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INTRODUCTION 

Depuis plusieurs décennies, les maladies d’origine alimentaires constituent la cause la 

plus fréquente des maladies intestinales chez l’homme, dans la plupart des pays et sont 

provoquées majoritairement par des entérobactéries pathogènes, constituant un problème réel 

ou potentiel dans toutes les parties du monde. Elles font l'objet de préoccupations dans de 

nombreux secteurs et continuent à inquiéter l’opinion publique, à mobiliser les circuits de 

consommation, de production et de commercialisation des produits d’origine animales et à 

monopoliser les chercheurs et les responsables de la santé publique. En effet, elles ont une 

importance considérable dans les domaines vétérinaire et médical, tant par les pertes 

économiques, liées aux diminutions de productions, aux saisies et aux coûts des moyens et 

contrôles de préventions, que par la forte incidence des toxi-infections alimentaires collectives, 

dans un contexte actuel où une sécurité sanitaire absolue est exigée par le consommateur 

(Carlier & Lagrange, 2001). 

En outre, l’Algérie à l’instar des pays en voie de développement, a recentré le concept de la 

sécurité sanitaire des aliments à travers des mesures institutionnelles et administratives visant 

à améliorer l’accès des populations à une nourriture abondante tant en quantité qu’en qualité. 

Ainsi, différentes actions ont été entreprises depuis que ce concept a pris le dessus sur celui de 

l’autosuffisance alimentaire. Les différents plans initiés ont pris en compte cette notion dans 

toute stratégie de développement national (Harrag Masbah & Youssef, 2019). 

La sécurité sanitaire des aliments est devenue un enjeu majeur pour les pouvoirs publics, les 

consommateurs et les professionnels de produits destinés à la consommation humaine. Cette 

sécurité passe, en particulier, par la maîtrise de la contamination des produits alimentaires, par 

les bactéries pathogènes (Elgroud, 2009). 

Aussi, il est essentiel de prendre en considération le problème de la contamination des élevages 

tant pour son impact sur la santé publique que pour les répercussions économiques non 

négligeables qu’il peut engendrer. Or, si la contamination de la viande est possible à tous les 

niveaux de la chaine alimentaire, la période d’élevage représente une étape critique pour le 

développement des entérobactéries pathogènes. 

Les abattoirs constituent également l’un des points critiques majeurs de l’hygiène des viandes 

et 80 à 90% de la microflore retrouvée dans la viande provient des abattoirs. De plus, les 

manipulations non hygiéniques pendant l’abattage et la préparation des carcasses conduisent à 

des contaminations superficielles très importantes, qui peuvent affecter la santé du 

consommateur et la qualité de la viande (Cheghib, 2015).  
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D’autre part, l’accroissement et l'accumulation des résistances aux antibiotiques est un autre 

aspect du problème de santé publique, en raison de l’émergence et de l’expansion rapide des 

entérobactéries pathogènes résistantes aux antibiotiques. Jusqu’à la fin des années 1990, les 

bactéries résistantes aux antibiotiques étaient essentiellement isolées chez les patients 

hospitalisés. Néanmoins, ce n’est plus le cas aujourd’hui, la résistance aux antibiotiques est  

également observée en dehors de l’hôpital (Muylaert & Mainil, 2013). 

En outre, leur utilisation abusive et leur administration sans respect du délai d’attente 

contribuent également à une sélection progressive de résistances vis-à-vis de différentes 

familles d’antibiotiques (Harbottle et al., 2006; Levy, 2014). 

En revanche, la prise de conscience de la gravité du phénomène d’antibiorésistance est 

relativement récente. Depuis les années 2000, les plans et recommandations au sujet de la lutte 

et de la surveillance de l’antibiorésistance, comme du bon usage des antibiotiques, se sont 

multipliés, tant en médecine humaine que vétérinaire, au niveau national et à l’échelle 

européenne et internationale. 

Ainsi, l’absence de systèmes de surveillance et de contrôle peut favoriser l’apparition de 

nombreuses pathologies chez l’homme, engendrant un réel problème de santé publique. 

Pour tenter de maîtriser la sécurité sanitaire des aliments et de prévenir les crises sanitaires 

alimentaires, la surveillance des microorganismes et l’usage des antibiotiques depuis la 

production primaire (exploitations), en passant par la transformation (abattoirs), jusqu’à la 

distribution des denrées alimentaires (boucheries), est indispensable. 

Ces différents aspects ont suscité l’intérêt de réaliser une étude qui a pour principal 

objectif, l’évaluation des facteurs de risques potentiels favorisant la contamination par les 

entérobactéries pathogènes et leur prévalence dans la chaine alimentaire au niveau de l’Est 

algérien. 

Notre travail s’articule autour de deux axes, une revue bibliographique qui aborde des notions 

relatives à l’élevage et aux productions animales dans le monde et en Algérie, l’épidémiologie 

des entérobactéries pathogènes, l’antibiorésistance et les méthodes de contrôle et enfin les 

mesures préventives et une partie expérimentale, partagée en deux parties pratiques divisées en 

plusieurs chapitres.  

Ainsi, l’objectif de cette étude consiste à déterminer les facteurs de risque potentiels favorisant 

la contamination de la chaine alimentaire par les entérobactéries pathogènes, à déterminer la 

sensibilité des entérobactéries pathogènes isolés, aux antibiotiques et à identifier les gènes de 

résistance. 
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I.1. Élevages 
    I.1.1. Élevage dans le monde 

Aujourd’hui, l’élevage représente 40 % de la production agricole mondiale et assure 

ainsi les moyens d’existence et la sécurité alimentaire de 45 millions d’éleveurs dans les pays 

développés et de 1,3 milliard dans les pays en voie de développement. Aussi, afin de répondre 

à  la forte demande mondiale en viandes et en lait et de s’adapter à une mutation des modes de 

production telle que la commercialisation, l’élevage fait face à un défi majeur qui consiste à 

augmenter ses volumes de production tout en préservant les ressources naturelles, les multiples 

formes d’agricultures et les paysans qui en dépendent (FAO, 2018). 

En effet, selon la FAO (2018), 1,7 milliard de bovins, 1,9 milliard de moutons et de chèvres, 

980 millions de porcs et 19,60 milliards de poulets sont élevés sur notre planète. 

La carte ci-dessous (Figure 1), indique la répartition mondiale des bovins et les principaux 

bassins d’élevage à relier au climat de chaque grande région. Ainsi, l’Inde est de loin le premier 

pays par sa population bovine (330 millions de bovins et buffles), suivi par le Brésil (219 

millions), la Chine 137 (millions) et enfin les États-Unis (89 millions). 

.  

Figure 1 : Répartition mondiale des bovins (FAO, 2018)  

En 2019, le cheptel ovin a été estimé à 1,23 milliards de têtes ovines dans le monde. 

Ainsi, l’Asie, concentre une forte population ovine avec plus de 527 millions d’ovins, suivie de 

près par l’Afrique qui rassemble plus de 407 millions d’ovins, tandis qu’en Europe, le nombre 

de ces animaux est estimé à plus de 127 millions de têtes (FAO, 2019). De ce fait, la Chine 

occupe la première place et compte à elle seule plus de 163 millions de têtes ovines en 2019, 

suivie par l’Inde avec 74,2 millions d’ovins. De plus, d’après la FAO (2019), l’Australie est 

considérée comme le troisième pays dans l’élevage ovin dans le monde avec 65 millions de 
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têtes. Par ailleurs, l’Algérie occupe la 16èmeplace et, est classée entre le Royaume-Uni et le Sud 

du Soudan avec un effectif de 32 millions de têtes ovines et caprines. 

En outre, la viande de volaille représentait environ 37 %de la production mondiale de viandes 

en 2017etcontinue à se développer et à s’industrialiser dans de nombreuses régions du monde. 

En effet, la croissance de la population, l’urbanisation et un plus grand pouvoir d'achat ont été 

de puissants moteurs favorisant cette croissance. 

Les États-Unis d'Amériques ont les plus grands producteurs de viandes de volailles à l’échelle 

de la planète et  produisent 18 % de la production mondiale, viennent ensuite la Chine, le Brésil 

et enfin la Russie (FAO, 2018). 

 
    I.1.2. Élevage en Algérie 

I.1.2.1. Élevage bovin 

L’élevage bovin en Algérie est reparti en trois catégories dont le bovin local qui est 

représenté essentiellement par la petite Brune de l’Atlas, le bovin importé, représenté 

particulièrement par, la Holstein, la Montbéliarde, la Brune des Alpes, la Limousine, et la 

Tarentaise et le bovin issu du croisement entre le bovin local et l’importé (Filiachi, 2003). 


 Races bovines 
• Bovins laitiers locaux (BLL) 

Tous les types de bovins autochtones de l’Afrique du Nord sont appelés race brune de 

l’Atlas dont l’ancêtre principale est « Bos Taurus PrimigineusMauritanicus », découvert par 

Thomas dans le quaternaire de l’Afrique du nord. Par ailleurs, d’autres pensent qu’elle a 

appartenu à deux races dont l’une Ibérique et l’autre Asiatique (Guerissi, 2009). 

En outre, le cheptel bovin local est réparti exclusivement sur la partie nord de l’Algérie et sa 

concentration se localise à l’est du pays où l’on trouve plus de la moitié de l’effectif avec une 

prédominance des femelles (Filiachi, 2003). 

 
• Bovins laitiers améliorés (BLA) 

Ce sont des races issues de multiples croisements entre la race locale et les différentes 

races importées pour l’amélioration de la production, avec un potentiel génétique élevé, mais, 

leurs performances sont diminuées par rapport à leurs pays d’origine (Nedjraoui, 2001). Ainsi, 

les effectifs estimés à 555000 têtes, représentent 42à 43% du cheptel national et assurent 40% 

de la production laitière (Bencharif, 2001). 
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• Bovins laitiers modernes (BLM) 
Ces  animaux  sont  constitués  de  races  importées  principalement  de  pays  d'Europe, 

dont  l'introduction  avait  débuté  avec  la  colonisation  du  pays et comprennent  

essentiellement  les  races,  Montbéliarde, Frisonne  pie  noire, Holstein et Brune  des  Alpes 

(MADR, 2019). 


 Évolution des effectifs du cheptel bovin 

 
Selon le ministère de l’agriculture, les bovins sont localisés dans le Tell et les hautes 

plaines. La population locale représente environ 78% du cheptel, tandis que les races importées 

et celles issues de croisements avec le bovin local sont évaluées à environ 22%, dont 59% sont 

localisés au Nord-est (MADR, 2019). 

En 2017, le cheptel bovin total était en baisse et a été évalué à 1895126 têtes contre 2080936 

têtes en 2016 soit une diminution de (-9%). Par contre, il a été estimé à 1816280 têtes en 2018 

et, est constitué de 52% de vaches laitières, 12% de génisses et près de 23% de veaux et de 

velles. Ainsi, comparativement à 2017, la race bovine a reculé de 4%, soit une réduction de 78 

846 têtes en 2018. 

En outre, l’effectif des vaches laitières a connu une augmentation entre 2006 et 2014 et, est 

passé de 847640 têtes en 2006 à 1072512 têtes en 2014, cependant, il a chuté en 2015 pour 

atteindre les 915400 têtes. 

Ces variations seraient probablement dues aux disponibilités fourragères qui varient selon les 

années et dépendent en grande partie de la pluviométrie, puisque la majorité des cultures 

fourragères sont conduites à sec (le fourrage peut être frais et conservé à sec). Une autre cause 

de ces variations d’effectifs serait l’apparition durant cette période, de certaines maladies 

réputées dangereuses et contagieuses, en dépit du programme de prévention et de lutte  mis  en  

place par les pouvoirs publics et dont les maladies sont principalement, la fièvre aphteuse et la 

brucellose (Figure 2) (ITELV, 2017). 
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Figure 2 : Évolution du cheptel bovin en Algérie (MADR, 2019) 

 


 Systèmes d’élevage 

On peut distinguer trois grands systèmes de productions bovines en Algérie : 

• Système dit "extensif" 
L’élevage extensif ou pâturage extensif est une méthode d’élevage caractérisée par une 

faible densité par hectare d’animaux. Ce type d’élevage est essentiellement fondé sur 

l’utilisation des ressources naturelles disponibles telles que l’eau et le pâturage (LegiFrance, 

2019). 

Ainsi, le bovin conduit par ce système est localisé dans les régions montagneuses et son 

alimentation est basée sur le pâturage (Adamou et al., 2005). Cet élevage s’appuie sur un 

système traditionnel de transhumance entre les parcours d'altitude et les zones de plaines. Il 

concerne  les races locales et les races croisées et correspond à la majorité du cheptel national 

(Filiachi, 2003). 

• Système intensif 
Sur une exploitation intensive, les animaux sont confinés dans des étables aux 

dimensions souvent réduites. L’alimentation et le nettoyage sont généralement automatisés afin 

de réduire la main d’œuvre (LegiFrance, 2019). La plupart des élevages bovins sont  hors sol 

et le système intensif se localise dans les zones à fort potentiel d’irrigation et autour des grandes 

villes (Yakhlef, 1989). 
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• Système dit "semi intensif" 
Ce système est localisé dans l’Est et le Centre du pays, et concerne le bovin croisé ou le 

bovin laitier amélioré (BLA), issu de croisement entre le bovin importé et le local (Adamou et 

al., 2005). 

Ce système est à tendance viande mais fournit une production laitière non négligeable destinée 

à l’autoconsommation et parfois, un surplus est dégagé pour la vente aux riverains. De plus, ces 

élevages sont familiaux, avec des troupeaux de petites tailles. Par contre, le recours aux soins 

et aux produits vétérinaires est assez rare (Filiachi, 2003). 

 
I.1.2.2. Élevage ovin 

En Algérie, l’élevage ovin constitue une véritable richesse nationale pouvant être 

appréciée à travers son effectif élevé par rapport aux autres productions animales et 

particulièrement par la multitude de races présentes, ce qui constitue un avantage et une garantie 

sûre pour le pays (Dekhili & Aggoun, 2013). 

