 : Un adulte de cigogne blanche 

( www.oiseau.net) 
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Cramp& Simmons, 1977; 

: niche dans une partie de l’Asie mineure, en 

; En Afrique du nord (du Maroc à la Tunisie) ; 

En Afrique du sud (Province du cop) .Rencontrée en Afrique de l’ouest tous les moins de 

: Son aire de reproduction se situé en Asie 

; ou zbékistan ; Tadjikstan et à 

: considérée souvent 

; de l’Ussuri à la Corée et au Japon 

1994). La cigogne orientale 

figure sur la liste des oiseaux menacés dressée par le CIPO (Conseil 
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I.1.2Identification  

 La cigogne blanche se caractérise par sa nidification dans le voisinage des humains et 

sa faible timidité, ce qui la rend l’oiseau le plus facile à étudier. Il est bien connu etpopulaire 

par son aspect caractéristique.Les adultes sont facilement reconnaissables à leurs plumage 

blanc et noire , ailes robustes et larges à leurs grand cou et brève queue ,bec rouge vif et long 

droit et très pointu et pattes hautes minces de couleur rouge vif , rémiges primaires et 

secondaires  noires et doigts reliés par une petite membrane (Khelili., 2019). 

La distinction des sexes dans la nature est très difficile, le mâle est légèrement plus 

grand que la femelle environ 10% (Mata., 2010 ; Tryjanowskiet al., 2004).Ils ont un 

plumage identique. Cependant le mâle a le bec un peu plus long et un plus haut à la 

base (Cahier d’habitat). 

Les jeunes ressemblent beaucoup aux adultes avec le bec noirâtre devenant 

progressivement rougeâtre à pointe noire, les pattes brun –rouge et le plumage est blanc avec 

du brin sur les ailes (Khelili., 2012 ; Cahier d’habitat). 

Le vol de la cigogne blanche est un vol battu énergique sans souplesse mais efficace, 

qui lui permet d’acquérir une vitesse de croisière importante, pour ses déplacements 

migratoires de longue distance. La cigogne blanche utilise le courant d’aire ascendante qui lui 

permet de gagner l’attitude sans grand effort. Elle porte le cou tendu en avant un peu incliné 

au dessue de l’horizontale et les pattes dépassent la queue. La cigogne utilise aussi le vol 

plané pour ses déplacements locaux (Khelili., 2019). 

La cigogne est un oiseau presque mutique ; ont un bruit caractéristique produisent lors 

de claquements de bec prolongé et très sonores, tête renversée en arrière et touchant le dos 

lorsqu’elles prennent leur tour sur le nid(Figure 02)(Khelili., 2012). Par ailleurs les poussins 

produisent des sifflements et des grincements aigues qui sont de curieux matinalement et 

grincements pour mendier leur pitance (Bouklmounetal., 2015). 
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Figure 02 : Claquement des cigognes blanches 

I.1.3 La migration  

Selon Dorst etal,la migration est un témoignage de la recherche des conditions optimales

suivi telles que la nourriture.Dans le cas où la nourriture n’est pas accessible, les populations 

qui vivent dans cet écosystème deviendront migratrices

entre la fin du mois de juillet et la deuxième décade du mois d’aout

migration s’effectue. Les cigognes 

d’Afrique pour y passer l’hiver sur les lieux de rep

commencer leurs migration ; les cigognes adaptent un régime alimentaire qui leur fera 

du poids et atteindre une forme 

Les cigognes qui se reproduisent en Europe

leurs quartiers d’hivernage africain 

le Nord à partir du mois décembre. Leur arrivée sur les lieux de nidificatio

fin mars ; de nombreux migrateurs ne se déplace que la nuit, alors que les cigognes migrent 

surtout le jour (Khelili., 2019)

que la migration de retour est massive et 

Sahara. La migration de retour est la réciproque de l’aller, elle s’effectue après un séjour de 

quelques mois sur le continent africain 
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Claquement des cigognes blanches (www .oiseau.net) 

la migration est un témoignage de la recherche des conditions optimales

suivi telles que la nourriture.Dans le cas où la nourriture n’est pas accessible, les populations 

qui vivent dans cet écosystème deviendront migratrices(Dorstet al., 1971)

entre la fin du mois de juillet et la deuxième décade du mois d’aout ; le phénomène de 

migration s’effectue. Les cigognes quittent leurs lieux de reproduction pour se déplacer en sud 

d’Afrique pour y passer l’hiver sur les lieux de reproduction (Bouriach.,2016

; les cigognes adaptent un régime alimentaire qui leur fera 

du poids et atteindre une forme idéalepour le vol plané (Amold., 1992). 

Les cigognes qui se reproduisent en Europe ; Asie et Afrique du Nord migrent vers 

leurs quartiers d’hivernage africain dès la fin de l’été (Juillet et Aout), pour ne remonter vers 

partir du mois décembre. Leur arrivée sur les lieux de nidificatio

; de nombreux migrateurs ne se déplace que la nuit, alors que les cigognes migrent 

(Khelili., 2019). Il a été noté que la migration d’arrivée se fait par étapes alors 

que la migration de retour est massive et rapide pour éviter les conditions climatiques du 

Sahara. La migration de retour est la réciproque de l’aller, elle s’effectue après un séjour de 

quelques mois sur le continent africain (Boukalmounet al., 2015). 
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I.1.4Régime alimentaire 

La cigogne blanche est une espèce opportuniste qui s’alimente de tout ce qui est 

disponible dans son milieu. Son régime est complètement animale , elle récolte une grande 

variété des proies y compris : insectes (coléoptères et orthoptère ) ; reptiles , petits 

mammifères , grenouilles , mollusques , crustacés , poissons , vers de terre surtout en début de 

saison quand les autres aliments sont encore rare et même des petits oiseaux 

(Fellag.,2006 ;Bouriache .,  2016).Durant les saisons sèches, la cigogne change son régime 

d’alimentation des poissons et grenouilles vers les rongeurs. L’appétit insatiable de la cigogne 

peut l’amener à capturer des proies plus grosses (Fellag., 2006). 

Les cigognes blanches nourrissent aussi aux urbaines et les décharges publiques qui 

peuvent contenir des déchets médicales contaminés (Khelili., 2012). En Espagne les cigognes 

blanches utilisent les décharges à ciel ouverts comme une nouvelle source de nourriture 

surtout en hiver. Ceci a été également écrit en Algérie par Boukhemza., (2000) et Sbiki ., 

(2008)(Boukhemza.,2000 ; Sbiki.,2008). 

I.1.5 Menace et protection 

Le déclin de la population mondiale de la cigogne blanche CiconiaCiconia durant la 

dernier décennie est associer avec l’augmentation des nombres d’accident ; la majorité due à 

l’impact anthropogénique comme les pesticides, la Chasse, l’urbanisme et les réseaux 

électriques, et des facteurs naturelles causées principalement par des maladies 

infectieuses(Bouriach.,2016). Non seulement, mais les décharges à ciel ouverts constitue 

aussi un danger potentiel pour la survie des cigognes blanches. Comme précédemment cité les 

décharges à ciel ouverts constituant l’une des sources de nourriture pour la cigogne surtout en 

hivers. Il estimportant de signaler que ces décharges peuvent contenir des restes des 

médicaments ou des hormones synthétiques, ce qui peut avoir des conséquences négatives 

pour les oiseaux à savoir, infections ou contaminations avec des germes multi 

résistants(Boudra, Hadouche.,2015).Face à ces menaces de nombreux organismes sont 

mobilisés pour protéger ces oiseaux migrateurs. La cigogne blanche figure sur la liste des 

espèces concernées par la désignation de Zone de Protection Spéciale (ZPS) et la mise en 

œuvre des mesures de conservation spéciale concernant son habitat. La cigogne blanche est 

une espèce protégée conformément à la loi sur la protection de la nature, la convention de 

Bonn, la convention de Bern et la convention de Ramsar(Benharzalah., 2017, Bouriach., 

2016). 
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I.1.6Diversité de microbiota intestinale chez les cigognes 

  Un microbiote intestinal ou flore intestinale constitue un élément important pour 

l’hôte, il est impliqué de différentes façons dans la physiologie de son hôte.  Il est également 

impliqué dans la digestion ainsi que la transformation et l’assimilation de composés non 

utilisables directement par l’hôte ainsi que différents processus métabolique (Philipe., 2015). 

Chez les animaux le microbiote intestinal est perturbé par le changement de régime 

alimentaire ; en plus de ce changement les animaux dans la nature peuvent également 

rencontrer dans l’environnent des composés tels que les antibiotiques, ces derniers peuvent 

influencer sur la diversité microbienne de la flore intestinale ainsi de provoquer l’émergence 

des bactéries résistantes et potentiellement pathogène (Vasai., 2013). 

