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Le réseau complexe de dissémination de la résistance aux antibiotiques 



L’environnement est une source de nouveaux gènes de resistance 



Le succès CTX-M
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transposons

plasmides
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Gènes de résistance

chromosome

Diversité des éléments génétiques mobiles



Différentes espèces bactériennes

Delmont et al., 2011
Eckburg et al., 2005
Zang et al., 2012
Mullany et al., 2011

Antibiotiques Diversité 
de gènes

Aminoglycosides 158

β-lactamines 1200

Chloramphénicol 22

Quinolones 40

Tétracyclines 37

Triméthoprime 41

Diversité de gènes de résistance aux 
antibiotiques

Plasmides, transposons, intégrons, ICE

- Microbiome de l’homme ≈ 400 espèces
- STEP ≈ 1000/3000 espèces
- Sol ≈ 1000/10000 espèces

Gènes de résistance
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Diversité des gènes, des éléments génétiques mobiles et des espèces bactériennes



MAIS …. des contraintes écologiques limitent les 
transferts  



Avril 2015 – Décembre 2018

Inclusion : souches de E. coli BLSE 
homme : 161  
animaux d’élevage (veaux, porcs, volailles, 

lapins, moutons et chèvres) : 161
eaux usées d’origine humaine ou animale : 88 

Exclusion : souches suspectes d’avoir été importées 
(voyages 6 mois, rapatriements sanitaires, nourriture 
importée)



Des niches écologiques spécifiques









Possibilités de transfert restreintes





Resistome and microbiota signatures over time Des signatures spécifiques dans l’environnement

Buelow et al. Water Research X, 2020



Phylogénie 
bactérienne

Niche 
écologique

Pression de 
sélection

Les conditions pour un transfert horizontal de gènes efficace entre les compartiments 
homme, animal, environnement
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Pas de marqueur idéal 
Combinaisons de méthodes génomiques et 

culturomiques
Intérêt majeur du séquençage de génomes entiers



Vers une surveillance intégrée

+ données environnementales : réseau 
AMR-Env en construction 
+ données exposome
+ données omiques …..



23 réseaux de professionnels





Recommendation

"Les marqueurs moléculaires sont un outil important pour la 
surveillance One Health de l’antibiorésistance. Ils pourraient être utilisés 
dans une approche globale mondiale de l’antibiorésistance en utilisant 
des marqueurs simples, communs à tous les écosystèmes, homme, 
animal et environnement, et faisables par tous les pays impliqués”.