 

 Races ovines 

 
La diversité pédoclimatique offre à l’Algérie une extraordinaire diversité de races ovines, 

avec neuf races caractérisées par une rusticité remarquable, adaptées à leurs milieux respectifs 

(Angr, 2003 ). Les principales races sont présentées dans la Figure 3. 

 
Figure 3 : Répartition des principales races ovines en Algérie (ITELV, 2017) 
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 Évolution des effectifs ovins 

En 2018, l’élevage ovin est dominant avec un effectif de 28 393602 têtes. Ainsi, les 

ovins sont répartis sur toute la partie nord du pays, avec toutefois une plus forte concentration 

dans les hautes plaines céréalières et les parcours steppiques (MADR, 2019). 

Aussi, les races locales ovines ont depuis toujours évolué dans un système de nomadisme sous un 

climat de type aride à semi-aride, caractérisé par une sécheresse quasi permanente. Les 

performances de production restent variables et semblent suivre les productions primaires des 

parcours. Cette forme d’adaptation est le fruit d’un processus d’accommodement progressif. Celui-

ci aurait permis l’acquisition de certains caractères d’adaptation remarquables. En outre, le rôle des 

variables environnementales et génétiques est déterminant et la forme la plus remarquable consiste 

en l’acquisition des caractères morphologiques, qui les distinguent des autres races (Figure 4) 

(ITELV, 2017). 

 

 
Figure 4 : Évolution du cheptel ovin en Algérie (MADR, 2019) 

 


 Systèmes d’élevages 
 

Les systèmes d’élevages ovins restent largement dominés par les races locales et se 

distinguent essentiellement par leur mode de conduite alimentaire (Rondia, 2006). 

On y retrouve : 
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• Système extensif  
 

Il se caractérise par une reproduction naturelle, non contrôlée que ce soit pour la charge 

bélier/brebis, la sélection, l’âge de la mise à la reproduction ou bien pour l’âge à la réforme. De 

plus, sa forte dépendance vis-à-vis de la végétation naturelle demeure très influencée par les 

conditions climatiques (Harket, 2007). 

• Système semi-extensif  
 

Il concerne les troupeaux qui sont sur les hauts plateaux à céréales, où ce système constitue un 

élément clé du système agraire de cette zone et qui se caractérise par la complémentarité 

céréaliculture et l’élevage ovin (Angr, 2003 ; Chellig, 1992). 

• Système intensif 
 

Il est représenté par les élevages en bergerie ou dans des enclos d’engraissement des agneaux 

prélevés des systèmes extensifs ou semi-extensifs de la steppe et des hautes plaines céréalières 

(Adamou et al., 2005). 

 
I.1.2.3. Élevage avicole 


 Place de la filière avicole en Algérie 

L’Algérie est classée parmi les premiers dans la production avicole des pays de la région 

du grand Maghreb réunissant l’Algérie, le Maroc, la Tunisie, la Mauritanie et la Lybie. En 

termes de nombre de têtes, elle constitue 20 à 35% du cheptel de la région selon les espèces. 

Ainsi, selon la FAO (2018), elle a une production de 574 000 tonnes par an et, est juste derrière 

le Maroc, qui représente le premier pays producteur avec 33,27% de la production et 34,09% 

de la consommation de viandes de la région du Maghreb. De plus, avec un  cheptel de poulets 

estimé à 124 000000 sujets en 2017, l’Algérie est classée en 2ème place dans la région du Grand 

Maghreb, après le Maroc qui compte140 000000 têtes et représente ainsi 34,71 % du cheptel 

de la région (FAO, 2018). 


  Modes d’élevage du poulet 

Il existe deux types d’élevages du poulet dont l’élevage au sol et l’élevage aux 

batteries, qui sont soit intensifs ou extensifs. 
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 Élevage intensif 
 

Il se fait pour les grands effectifs des poulets de chair et a pris sa naissance en Algérie 

avec l’apparition des couvoirs au sein des structures du Ministère de l’Agriculture et de la 

Révolution Agraire (M.A.R.A.), qui a créé l’O.N.A.B et l’O.R.AVI (O.R.AVI.E., 2004). 

 

 Élevage extensif 

 
Cet élevage se pratique pour les poules pondeuses. Il s'agit surtout des élevages 

familiaux de faibles effectifs qui s'opèrent en zone rurale. Les poules sont ainsi destinées à la 

consommation familiale ou élevées pour la production des œufs (Belaid, 1993). 

D’autre part, l’élevage en batteries a récemment été introduit en Algérie et se fait pour les poules 

pondeuses, mais, il est beaucoup plus coûteux par rapport au premier. Ce type d’élevage, 

convient très bien au climat algérien (Belaid, 1993). 

 
I.2.Productions animales 

      I.2.1. Viande rouge 

I.2.1.1. Production dans le monde et en Algérie 

La production totale de la viande dans le monde en 2016 était estimée à 317 millions de 

tonnes et n’a globalement augmentée que de 1% en 2017.En outre, la hausse a été de près de 

20 % au cours de la décennie écoulée (FAO, 2018).  

Par ailleurs, en 2026, elle devrait augmenter de 13 % par rapport à la période de référence 

(2014-2016).D’autre part, cette production est toujours dominée par le Brésil, la Chine, l’Union 

européenne et les États-Unis (Figure 5) (FAO, 2018). 
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Figure 5 : Pays contribuant le plus à l’augmentation de la production par type de viandes, 

évolution entre 2014-2016 et 2026 (FAO, 2018) 

 

En Algérie l’offre en viandes rouges étant fournie essentiellement par la production des 

espèces ovines (60%), bovines (30%) et les autres viandes (caprines, camelines) (10%), qui 

restent marginalisées et dont les niveaux de production sont modestes et localisés 

principalement dans le sud du pays (ITELV, 2021). En effet, les viandes rouges proviennent 

essentiellement des élevages extensifs ovins, bovins et caprins, qui représentent 98 % du total 

de la viande rouge. Par ailleurs, la participation des autres espèces comme les camélidés et les 

équidés est très marginale (2 %) (MADR, 2019). 

Selon les chiffres officiels de l’office nationale des statistiques 2020, la production des viandes 

rouges au cours de l’année 2020 a atteint près de 529012 tonnes, soit une diminution de 2,7% 

par rapport à 2019 (MADR, 2021). 

De plus, la production des viandes rouges a été évaluée à 4,7millions de quintaux (qx) en 

moyenne durant la période 2010-2017, soit une progression de 55% par rapport à la décennie 

précédente (3 millions de quintaux) (Figure 6). 

Assurément, le cheptel ovin a fourni en moyenne durant la période (2010-2017), 334 970  qx 

de laine, soit une évolution de 54% par rapport à la décennie précédente (MADR, 2019).  
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Figure 6 : Productions animales en Algérie (MADR, 2019) 

 
I.2.1.2. Consommation dans le monde et en Algérie 

La consommation mondiale de la viande a connu une augmentation remarquable au 

cours des dernières décennies, ce qui fait que sa progression a été supérieure à la croissance 

démographique (FAO, 2018). 

À l’échelle mondiale, les flambées épizootiques et les politiques commerciales restent deux des 

principaux facteurs qui déterminent l’évolution et la dynamique du marché de la viande. Les 

autres facteurs pouvant avoir une incidence sur les perspectives sont notamment les préférences 

et les attitudes des consommateurs à l’égard de produits provenant d’animaux élevés en liberté 

et sans antibiotiques (Figure 7) (FAO, 2018). 
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Figure 7 : Graphique de consommation des viandes par habitants et par pays ou région 

(FAO, 2018) 

 
En Algérie, les besoins de consommation de la viande rouge sont estimés à plus de 370 

000 tonnes par an, avec plus de 330 000 bovins produits localement et un solde de 50 000 tonnes 

provenant de sources externes (MADR, 2019). 

Ainsi, ce pays est encore loin de la moyenne mondiale préconisée par la FAO et l’OMS en 

matière de consommation des viandes, en raison du problème de l’offre et de la demande. Avec 

un faible pouvoir d’achat, un kilo de viande à 1 200 dinars en moyenne reste hors de portée des 

bourses moyennes. Ce qui fait que le besoin de l’Algérie en viandes, tous types confondus, est 

d’un million de tonnes par an (MADR, 2019). 

 
      I.2.2. Viande blanche 

I.2.2.1. Production dans le monde et en Algérie 

La production mondiale de volailles (production avicole) en 2017 était estimée à 83,4 

millions de tonnes. Elle constitue la 2ème viande la plus consommée au monde avec 91,6 

millions de tonnes en 2009 et 101 Mt en 2011. De plus, la production mondiale de volailles 

est restée en croissance durant les dernières années malgré un petit ralentissement lié à 

l’épizootie de l’influenza aviaire. 

En outre, bien que la viande de volaille fait l’objet d’une demande accrue parce qu’elle est plus 

abordable que les viandes rouges, elle demeure le principal moteur de progression de la 

production totale des viandes. Aussi, ses faibles coûts de production et ses prix de vente peu 

élevés contribuent à en faire une viande de choix pour les producteurs et les consommateurs 

des pays en développement (FAO, 2018). 
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D’autre part, l’aviculture algérienne a produit 5.298.067 qx en 2017 contre 5.154.350 

qx en 2016 et 4.634.522 qx en 2014. 

Le taux de croissance pour la période allant de 2014 à2017 a été de 8,7%, avec plus de 3 

milliards d’œufs de consommation par an. L’élevage avicole est constitué de 20 000 éleveurs 

en employant environ 500 000 personnes et fait vivre environ 2 millions de personnes (MADR, 

2019).En outre, en 2020, la production des viandes blanches, s’établit à près de 540369 tonnes, 

soit une augmentation de 2% par rapport à l’année écoulée (MADR, 2021). 

 
I.2.2.2. Consommation dans le monde et en Algérie 

Sur les 50 dernières années, quelle que soit la décennie considérée, le taux de croissance 

de la consommation de viandes de volailles a toujours dépassé 2 % par an. Ainsi, au cours des 

10 dernières années, dans la plupart des pays de la planète, la consommation de la viande de 

volailles a progressé notamment dans les zones à fort pouvoir d’achat comme le Proche et le 

Moyen Orient (Koweït, Arabie Saoudite,Brunei), les iles des Caraïbes et dans certaines zones 

ayant un développement touristique important (FAO, 2018). 

Par ailleurs, la consommation de la volaille en Algérie a enregistré une augmentation 

permanente au cours des vingt dernières années, estimée à 10 % chaque année, contre 2 à 3% 

au niveau mondial (Hamiche, 2019). Elle a ainsi doublé par rapport aux années 2000 et cela 

est dû probablement à la hausse du nombre d’habitants. De plus, la filière avicole a joué un rôle 

important pour assurer la sécurité alimentaire pour les citoyens et satisfaire la demande 

nationale en protéines animales, étant donné que les surfaces agricoles et les ressources en eau 

sont limitées (Hamiche, 2019). 
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II.1. Enterobacteriaceae 

II.1.1. Généralités 

Les Enterobacteriaceae constituent un grand groupe de bactéries ayant une forte 

similitude et dont la création a été proposée par Rahn en 1937. Par ailleurs, si le nom de famille 

est toujours maintenu, le classement des bactéries dans la famille a beaucoup évolué (Joly & 

Reynaud, 2004). 

Selon Adeolu et al. (2016) l’ordre des Enterobacteriales, est divisé en sept familles dont 

Enterobacteriaceae,Erwiniaceae,Pectobacteriaceae,Yersiniaceae,Hafniaceae,Morganellacee 

et Budviciaceae. En effet, la famille des Enterobacteriaceae est le groupe le plus important et 

comprend 22 genres qui sont classés dans le Tableau 1. 

Tableau 1 :Nouvelle classification de la famille des Enterobacteriaceae (Jan-Roblero et al., 

2020) 

Famille Genre 

 

 

 

 

 

Enterobacteriaceae 

 

- Atlantibacter,  

- Buttiauxella,  

- Cedecea,  

- Citrobacter,  

- Cronobacter, 

- Enterobacter, 

- Escherichia,  

- Franconibacter, 

- Klebsiella,  

- Kluyvera, 

- Kosakonia, 

 

 

- Leclercia, 

- Lelliottia, 

- Mangrovibacter, 

- Pluralibacter, 

- Raoultella, 

- Salmonella, 

- Shigella, 

- Shimwellia, 

- Siccibacter, 

- Trabulsiella, 

- Yokenella 

 

 

D’autre part, les Enterobacteriaceae sont largement retrouvées sur les plantes, dans le 

sol, dans l’eau et dans le tube digestif de l’homme et des animaux d’où leur nom. De plus, elles 

constituent une part prépondérante de la flore intestinale de l’homme, mais sont relativement 

rencontrées dans d’autres sites du corps (Hamidechi & Meziani, 2011). En outre, elles 

possèdent plusieurs types d'antigènes différents dont : 
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• L’antigène O : antigène de paroi constitué de lipopolysaccharides (LPS) thermostable, perdu 

chez les souches R (colonies rugueuses) qui deviennent auto-agglutinables en eau distillée. 

• L’antigène H : antigène flagellaire (bactéries mobiles), constitué de flagelline thermolabile. 

• L’antigène K : antigène capsulaire (Klebsiella et certaines souches E.coli, Shigella, 

Citrobacter et Salmonella « antigène Vi »), constitué de couches externes de polysaccharides 

qui peuvent masquer l’antigène O (une ébullition de 2 heures permet de démasquer l’antigène 

O chez ces souches). 

• L’antigène de Kunin ou Enterobacteriaceae common antigen (ECA) constitué d'un 

glycophospholipide spécifique des entérobactéries ; 

• L’antigène d'adhésine ( pili , fimbriae ) (Figure 8) (Cohen, 2006). 