            I.1.6.1 Tube digestive des oiseaux 

  Le tube digestive des oiseaux se développe selon l’âge, il est composé en plusieurs 

segments allant du bec au cloaque et étant composé du jabot. Les trois segments de l’intestin 

grêle (duodénum, jéjunum, iléon) et des excréments  sont les plus riches en microorganismes. 

Tandis que proventricule(estomac), gésier, pancréas, du rectum sont beaucoup moins riches 

en microorganismes dû à des conditions de croissance peu favorable à savoir le pH et les 

molécules antibactériennes(Vasai., 2013). 

        I.1.6.2 Groupe bactériens principaux du microbiote intestinal des oiseaux 

Les résultats de séquençage de l’ARN 16S, ont révélé une grande diversité du 

microbiote intestinal chez la cigogne blanche.   

• Lactobacillales : Un ordre bactérien qui regroupe des bactériesanaérobies facultatives, 

qui font partie de familles desLactobacillaceae, Entérococcacae et Streptococcaceae.La 

famille desLactobacillaceaeet le genreLactobacillus présent de façon majoritaire au niveau de 

microbioteintestinal(Klein et al., 1998). Ces bactéries sont capables d’adhérer aux muqueuses 

de la paroi intestinale permettant ainsiune colonisation du tube digestif(Velez et al., 2007). 

• Bacteroidales : Cet ordre est composé de bactéries anaérobies strictes avec une forte 

activité fermentative. Ces bactéries ont des activités hydrolytiques, cellulotiques, 

hémicellulolytique, amylolytiques et protéolytiques. Elles sont également capable de 

fermenter plusieurs glucides tels que le glucose, le saccharose ou plusieurs pentose(Fonty 

etChaucheyras- Durand,2007). 
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• Clostridiales : Ce groupecomprend des bactériesanaérobies strictes dont la famille la 

plus dominante c’est les Clostridiaceaeet les Ruminococcacae.Certaines espèces de ce groupe 

ont des activités cellulolytique, amylolytiques, lipolytiques et protéolytique. Elle présente 

également des activités fermentative avec activité saccharolytique ou utilisant des acides 

organiques(Fonty et Chaucheyras- Durand, 2007). 
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Les maladies infectieuses ont été la principale cause de mortalité à travers le monde 

par l’apparition de plusieurs pandémies ce qui à causer la fin de multiples civilisations à 

travers le temps (Kardss et Demain ;2013).Ce n’est qu’en 1928 après la découverte des 

antibiotiques (Pénicilline G en 1928) qu’il y’a en un grand changement en médecine par la 

diminution considérable des mortalités et morbidités dues aux maladies infectieuses 

(VanHoeket al ,2011). Depuis leur découverte jusqu’aux années 70 une douzaine de familles 

furent découvertes et sont utilisées de nos jours pour le traitement des maladies infectieuse 

(Bassettietal 2013). 

II .1. Les Beta lactames, molécule et mode d’action 

Les Beta lactames sont les premières molécules qui ont une activité antimicrobienne. 

La première molécule utilisée est obtenue d’un champignon « Penicillium notatum ». L’étude 

de la consommation de cette molécule active entre 2000 et 2015, montre que la consommation 

d’antibiotique diminue chez les pays développés. Mais chez les pays en voie de 

développement la consommation d’antibiotique diminue légèrement. En 2015, quatre pays à 

savoir : Turquie, Tunisie, Algérie et la Romanie ont un taux de consommation élevé (Klein 

etal., 2018). L’utilisation importante des Beta lactames pour lutter contre les infections 

bactériennes dans le milieu hospitalier est liée à la tolérance et l’efficacité thérapeutique 

(Boruta, 2018). 

L’antibiotique peut avoir un effet bactéricide ou bactériostatique et agir à différente 

niveau de la cellule bactérienne suivant des mécanismes d’action différents. Les Beta 

lactames inhibent l’activité des transpeptidases et ainsi arrête la synthèse du peptidoglycane 

alors la bactérie devient plus fragile (Brisson.,2018)( Figure 03). 
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lactamespar les bactéries, un second rang de
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II.2. La résistance aux Beta lactame

Malheureusement, dès le début de l’utilisation clinique des antibiotiques, ces bactéries 

pathogènes ont développés de la résistance à ces molécules actifs. Et cette résistance aux 

antibiotiquesà rapidement constitué un problème de santé publique à l’échelle mondiale
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d’amoxicilline 

La famille des Beta lactames est divisée en quatre groupes à savoir les pénicillines, les 

céphalosporines, les carbapénèmes et les monobactames. La première molécule des 

lactames c’est la pénicilline G très efficace contre les Streptococcus. Cependant avec le 

développement de la résistance à l’action de la pénicilline G à donner naissance à de 

nouvelles molécules de pénicilline à savoir : méthicilline, oxacilline, cloxacilline et la 

(White, 2012). Quelques années après, il y a une émergence des Beta 

Lactamases à Large Spectre (BLSE), et une nouvelle molécule est apparu c’est la témocilline. 

olécules sont utilisées à savoir : Ampicilline, amoxicilline, 

(Papp-Wallace et al., 2015).Suite àla synthèse des Beta 
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rapidement constitué un problème de santé publique à l’échelle mondiale
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molécules sont rapidement apparues(Hawkey ; 2008). En effet Fleming lançait déjà un 

avertissement face à une utilisation abusive des pénicillines dès 1945 lors de son discoure 

d’acceptation de prix Nobel. Pour chaque nouvelle classe d’antibiotique développée et 

commercialisé, des souches bactériennes résistantes ont émergés.Ce phénomène a été amplifié 

par l’utilisation abusive des antibiotiques depuis un demi-siècle. En effet, des consommations 

élevées et utilisation inappropriée de ces molécules sont à l’origine de l’émergence et de la 

diffusion de la résistance (Muller., 2017).  

II.2.1. Les types de la résistance 

 La résistance aux antibiotiques est un phénotype identifié chez de nombreuses espèces 

bactériennes.  Certaines bactéries sont naturellementrésistantes à des antibiotiques (possèdent 

un résistome). On parle d’une résistance naturelle (intrinsèque).Celle-ci constitue également 

un marqueur d’identification de la bactérie. D’autres échappent par des modifications 

génétiques. On parle d’une résistance acquise (extrinsèque) (Veyssiere., 2019). Cette 

dernières peut se faire soit par mutation chromosomique soit par acquisition des gènes 

transférées d’un autre microorganisme (Moroh., 2014 ; Guyomard . ,2016). 

II.2.1.1. La résistance intrinsèque (Naturel)  

La résistance naturelle est stable ; transmise à la descendance mais elle n’est pas ou 

peu transmissible sur un mode horizontal. Exemple de résistance naturelle : Klebsiellaspp 

produit naturellement des Beta lactamases(Nouri,Ziadi.,2015). Les bactéries anaérobies sont 

naturellement résistantes aux aminosides (Lozniewskiet al., 2010).Les bactéries dépourvus de 

paroi (les mycoplasmes) présentent une résistance aux beta lactames(Normak et 

Normak.,2002). 

II.2.1.2. La résistance acquise  

Il s’agit d’un caractère qui concerne alors  quelques souches d’une espèce donnée. La 

résistance acquise est moins stable ; mais elle se propage souvent de façon important dans le 

monde bactrien. Ce phénomèneidentifié au niveau des souches qui sont normalement sensible. 

La résistance acquise résulte d’une modification génétique dans le génome de la bactérie. 

Cette dernière, lui permet d’avoir une tolérance à une concentration d’antibiotique plus élevée 

que celle qui inhibe la croissance des souches sensibles de la même espèce (Moroh., 2014 ; 

Lozniewski., 2010). La résistance acquise est engendrée soit via une mutation 
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chromosomique au niveau des gènes de résistance présent sur le chromosome.  Non 

seulement, mais l’acquisition d’un nouveau phénotype de résistance, peut se faire via un 

transfert horizontal du gène de résistance. L’acquisitiondes nouveaux matériels génétiques 

peut se fait soit par échange direct de matériels chromosomiques soit par un échange d’un 

élément mobile le plus souvent un plasmide qui peut porter un à plusieurs gènes de résistance. 

Ces fragments d’ADN peuvent être transmis d’une bactérie donneuse à une bactérie dite 

receveuse. Cette transmission peut se faire entre deux espècesbactériennes différentes (Carle., 

2010). Ce mode d’acquisition de résistance peut se faire selon trois mécanismes différents 

dont la transduction ; la transformation ou la conjugaison (Baudry et Brézellec., 2006). 

II.2.2. Mécanisme de résistance 

De manier générale, les bactéries utilisent différents mécanismes pour développer une 

résistance aux antibiotiques.  Et le mécanisme de résistance diffère suivant la classe de 

l’antibiotique et le groupe bactérien soit Gram négative ou Gram positif (Lagha., 2015). 

II.2.2.1. Diminution de la perméabilité 

Dans le cas des Gram négatifs la première cible des Beta lactame est la membrane 

cytoplasmique. Pour cela la molécule active doit pénétrer dans la cellule à travers des porines 

qui sont des canaux protéiques. Ainsi ; la sensibilité aux Beta lactames dépond de nombre de 

porines fonctionnelle. L’altération des porines induit une diminution de perméabilité aux 

antibiotiques. Cette altération de perméabilité peut être liée soit une réduction importante au 

niveau de production des porines, ou la production d’une porine mutée.  Différents isolats 

cliniques d’E. colicaractérisés par une altération ou expression réduite des porines de type 

OmpC et/ ou OmpF ont démontré une susceptibilité réduite aux Beta lactames(Faure., 

2009 ;Davinet al., 2020). 

II.2.2.2. Hyperproduction du système d’efflux 

 Le système d’efflux repose sur une pompe insérée dans la membrane. Elle est capable 

d’évacuer l’antibiotique hors de la bactérie grâce à un canal : cet efflux conduit à une 

diminution de la concentration intracellulaire de l’antibiotique (ElAbdani., 2016).Des 

mutations dans les régions régulatrices des opérons de système d’efflux multi drogues 

peuvent conduire à une surexpression des systèmes d’efflux constitutifs ; associée ou non à 

une perte des porines, pour conférer une multi résistance aux antibiotiques.L’ampliation des 
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systèmes d’efflux dans la résistance aux Beta lactames est clairement identifiée dans plusieurs 

études en particulier chez Klebsiellapneumoniae(Lagha., 2015).  

II.2.2.3. Modification des protéines liantla pénicilline (PLP) 

 Chez les bactéries à Gram négative la résistance aux Beta lactames est liée à la 

modification des PLPs qui joue un rôle mineur dans la résistance en comparaison avec les 

Gram positives. Il existe déférentscas d’altération des PLPs(Lagha., 2015) à savoir : 

diminution de l’affinité des PLPs pour les Beta-lactame (ex : Streptococcuspneumoniae), ou 

bien la synthèse d’une ou plusieurs PLPs insensible aux Beta lactames (ex : Staphylococcus 

aureus) (ElAbdani., 2016). 

II.2.2.4. Production des Beta -lactamases 

Chez les entérobactéries ; la production des Beta lactamasesest le 

mécanismeprédominant de résistance auxBetalactames. Les Betalactamases sont des enzymes 

hydrolysant les Beta lactames. Ces enzymes sont localisées au niveau de l’espace péri 

plasmique chez les bactéries à Gram négatives. Selon la classification d’Ambler les Beta 

lactamases sont subdivisées en quatre Classes, à savoir : classe A : caractérisé par la présence 

d’un groupement de serine dans leur site actif, elle dégrade les pénicillines. Ces 

Betalactamases sont inhibées par acide clavulanique ; classe B : regroupe tous les métallo-

enzymes qui ne sont actives qu’en présence de Zn+2. Elles sont donc inhibées par des 

chélateurs minérauxcomme EDTA (Éthylène diamine tétra acétique). Elles sont impliquées 

dans la résistance aux carbapénèmes ; classe C : cette enzyme à une activité contre les 

céphalosporines. Et ils ne sont pas inhibées par acide clavulanique ; classe D : regroupe les 

oxacillinases qui inhibent l’action des céphalosporines de troisièmes génération (Les Beta-

lactamases à spectre étendu(BLSE)) et les carbapénèmes et résistent à l’action de l’acide 

clavulanique (Lagha., 2015 ; Hnich., 2017). 

II.3. La génétique et la dissémination des gènes de résistance aux Beta lactames  

La microflore environnementale partage la même niche écologique avec d’autres 

bactéries productrices des molécules antimicrobienne(D’costaet al., 2007).Les bactéries 

naturellement résistantes contiennent un « resistomeenvironnemental » qui est la source 

majeur d’acquisition des gènes de résistances au d’autres bactéries(Mansonet al.,2010).Les 

microorganismes développent deux principaux mécanismes à fin d’assurer leur survivre dans 
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l’environnement hostile. Le premier mécanisme est la mutation spontanée et le second le 

Transfert horizontal des gènes (Partirdgeetal., 2011). Le transfert horizontal des gènes c’est 

le mécanisme d’acquisition desgènes de résistance entre les bactéries de même espèces ou 

différentes espèces via les éléments génétiquement mobiles (plasmide, transposons, intégrons, 

SI) par différentes stratégies : Conjugaison, transformation ou transduction, translocation 

(Alekshun., 2007 ; Bergogne., 2009). 

� Par transduction : l’ADN du plasmide est inclus dans un bactériophage et ensuite 

transmis par celui-ci après lyse bactérienne à une autre bactérie. 

� Par transformation : l’ADN libre passe d’une cellule à l’autre et va altérer le 

génotype de la cellule réceptrice. 

� Par conjugaison : elle s’effectue par passage des plasmides à travers des tubules 

protéiques provenant de l’extension des pilis d’une bactérie vers l’autre (pili sexuel). 

� Par translocation : il se produit un échange de courtes séquences d’ADN 

(transposons) entre deux plasmides, ou entre un plasmide et une portion d’un 

chromosome bactérien situé à l’intérieur d’une cellule bactérienne. Un transposon peut 

transmettre une résistance unique ou multiple  

II.4.Le rôle de l’environnement dans l’émergence et la propagation des bactéries 

résistantes  

 L’environnement aquatique et le réceptacle final de nombreuses bactériesrésistantes 

aux antibiotiques principalement d’origine fécales ; ou bien issue de ruissèlement des sols et 

des effluents traités de stations d’épurations (STEPs). Dans les pays industrialisésla majeure 

partie des eaux uséesissues des établissements de santé et l’usage domestiques subissent un 

traitement dans les stations d’épuration avant qu’elles soient rejetées dans les milieux 

aquatiques. Les écosystèmes aquatiques pourraient donc jouer un rôle clé dans le transfert des 

gènes de résistances aux antibiotiques entre communautésbactériennes allochtones et 

autochtones et constituant ainsi une voie de retour à l’homme. Des études récentes ont 

identifié la présence des bactéries porteuses des gènes de résistances codant pour des Beta 

lactamases (Guyomard., 2016). 

Les eaux usées domestiques qui arrivent dans les STEPs sont constitués d’un mélange 

complexe des bactéries commensales humaines et des bactéries environnementales qui vont 

entrer en contact avec des quantifiéesconsidérables des antibiotiques ; mais aussi d’autres 

substancestels que les métaux lourd ou des biocides qui vont pouvoir affecter la 
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communautébactériennes et le métabolisme des bactéries.Dans cescirconstances les STEPs 

peuvent agir comme des bioréacteurs favorisant l’apparition de la résistance aux antibiotiques. 

Une autre étude a révélé la présence des molécules d’antibiotiques telles que l’érythromycine 

et la roxithromycine;les quinolones, les nitroimidazoles et les sulfonamides dans les stations 

d’épurations(Parveau., 2011). Non seulement, mais l’utilisation des antibiotiques avec les 

animaux d’élevage peut également contribuer à la dissémination des bactéries résistantes aux 

antibiotiques et des molécules d’antibiotiques non dégradées par l’animale. De ce fait, 

contribuée à la contamination des eaux de surface par un drainage et contaminé les eaux de 

profondeur par percolation (Guyomard., 2016). La contamination ne se limite pas 

uniquement à l’eau, mais le sol aussi peut être contaminé soit par les excréments des animaux 

préalablement traités avec des antibiotiques, soit par l’épandage sur les champs des boues des 

stations d’épurations ou des fumiers et purines produits dans les étables.  Un criblage de 

molécule d’antibiotique dans le sol arévélé une concentration de 0, 3 ng de tétracyclines dans 

un kilogramme de sol. Ces résidus d’antibiotiques peuvent agir sur la flore tellurique et 

provoquer la résistance (Parveau., 2011). 