 

Figure 8 : Structure et aspect microscopique des Enterobacteriaceae (François, 2019) 

En outre, les Enterobacteriaceae d’origine intestinale peuvent à différents degrés 

devenir agressives pour l’homme. La fréquence de leurs manifestations pathologiques est en 

augmentation et, est souvent due à l’existence chez ces espèces, de plasmides de résistance aux 

antibiotiques permettant leur sélection (Freney, 2006). De plus, les pathogènes vrais, 

produisent des facteurs de virulence qui peuvent générer des infections très graves. Parmi ces 

derniers, Salmonella typhi responsable de la typhoïde, Shigella dysenteriae responsable de la 

dysenterie, Escherichia coli entérohémorragique (EHEC) responsable de syndrome 

hémolytique et urémique et Yersinia pestis agent de la peste. Ainsi, leur mise en évidence dans 

un prélèvement clinique devra toujours être prise en considération (Freney, 2006). 
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II.1.2. Principales entérobactéries pathogènes 

II.1.2.1. Salmonella spp. 

Le genre Salmonella est un membre de la famille des Enterobacteriaceae 

communément classés en 2579 sérotypes selon le schéma de Kauffman-White, en considérant 

les différences dans les antigènes flagellaires (H), capsulaires (k) et somatiques (O) (Lamas et 

al., 2018). 

Il existe 2 espèces principales de Salmonella : Salmonella enterica et Salmonella bongori. Cette 

dernière comprend 22 sérotypes qui sont principalement associés aux animaux à sang froid, 

mais les infections humaines à cette espèce sont rares. Quant à S. enterica, elle est divisée en 

6 sous-espèces (enterica, salamae, arizonae, diarizonae, houtenae et indica), en raison des 

différences de caractéristiques biochimiques (Grimont & Weill, 2007). La sous-espèce 

enterica est responsable de plus de 99% des salmonelloses humaines et elle comprend 1 531 

sérotypes parmi lesquels Salmonella typhimurium et Salmonella enteritidis (Lamas et al., 

2018). 

S. typhimurium est le sérovar le plus dominant dans le monde, il est associé à des épidémies 

d'origine alimentaires dans les pays en développement et à revenu élevé (M. Mohammed, 

2017). Salmonella newport est principalement isolé dans les pays d'Amérique latine, 

d'Amérique du Nord et d'Europe; Salmonella infantis est présent dans le monde entier; 

Salmonellavirchow est présent plus fréquemment dans les pays d'Asie, d'Europe et d'Océanie; 

Salmonella hadar est présent dans les pays européens  et Salmonella agona est présent dans les 

pays d'Amérique latine, d'Amérique du Nord et d'Europe (Hendriksen et al., 2011). Bien qu'il 

existe des différences dans les sérovars les plus fréquemment isolés entre les régions, les 

différences ne sont pas significatives entre les pays d'une même région (Hendriksen et al., 

2011). 

II.1.2.2. Escherichia coli 

Le genre Escherichia fait partie de la famille des Enterobacteriaceae, appartenant à la 

classe des protéobactéries. C’est  une bactérie versatile qui comprend, à la fois, des bactéries 

commensales du tube digestif, des bactéries pathogènes et des bactéries adaptées à 

l’environnement (Tenaillon et al., 2010). 

Les souches E.coli pathogènes sont capables de se multiplier et de persister dans le tractus 

digestif de l’hôte en contournant les défenses immunitaires et en induisant des dommages 

cellulaires. L’étude des différents  modes  d’interactions  entre  l’hôte  et  la  bactérie  lors  des  

infections permet de classer les souches E.coli pathogènes en deux principaux pathotypes 
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regroupant les pathogènes extra-intestinaux(ExPEC),responsables d’infections urinaires, de 

méningites chez les nouveau-nés ou de septicémies et les pathogènes intestinaux (InPEC) 

responsables de maladies entériques (Dobrindt et al., 2010; Kern-Benaibout, 2006). 

Au sein de ces pathotypes, il existe une classification basée sur le phénotype de virulence de 

chaque souche, en prenant en  considération  les  facteurs  de  virulence,  l’environnement  

colonisé, les caractéristiques d’invasion et les pathologies induites (Croxen et al., 2013; Müller 

et al., 2007). Cette classification  permet  de classer  les E.coli intestinaux  en  plusieurs variants 

pathogènes appelés «pathovars» à savoir les E.coli entéropathogènes (EPEC), les E.coli 

entéroinvasifs (EIEC), les E.coli entéroagrégatifs (EAggou EAEC), les E.coli 

entérotoxinogènes (ETEC), les E.coli à adhésion diffuse(DAEC) et les E.coli 

entérohémorragiques (EHEC) (Croxen et al., 2013). 

En outre, il existe 174 antigènes O d’E.coli et 53 antigènes H d’E.coli qui ont été identifiés 

(Croxen et al., 2013). 

Les Escherichia colientérohémorragiques (EHEC) sont à l’origine d’infections potentiellement 

mortelles, susceptibles d’entraîner un syndrome hémolytique et urémique (SHU) chez 

l’homme, en particulier chez l’enfant. La pathogénicité des EHEC est principalement due à la 

production de toxines de Shiga (Stx) (Kaper et al., 2004). De nombreux sérotypes d’EHEC ont 

été associés à des cas de SHU, mais EHEC O157:H7 est l’un des principaux sérotypes 

responsables des cas de SHU en Europe et dans le monde (Health & Welfare, 2012; Tack et 

al., 2019). De plus, le principal réservoir des EHEC est le tube digestif des ruminants. 

Différentes voies de transmission des EHEC O157 :H7 ont été décrites, mais la principale est 

la consommation d’eau et d’aliments contaminés. Les sérotypes O26,O45,O103, O111,O121 et 

O145 (également connus sous le nom de Big 6) sont les souches de STEC non O157 les plus 

couramment rencontrées (Heredia & García, 2018). 

En outre, les épidémies de O157:H7 ont souvent été associées à du bœuf insuffisamment cuit 

(JD Greig & Ravel, 2009). La dose infectieuse d’EHEC O157:H7 est très faible puisque 10 à 

100 unités formatrices de colonies (UFC) peuvent induire des symptômes (Teunis et al., 2004). 

II.1.2.3. Autres bactéries pathogènes  

Ainsi, le genre Enterobacter a pris une importance croissante du fait de son implication 

dans les infections nosocomiales. C’est un pathogène opportuniste responsable des infections 

tels que les infections urinaires, la bactériémie, les infections respiratoires, les suppurations 

diverses (Hart, 2006). 
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De plus, les espèces du genre Klebsiella sont d’importants pathogènes communs, à l’origine de 

pneumonies nosocomiales, de septicémies, d’infections urinaires, d’infections de plaies, et de 

septicémies néonatales (Janda & Abbott, 2006). 

 
II.2. Sources de contamination 

Les réservoirs des microorganismes pathogènes pouvant contaminer les aliments sont 

multiples. Ainsi, beaucoup de pathogènes alimentaires trouvent leur origine dans les  réservoirs 

d’animaux  et  contaminent  les  aliments  parce  qu’ils sont  présents  chez  l’animal  vivant,  le  

lait et  les  œufs, ou bien  parce  qu’ils  sont  présents  dans  les  matières  fécales d’animaux  

infectés  qui  contaminent  à leur tour les  aliments (Behravesh et al., 2012). 

 
II.2.1. Au niveau des exploitations 

Les souches des entérobactéries potentiellement pathogènes pour l’homme peuvent 

survivre et rester infectieux dans les fumiers, les lisiers et les sols sur lesquels les déjections 

animales sont répandues (Loukiadis, 2007). De plus, la fertilisation des pâtures et des sols 

pourrait être à l’origine de ces contaminations, par ruissellement et lessivage des sols, ou par 

contamination des rivières, des lacs et des eaux profondes. Ainsi, le réservoir environnemental, 

que ce soit dans le sol, les végétaux, le fumier et le lisier, l’eau, les locaux d’élevages, ou bien 

les aliments pour bétail, constitue un réservoir important des entérobactéries, car il participe à 

la recontamination des animaux et élargit les modalités de contamination de l’homme (Berry 

& Wells, 2010; C. S. Mohammed, 2013). 

De plus, par leur caractère ubiquiste, les entérobactéries sont susceptibles de contaminer un 

élevage lors des différents mouvements d’animaux, du matériel ou des personnes, liés à 

l’activité de l’élevage. En revanche, les différentes études menées jusqu’à présent n’ont pas 

permis de déterminer réellement ces voies. Assurément, la diversité des sérovars isolés dans un 

même élevage montre que plusieurs voies de contamination peuvent coexister dans un même 

élevage (Corrégé, 2009). 

En outre, la contamination se transmet entre animaux, de différentes bandes et/ ou stades 

physiologiques. Les entérobactéries pathogènes peuvent également se propager et persister 

d’une façon directe grâce à des vecteurs animés tels que l’homme, les animaux, les rongeurs ou 

les insectes ou bien d’une manière indirecte et inanimée par le matériel, le lisier, les bâtiments, 

les poussières et l’environnement.  

Aussi, un certain nombre de facteurs de risque peut agir sur le niveau de prévalence et les 

variations de prévalence dans un élevage. Les principales conditions d’élevages associées à la 
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prévalence d’entérobactéries pathogènes, en élevage de bovins sont résumées dans la Figure 9, 

(Corrégé, 2009). 

 

Figure 9 :Sources de contaminations par les entérobactéries au niveau de l’élevage (Corrégé, 
2009) 

II.2.1.1. Animaux 


 Porteurs sains 

Les entérobactéries pathogènes peuvent provoquer des maladies cliniques ou des 

infections subcliniques chez des animaux d’élevage qui sont asymptomatiques et sont appelés 

"porteurs". Une étude antérieure a montré que l’infection subclinique chez les poules peut 

persister pendant plus de 22 semaines. Tandis qu'une autre étude a montré que les porcs porteurs 

sont une source importante de contamination de l’environnement, ainsi que d’autres animaux 

dans les fermes et pour les carcasses au stade de la récolte (Andres & Davies, 2015; Poppe, 

1992). 

Aussi, ces porteurs sont très importants pour la perpétuation de la transmission des 

entérobactéries dans les exploitations et l’environnement, car ils peuvent excréter des bactéries 

dans leurs fèces d’une manière continue et intermittente sans manifester de signes cliniques. De 

la même manière, il a été démontré que les animaux de compagnie tels que les chiens et les 

chats hébergent des bactéries dans leur organisme d’une manière asymptomatique et peuvent 

donc contaminer l’environnement et d’autres animaux producteurs d’aliments (Gow et al., 

2009). 
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 Ruminants 

Les ruminants domestiques, notamment les bovins, semblent être les principaux 

réservoirs des souches STEC pathogènes pour l’homme, en particulier des souches EHEC 

O157. En effet, chez ces animaux, le portage digestif et l’excrétion de souches EHEC sont le 

plus souvent asymptomatiques et le contact direct ou indirect avec leurs fèces notamment les 

souillures fécales d’aliments, constitue la principale voie de contamination de l’homme (Gyles, 

2007). 


 Volaille 

Les volailles ou ce qu’on appelle les porteurs, constituent le plus gros risque et peuvent 

provoquer une contamination croisée à l’abattoir. D’autre part, il est évident que l’hygiène joue 

un rôle important tant au niveau de la production primaire, dans les exploitations avicoles, qu’au 

niveau de la transformation dans les abattoirs. De plus, les consommateurs doivent eux-mêmes 

respecter les règles d’hygiène dans leur cuisine, carles principales causes d’infections dans ces 

dernières et en particulier en cas de barbecue, sont les produits crus ou insuffisamment cuits 

contaminés par les entérobactéries pathogènes (Eva, 2013). 


 Animaux sauvages 

Une part non négligeable de maladies d’origine alimentaires causées par E.coli 

pathogènes, Campylobacter ou encore Salmonella spp. a eu  pour  origine  des  espèces  

sauvages telles  que  les rongeurs,  les  cervidés,  les  sangliers  et  les  oiseaux (Jane Greig et 

al., 2014). 


 Nuisibles 

Les nuisibles tels que les rongeurs (souris et rats), les mouches et les oiseaux sauvages 

jouent un rôle important dans la transmission des entérobactéries pathogènes d’un bâtiment et 

d’une installation agricole à d’autres (Zamora-Sanabria & Alvarado, 2017). 

Ainsi, les rongeurs sont d’importants vecteurs et réservoirs des entérobactéries pathogènes, ils 

peuvent transporter les bactéries dans leur tractus intestinal d’une manière asymptomatique, 

sans aucune maladie clinique. Ils ont été associés à une contamination fréquente des aliments, 

de l’eau et des céréales stockées dans les fermes et peuvent acquérir les bactéries principalement 

à partir des excréments d’animaux malades ou sauvages dans la ferme (Andrés-Barranco et 

al., 2014). 
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De plus, les mouches agissent comme des vecteurs mécaniques qui facilitent la transmission 

des bactéries d’une ferme à une autre. Aussi, la transmission du bétail à l’homme a également 

été documentée (Y. Xu et al., 2018). En outre, les animaux de la ferme sont infectés suite 

l’ingestion de mouches infectées par les entérobactéries pathogènes. Ces dernières ont ainsi été 

isolées à partir des mouches autour des élevages de volaille et dans l’environnement (Ommi et 

al., 2017). 

 
II.2.1.2. Environnement 

 
L’environnement peut également être une source décontamination des aliments.  Il  peut  

servir  de  réservoir à  certains  agents  pathogènes  qui  peuvent  survivre  pendant  de  longues  

périodes  dans  le  sol  et dans l’eau,  avant d’infecter  de  nouveaux  hôtes  et/ou  de  contaminer  

des produits  alimentaires  par  des  voies  très  diverses  reflétant  la  variété  des  écosystèmes  

qui sont en lien avec notre chaîne de production alimentaire (Fremaux et al., 2008). En outre, 

la survie dans l’environnement est notamment favorisée pour les formes sporulées ou par les 

bactéries organisées en biofilm. De plus, le changement climatique  pourrait  à  moyen  terme  

bouleverser la persistance et la dynamique des agents pathogènes dans l’environnement 

(Hellberg & Chu, 2016). Parmi les  sources  potentielles de  contamination  des  plantes  avant  

la  récolte, l’eau d’irrigation, l’épandage du fumier non traité, l’eau de ruissellement provenant 

des exploitations d’élevage, ou encore l’intrusion de la faune sauvage dans les champs 

(Beuchat et al., 2006). 