II.5. Les déterminants de l’apparition et la diffusion des bactéries résistants aux 

antibiotiques 

La résistance bactrienne a pris une telle ampleur de deux principaux déterminants, à 

savoir : La pression de sélection liée à l’utilisation abusive des antibiotiques en médecine 

humaine et vétérinaire. Et la diffusion de ces populations des bactéries résistances soit par des 

échanges interhumains à la fois de proximité (transmissionmanu 

porté,transmissionintrafamiliale) mais aussi les échanges internationaux qui ont permis la 

diffusion mondiale des clones dites multi résistances, ou par des échanges entre animaux 

notamment les pratiques d’élevages intensifs. Non seulement, mais les échanges animal-

homme que ce soit dans un contexte d’élevage ou via lesanimaux domestiques peuvent 

participer dans la dissémination de la résistance. Et également les échanges qui peuvent 

survenir au sein de l’environnement (Guyomard., 2016). 
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Figure 04:Complexité des interrelations entre les 04 écosystèmes          

(Animal/homme/sol/eau)(Faye.,2005)
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III.1. Echantillonnage 

Avant de procéder à une étude du microbiote intestinal d’un oiseau, on doit faire un 

échantillonnage d’excréments à la fin de mois Mars. Les fientes  sont des déchets de nature 

organique, issue des intestins de l’oiseau. Ces échantillons à leurs états frais, ils sont 

considérés comme une niche écologique favorable aux microorganismes, soit originaire de 

l’intestin de l’individu ou des contaminants la flore tellurique et / ou de l’environnement de 

l’oiseau. Dans le but de garantir un bon acheminement et le maintien de la flore intestinale, 

ces échantillons sont conservés à 4°C.   

III.2. Isolement, purification et identification du microbiote intestinale de ciconiaciconia. 

A l’arrivée des échantillons frais des fientes  deCiconia ciconiaau laboratoire un 

isolement des souches sera effectué.  Un gramme d’échantillon est mis en enrichissement 

dans le bouillon cœur cerveau (10 ml). Après une incubation de quatre heures à 37°C, 100µl 

de la suspension bactérienne est ensemencé suivant la méthode d’inondation sur un milieu 

non sélectif (LB). Une fois que les souches sont isolées on procèdera à la purification et 

l’identification. La purification sera élaborée suivant un repiquage répété sur un milieu gélosé 

sélective pour les Gram négative (Mac Conkey) (Bouazizet al., 2017(Modifié)). 

L’identification phénotypique des présumées  isolées sera élaborée suivant soit la 

méthode classique des galeries biochimiques (API 20E), ou bien suivant la méthode de 

MALDI-TOF SM (Matrix Assisted Laser Desorption And Ionisation –Time Of Flight- 

Spectrophotometry of Masse). On peut aussi élaborer une identification moléculaire suivant 

des PCR (Polymorphism Chain Reaction) (Djenadi et al., 2019).  

III.2.1. Galerie biochimique (API 20E)  

L’identification des isolats purifiésest élaborée en utilisant la galerie Api 20 E. 

API 20E: estun système standardisé pour l’identification des bactéries Gram négatives 

principalement les entérobactéries  constitue d’une bande en plastique avec 20 microtubes 

contenant des substrats biochimie sous forme désydratée. La galerie regroupe les tests 

suivants : arginine dihydrolase, lysines ,H2s, uréase , tryptophane désaminase ,indole ,la 

fermentation des glucose ,du mannitol  ,de nositol ,saccharose ,arabinose ,amygdaline….etc. 

(Swanson.,1980).  
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� Principe 

 Le principe de base est de mettre un volume (1µl) de la suspension bactérienne dans 

les différentes cupules. Le virage de couleur desréactifs pendant la période d’incubation se 

traduisent soit directement ou par l’addition des réactifs. 

� Techniques 

L’élaboration de cette galerie, recommande le suivit de plusieurs étapes à savoir :   

Etape 01 : Préparation de la galerie : Dans le but d’hydraté les milieux une quantité d'eau est 

additionné dans les cupules. Par la suite on insère la galerie dans la boîte d’incubation. 

Etape 02 : Préparation de l’inoculum : Une suspension bactérienned’opacité légère est 

préparée avec une seule colonie prélevée sur un milieu gélosé et dissoute dans de l’eau 

physiologique. 

Etape 03 : Inoculation de la galerie :Ajouter la suspension bactérienne dans les cupules des 

tests : CIT, VP, GEL.  Ajouter l’huile de paraffine pour les caractères soulignés ADH, LDC, 

ODC, URE, H2Sà fin d'assurer une anaérobiose. Incuber la galerie à 35-37°C pendant 18 à 24 

heures. 

Etape04 :   Détermination de l’espèce bactérienne : elle est faite par utilisation d’un catalogue 

Api 20 E(Debabza., 2015). 

III.2.2. Identification avec la méthode MALDI-TOF-SM 

L’identification des souches isolées peut se faire avec la méthode de Matrix Assisted 

Laser Desorption And Ionisation –Time Of Flight- Spectrophotometry Of Masse (MALDI-

TOF-SM). Les souches sont déposées sur les ciblespuis Co-cristallisées à l’aide de 0,5ul de 

matrice constituées d’une solution saturée d’acide alpha-cyano-4-

hydroxyciannamiquecontenant 50% d’acétonitrile et 2,5% d’acidetrifluroacetique. Une 

procédure extraction des protéinesbactérienne est réalisée. Elle consiste à dissocier une 

colonie dans 20ul d’acide formique à25%. Par la suite 1µl de la suspension est alors déposé 

dans un puit ; Après séchage, 1µl de matrice est additionné. Les dépôts sont effectués sur des 

plaques comprenant 44puits dont deux sont réservés au dépôt de la souche d’E. colide 

référence. Aprèsune saisie du plan de plaque à l’aide du logiciel SIR WEB MALDI TOF, les 

souches sont analysées à l’aide du SM AXIMA assurance. Apres 500tires laser ; les ions 

chargés positivement sont extraits puis accélérées dans un champ électromagnétique (20Kv en 

mode linéaire). Le spectre génère est analysé sur un intervalle 2000-20000 masse/charge 
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(M/Z). Puis comparé à ceux présents dans la base des données spectrale Saramis version 

2009(Dauwalderet al ., 2010). 

III.2.3. Identification moléculaire (PCR 16S ARN) 

Les souches bactériennes sont identifiées par une technique d’amplification (PCR). Le 

mélange pour la PCR avaient un volume finale de 100ul avec 0,1uM d’amorces (Amorces 

universelles (Tableau I)) ; 200uM de chaque de nucléotides, 2,5U de Taqpolymerase dans un 

volume de tampon d’amplification (10mMHCL-Tris PH8, 3, 50Mm KCL, 1,5mMMgcl2). 

L’amplification d’ARN 16Sest réalisée dans le thermocycleur suivant un cycle correspondant 

à l’amorce utilisée. Les produits de PCR ont été séquencés puis analysées avec les données de 

Genbank pour déterminer le genre et l’espace bactérienne (Djenadi et al.,2018). 

 Au terme de l’identification une étude du profile de résistance de ces souches est 

élaboré suivant un antibiogramme ; qui se base sur la diffusion des disques d’antibiotiques de 

la famille des Beta lactames sur la gélose de Muller Hinton. Suivit d’une détermination de la 

concentration minimale inhibitrice pour les souches résistante. 

III.3. Etude du profile de résistance  

III.3.1. Test de diffusion sur gélose 

La sensibilité aux antibiotiquesest évaluée suivant la méthode de diffusion desdisques 

sur un milieu solide -Agar Muller Hinton-. Une densité bactérienne de 0,5 McFarland   est 

ensemencé sur la gélose Muller Hinton dans laquelle des disques d’antibiotiques de  Beta 

lactames sont ajoutés : Céfotaxime (CTX, 30ug) ; Ceftazidine (CAZ ,30ug) ; Aztréonam 

(ATM, 30ug) ; Ertapénéme (ETP, 10ug) ; Méropénéme (MEM, 10ug) et Imipenème (IMP, 

10ug). Après 24 heures d’incubation, les isolats ont été classés comme « sensible », 

« intermédiaire », ou « résistants », selon la recommandation d’EUCAST 2014  (EUCAST, 

2014). 

III.3.2. Détermination de la Concentration Minimal Inhibitrice (CMI) 

Les CMI est élaborée suivant la méthode de micro-dilution sur le milieu de Muller 

Hinton. Les CMI ont été interprétésconformément à la recommandation d’EUCAST (2015). 