II.2.1.3. Alimentation 

Le rôle de l’alimentation dans la contamination des bovins et des ovins par modification 

de l’écosystème du tube digestif est démontré. Ainsi, la composition de l’aliment (matières 

premières et additifs nutritionnels), sa présentation (granulation et mouture) et son mode de 

distribution (sèche, humide, liquide), interviennent sur le portage digestif des entérobactéries 

(Beloeil et al., 2007). En effet, les aliments jouent un rôle important comme véhicules des 

entérobactéries pathogènes, notamment ceux contenant des farines d’os, de viande ou de 

poisson, des tourteaux de soja et des tourteaux de tournesol (Van Asten & Van Dijk, 2005). 
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II.2.1.4. Plantes 

Dans le passé, l'ingestion de produits d’origine animales crus ou insuffisamment cuits 

tels que le lait, le fromage et la viande était considérée comme la principale voie de transmission  

des entérobactéries pathogènes (Rangel et al., 2005). Plus récemment, les plantes qui sont 

consommées crues, telles que la laitue, ont également été identifiées comme source de 

contamination. 

 
II.2.1.5. Litière 

La litière contaminée permet la diffusion rapide d’une souche d’entérobactérie 

pathogène introduite dans un élevage et le plus grand danger viendrait d’une litière sèche car 

les entérobactéries pathogènes résistent longtemps dans des environnements secs (ICMSF, 

1998). 

II.2.1.6. Matériel d’élevage 

Les bâtiments, leurs abords, les camions de transport et les tracteurs, les cages, le sol,  

les murs, les systèmes d’aération, les ustensiles, les mangeoires, les abreuvoirs, les incubateurs 

et les vêtements sont des sources de contamination et de transmission de l’infection due aux 

entérobactéries pathogènes (Gradel & Rattenborg, 2003). 

 
II.2.1.7. Homme 

L’homme peut être l’hôte de pathogènes qui contaminent les aliments via les personnes 

infectées. De ce fait, il existe plusieurs types de réservoirs humains dont, les personnes malades 

présentant des signes ou des symptômes de maladies et les porteurs asymptomatiques ou 

porteurs sains, dont les individus sont infectés mais ne présentent aucun signe ni symptômes. 

Ainsi, l’homme peut transmettre l’ensemble des microorganismes d’origine entériques 

(Dubois-Brissonnet & Guillier, 2020).   

II.2.2. Au niveau des ateliers d’abattage 

Les ateliers de production des viandes peuvent être une source de contamination lors de 

leur transformation (milieu, main d’œuvre, matériel et méthode). Cette contamination 

secondaire est généralement distinguée des contaminations primaires dues aux matières 

premières lors de l’analyse globale des causes de contaminations des aliments (Dubois-

Brissonnet & Guillier, 2020). 
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II.2.2.1. Transport 

Dès la sortie de leur bâtiment d’engraissement, les animaux porteurs sains sont 

susceptibles d’excréter des entérobactéries pathogènes et de contaminer leur environnement et 

leurs congénères (Beloeil et al., 2007). Ainsi, le nombre d’animaux positifs et de sérotypes 

d’entérobactéries pathogènes retrouvés, augmente pendant l’attente dans l’élevage avant le 

chargement, le transport ou bien lors de l’attente à l’abattoir et cela est dû à la durée de contact 

entre les animaux et/ou l’environnement contaminé (Fravalo et al., 1999). 

II.2.2.2. Abattoir 

A l’abattoir, des contaminations de surface peuvent se produire lors de la préparation 

externe des carcasses, par contact direct des matières fécales ou de la peau des animaux, ou 

indirectement via des surfaces contaminées. À l’inverse, l’échaudage et le flambage peuvent 

diminuer la contamination bactérienne de surface des carcasses et donc des entérobactéries 

pathogènes (B. Berends et al., 1997). 

   II.2.3. Au niveau de la découpe et de la transformation 

Lors de l’habillage des carcasses jusqu’à leur réfrigération, les opérations touchant à 

l’intégrité du tractus gastro-intestinal sont susceptibles de générer une contamination directe de 

la carcasse, soit par les matières fécales suite à des contaminations croisées ou bien, par le 

matériel et les opérateurs. Ainsi, la maîtrise de l’étape d’éviscération est considérée comme 

essentielle, même si sa contribution qualitative et quantitative, à la contamination des carcasses 

reste à discuter. De plus, le retrait des abats rouges, la fente de la carcasse et les opérations 

d’inspection vétérinaire sont considérées comme des étapes à risque en particulier en raison des 

possibilités de contaminations croisées (Chong et al., 2017). 

Par ailleurs, concernant l’impact de la réfrigération, la majorité des études concluent à une 

inhibition des bactéries pathogènes après réfrigération, surtout avec un froid très négatif (<-

12°C) (Chong et al., 2017). 
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II.3. Modalités de transmission 
II.3.1. Transmission verticale 

Elle implique la transmission de la bactérie des parents à la progéniture. Cette 

transmission est très importante, en particulier dans le cas d’infections aux entérobactéries, liées 

à la volaille et qui a une affinité particulière pour le système reproducteur des poulets. La 

transmission à la progéniture se produit par infection trans-ovarienne lorsque les oiseaux 

parents ont une infection systémique entraînant une infection de l'ovaire et le développement 

des œufs dans les oviductes (Hanson et al., 2016). Un autre moyen par lequel la bactérie accès 

aux œufs, est la migration du cloaque vers les organes reproducteurs. De plus, des études 

suggèrent que les entérobactéries pathogènes peuvent être transmises verticalement de la mère 

au fœtus chez les vaches laitières utérines (Hanson et al., 2016). 

II.3.2. Transmission horizontale 

La transmission horizontale se fait soit par voie féco-orale, soit par voie aérogène. 

L’introduction des entérobactéries dans les troupeaux peut également se faire par les animaux 

nouvellement achetés et infectés (Zamora-Sanabria & Alvarado, 2017). 

II.4. Maladies d’origine alimentaire 

   II.4.1. Définitions 

Les maladies humaines infectieuses ou toxiques d’origine alimentaire sont pour la 

plupart, des anadémies, c’est-à-dire des maladies épidémiques non contagieuses, contractées à 

partir d’une source commune. Le nombre de cas par foyer est généralement faible et varie entre 

3 à 30 (InVS, 2016).  

Les toxi-infections alimentaires sont des infections causées par l’ingestion d’aliments 

contaminés par certains agents infectieux ou par leurs toxines.  Ainsi, les  problèmes  liés aux 

bactéries responsables de toxi-infections alimentaires (TIA) se sont considérablement  

amplifiés  par l’apparition de germes résistants à une série d’antimicrobiens (Nedorostova et 

al., 2009). 

Une toxi-infection alimentaire collective (TIAC) est définie par l’apparition d’au moins deux 

cas similaires d’une symptomatologie digestive ou neurologique chez des personnes ayant 

partagé le même repas. Une TIAC est généralement liée à la  consommation  de  matières 

premières contaminées et /ou, à des manques dans l’application de mesures d’hygiène et du 
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respect des températures lors du stockage et de la préparation des repas, ou enfin à des 

contaminations liées à la manipulation des aliments (Bacha, 2015). 

   II.4.2. Mécanismes d’apparition des toxi-infections alimentaires 

Les bactéries ingérées avec le bol alimentaire arrivent dans l’estomac qui constitue une 

barrière chimique très efficace. La réduction de la population est généralement importante à ce 

stade même si le bol alimentaire peut neutraliser en partie l’acidité de l’estomac (Dubois-

Brissonnet & Guillier, 2020). 

Ainsi, le contact de ces bactéries avec la muqueuse intestinale est essentiel pour le 

déclenchement de la maladie. Après  leur  passage  dans  l’estomac,  les  bactéries  traversent  

le  duodénum,  première  partie  de  l’intestin grêle  peu  propice  à  la  vie  bactérienne  puis  

atteignent l’iléon  (partie  terminale  de  l’intestin  grêle)  dans  lequel l’environnement  est  plus 

favorable (Eisenstein, 2013). Elles se frayent alors un chemin à travers la couche du mucus 

présent à la surface apicale des cellules épithéliales en se dirigeant par chimiotaxie, si elles sont 

mobiles ou par transport passif. D’autre part, l’interaction entre la bactérie et l’épithélium  

intestinal peut se produire au niveau des cellules absorbantes, des cellules M et/ou des  cellules 

dendritiques, en fonction des espèces pathogènes (Cossart & Sansonetti, 2004). Les 

principales bactéries incriminées dans les toxi-infections alimentaires sont décrites 

succinctement ci-dessous (Figure 10). 
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Figure 10 :Différents  types  d’infections  bactériennes  alimentaires (Dubois-Brissonnet & 

Guillier, 2020) 

 

   II.4.3. Épidémiologie des TIAC 

Dans l’intérêt de la santé publique, il est important de comprendre l’épidémiologie des 

toxi-infections alimentaires, car elle dirige les efforts de contrôle et de prévention, allouant 

convenablement les ressources pour contrôler, surveiller la maladie et évaluer les mesures de 

sécurité alimentaire (Jahan, 2012). 

II.4.3.1. Au niveau mondial 

Selon l’OMS (2018b), 345 814 personnes de tout âge sont décédées en 2017 suite à des 

intoxications accidentelles dans l’ensemble du monde, soit 5,4 décès pour 100 000 habitants. 

Ainsi, on estime qu’environ30% de la population souffre de maladies alimentaires tous les ans 

dans quelques pays industrialisés. 

En effet, la campylobactériose a été la zoonose la plus signalée dans l’UE en 2020, avec 120 

946 cas contre plus de 220 000 l’année précédente. Elle était suivie par la salmonellose, qui a 

touché 52 702 personnes, contre 88 000 en 2019. Viennent ensuite les yersinioses (5668 cas) et 
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les infections causées par des E.coli producteurs de Shigatoxine (4446 cas). Néanmoins, le 

nombre de foyers d’intoxications alimentaires signalées a  diminué de 47 % en 2020 (ECDC, 

2021; EFSA, 2021). 

En outre, les épidémies d’origine alimentaires dans l’UE ont été signalées au total de 3 086 

foyers en 2020. Salmonella est restée l’agent le plus fréquemment détecté, causant environ 23 

% des foyers. Les sources les plus courantes de foyers de salmonellose étaient les œufs, les ovo 

produits et la viande de porc (Figure 11). 

 

Figure 11 : Notification des zoonoses humaines confirmées dans l’UE en2020 (EFSA, 2021) 

 
D’autre part, les experts ont reconnu l’impact de la pandémie de COVID-19 en Europe 

dans la baisse remarquable des maladies zoonotiques signalées chez l’homme, allant de 7 à  

53 % selon la maladie signalée en question et des épidémies d’origine alimentaires. Parmi les 

facteurs possibles de cette forte diminution des cas, figurent les changements de comportement 

en matière de santé, les restrictions sur les voyages et les événements, la fermeture des 

restaurants, la mise en quarantaine, le verrouillage et d’autres mesures d’atténuation telles que 

l’utilisation de masques, la distanciation physique et la désinfection des mains. 

En 2020, le nombre de cas confirmés de salmonellose humaine était de 52 702, ce qui 

correspond à un taux de notification de l’UE de 13,7 pour 100 000 habitants. Il s'agit d’une 

diminution de 29,7 % et de 32,8 % par rapport au taux de 2019 (19,5 et 20,4 pour 100 000 

habitants), avec et en absence des données de 2019 du Royaume-Uni, respectivement (ECDC, 
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2021). Néanmoins, la tendance générale de la salmonellose entre 2016 et 2020 n'a pas montré 

d’augmentation ou de diminution statistiquement significative. La proportion de cas 

hospitalisés était de 29,9 %, ce qui était inférieur à 2019, avec un taux de létalité de 0,19 % 

dans l’UE. En effet, les cinq principaux serovars impliqués dans les infections humaines se 

répartissent comme suit : S. enteritidis (48,7 %), S. typhimurium (12,4 %), S. typhimurium 

monophasique (11,1 %), S. infantis (2,5 %) et S. berby (1,2 %).Les trois sources alimentaires 

fréquemment impliquées dans les foyers de salmonellose d’origine alimentaires étaient les 

"œufs et les ovoproduits", suivis par la viande de porc et produits dérivés" et des "produits de 

boulangerie" (ECDC, 2021). 

En revanche, en 2020, le nombre de cas confirmés d’infections humaines à STEC était de 4 446. 

Cela fait des STEC la quatrième infection gastro-intestinale d’origine alimentaire la plus 

fréquemment signalée chez l’homme dans l’UE (EFSA, 2021). 

Par ailleurs, une diminution des cas en 2020 a été observée, probablement due également à la 

pandémie de COVID-19. Cependant, la prévalence des infections à STEC n'a pas montré 

d’augmentation ou de diminution statistiquement significative entre 2016 et 2020. Le taux de 

notification dans l’UE était de 1,5 pour 100 000 habitants. Il s'agit d’une diminution de 22,4 % 

et de 18,2 % par rapport aux taux de 2019 (1,9 et 1,8 pour 100 000 habitants) avec et sans les 

données de 2019 du Royaume-Uni, respectivement. Les taux de notifications les plus élevés 

par pays, ont été observés en Irlande et au Danemark (14,8 et 7,6 cas pour 100 000 habitants, 

respectivement). Sept pays dont la Lettonie, la Hongrie, la Roumanie, le Portugal, la Grèce, la 

Slovaquie et la Pologne ont déclaré≤0,1 cas pour 100 000 habitants (EFSA, 2021). Les sources 

alimentaires impliquées dans les foyers d’origine alimentaires à STEC étaient "l’eau du robinet, 

y compris l’eau des puits", "la viande et les produits carnés", "les produits laitiers autres que le 

fromage" et "les fromages à base de lait de vache ». De plus, 17.7% des sérotypes identifiés 

appartenaient aux sérogroupes dits " topfive " (O157, O26, O103, O111 et O145) (ECDC, 

2021). 