Cette technique repose sur la mise en culture d’un inoculumbactérienne eststandardisé (1à 5 

UFC/ml) en présence des séries des dilutions d’antibiotiques de raison dedeux. Après une nuit 

d’incubation à 37°C,   la lecture des résultats se fait par une évaluation visuelle de la turbidité 

des différents puits de la microplaque avec un lecteur de densité optique. La CMI correspond 
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Figure 05:Résultat d’un test de double synergie 
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à la plus petite concentration d’antibiotiques qui inhibe toute croissancevisible de la bactérie, 

dire qu’aucun trouble n’est visible dans les puits correspondant à cette valeur. La 

valeur obtenue est comparées à la concentration critique (Soares., 2015). 

III.4. Etude du mécanisme de la résistance   

III.4.1. La détection d’isolats producteurs de BLSE 

Le criblage de la résistance aux Beta lactamase, plus spécifiquement la production des 

BLSE, se base sur le teste de synergie « Teste de Double disque » (DD teste).  Le test consiste 

rechercher une image de synergie entre un disque d’antibiotique

inhibiteur d’un Beta lactamase : amoxicilline+acide clavulanique(AMC

céphalosporine de troisième génération ou un monobactame(Aztréonam) 

à déposer des disques de Ceftazidine(CAZ, 30ug) ; Céfotaxime(CTX

ug)et céfépine(FEP, 30ug) à une distance de 20mm 

centre) d’un disque d’amoxicilline/acide clavulanique (AMC, 20/10ug)(Djenadi

BLSE est confirmée lors d’une sensibilité diminuée à la céphalosporine de 

troisième génération, associée à une zone d’inhibition élargie vers le disque contenant l’acide 

clavulanique. Ce phénomène et en évidence une synergie entre la C3G et l’inhibiteur d

lactamase avec un profil dit en « bouchon de champagne » (Boutal., 2017).

Résultat d’un test de double synergie (Boutal., 2017). 
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qui inhibe toute croissancevisible de la bactérie, 

dire qu’aucun trouble n’est visible dans les puits correspondant à cette valeur. La 

Le criblage de la résistance aux Beta lactamase, plus spécifiquement la production des 
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BLSE est confirmée lors d’une sensibilité diminuée à la céphalosporine de 

troisième génération, associée à une zone d’inhibition élargie vers le disque contenant l’acide 

clavulanique. Ce phénomène et en évidence une synergie entre la C3G et l’inhibiteur de b-
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III.4.1. La détection d’isolats producteurs de Métallo-Beta Lactamase 

III4.1.1.Carba- NP- Test modifie 

Le principe de ce test repose sur la mise en évidence d’une acidification du milieu lors 

de l’hydrolyse de carbapénèmes en acide carboxyle par une carbapénèmases. Nous utiliserons 

le protocole du Carba NP test modifie (Bakouret al., 2015). 

 Un volume de 200 µl de tampon de lyse (CTAB : CetylTrimethyl Ammonium 

Bromide 0,02%) est disposé dans un tube Eppendorfs. Un ose calibré (10ul) des colonies 

bactériennes est dissociée dans le tampon de lyse, et vortexée 1à2min. Ce volume estreparti 

dans 2 tubes Eppendorfs (100ul de chacun) numérotés « A » et « B ». On ajoute 100µl de la 

solution A dans le tube « A » et 100µl de la solution A additionnée de carbapénèmes 

(6mg/ml) dans le tube Eppendorf « B ». Ces solutions sontvortexées et incubées à 37C° 

pendant un maximum de 2heures. La lecture visuelle de la couleur est réalisée dans chaque 

tube Eppendorfs (TB/III). Un résultat positif se traduit par l’apparition d’une couleur 

rouge/jaune ou rouge/orange ; tandis que la couleur du tube « A » reste inchangée dans le 

résultatnégatif (Bakour., 2015) .Ce test est réalisé en présence d’un témoin (+) et (-) pour sa 

validation. 

III.4.1.2.Test de Hodge modifiée  

Le test Hodge modifier (MHT) est un test de dépistage phénotypique pour la recherche 

de la production de carbapénèmases. Ce test consiste a déposé un disque de carbapénème 

(10µg) au centre d’une boite de gélose Mac Conkey(Lee et al., 2010 ; Bonnet., 2013) 

préalablement ensemencé avec E. coliATCC25922, avec 0,5 McFarland standard. Par la suite 

la boite est laissée au repos pendant 15 min à une température ambiante (Young et al., 2002). 

Ensuite la souche cible, la souche témoin positif (K. Pneumonie) et la souche témoin négative 

(E. coli ATCC 25922) sont  ensemencées sur la gélose sous forme de strié portant de disque 

vers le bord de la gélose puis incubé à 37°C pendant une nuit. La déformation de la zone 

d’inhibition et la formation d’un trèfle indique la production probable d’une 

carbapénèmases(Leeet al., 2010 ; Bonnet.,2013).  

       III.4.1.3 La détection de production des MBL (type de carbapénèmases) 

Les MBLs c’est un type de carbapénèmases qui résiste aux acide clavulanique 

contrairement aux BLSE mais sont sensible (inhibé) par EDTA (acide 
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ethylénediaminetetraacétique) ; ce dernier va se fixé sur le site actif de l’enzyme au lieu les 

ions de Zn qui sont des cofacteurs d’enzyme. Suivant le teste de synergie.  

• Préparation des disques IMP/EDTA et performances de la méthode des disques 

IMP/EDTA pour la détection des MBLs. 

Une solution d’EDTA 0,5M est préparée (18,61gd’EDTA disodique 2H2O dans 100ml 

d’eau distillée) et ajustée à pH7, 8 en ajoutant du NaOH.  La solution est stérilisée par 

autoclavage. 

Par la suite, et sur la première moitié de la boite d’agar Muller-Hinton dans laquelle 

des souches ont été inoculées (0,5Mc Farlandstandards d’opacité) deux disques ont été 

déposées. L’un constitué de disque de 10µg d’imipenème ajoutés avec 5 µl de solution 

d’EDTA et le second disque ne contient que 5µl de solution d’EDTA ; sur la seconde moitié, 

deux disques distendus de 1,5cm ont été déposés, l’un est de 10µg carbapénèmes et le second 

disque ne contient que 5ul de solution EDTA(Yong et al.,2004). 

Les diamètres de zones d’inhibitiondes disques IMP et IMP/EDTA ont été mesurés 

après 18heures d’incubation. Une augmentation de la taille de la zone d’au moins 7mm autour 

du disque imipenème-EDTA par rapport aux disques imipenème sans EDTA estenregistrée 

comme une souche productrice de MBL (Deebaet al., 2011). 

III.5 Identification des gènes de résistance  

La résistance aux Beta lactamases chez les Gram négatives est principalement codée 

par des gènes de résistance à savoir blaAMPc, blaGES,blaCTX,blaKPC, blaIMP, blaOXA-48 et blaNDM . 

Le criblage des gènes de résistance se fait suivant une amplification des amorces spécifiques à 

chaque gène de résistances.  Le tableau ci-dessous présente l’ensemble des amorces utilisées.
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Les cigognes blanches sont des oiseaux qui occupent différents milieux à savoir les 

zones humides, les zones urbains, les champs agricoles et les décharges ouvertes. Durant leur 

vie, ces oiseaux peuvent être exposés à une flore bactérienne très diversifié, certaines même 

peuvent être pathogènes. Une analyse des séquences de l’ARN 16S par Han et ces 

collaborateurs ont révélé une diversité bactrienne importante. Sous des conditions d’aérobie 

Enterococcusfaecalis, Escherichia coli, Bacillus spp.,Enterococcusavium, 

Enterococcusgallinarum, Pseudomonas spp., Alcaligenesspp., Enterobacterspp., 

Corynebacteriumspp., et  Proteus mirabilis sont identifiées. Et sous les conditions 

d’anaérobie E. coli, Clostridium tertium, En. faecalis, et P. mirabilissont identifiées(Han et 

al., 2011).  

L’émergence et la propagation de la résistance parmi les isolats d’entérobactéries est 

une menace grave pour la santé publique. Les rapports sur les entérobactéries productrices de 

Beta lactamase ont augmenté dans le monde entier. Non seulement les isolats bactériennes 

humains, animal et même environnemental. 