Cependant, d’après les estimations du rapport de morbidités et de mortalités dues aux maladies 

infectieuses d’origine alimentaires en France publié en 2014 par l’InVS et l’Afssa, les chiffres 

correspondant aux maladies déclarées seraient largement sous-évalués et le nombre réel des 

maladies bactériennes d’origine alimentaires en France se situerait plus probablement entre 52 

000 et 82 000 cas/an, auxquels on peut rajouter environ 70 000 cas liés à des virus et 117 000 

cas liés aux parasites, ce qui donne un total d’environ 250 000 cas (InVS, 2016). D’après les 

données annuelles de surveillance des toxi-infections alimentaires collectives publiées par 
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Santé publique France, une nette diminution de 43% de TIAC déclarées en 2020 par rapport à 

2019est remarquée (SPF, 2021). 

Aux États-Unis, chaque année, on estime qu'un Américain sur six (soit 48 millions de 

personnes) tombe malade, que 128 000 sont hospitalisés et que 3 000 meurent de maladies 

d’origine alimentaires (CDC, 2022). 

 Au Maroc, les intoxications alimentaires touchent des milliers de Marocains. En termes 

de chiffres, 2.655 cas, dont 43,7% sont des cas d’intoxications collectives, enregistrées en 2017. 

Les éléments les plus incriminés sont la viande et les produits carnés (25,8%), les produits 

laitiers et dérivés (17,1%), les aliments composés (13,4%), ensuite le poisson et les produits de 

la pêche (10,6%) (SM, 2019). 

Quant à la Tunisie, le ministre de la Santé a indiqué qu’en 2018, 1855 cas d’intoxications 

alimentaires collectives ont été enregistrés, contre 1015 en 2017. Les 1855 cas enregistrés sont 

répartis sur 89 foyers d’intoxications (Abdelkafi, 2019). 

II.4.3.2. En Algérie  

En Algérie, la déclaration obligatoire des maladies est régie par l’arrêté N° 

179/MS/CAB du 17/11/90 fixant la liste des maladies à déclaration obligatoire et les 

modifications de notification et la circulaire N° 1126/MS/DP/SDPG du 17/11/90 relative au 

système de surveillance des maladies transmissibles (INSP, 2019). 

Ainsi, le taux d’incidence des toxi-infections alimentaires collectives a nettement augmenté, 

passant de 14,92 à 23,03 cas pour 100.000 habitants en 2017.La wilaya d’Illizi a enregistré le 

taux d’incidence régional le plus élevé avec 128,84 cas pour100.000 habitants. Le pic 

épidémique a été notifié durant le mois de janvier avec une incidence de 80,22 cas pour 100.000 

habitants. Aussi, les TIAC ont été principalement enregistrées dans la commune d’In Aménas 

(62,3% des cas) au niveau des bases de vies. Le taux d’incidence de la wilaya de Bouira a 

nettement augmenté, passant de 20,37 à 122,97 cas pour 100.000 habitants en 2018. D’autre 

part, une TIAC importante a été enregistrée durant le mois de janvier avec une incidence de 

110,28 cas pour 100.000 habitants et a touché la commune de Chorfa (INSP, 2019).  

A Jijel, le taux d’incidence est de 74,63 cas pour 100.000 habitants. Soixante-deux virgule neuf 

pour cent (62,9%) des cas ont été notifiés durant le mois de juillet, soit une incidence de 46,91 

cas pour 100.000 habitants. A Béchar, le taux d’incidence est de73,43 cas pour 100.000 

habitants en 2018. Ainsi, le pic épidémique a été observé en juillet (43,40). Les deux communes 

touchées sont Béchar avec 41% des cas et BeniAbbès avec 59% des cas. A Mascara, le taux 
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d’incidence est de 65,95 cas pour 100.000 habitants. Le plus grand nombre  de cas (77,6%) a 

été notifié dans la commune de Mascara (INSP, 2019). 

En outre, à Oum El Bouaghi, l’incidence est passée de 18,09 à 56,77 cas pour 100.000 habitants 

en 2018. Durant le mois de Mai 2018, un pic d’incidence de 27,70 cas pour 100.000 habitants 

a été enregistré (INSP, 2019). 

De plus, le ministère de commerce révèle que le nombre de cas de TIAC enregistrés au cours 

des six premiers mois de l’année 2021 s'est élevé à 259, contre 126 cas enregistrés au cours de 

la même période de l’année précédente, soit une hausse de 105%, tandis que le nombre de 

personnes touchées par l’intoxication a atteint 3.160 en 2021, contre 1.512 personnes, 

connaissant la même courbe ascendante de 109%. L'augmentation des cas au cours des six 

premiers de 2021 par rapport à la même période de l’année dernière s'explique, selon le bilan, 

par le fait que l’année 2020 a été marquée par l’application stricte des mesures de prévention 

pour endiguer la propagation du Coronavirus, ainsi que celles du confinement sanitaire qui ont 

conduit à la fermeture de nombreuses activités commerciales, à l’origine des intoxications 

alimentaires. Il s'agit, notamment, des activités de fastfood, des restaurants et des glaces (APS, 

2021). 

Quant aux intoxications alimentaires, le même bilan a montré que 259 cas des TIAC 

enregistrées au cours du premier semestre de cette année, avaient touché 3.160 personnes sur 

l'ensemble du territoire national, dont 1.045 intoxications du fait de l’acquisition de produits 

proposés à la vente soit 33% dont 598 personnes au niveau des restaurants et des fastfood (18,9 

%) et 505 lors d’événements familiaux (16%), ainsi que 476 autres en raison des repas familiaux 

(15%), en sus de 326 dans les cantines universitaires (10,3%), 51 dans les cantines scolaires 

(1,3%) et 159 autres dont la source d’intoxication n'est pas déterminée, représentant un 

pourcentage de 5% (APS, 2021). 
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III.1. Généralités sur les antibiotiques 

Un antibiotique se définit comme une substance d’origine naturelle ou synthétique, 

utilisée contre les infections causées par les bactéries. Ces derniers présentent deux grands 

modes de fonctionnement. Certains attaquent le peptidoglycane de la paroi bactérienne ce qui 

cause une déstabilisation de la bactérie et entraine sa mort, il s’agit alors de l’action bactéricide, 

qui permet de tuer les bactéries. Tandis que d’autres agissent sur le système protéique de la 

bactérie, en se fixant sur la sous unité 50S du ribosome bactérien et en entrainant une inhibition 

de la synthèse protéique. La bactérie ne meurt pas mais ne peut plus se développer ni se 

multiplier, on parle alors de bactériostatisme. L’antibiotique est donc capable d’inhiber la 

multiplication des bactéries sans les tuer (Jacquier et al., 2012). 

 

III.2. Classification des antibiotiques 

La classification des antibiotiques peut se faire selon : 

- L’origine : élaboré par un organisme (naturel) ou produit par synthèse (synthétique ou 

semi synthétique) ;  

- Le mode d’action : paroi, membrane cytoplasmique, synthèse des protéines, synthèse 

des acides nucléiques ;   

- Spectre d’activité : liste des espèces sur lesquelles les antibiotiques sont actifs (spectre 

étroit ou large) ;  

- La nature chimique : très variable, elle est basée souvent sur une structure de base (ex : 

cycle β-lactame), sur laquelle il y a hémi-synthèse.  

Ainsi, cette dernière classification nous permet de classer les antibiotiques en 

familles (Bêta-lactamines, aminosides, tétracyclines)et, est établie selon le mode 

d’action (Figure 12) (Mehamdia Naima, 2014). 
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Figure 12 :Chronologie de la découverte des principales classes d’antibiotiques (Koulikoff, 

2018) 

III.2.1. Bêta-lactamines 

Les β-lactamines constituent une famille d’antibiotiques très homogène sur les plans 

structural, pharmacologique et thérapeutique. Elles se caractérisent toutes par un élément 

structural commun, le noyau bêta lactame, d’où leur nom. Ce sont aujourd’hui des antibiotiques 

incontournables et souvent prescrits. Par contre, le risque principal de leur utilisation est la 

survenue possible d’allergies (Jacques, 2016). 

Cette famille d’antibiotiques demeure la plus utilisée dans la pratique clinique courante et cette 

large utilisation est principalement liée à leurs, faible toxicité et pouvoir bactéricide et aussi à 

la diversité des molécules (Robin et al., 2012). En effet, depuis l’introduction de la pénicilline 

G en thérapeutique dans les années 1940, un grand nombre de molécules incluant les 

pénicillines, les céphalosporines, les monobactames et les carbapénèmes a été développé 

(Robin et al., 2012). 

 
III.2.2. Aminosides ou aminoglycosides 

Les aminoglycosides sont des antibiotiques bactéricides qui agissent principalement 

comme inhibiteurs de la synthèse des protéines en interférant avec le processus de correction 

au niveau de la sous-unité ribosomique 30S. Ils peuvent également perturber l’intégrité de la 

membrane des cellules bactériennes (Baietto et al., 2014). De plus, lorsqu'ils sont administrés 

par voie parentérale, ils pénètrent facilement dans le parenchyme pulmonaire et les sécrétions 

bronchiques. 
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Ils sont donc indiqués dans le traitement des infections à M. hyopneumoniae (Goldstein 

et al., 2002). Les principaux Aminoglycosides sont l’apramycine, la gentamicine, la néomycine 

et la streptomycine. 

III.2.3. Phénicolés 

Le  chloramphénicol  et le thiamphénicol sont les deux seuls représentants de cette classe 

thérapeutique (Kassah-Laouar, 2020). Le florfenicol est un dérivé fluoré du thiamphénicol 

dont l’utilisation est exclusivement approuvée chez les animaux (Stefan Schwarz et al., 2016). 

Cet antimicrobien bactériostatique se lie à la sous-unité ribosomique 50S, inhibant ainsi la 

réaction depeptidation et la traduction de l’ARNm bactérien et peut être administré par voie 

parentérale ou orale (Ciprián et al., 2012). 

Les fluoroquinolones ne sont indiquées que, comme traitement de dernier choix des infections 

respiratoires (Collignon & McEwen, 2019). De ce fait, elles sont répertoriées comme des 

antibiotiques d'importance critique pour l’homme et les animaux, de sorte qu'une utilisation 

prudente de ces antimicrobiens est essentielle pour empêcher la sélection de bactéries 

résistantes chez les animaux producteurs d’aliments (Scott et al., 2019). 

III.2.4. Tétracyclines 

Les tétracyclines sont un grand groupe d’antibiotiques bactériostatiques, qui inhibent la 

synthèse des protéines, en se liant d’une manière réversible à la sous-unité 30S des ribosomes, 

en bloquant ainsi leur synthèse protéique et en entrant en compétition avec l’ARN de transfert 

pour le même site de liaison (Baietto et al., 2014). 

Aussi, les tétracyclines sont largement utilisées pour le traitement des infections respiratoires 

chez les animaux, en raison de leur activité à large spectre contre les bactéries à Gram négatif 

et à Gram positif, tant aérobies qu'anaérobies et également contre les espèces de Mycoplasma 

et même plusieurs protozoaires (del Pozo Sacristán, 2014). Les principales tétracyclines sont 

la tétracycline, la chlorotétracycline, la doxycycline et l’oxytétracycline. 

 
III.2.5. Macrolides et apparentés 

Les macrolides sont des antibiotiques bactériostatiques qui inhibent la synthèse des 

protéines en se liant d’une manière réversible à la composante peptidyl transférase de la sous-

unité 50S des ribosomes et en bloquent ainsi la production de la chaîne peptidique naissante 

(Stefan Schwarz et al., 2016). De même, ils peuvent être classés en macrolides à 14, 15 ou 16 

chaînons du cycle lactonique (Gautier‐Bouchardon, 2018). 
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Cette famille d’antibiotiques peut également être classées comme produits dérivés de la 

fermentation (tylosine, tilmicosine, tylvalosine) ou semi-synthétiques (gamithromycine, 

tildipirosine, tulathromycine) (Fischer et al., 2014). Toutefois, différentes études ont montré 

que les macrolides (la tulathromycine et la tylvalosine) peuvent avoir des effets anti-

inflammatoires et immuno- modulateurs (Moges et al., 2018). Ces derniers sont utilisés chez 

les animaux pour traiter les infections à Mycoplasmahyopneumoniae, ainsi que les pneumonies 

et les infections respiratoires causées par d’autres bactéries (del Pozo Sacristán, 2014). 

Dans la catégorie des apparentés, on retrouve des molécules de structures chimiques différentes, 

mais dont l’activité antibactérienne est proche, telles que les lincosamides qui possèdent des 

caractéristiques similaires aux macrolides. Ils sont bactériostatiques et inhibent la synthèse des 

protéines en se liant d’une manière réversible à la composante peptidyl transférase du 50S des 

ribosomes (Stefan Schwarz et al., 2016). Ce sont des composés alcalins à forte teneur en 

liposolubilité, qui favorise l’absorption par le tube digestif et la diffusion à travers les barrières 

biologiques, ce qui conduit à une forte concentration tissulaire. De plus, les lincosamides ont 

un spectre d’activité plus limité que les macrolides et sont principalement actifs contre les 

bactéries à Gram positif, les mycoplasmes et certaines bactéries anaérobies à Gram négatif 

(Gautier‐Bouchardon, 2018). 

 
III.2.6. Sulfamides et triméthoprimes 

Les sulfamides sont des substances bactériostatiques dont le spectre comprend les 

bactéries à gram positif et à gram négatif aérobies et anaérobies, les chlamydies, les 

toxoplasmes et les coccidies. Ils sont surtout utilisés dans le traitement des coccidioses (volaille, 

ruminants) ou des infections urinaires et digestives chez les carnivores (Gustin & 

Houvenaghel, 2001). 