1-La diversité bactérienne dans la faune à l’échelle mondiale   

L’isolement des E. coli productrices de Beta lactamase est  déjà signalé chez les 

cigognes blanches par Alcalà et alen nord de l’Espagne. Les BLSE les plus répondue dans 

cette étudeétaient de type SHV-12 (Alcala et al.,2016). Ces derniers reste une cause d’une 

infection communautaire en Espagne (Díazet al., 2010). De plus l’un de ces isolats présente 

des mutations chromosomiques dans le promoteur de gène AmpC.Les gènes blaSHV-12connus 

comme le type de BLSE le plus porté par E. coli de la viande et volaille cru en Espagne (Egea 

Pet al.,2012). Ces facteurs ont conduit à considérer le potentiel zoX<onotique d’E. coliet 

l’existence d’un échange des clones ou structure génétique portant les gènes de BLSE entre 

l’homme, le bétail et oiseaux sauvages (Bonnedahl Jet al., 2009) . DesE. coli productrices 

des BLSE ont été isolées en Portugal par Poetaet ces collaborateurs, à partir des fèces des 

mouettes trouvantdansl’ile de Portugal (Poeta et al., 2008). Il est intéressant de noter que 73% 

des isolats des mouettes positifs aux BLSE abritaient le blaTEM-52et que 27% des isolats 

contenaient le gène bla CTX-M ; une prévalenceélevée des TEM-52 a également été récemment 

observé dans les isolats d’E. coliprovenant d’animaux et les produits à base de viande et de 

poulet du Portugal (Machadoet al., 2008) . En plus de ces gènes de résistances aux Beta-

lactames, une variété des gènes de résistance ont été observées(cmlA, tetA, tetB, aadA, sul1, 

sul2,et sul3) chez les E. coli productrices des BLSE ; dans ces isolats des intégrons de classe 1 

ou 2 ou les deux ont été détectés(Guditaet al.,2016). 
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          L’isolement des E. coli productrices de Beta lactamase est aussi signalé en 2015 chez 

les mouettes de Franklin en chili par Bàez et ces collaborateurs (Baez et al.,2015). Les 

résultats de cette étude montrent la présence d’E. coli productrices de BLSE de type CTX-M, 

dont le CTX-M-15 étaient le plus prédominant dans cette étude, lesisolats d’E. 

coliproductrices des BLSE appartenaientaux lignées qui sont trèsrépondue chez l’homme de 

l’Etats unis et au Canada (Chen et al., 2014 ;Denisuiketal.,2013 ;Peiranoet al.,2012) , alors 

qu’ils ontàpeine été trouvés au chili(Baezet al.,2010 ;Denisuiket al.,2013), suggérant ainsi la 

mobilité d’E. coliproducteurs de CTX-M-15 par des oiseaux migrateurs. Donc Baez et ces 

collaborateurs ont émis l’hypothèse que dans le nord de chili, les goélands migrateurs 

conservant dans leur intestin des bactéries résistantes acquise au canada et aux Etats 

unis.L’expérience de conjugaisons ont réussi montré la capacité de transfert de ces gènes de 

résistances à une autre bactérie(Baezet al.,2010). Des E. coli productrice de BLSE sont 

identifiées au Pakistan dont (17, 3%), le CTX-M-15 est le plus prédominant 

(Mohsinetal.,2017). Ce type de CTX-M-15 maintient une distribution mondiale et bien qu’il 

soit généralement associé aux isolats BLSE humains et animaux de compagnie. Il est 

également très courant chez la faune aviaires(Wang et al., 2017). Une étude précédente a 

également indiqué un taux élevés de blaCTX-M-15 provenant d’isolats clinique s humaines 

au Pakistan(Habeebet al., 2014). La propagation de ces isolats productrices de BLSE se fait 

via des plasmides, ce que facilite le transfert des déterminants génétiques entre les différents 

échantillons que ce soit clinique ou pas, ce qu’explique la dissémination de la résistance entre 

les différents oiseaux sauvages migrateurset différents écosystèmes.En Tunisie des E. coli 

productrices de BLSE de type CTX-M-15 ont été aussi  isolées dans la pluparts des 

échantillons fécaux d’aviaires(Ben Yahia., 2017 ;Mohsin et al.,2017). 

Cette caractérisationgénotypique est aussi détectée auparavant chezE. coliimpliquée 

dans les infections nosocomiales en Tunisie et même dans le monde entier. Cela peut suggérer 

que le taux de portage des E. coli productrices des BLSE trouvé chez les oiseaux sauvages est 

de nature anthropique. Outre de production des CTX-M d’autres gènes de résistance sont 

aussi détectéeschez des isolats d’E. coliportaient à la fois le blaCTX-M-15et les gènes PMQR. 

Des études antérieures ont souligné que la résistance aux quinolones et couramment associer 

àla production de BLSE, induisant que les gènes codant pour la résistance aux Bêta-lactames 

et aux PMQR sontfréquemment rapportés sur les mêmes éléments génétiquement mobiles. 

(Ben yahia et al., 2018).  
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Les animaux sauvages constituent un autre réservoir et transporteurs des déterminants 

pour les bactéries de résistances. Des BLSE ont été aussi isolées chez le cerf rouge par Alonso 

et ces collaborateurs, mais àdes prévalences inférieures à celle isolée à partir des sangliers. 

L’E. coli - BLSE isolée dans ce travail abritaient le gène CTX-M-1(Alonsoet al., 2016).  Le 

gène  CTX-M est l’un des BLSE les plus répondus en Europe et bien qu’elle soit plus 

fréquemment chez les animaux destinées  à l’alimentation mais également il est  fréquemment 

rapportés chez l'homme(Valentin.,2014).Le transfert de blaCTX-M1est associée généralement à 

l’acquisition de plasmide de type IncN qui est signalé comme le principale vecteur de la 

diffusion horizontale du blaCTX-M-1dans les isolats d’E. coli provenant des sources humaines et 

animales. En Catalogne des isolats productrices de Beta -lactamase de type (OXA-48, CMY1, 

SHV-12) sont isolés par Darwich et ces collaborateurs.  Ces CTX-M et SHV-12, CMY1 sont 

principalement détectés dans E. coli,K.pneumoniae, Proteus, et Providenciaspp de la faune 

aviaires(Darwichet al., 2019). 

2-La diversité bactérienne dans la faune Algériens    

En Algérie des E. coli productrices de carbapénèmases ; de type OXA-48 sont 

détectées  chez les cigognes blanches (Ciconiaciconia) par Bouaziz et al, .L’un des isolats 

d’E. coli productrice d’OXA-48 obtenu dans cette étude à co-éxprime les gènes blaCTX-M-15 et 

blaTEM(Bouazizet al., 2017). Cette association des gènes de Beta lactamase n’a jamais été 

détectéedans les oiseaux migrateurs, cependant la production de BLSE et carbapénèmases 

chez les entérobactéries avait déjà été décrit chez les animaux de compagnies (Stolleet al., 

2013). 

Les entérobactéries ne sont pas les seulesbactéries qui portent des déterminants de 

résistance. D’autres bactéries à Gram négativessont aussi isolées des oiseaux sauvages 

urbains. En Algérie des bactéries à Gram négatives de type Acétobacter sppsont isolées des 

matières fécales des pigeons urbains. Ces isolats montrent une résistance aux carbapénèmes. 

L’identification moléculaire détermine la présence des gènes blaOXA-23,blaOXA-51 et blaOXA-58 

caractérisés par une grande variété de séquence et une grande variété d’Acétobacter spp. La 

présence de ces gènes de résistance chez les pigeons peut être le résultat de contact avec 

l’homme ou une mobilisation des gènes de résistance d’une bactérie environnementale 

(Morakchiet al., 2017). 

         Les animaux sauvages constituent un autreréservoir et transporteurs des déterminants 

pour les bactéries de résistances. En Algérie des études ont été réalisées par Bachiri et al, sur 
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les sangliers et les Macaques de Barbaries, montre la présence des entérobactéries de type 

K.pneumoniae et E. coli multi résistantes. Ces souches présentaient aussi une production de 

BLSE de type CTX-M-15(Bachiriet al.,2016). Ces souches sont déjà isolées en clinique chez 

l’homme dans de nombreux pays, animaux de compagnies et sauvages ainsiles isolats 

environnementale(Rossoliniet al.,2008 ;Lahlaouiet al.,2014). L’étude de Bachiri et ses 

collaborateurs  était la première asignaler la présence de BLSE chez la souche K.pneumoniae 

chez les macaques barbaries. En plus des entérobactériesBLSE,  

desentérobactériesproductrices des carbapénèmases de type OXA-48 sont identifiées chez  le 

sanglier qui est le premierporteur des souches d’entérobactéries productrices de 

carbapenemases chez les animaux sauvages en Algérie et en Afrique(Bachiriet al.,2017). 

Ces études sont toutes réalisées sur les animaux qui ne sont pas en contact direct avec 

l’agent antimicrobien, donc le portage des bactéries productrices de Beta-lactamase est dû 

généralement à une contamination par une activité anthropogénique de plus de leurs habitudes 

alimentaires liées aux décharges et aux eaux usées.  