   III.2.7. Quinolones 

Les quinolones constituent la classe des antimicrobiens synthétiques les plus souvent 

prescrits dans le monde. Ainsi, le développement des quinolones a commencé avec la 

découverte accidentelle de l’acide nalidixique comme sous-produit de la synthèse de la 

chloroquine (un antipaludique) (Aldred et al., 2014). Ils ont été introduits dans l’usage clinique 

plus tôt dans les années 60, pour traiter les infections urinaires non compliquées dues à des 

bactéries à Gram négatif (Aldred et al., 2014). Par la suite, de nouvelles générations de 

quinolones ont été développées avec l’amélioration des propriétés pharmacocinétiques et 
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pharmacodynamiques contre les bactéries à Gram positif et à Gram négatif (Correia et al., 

2017). 

   III.2.8. Polymyxines 

Les polymyxines sont des antibiotiques naturellement produits par différentes espèces 

de Paenibacilluspolymyxa (Bacillus). Cinq classes chimiques (A, B, C, D et E) sont décrites, 

mais seuls deux composés sont utilisés enthérapeutique dont la polymyxine B et la polymyxine 

E (ou colistine) (Dortet et al., 2016). 

III.3. Mécanismes d’action des antibiotiques 

Les antibiotiques peuvent agir à différents niveaux de la structure bactérienne, leur lieu 

et leur mode d’action, peuvent être à la base d’une classification. En effet, les antibiotiques 

agissant sur la division cellulaire des bactéries sont dits bactériostatiques, tandis que ceux 

agissant  sur  la  structure  de  la membrane  cytoplasmique  sont  à  la  fois bactériostatiques  et  

bactéricides  selon  leur concentration (Kassah-Laouar, 2020). 

Concernant les antibiotiques actuels, trois grands mécanismes d’actions sont recensés (Figure 

13). 

 

Figure 13 : Différents modes d’actions des antibiotiques (Koulikoff, 2018) 

 
III.3.1. Action au niveau de la paroi bactérienne 

Ce sont des antibiotiques qui agissent en inhibant la synthèse de la paroi bactérienne. 

Lesβ-lactamines et la bacitracine inhibent la dernière étape de la synthèse du peptidoglycane, 

en bloquant la formation des ponts inter peptidiques via une interaction avec les protéines liant 

les pénicillines(PLP).Ces PLPs sont majoritairement des transpeptidases et des 
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carboxypeptidases bactériennes dont le rôle est d’assurer la réticulation du peptidoglycane 

(Baron, 1996; Kassah-Laouar, 2020). Leur effet bactéricide s’exerce uniquement sur les 

germes en croissance chez lesquels la synthèse des peptidoglycanes est la plus intense (Gustin 

& Houvenaghel, 2001). 

   III.3.2. Action au niveau de la membrane cytoplasmique 

Les polymyxines (la colistine), pourraient agir selon trois modes distincts et 

concomitants aboutissant à la mort de la bactérie et à la lyse des membranes bactériennes (voie 

principale), puis au contact vésicule-vésicule et enfin à la formation de radicaux libres (Dortet 

et al., 2016). 

 
   III.3.3. Action au niveau du cytoplasme 

III.3.3.1. Inhibition de la synthèse des protéines 

L’antibiotique se fixe sur l’une des sous unités des ribosomes bactériens. Ces dernières 

ont un rôle essentiel dans la transcription des protéines et vont ainsi encoder des protéines 

anormales et non fonctionnelles, étant défectueuses, elles seront par la suite intégrées à la 

membrane cytoplasmique engendrant des anomalies de structure qui seront délétères à la 

bactérie. Selon les différentes familles d’antibiotiques existantes, certains antibiotiques vont se 

fixer sur la sous unité 30S, tandis que d’autres vont cibler la sous unité 50S des ribosomes 

(Claire, 2013). 

D’autre part, les aminosides ou aminoglycosides sont des antibiotiques à effet bactéricide et les 

tétracyclines sont à effet bactériostatique qui, après pénétration à travers la paroi bactérienne, 

interfèrent avec la sous unité 30S des ribosomes pour inhiber la synthèse protéique. Par ailleurs, 

le florfénicol, les macrolides et le lincosamide, se lient d’une manière irréversible à la sous-

unité 50S des ribosomes(Gustin & Houvenaghel, 2001). 

 
III.3.3.2. Inhibition de la synthèse des acides nucléiques 

Pour atteindre leur cible, les quinolones doivent traverser la paroi bactérienne et la 

membrane cytoplasmique des bactéries à Gram positif. Cependant, chez les bactéries à Gram 

négatif, elles doivent aussi traverser la membrane externe, mais cette étape est facilitée par une 

diffusion passive à travers les porines, en fonction de leur degré d’hydrophobicité, de leur poids 

moléculaire et éventuellement de leur passage direct à travers la double couche 

phospholipidique (Claire, 2013). 
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Les quinolones vont alors inhiber la synthèse de l’ADN en convertissant leurs cibles, la gyrase 

et la topoisomérase IV, en enzymes toxiques qui fragmentent le chromosome bactérien (Aldred 

et al., 2014). 

III.3.3.3. Inhibition de la synthèse des folates 

Le sulfaméthoxazole est un sulfamide antibactérien dont la cible est une enzyme 

nommée la dihydroptéroate synthétase. Le triméthoprime quant à lui, il se lie à une autre 

enzyme importante pour la synthèse des folates, dont la dihydrofolate réductase qui va ainsi 

bloquer son action de réduction de l’acide DHF en acide THF, car il a une très forte affinité 

pour cette enzyme (Achari et al., 1997). 

De plus, les sulfamides agissent par inhibition compétitive dans l’incorporation de l’acide para-

amino benzoïque (PABA) dans la chaîne de synthèse d’acide folique par l’enzyme 

dihydroptéroate synthétase (Gustin & Houvenaghel, 2001). 

III.4. Antibiorésistance 
L’antibiorésistance est l’une des principales menaces pour la santé mondiale, tant chez 

l’homme que chez l’animal. En santé humaine, elle restreint non seulement les possibilités de 

traitement des infections bactériennes communautaires, mais peut aussi faire régresser les 

progrès de la médecine moderne (réanimation néonatale, chirurgie prothétique, transplantation 

d’organes, traitement des cancers), rendus possibles par la prévention (antibioprophylaxie) et 

le traitement des infections associées aux soins (Coignard, 2019). 

De nos jours, les agriculteurs utilisent largement les antibiotiques, soit comme additifs 

alimentaires, ou bien comme facteurs de croissance pour améliorer le développement des 

animaux destinés à l’alimentation. Par ailleurs, l’utilisation intensive ou abusive des agents 

antimicrobiens non seulement dans le traitement des infections humaines et animales, mais 

aussi comme agents de croissance dans la production animale, a conduit à l’émergence 

évolutive d’une résistance à un ou plusieurs agents antimicrobiens utilisés contre les infections 

bactériennes (X.-Z. Li & Nikaido, 2016). 

Ainsi, la multi-résistance aux antibiotiques (MDR) est la capacité des microorganismes et plus 

particulièrement des bactéries, à résister à un ou plusieurs groupes d’agents antimicrobiens et à 

empêcher les agents par différents mécanismes, d’agir contre eux. En effet, au fil des années, 

la MDR a fait peser une grave menace sur la santé publique, car les antibiotiques n’étaient plus 

efficaces contre les agents bactériens, ce qui a entraîné des échecs thérapeutiques, un taux de 

mortalité élevé et une augmentation de la durée d’hospitalisation entre autres (Founou et al., 

2016). De ce fait, dans un effort pour réduire la prévalence des bactéries résistantes aux 
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antimicrobiens, l’Union européenne (UE), a introduit récemment plusieurs mesures, dont l’une 

consiste à éliminer des agents antimicrobiens utilisés comme facteurs de croissance dans 

l’ensemble du secteur de l'élevage (García‐Feliz et al., 2008). En outre, tous les pays de l’UE 

ont lancé et adopté un nouveau programme législatif pour la surveillance et le suivi de la MDR 

de certains animaux et agents pathogènes zoonotiques (García‐Feliz et al., 2008). 
 

   III.4.1. Mécanismes de résistance 

Une souche bactérienne peut avoir une résistance naturelle ou acquise. Il s’agit de 

résistance naturelle lorsque toutes les souches d’une même espèce bactérienne sont résistantes 

à un antibiotique donné. Ces dernières peuvent très bien n’avoir jamais été en contact avec 

l’antibiotique en question. La résistance est donc liée aux propriétés naturelles des bactéries 

(Vittecoq et al., 2016). 

On parle également de résistance acquise lorsque les bactéries peuvent acquérir des résistances 

via des mutations génétiques ou par l’insertion d’éléments génétiques mobiles comme des 

intégrons portés par des plasmides (Buard, 2013). 

Quatre principaux mécanismes sont décrits dans la figure 14.  

 

 

Figure 14: Action des antibiotiques et des résistances (Koulikoff, 2018) 
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III.4.1.1. Modification de la cible 

Plusieurs processus peuvent modifier la cible de l’antibiotique. Ces formes de 

résistances concernent toutes les molécules d’une même famille d’antibiotiques, il s’agit d’une 

résistance croisée pour toutes les molécules de la famille comme pour : 

• La mutation du gène codant pour cette cible, c’est le cas de la résistance des entérobactéries 

aux quinolones (Minarini & Darini, 2012). 

• La modification de la cible via une enzyme synthétisée par la bactérie, c’est le cas de la 

résistance aux macrolides et aux lincosamides (Fyfe et al., 2016). 

•La surexpression de la cible, c’est le cas de la résistance aux sulfamides et aux triméthoprimes 

(Palmer & Kishony, 2014). 

 
III.4.1.2. Mécanismes enzymatiques : production d’enzymes inactivatrices 

Dans ce cas, les bactéries synthétisent des enzymes, qui inactivent l’antibiotique ou 

modifient la structure ce qui l’empêchera de se fixer sur la cible. C’est le principal mécanisme 

de résistance des Gram – et des Gram +, aux bêta-lactamines et aux aminosides, il concerne 

une bactérie principalement, Staphylococcus aureus et les entérobactéries. En outre, les β -

lactamases sont les enzymes d’inactivation les plus fréquemment rencontrées (K Bush & 

Jacoby, 1997). Cette résistance est semi-croisée du fait de la variation d’affinité de chaque 

enzyme pour les différentes molécules (Smet et al., 2010). En effet, les bactéries produisent 

des enzymes de manière naturelle ou après l’acquisition des gènes de résistance, et celles-ci 

peuvent être soutenues par un support génétique chromosomique ou plasmidique. De plus, leur 

expression peut être inductible ou constitutive (Robin et al., 2012).  

Il existe différentes classifications des β-lactamases :  


 La classification structurale d’Ambler : les enzymes des classes A, C et D sont 

dites à sérine active (type sérine), et la classe B regroupe les métallo-β lactamases 

(type métallo-enzymes), qui ont besoin d’ions Zn2+. 


 La classification fonctionnelle de Bush : reposant sur l’activité hydrolytique et la 

sensibilité des β- lactamases aux inhibiteurs (Robin et al., 2012). 
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III.4.1.3. Imperméabilité par modification des porines 

La modification des porines entraine un défaut de passage et donc une absence de 

concentration intracellulaire. Cette résistance peut concerner plusieurs familles simultanément 

comme les b-lactamines, les tétracyclines et les quinolones (Fernández & Hancock, 2012). 

III.4.1.4. Efflux actif via des pompes 

Les bactéries activent ou acquièrent un système de pompe permettant de refouler les 

antibiotiques vers l’extérieur de la cellule bactérienne, empêchant ainsi son action. Ce 

mécanisme est retrouvé fréquemment chez P.aeruginosa (Westbrock-Wadman et al., 1999). 

   III.4.2. Émergence et transmission des résistances 

III.4.2.1. Transfert du matériel génétique 

Il existe trois types de transferts de gènes de résistance via le transfert de matériel 

génétique mobile (Figure 15) : 

 

Figure 15 : Différents mécanismes d’acquisition des résistances chez les bactéries  

(Furuya & Lowy, 2006) 
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 Transformation 

Elle correspond au transfert passif de l’ADN d’une bactérie à une autre. Ce type de 

transfert est partiel (moins de 1% du génome bactérien) et, est donc limité. Ainsi, il est 

nécessaire qu’une bactérie receveuse dite « en état de compétence » et seules les espèces 

proches de la bactérie donneuse en soient capables. De plus, la fréquence d’apparition de ce 

transfert dans la population bactérienne est de l’ordre de 10-4à 10-6. Toutefois, s’il y a transfert, 

la bactérie receveuse acquiert de nouveaux caractères génétiques stables et transmissibles 

(Scott et al., 2019). 


 Transduction 

La transduction correspond au transfert du matériel génétique d’un virus bactériophage 

à une bactérie receveuse. Cette dernière peut intégrer le matériel et acquérir des gènes 

nouveaux. D’autre part, si ce dernier est recombinant (capacité de s’insérer dans le génome) et 

qu’il provient d’une autre bactérie, elle peut acquérir des gènes de résistance aux antibiotiques 

(Buard, 2013). Le transfert du matériel génétique peut se faire directement d’un virus à une 

bactérie, il s’agit alors de la conversion. Cela peut également donner de nouveaux caractères 

pour la bactérie comme le cas de la sécrétion de la toxine diphtérique ou la sécrétion de la toxine 

érythrogène du streptocoque A. Aussi, l’efficacité de ce mécanisme est légèrement meilleure 

que celle de la transmission mais moindre que la conjugaison. La fréquence d’apparition de ce 

phénomène dans la population bactérienne approche les 10-6 et représente un échange avoisinant 

à peu près les 1 à 2 % du génome bactérien (Maurin, 2013). 


 Conjugaison 

C’est un mécanisme extra-chromosomique qui permet de transférer un plasmide 

(élément génétique mobile et autonome présent ou absent dans le cytoplasme des bactéries), 

sur lequel se trouve un gène appelé facteur F, et qui a la capacité de coder la biosynthèse d’un 

pilus sexuel, permettant l’accolement des deux bactéries (donneuse et receveuse) et de 

mobiliser un fragment d’ADN entre les deux. Par contre, si le plasmide transféré est 

recombinant, il s’intègre au chromosome de la bactérie receveuse grâce à des transposons. 