En dehors de l’environnement clinique des molécules d’antibiotiques peuvent être 

détectées dans l’environnement naturel. Des antibiotiques sont présent naturellement dans le 

microbiote environnemental mais avec des faibles concentrations à celle trouvé dans le milieu 

clinique (Aminovet al., 2009). La prévalence de ces molécules dans le sol prédit la détection 

des enzymes qui dégrade ces antibiotiques (D’Costa et al., 2007) . Pour mieux comprendre 

les mécanismes de résistances dans l’environnement naturel des études sur l’écosystème 

tellurique et aquatique ont été réalisés. 

3-La diversité bactérienne dans l’environnement à l’échelle mondiale 

Divers gènes de blasontdétectés dans des échantillons isolés du milieu aquatiques, on 

citera  lesE. coli productrices de BLSE isolé dans le lac de Banani à Bangladesh. La pluparts 

de ces BLSE sont de type CTX-M-15, ce qui est actuellement le plus répondu dans le monde 

entiers. Les rapports ont montrés que le CTX-M-15 produit parE. coli est très commun dans la 

communité et le milieu hospitalières en Inde et sont susceptible d’être multi résistant par 

rapport aux autres isolats productrices de CTX-M (Pitout et al., 2010). Ce gène est déjà 

signalé dans l’eau fluviale et dans les volailles au Bangladesh (Kamruzzamanet al.,2013 ; 

Hasan B et al.,2012).De plus d’E. coli;des E.cloacae productrices de BLSE sont aussi 

détectées dans des échantillons environnementales. Cette souche est identifiée pour la 

première fois dans la région Asiatique. La présence de cette souche peut être liée aux effluents 
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de ces eaux usées, parce que la souche est isolée à partir d’un échantillon d’eau prélevé à 

proximité des évacuations des eaux usées dans le lac, suggérant l’évacuation des eaux usées 

vers les eaux de surface ; une voie importante pour la transmission et la diffusion des BLSE à 

d’autres organismes. Les animaux et l’homme qui entoure cette zone pourraientprésenter un 

risque potentiel d’infection résistante aux médicaments par contact direct avec le 

lac(Kamruzzamanet al.,2013 ; Hasan B et al.,2012). 

En 2016, Environ de 30% d’E. coli productrices de BLSE sont isolées à partir 

d’échantillons de l’eau de rivière au sud de Taiwan par Chen et ces collaborateurs. La souche 

résistante fréquemment détectéeest E. coli de type CTX-M-9. La plupart des E. coliidentifiée 

dans le sud de Taiwan sont caractérisées avec une incidence des pollutions élevées et avec un 

grand nombre de poulets.Dans ces régions l'utilisation d'antibiotiques est dix fois plus élevées 

chez les poulets que chez les porcs. D’autre part, les lignées d’E. coliisolées dans cette étude 

sont trouvéesprécédemmentdans les isolats de poulets, ces isolats des infections humaines en 

Chine, Chili et Canada. La présence des souches multéristantes dans la rivière peut être relier 

à la qualité de l’eau (la contamination d’eau par les effluents, les ruissellements…) (Chen et 

al., 2016). 

Les entérobactéries productrices de BLSE sont déjà identifiées commeco-résistant à d’autres 

antibiotiques surtout avec les quinolones (Naziret al., 2011 ;Ruiz et al.,2012). Une 

association BLSE-quinolone est déterminer dans de nombreuses études (Jung et al.,2009, 

Szczepanowskiet al.,2009et Dolejskaetal.2011). Sur21 isolats producteurs de blaCTX, les 

gènes de type qnrB1 et aac (6)-ib-crsont décrit en Allemagne (Szczepanowskiet al.,2009) et 

en républiqueTchèque et USA(Dolejskaetal.2011 ;Jung et al.,2009). En Italie (6,8%) 

entérobactériesrésistantes aux CTX sont isolés dans les STEPs par Caltagirone ses 

collaborateurs(Caltagirone et al. 2017).Le gènemcr-1a médiation plasmidique est récemment 

rapportéprovenant d'animaux destinés à l'alimentation, des légumes, des porteurs 

asymptomatiques etpatients hospitalisés en Chine (Liuet al., 2016).En ce qui concernele 

compartiment environnemental, mcr-1est  signalé en Malaisie(Zurfuhet al., 2016), fleuve 

Suisse (Li et al., 2016), et eaux usées d'Espagne (Ovejeroet al., 2017). Dans les 

présentesétudes, une variante mcr-1.2est détectée dans le 7TE. coli sur unplasmide conjugatif  

de type IncX4 nommé pIBMC-MCR1.2. Autres plasmides similaires IncX4 portant le 

déterminant mcr-1 sont signalés en Chine, Estonie, Afrique du Sud et très récemment l'Italie, 

dans différents entérobactéries  d'origine clinique et animale (DiPilatoet al., 2016; Li et al., 

2016; Poirelet al., 2016). Lepotentiel de propagation des plasmides hébergeant mcr-1 dans les 
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micro-organismes multiresistants posent des défis importants pour les stratégies de traitement 

et de contrôle des infections, comme lorsque les Beta lactames, les aminosides ou les 

quinolones sont inefficaces. La colistine sertcomme alternative finale. L'avènement de la 

colistine transmissible de la résistance indique que l'évolution des entérobactéries à la 

pharmaco-résistance est inévitable (Biswaset al., 2012). 

En 2017, Piedra et ses collaborateurs  ont identifies des entérobactéries producteurs de 

carbapénèmases  à partir d’échantillons des  sédiments recueillit  d’une rivière de Labregat en 

Espagne (Piedra et al., 2017).Les entérobactéries producteurs de carbapénémase isolées dans 

l’étude de Oteo et ses collaborateurs sont :E. coli (n=3 pour Kpc2), K.pneumoniae (KPC2), 

K.oxytoca(KPC2, VIM-1),E.cloacae (KPC1, IMI-2) et en fin R.ornithinolytica (VIM-1). Le 

blaVIM-1étaient le premier  a être  identifiée chez K.oxytoca. Les deux gènes blaKPC2 et blaVIM1 

ont été détectés  dans les mêmes plasmide IncN  d’une K.oxytoca étant le premier cas signalé 

à partir d’une souche environnemental ; des études en Espagne montrent  que les KPC étaient 

rare contrairement au blaOXA-48  et blaVIM, ainsi aucune étude révélée la présence de 

blaIMI(Oteo J et al., 2015).Des études faites sur des bacilles à Gram négatives saprophytes 

dans des sédiments d’une zone urbaine , on permet d’isoler des souches à risque minime pour 

la santé publique à savoir : pseudomonasspp , aeromonasspp , shewanellaspp , et des 

vibriospp mais les Pseudomonas , Aeromonas , Shewanella sont considérés  comme  des 

réservoirs des gènes de GES,CTX-M, VIM,OXA. Ces gènes  peuvent êtres transfert par la 

suite au bactériespathogènes(Scottaet al.,2011 ; Poirelet al.,2004 ; Rossoliniet al.,2001).  

4-La diversité bactérienne dans l’environnement Algériens    

En Algérie Tafoukt et ses collaborateurs ont détectés  des isolats producteurs d’OXA-

48 dans les échantillons de l’eau provenant de la rivière de Soummam, Sidi Aich, Béjaia. Les 

souches de type Raoultellaornithinolytica et citrobacterspp productrices d’OXA-48 

sontdétectées pour la première fois en Algérie (Tafoukt et al., 2018). Cependant ce gène 

OXA-48 est déjà obtenus deRaoultellaornithinolytica dans les isolats clinique en Liban (Al-

Bayssariet al., 2016).En Afrique de nord, une seule étudemarocaine a identifié la production 

d’OXA-48 dans l’isolat de Serratiamarcescens récupéré dans l’eau (Potronet al., 2011).Il est 

important de signaler que dans l’étude de Tafoukt et ses collaborateurs, les échantillons de 

rivière du Soummam sontcontaminés par les zones urbaines, industrielles et agricoles 

(Tafoukt et al., 2018). 
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 L’étude de la résistance aux antibiotiques au niveau de la STEP est importante, car ces 

données sont représentatives de l’évolution qui peut se produire dans l’environnement 

aquatique. 