Sinon, il reste libre dans le cytoplasme et, est susceptible d’être à son tour transmis à d’autres 

bactéries (Maurin, 2013). 
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III.5. Antibiorésistance des entérobactéries pathogènes 

L’évolution rapide de la résistance bactérienne aux antibiotiques est un phénomène 

actuellement préoccupant dans les pays en voie de développement, où les pathogènes résistants 

aux antibiotiques peuvent avoir une plus forte prévalence surtout dans certains pays africains 

(Bradford, 2001).En Algérie, les récentes données de résistance aux antibiotiques indiquent 

une situation inquiétante. En effet, ces dix dernières années ont été marquées par l’émergence 

et la dissémination de nouveaux gènes de résistance notamment dans le nord du pays. Ainsi, les 

défis majeurs de cette résistance ont été rencontrés principalement chez différentes espèces 

d’entérobactéries pathogènes (Figure 16) (Arlet, 2014). 

 

Figure 16 : Répartition des différents mécanismes de résistance aux antibiotiques sur 

le territoire algérien (Arlet, 2014) 

   III.5.1. Résistance aux bêta-lactamines 

Les germes produisant des bêtalactamases à spectre élargi (BLSE), des bêtalactamases 

de type AmpC et des carbapénémases sont particulièrement problématiques, car ces enzymes 

confèrent une résistance à de nombreux antibiotiques utilisés en pratique courante et même à 

des antibiotiques de deuxième ligne. En effet, les gènes codant pour ces bêtalactamases se 

trouvent souvent sur des structures génétiques mobiles, telles que des plasmides et sont donc 

facilement transférés d’une bactérie à une autre. De plus, ces gènes de résistance sont souvent 

transmis avec des résistances à d’autres antibiotiques comme la ciprofloxacine (31­57 %), le 
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co­trimoxazole (49­86 %) et les amino­glycosides (gentamicine 17­50 %) (Hassing et al., 

2015). 

En outre, la résistance croissante des entérobactéries aux antibiotiques, principalement celle des 

entérobactéries productrices de carbapénémases (EPC) est devenue une préoccupation 

importante pour laquelle une prise en charge préventive immédiate et organisée, est nécessaire 

(Carmeli et al., 2010). 

En plus, la plupart des EPC portent des gènes de résistance aux autres classes d’antibiotiques, 

qui leur confèrent une multi-résistance aux antibiotiques et non seulement aux carbapénèmes 

et qui sont facilement transmises entre les entérobactéries (en  raison  de  leur  localisation  

plasmidique) (Nordmann & Poirel, 2014). 

Ainsi, les carbapénémases les plus importantes du point de vue clinique et épidémiologique 

sont les, KPC (Klebsiella pneumoniae carbapenemase), NDM-1 (New Delhi metallo-

bétalactamase) et OXA-48 (Oxacillinase). Assurément, la première KPC a été identifiée en 

1996 aux États-Unis. Ce pays connait désormais une endémicité de KPC, tout comme Israël, 

l’Italie, la Grèce, la Roumanie, la Colombie, le Brésil, l’Argentine, la Chine et Taiwan.  

Néanmoins, les KPCse sont également propagées dans d’autres pays (Figure 17a). 

Concernant les EPC de type NDM-1, elles ont été isolées pour la première fois en 2009 en 

Suède chez une patiente en provenance d’Inde et ont ensuite été reconnues comme endémiques. 

D’un autre côté, une forte prévalence de NDM-1 est maintenant retrouvée dans la région des 

Balkans, le nord de l’Afrique et la Péninsule Arabique (Figure 17b). Quant aux EPC de type 

OXA-48, elles ont été découvertes en Turquie en 2003. Par ailleurs, elles ne causent qu’une 

légère diminution de la sensibilité aux carbapénèmes, à moins qu’elles soient associées à 

d’autres mécanismes de résistance (BLSE, AmpC, perte de porines ou de pompes à efflux). 

C’est pour cette raison, que la détection d’OXA-48 au niveau microbiologique est difficile. 

Actuellement, les pays endémiques pour les OXA-48 sont la Turquie, les pays du Nord de 

l’Afrique et de l’Inde (Figure 17c) (C.-R. Lee et al., 2016). 

D’autre part, bien qu’il y ait des pays identifiés comme endémiques pour les carbapénémases, 

l’épidémiologie peut changer rapidement vu l’important flux de personnes liées à la migration, 

au tourisme médical et au commerce mondial. Cependant, plusieurs pays considérés comme 

non endémiques ont connu des épidémies récurrentes d’EPC, qui peuvent être exportées dans 

les pays voisins (Albiger et al., 2015). 
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Figure 17a : Distribution mondiale des entérobactéries productrices de carbapénémase 

de type KPC,NDM et OXA-48 (C.-R. Lee et al., 2016) 

 

Figure 17b : Distribution mondiale des entérobactéries productrices de 

carbapénémase de type NDM (C.-R. Lee et al., 2016) 
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Figure 17c : Distribution mondiale des entérobactéries productrices de carbapénémase de 

type OXA-48 (C.-R. Lee et al., 2016) 

N.B : La couleur Blanche représente les pays où la distribution des bactéries productrices de 
la carbapénémase en question n’est pas connue, la couleur Lilas, les pays où des bactéries 
productrices de la carbapénémase ont été reportées, la couleur Bleue les pays avec 
dissémination sporadique des bactéries productrices de carbapénémase; la couleur Rouge ; les 
pays avec endémicité de bactéries productrices de la carbapénémase. 

 

III.5.2. Résistance aux aminosides et aux quinolones 

La résistance aux aminosides et aux quinolones est marquée par l’émergence et la 

dissémination des nouveaux déterminants de résistance tels que les méthylases de l’ARN  16S 

[16S-RMTase], dont les ArmA, RmtB et RmtC et les déterminants de résistance plasmidique 

aux quinolones (plasmid-mediatedquinolonesresistance [PMQR]), comme les gènes qnr ou 

encore l’enzyme bi-fonctionnelle AAC [6] -1b-cr (Magnet & Blanchard, 2005). 

   III.5.3. Résistance aux sulfamides 

La résistance aux sulfamides est parfois liée à la présence des intégrons de classe 1 

(sul1), qui portent souvent des cassettes de résistance à la streptomycine et au 

triméthoprime(Bean et al., 2005). La fréquence avec laquelle ces nouvelles enzymes ont été 

décrites dans la littérature, reflète non seulement le rythme des découvertes et la capacité de 

différencier les enzymes, mais également leur apparition et leur rapide évolution sous la 

pressions élective de l’utilisation des antibiotiques (Paterson & Bonomo, 2005). 
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   III.5.4. Résistance à la colistine 

La récente découverte d’une résistance transmissible à la colistine en Chine vers la fin 

2015, a donné lieu à de nombreux rapports sur le gène mcr-1 transmis par les plasmides chez 

les animaux producteurs d’aliments, ainsi qu'à des échantillons cliniques dans le monde entier 

(Al-Tawfiq et al., 2017).  

En revanche, une étude rétrospective menée par Zurfluh et al. (2016) a indiqué que le gène 

mcr-1 a été détecté dans trois isolats d’E.coli de poulet, lorsque la colistine a commencé à être 

utilisée pour la première fois chez des animaux producteurs d’aliments en Chine et suggère que 

l’émergence du gène mcr-1, s’est produite beaucoup plus tôt que prévu. Ce gène mcr-1 a jusqu'à 

présent été associé à des types non apparentés de réplicons plasmidiques tels que IncI2, IncHI2, 

IncP, IncFIB et IncX4 et n'a été que rarement trouvé porté sur le chromosome (Grami et al., 

2016).  

De plus, des souches E.coli hébergeant les gènes mcr-1 et blaCTX-M-1, co-localisés sur le 

même plasmide de type IncHI2, ont été précédemment décrites en Tunisie (Grami et al., 2016). 
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IV.1. Méthodes de contrôles microbiologiques 

Le monde animal est un vaste réservoir d’entérobactéries pathogènes pouvant 

contaminer l’homme par contact direct ou indirect, soit en polluant l’environnement ou en 

contaminant l’alimentation. Ainsi, les entérobactéries pathogènes représentent la première 

cause identifiée de toxi-infections alimentaires collectives dans le monde, ce qui justifie 

l’organisation de systèmes permanents de surveillance chez l’homme et dans  diverses  niches  

écologiques(Sauget et al., 2017). 

   IV.1.1. Marqueurs épidémiologiques 

Les marqueurs épidémiologiques sont des caractères discriminants qui permettent de 

distinguer au sein d’une espèce bactérienne les souches de plusieurs origines. Ainsi, un 

marqueur épidémiologique est évalué suivant plusieurs critères à savoir les critères de 

performances et de pratiques (Hunter, 1990; Talon et al., 1996). 

IV.1.1.1. Méthodes phénotypiques 

Les marqueurs historiques étaient des caractères bactériens aisément observables. Ces 

marqueurs phénotypiques (biotype, anti-biotype, sérotype, lysotype), ont peu à peu été 

abandonnés en raison d’un manque de reproductibilité, mais aussi à cause de leur faible pouvoir 

discriminant et quelquefois suite à leur faible typabilité (Joly-Guillou et al., 1990). Ainsi, les 

méthodes moléculaires ont augmenté significativement la sensibilité de la détection des 

bactéries entéropathogènes par rapport à la coproculture (Buchan et al., 2013; Liu et al., 2014). 

 
IV.1.1.2. Méthodes génotypiques 

Face aux performances limitées des marqueurs phénotypiques, de multiples marqueurs 

génotypiques ont été développés reposant soit sur des techniques de restriction de l’ADN ou 

bien sur l’amplification des gènes. En effet, les méthodes d’amplifications géniques de première 

génération sont très nombreuses et reposent sur l’identification de séquences connues ou sur le 

polymorphisme génomique de séquences déterminées. En outre, même si de nombreuses 

techniques de typage moléculaire sont actuellement disponibles, en pratique, uniquement deux 

techniques sont considérées comme des méthodes de référence dont l’électrophorèse en champ 

pulsé PFGE (Pulsed-Field Gel Electrophoresis) et la technique de MLST (Multi 

locusSequenceTyping) (Sauget et al., 2017). 
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 Electrophorèse 

Le terme électrophorèse décrit la migration de particules chargées sous l’influence d’un 

champ électrique. Il s’agit d’une méthode d’analyse (identification et dosage) qualitative, 

quantitative et de séparation basée sur la migration différentielle de particules chargées 

électriquement sous l’influence d’un champ électrique (Bouchkrit, 2020). 


 Analyse de plasmides 

L’analyse du plasmide est basée sur la mise en évidence du nombre et du poids 

moléculaire de ce dernier. L’ADN plasmidique est extrait grâce à l’électrophorèse en gel 

d’agarose. Les souches fréquemment liées contiennent le même nombre de plasmides avec le 

même poids moléculaire et le même phénotype (Lee et al., 2008). Ces techniques ont été 

utilisées pour isoler des bactéries pathogènes dans des enquêtes épidémiologiques et pour 

déterminer le lien entre la présence de plasmides et la résistance aux antibiotiques (Akiyama 

& Khan, 2012).  


 Ribotypage 

La technique de ribotypage est basée sur l’existence chez les bactéries de plusieurs 

opérons de l’ARN ribosomial. Ceux-ci codent les gènes 16S-23S-5S. En effet, les gènes 16S et 

23S sont séparés par une région inter génique (non-codante) de taille variable. En outre, la 

technique du ribotypage consiste à amplifier par PCR ces régions intergéniques qui varient donc 

en nombre et en longueur. Les amorces choisies permettent une amplification depuis un 

segment du gène du 16S jusqu’à un autre du 23S. Ainsi, les amplicons obtenus sont analysés 

par électrophorèse capillaire sur un séquenceur (Klamer, 2020). 

 

 Réaction de polymérisation en chaine (PCR) 

La quantité d’ADN récupérée lors de l’extraction est trop faible pour être considérée 

comme un échantillonnage représentatif. Afin de comparer ou d’étudier l’ADN extrait, celui-ci 

doit être amplifié par la réaction de polymérisation en chaîne (PCR) (Huybens et al., 2009; 

Velusamy et al., 2010). Cette technique permet d’obtenir un nombre important (jusqu’à un 

million) de copies d’une séquence choisie d’ADN (Lalam, 2006). Il s’agit d’une méthode 

d’amplification enzymatique in vitro, par opposition à la méthode in vivo qui implique le 

clonage du fragment et l’amplification dans une bactérie. Elle implique qu’une partie de la 

séquence d’ADN soit connue. De plus, il est nécessaire d’avoir des informations concernant les 

séquences codant l’ADN cible. A partir de ces informations, deux oligonucléotides d’environ 

15 à 25 paires de bases sont élaborées. Ils doivent s’hybrider spécifiquement aux deux 
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extrémités de la séquence à amplifier, chaque oligonucléotide se fixant à l’un des deux brins. 

Ces deux oligonucléotides servent d’amorces à une ADN polymérase (Kumar et al., 2008; Lee 

et al., 2008).   


 Spectrométrie de masse de type MALDI-TOF 

Les méthodes d’identification des entérobactéries pathogènes telles que les 

caractéristiques phénotypiques et les propriétés biochimiques sont longues et coûteuses et ont 

été progressivement remplacées au cours de la dernière décennie par la méthode MALDI-TOF-

MS (Randell, 2014). Ainsi, la méthode MALDI-TOF a été largement introduite comme 

technique de diagnostic dans les laboratoires de microbiologie, de première ligne en raison de 

sa grande précision de résultats, sa robustesse, sa fiabilité et son délai d’exécution rapide 

(Figure 18) (Clark et al., 2013). 