Alouache et ses collaborateurs ont montré une prévalence des isolats producteurs des 

BLSE identifiéestels que les K.pneumonie et E. coli. Ces résultats sont cohérences avec les 

études rapportant la présence de BLSE dans le milieu aquatique en générale et les STEPs en 

particulier avant et après traitement. Les isolats après traitement ont portés une résistance 

importante par rapport à l’affluent. Des intégrons de classe 1 ont été détectés dans 35 des 40 

isolats producteurs des BLSE. Cette forte prévalence est liée au rôle de ces éléments dans la 

propagation des souches résistantes aux antibiotiques.Des études moléculaires montre la 

présence des gènes de BLSE de type blaCTX-M-15 et blaCTX-M-3, ces résultats sont conforme aux 

études en milieu clinique rapporté en Algérie(Alouache et al., 2014) 

Des nouvelles techniques  doivent  être utilisées  pour détecter des nouveaux 

déterminants ainsi des nouveaux mécanismes. La méta génomique peut révéler des nouveaux 

mécanismes pertinents sur le plan clinique ou environnemental comme montre dans l’étude de 

Djenadi et ses collaborateurs sur l’écosystème aquatiques et telluriques. Ils ont détectés de 

nouveaux gènes non cliniques dans les souchesK.pneumonie et MorganillaMorganie. Les 

résultats obtenus montre que K.pneumonie héberge un gène identique au blaDHA. D’autre part 

cette équipe a isolée des souches des Morganella morganii du sol de la rhizosphère. Ces 

souches portent des gènes de  TEM-116. Cependant, dans la même étude une souche de 

K.oxytoca isolée  de l’eau profonde exprime une résistance auxcarbapénèmes. Cette résistance 

est  liée àune protéine prédites (Djenadi et al.,2018). Ashbolt et  ses co-auteurs pensaient que 

l’augmentation des bactéries résistantes dans l’environnement estdû à la prolifération sous ne 

sélection environnementale induite par  les antibiotiques et autres molécules chimiques à 

savoir : biocides, métaux lourds, ou bien induite par une  mutation génétique ou acquise par 

un transfert horizontal des gènes(Ashboltet al., 2013). 

         De plus même d’autres gènes de carbapénèmases de type MBL sont aussi détectés dans 

les échantillons de sol isolées de différent pays inclus Algérie, Allemagne, Espagne….etc. 

Dans cette étude Gudeta et ses collaborateurs sept nouveaux gènes sont isolés de sept 

nouvelles souches.Ces MBL appartenaient de sous groupe B1 ou B3, les gènes (blaPEDO1 de 

sous groupe B1) et (blaPEDO2, blaCPS1, bla,ESP 1, blaMSI 1, et blaSPG 1 de sous groupe B3). Ces 

nouveaux gènes sont différents à celle détectées  en milieu clinique. (Guditaet al.,2016). 
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L’ensemble de ces gènes identifiés dans l’environnement naturel et les stations 

d’épurations peuvent contaminés la faune. La contamination peut se faire de façon directe ou 

indirecte. D’où l’obligation de donner plus d’importante à  la pollution et les procéder de 

protection de l’environnement.  
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Conclusion 

La résistance aux antibiotiques c’est un problème majeur qui attaque la santé publique 

à travers le monde, cette résistance ne se limite pas seulement au milieu clinique ; les 

déterminants ainsi les bactéries de résistance se propagent même dans l’environnement 

naturel. Ce dernierconstituer une source importante de contamination de la faune sauvage. 

Les animaux sauvages en particulier les oiseaux sauvages migrateurs sont des 

potentiels réservoirs des bactéries et des gènes de résistance, cette résistance s’explique par un 

phénomène complexe qui le transfert horizontal des gènes, de leur habitudes alimentaire ainsi 

de leurs contacte direct avecenvironnements naturels qui sont déjà contaminées par l’activité 

anthropogénique. 

Les oiseaux sauvages migrateurs jouent aussi un rôle important dans le cycle de 

désamination et de la propagation des déterminants et des bactéries de résistances d’un 

écosystème à un autre, par leur mode migratoire ils peuvent transférés la résistance au cours 

de leur voie de migration même dans des environnements non touchés par l’activité 

anthropogéniques via ces fèces. 

Des contrôle d’utilisation d’antibiotiques et évaluation des techniques de traitement 

des effluents avant de leur jeter dans l’environnement naturel est nécessaire afin de minimiser 

la propagation ainsi le transfert des déterminants et des bactéries 

En fin des études future doit être réaliser pour mieux comprendre les mécanismes de 

résistance afin des les contrôler. 
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Résumé  

Le résumé :La résistance aux antibiotiques est l'un des dilemmes de santé publique humaine. 
De plus, une mauvaise utilisation de molécules antibiotiques en thérapie humaine et animale 
peut avoir un rôle important dans la généralisation de la résistance multidrogue aux 
antibiotiques. De la nature et de l'environnement hospitalier, plusieurs souches bactériennes 
ont exprimés une résistance à de nombreuses molécules d'antibiotiques. L'eau et les eaux 
usées peuvent jouer un rôle important dans la diffusion du gène de résistance. D'autre part, le 
sol constitue un réservoir de gène résistant. De plus, les animaux sauvages peuvent véhiculer 
des gènes résistants et des bactéries résistantes dans le monde entier. Cette dissémination de la 
résistance incite à s'appuyer sur une revue systématique de la résistance aux antibiotiques 
chez la faune algérienne afin de mettre en évidence la prévalence de la résistance dans la 
faune algérienne et les voies de transmission. Pour y parvenir, nous avons traité trois parties 
différentes: les bactéries les plus résistantes observées chez la faune, la manière dont les 
bactéries résistantes échangent entre la faune et l'autre hôte impliqué et regardons l'association 
possible avec certains traits écologiques de l'hôte. 

Mots clés : La faune algérienne, résistante aux antibiotiques, bactéries. 

Abstract: 

Resistance to antibiotic is one of human health public dilemma. Moreover, misuse of 
cccantibiotic molecules in human and animal therapy may have an important role in 
widespread of multidrug resistance to antibiotic. From nature and hospital environment 
several bacterial strains expressed resistance to numerous antibiotics molecules. Water and 
wastewater may play an important role in the dissemination of resistance gene.  On another 
hand, soil constitutes a reservoir for resistant gene.  Moreover, wildlife animal may vehicle 
resistant gene and resistant bacteria in all over the world.  This resistance dissemination 
motivate as to build on a systematic review of the antibiotic resistance in Algerian wildlife in 
order to highlight on the resistance prevalence in Algerian wildlife and transmission 
pathways. To achieve this points we treated three different part: the most resistant bacteria 
observed in wildlife, the way that the ciation with certain ecological traits of the host.  

Key words:Algerian Wildlife, Antibiotic resistant, bacteria 

 

 abcd 

klmno  داتstuvا wxوszx      اw{|}~v  ت  إ��ى�tnx w~�vا wxsnvن اs���v .w�sض�sإ ب �vإ �vذ ��u{، ء }�|ن أن|�v 
. اstu£v w{|}~vدات ا�nmuvدة ا¡دو}szx wوwx  دور  �� uno{ واv~{|ا�� اk�lvي ا�nvج اstuv w{|}~vدات ا ��}�sت ا���mام

�x wn}l¤vا w�}وب ،�¥�m�uvا �£muo �{�nvا �x ت¦��vا w{k}m�lvا wxوszx �{�n£v �x تs�{�� داتstuvا w{|}~vا .��u{ أن 
§n£{ ءsuvه اs}xف وk�vدورًا ا suً«x �� رs�mا� �}� wxوszuvا .�x w}�s� ���o،ىk¬ط� ب�ون ¡رض أs}mا� .w�sض�sب 

�vإ ��u{،�vأن ذ �u~o تsا�|}~v w{klvا ¯}ت�s wxوszx و s{k}mب� wxوszx �� °}u� ءs~أ�  vsnvھ±ا . ا wxوszuvر اs�mإن ا�
³�{ �£´ s¯nدsum´¦ �£´ wnا�kx w}³«¯x wxوszuv داتstuvا w{|}~vت �� اsا�|}~vا w{kµ�³اvا �x ¶أ� ·}£�o ء|tvا �£´ 

 ا¡¼«k اw¥£m�x :s{k}m�lv أ��اء x wº�º° ذz~mv s¯£xsno،�v{¹. ا�s«vszm طkق و ا�³vاkµ}w اv~{|ا�sت �� اszuvوwx ا�s�mر
wxوszx �mvا ½�|v �¥o wz{k¤vت،واsا�|}~vا �mvا vدslmos« s{k}m�lvا wxوszuvت ب{� اsا�|}~vا ¾}tuvوا k¬¿ kÀ¯vوا،�¯nuvا 

 . .اsu� w¯}nx �� ¾}tuvت x° ا��uuv ا¦رsloط ��

 .ب�s{km اstu£v w{|}~vدات szxوwx ��اw{kµ �{|ا�sت :  اklmfnogi اfgchiت

 