 
Figure 18 : Principe de la spectrométrie de masse de type MALDI-TOF (Anonyme, 2020) 

La MALDI-TOF MS a plusieurs avantages si on la compare à d’autres outils de diagnostic, 

tels que les tests d’amplification en chaîne par polymérase (PCR). Une fois que le spectromètre 

de masse et les bases de données correspondantes sont disponibles dans un laboratoire, 

l’identification des agents pathogènes individuels est peu coûteuse et la procédure de 

préparation des échantillons ne nécessite ni techniciens hautement qualifiés, ni infrastructure 

de laboratoire supplémentaire complexe (Chabriere et al., 2018). Il est à noter que la MALDI-
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TOF MS est beaucoup moins sujette à la contamination et que les résultats sont disponibles en 

quelques minutes (Chabriere et al., 2018). 

IV.1.1.3. Méthodes immunologiques 


 Enzyme LinkedImmunoSorbentAssey (ELISA) 

Le dosage immuno-enzymatique ELISA (Enzyme-LinkedImmunosorbentAssay) est 

une technique biochimique qui combine un dosage immunologique avec un essai enzymatique.  

Un anticorps lié à une matrice solide est utilisé pour capturer l’antigène à partir de cultures 

d’enrichissement et un second anticorps conjugué à une enzyme est utilisé pour la détection. 

L’enzyme est capable d’émettre un signal qui peut être détecté par un changement de couleur 

par un substrat chromogène ou fluorogène, qui permet de mesurer indirectement en utilisant un 

spectrophotomètre, l’antigène d’un micro-organisme ou d’une toxine, présent dans 

l’échantillon (Jasson et al., 2010). 

IV.2. Mesures préventives 

   IV.2.1. Prescriptions applicables aux exploitations 

L’aliment et l’eau constituent les intrants les plus importants dans un élevage intensif. 

Cependant, le maintien de la qualité de ces deux éléments durant toute la période de l’élevage 

est fondamental. Ainsi, afin de diminuer voire éradiquer les agents pathogènes quelques 

mesures sont à appliquer et sont constituées : 

−  Du nettoyage, de la désinfection et de la purge des systèmes d’eau ; 

−  De l’analyse régulière de la qualité de l’eau ; 

−  Du nettoyage des abreuvoirs (GIPAC, 2017). 

Quant à la qualité de l’aliment fini, elle dépend en grande partie de la qualité des matières 

premières et du respect des règles d’hygiène au cours du processus de fabrication (application 

du système HACCP, thermisation). 

-La litière doit être entretenue pour rester sèche et friable et ne doit jamais être poussiéreuse, 

agglomérée ou humide (GIPAC, 2017). 

- Les locaux d’entreposage devraient être visés par un programme de lutte antiparasitaire 

(ITAVI, 2019). 

- La lutte contre les nuisibles se fait en continue, elle vise les oiseaux, les moustiques, les 

mouches et les rongeurs, car, la présence de ces nuisibles dans le bâtiment gêne les 
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volailles (stress, nervosité, picage) et présente un risque sanitaire par l’intermédiaire de 

diffusion des agents pathogènes d’une unité d’élevage à une autre (ITAVI, 2019). 

 
   IV.2.2. Prescriptions applicables au niveau des abattoirs 

Les établissements doivent être conçus et aménagés d’une manière à permettre la mise 

en œuvre des bonnes pratiques d’hygiène et de prévenir la contamination des denrées 

alimentaires (JO, 2021): 

- Dans les locaux où l’on procède à l’abattage des animaux, au traitement et à 

l’entreposage des viandes, les sols doivent être lisses, résistants, antidérapants, 

imperméables, imputrescibles et étanches et la surface des murs doit être enduite d’un 

revêtement lisse, clair, imperméable et résistant de façon à réduire les dépôts de 

poussière et de saleté (Bensid, 2018). 

- Le nettoyage et la désinfection constituent l’un des moyens les plus efficaces dont 

disposent les industries de la viande, pour prévenir le risque de toxi-infections 

alimentaires, prolonger la durée de conservation des viandes et assurer la sécurité des 

employés et du personnel d’entretien (Bensid, 2018). 

- L’eau utilisée pour les procédures de nettoyage et de transformation de la viande dans 

les abattoirs doit répondre aux normes en matière d’eau potable. Un approvisionnement 

adéquat en eau potable doit être disponible pour répondre aux besoins opérationnels de 

nettoyage et doit être analysée fréquemment pour confirmer sa qualité (Adebowale et 

al., 2010). 

- Les personnes manipulant les viandes fraîches doivent notamment porter des coiffes et 

des chaussures propres et faciles à nettoyer. Elles devraient consciencieusement laver 

leurs vêtements de protection, les changer et/ou les aseptiser au besoin pour minimiser 

autant que possible les risques de contamination croisée (Haileselassie et al., 2013). 

- Le matériel ou le moyen destiné au transport des denrées alimentaires doit être 

exclusivement affecté à cet usage. Les véhicules et les conteneurs utilisés pour le 

transport de la viande réfrigérée non protégée doivent être frigorifiés et munis de joints 

empêchant l’accès de toute source de contamination et équipés de railles aériennes 

correctement espacées et conçues pour empêcher que la viande entre en contact avec le 

sol. Ils doivent être équipés de manière à permettre la surveillance des conditions de 

température et d’humidité (JO, 2017). 
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   IV.2.3. Lutte contre l’antibiorésistance 

Depuis plus de deux décennies, l’OMS reconnaît la résistance aux antibiotiques comme 

une menace  mondiale  croissante  pour  la  santé,  incitant  la  communauté  internationale  à  

prendre  des mesures  pour  réduire  l’émergence  et  la  propagation  des  résistances (Sengupta 

et al., 2013). Ces dernières années, si l’antibiorésistance s’est hissée au rang des priorités parmi 

les menaces sanitaires au niveau mondial, elle demeure cependant un danger encore sous-évalué 

par le grand public, voire les professionnels eux-mêmes.   

Dans la lutte contre l’antibiorésistance en santé animale  et humaine, quatre grandes stratégies 

sont prônées (Badau, 2021; J. Li et al., 2017) : 

- La  prévention:  l’usage  raisonné  des  antibiotiques  (aux  bonnes  doses,  voies  et 

durée d’administration  pour  la  bactérie  réellement  à  l’origine  de  l’infection  et  au 

moment approprié (OMS, 2018a),  voire  leur  limitation  pour  diminuer  la  pression  

de  sélection  sur  les bactéries (Davies & Davies, 2010), le développement et l’usage 

de la vaccination et la maîtrise de la transmission des bactéries ; 

- La surveillance : des résistances des bactéries (pathogènes, zoonotiques ou 

commensales) et de la consommation d’antibiotiques ; 

- La recherche : en matière d’antibiorésistance (dynamique et mécanisme) et de la mise 

au point de nouvelles solutions thérapeutiques (antibiotiques ou alternatives) ;  

- La sensibilisation de tous les acteurs concernés (professionnels comme grand  public) 

(Boireau, 2019). 
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Objectif 

Cette étude a pour principal objectif de : 

• Déterminer les facteurs de risque potentiels favorisant la contamination de la chaine 

alimentaire par les entérobactéries pathogènes, d’évaluer la sensibilité des 

entérobactéries isolées, vis-à-vis de différentes familles d’antibiotiques et de 

caractériser les gènes de résistance à ces antibiotiques. 

Ainsi, la partie pratique comporte deux grandes parties expérimentales divisées en plusieurs 

chapitres. 

 La partie I est partagée en 3 chapitres et a permis de :  
 

- Déterminer le taux de contamination de la chaine alimentaire, par les entérobacteries 

pathogènes au niveau de la région d’Oum El Bouaghi située à l’Est Algérien ;  

- Définir les facteurs de risque potentiels favorisant la contamination par les entérobactéries 

pathogènes. 

Cette partie a été réalisée à l’Institut des Sciences Vétérinaires El-Khroub, Constantine, au 

niveau du laboratoire de recherche Gestion de la Santé et Productions Animales et également 

au sein du laboratoire du département d’hygiène et de technologie alimentaire de la Faculté de 

Médecine Vétérinaire, de l’Université Mustafa Kemal à Hatay, Turquie.  

 
La partie II est scindée en 3 chapitres et a permis :  
 

-D’étudier la sensibilité des entérobactéries isolées dans la partie 1 et déterminer les profils de 

résistance vis-à-vis des différentes familles d’antibiotiques ; 

- D’identifier les gènes de résistance aux antibiotiques testés. 

Cette partie a été réalisée au niveau du laboratoire du département d’hygiène et de technologie 

alimentaire, Faculté de Médecine Vétérinaire, Université Mustafa Kemal à Hatay, Turquie.  

 

L’organigramme ci-dessous, résume l’organisation des chapitres dans les deux parties 

pratiques. 



 

 
 

 

 

 
 

 

 

 

Partie pratique

Partie I :
Etude des facteurs de risque potentiels 

favorisant la contamination de la chaine 
alimentaire par les entérobactéries 

pathogènes

Chapitre 1: Enquête 
épidémiologique

Chapitre 2 : Dénombrement et 
identification des bactéries

Chapitre 3 : Evaluation des 
facteurs de risque potentiels

Partie II :
Etude de la sensibilité des entérobactéries 

pathogènes aux antibiotiques 

Chpitre 1: Enquête sur 
l’utilisation des antibiotiques 

Chapitre 2 : Evaluation de la 
sensibilité des bactéries isolées

Chapitre 3: Identification des 
gènes de résistance
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I.1. Matériel &Méthodes 

I.1.1. Matériel 

I.1.1.1. Présentation de la région d’étude 

Notre étude s’est déroulée dans la wilaya d’Oum El-Bouaghi, située au Nord-est de 

l’Algérie. Le chef-lieu de la wilaya est situé à 5 00 km à l’est de la capitale, Alger. Elle compte 

782 188 habitants (Estimée en 2019) avec une densité de 99,3 habitants par km² et, est divisée 

en 12 daïras et 29 communes. Elle est limitée : 

• Au Nord par la wilaya de Constantine ; 

• Au Nord-est par les wilayas de Guelma et Souk Ahras ; 

• Au Nord- ouest par la wilaya de Mila ; 

• Au Sud-ouest par la wilaya de Batna ; 

• Au Sud par la wilaya de Khenchela ; 

• Au Sud-est par la wilaya de Tébessa (DPSB, 2019). 

Elle s’étend sur une superficie de 6187,96 km² et s’étale sur deux zones : les hautes plaines 

constantinoises au Nord et les hauts plateaux au Sud. L’ensemble du territoire de la wilaya se 

situe entre 35°24‘ et 35°14‘ Nord pour la latitude et 5°59‘ et 7°56‘ Est pour la longitude. Au 

centre, la haute plaine, l’altitude varie de 750 mètres à 900 mètres (Tolba et al., 2018).  

Le climat est plutôt continental froid et pluvieux en hiver, chaud et sec en été. Oum El-Bouaghi 

est une wilaya à vocation agro-pastorale et dispose d’une économie basée sur la pratique de la 

céréaliculture et de l’élevage. Les précipitations annuelles moyennes variant de 300 à 400mm 

sont plutôt favorables à la céréaliculture selon la direction de la programmation et du suivi 

budgétaire (DPSB, 2019). 

I.1.1.2. Période d’étude 

Notre étude s’est étalée sur une période allant de décembre 2017 à février 2020. 

I.1.1.3. Population cible 

Une étude transversale a été réalisée en utilisant un échantillonnage aléatoire simple. 

Vingt exploitations constituées de 5 fermes bovines, 5 ovines, 10 élevages avicoles et 10 

abattoirs possédant une capacité d’abattage allant de 10 à 80 pour les bovins, 45 à 1200 pour 

les ovins et 500 à 6000 pour les poulets par jour, ainsi que 5 boucheries privées, ayant accepté 
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de participer volontairement au travail et localisées dans la province d’Oum El Bouaghi (Est de 

l’Algérie), ont fait l’objet de cette étude (Figure 19). 

 

 
Figure 19 : Emplacement des fermes, des abattoirs et des boucheries étudiés dans la province 

d’Oum El Bouaghi, en Algérie. 

 

I.1.1.4. Échantillonnage 

Deux cents soixante-cinq (265) échantillons constitués de viandes, de peau du cou, de 

foie, d’aliments, de litière, d’eau, d’écouvillons de murs et de sols ont été prélevés. Les 

échantillons de viandes rouge et blanche ont été prélevés aseptiquement dans des sacs 

Stomachers stériles et entreposés dans des glacières, puis transportés au laboratoire. Le pool 

d’aliments était constitué de 5 prélèvements de 5g d’aliments, prélevés aléatoirement de 5 

mangeoires différentes et mélangés dans un seul sac stérile. Le pool de la litière était constitué 

de 5 prélèvements de 5g de litière, prélevés aléatoirement de 5 coins différents et entreposés 

dans un seul sac stérile. Les pools de la peau du cou et du foie étaient constitués de 15 

prélèvements, regroupés en 5 échantillons constitué chacun  de 5 g, prélevés de 5 poulets 

différents et mis dans des sacs stériles (Elgroud et al., 2008). 
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Par ailleurs, les écouvillons des murs et des sols ont été recueillis d’une façon aseptique dans 

des tubes stériles contenant 9 ml d’eau peptonée tamponnée, puis transportés au laboratoire 

dans des glacières. Le numéro d’identification et la date du prélèvement ont été reportés sur 

chaque sac et sur chaque flacon et notés sur un registre. 

Le tableau 2, représente la nature, le type, le mode de prélèvements, les quantités et le nombre 

d’échantillons prélevés dans chaque exploitation. 

 

Tableau 2 : Répartition des prélèvements dans les exploitations, abattoirs et boucheries 

 
Nombre et sites 

d’échantillonnage  
Nature de 

prélèvements 
Type 

d’échantillonnage 
Lieu et quantité des 

prélèvements 
Nombre de 

prélèvements 
5 

Fermes bovines 
Mur, sol Écouvillonnage Surface de mur et sol 10 

Litière avec fèces Sac de litière 1 pool de 5g x5 05 
Aliment Sac d’aliment 1 pool de 5g x5 05 

Eau Flacon d’eau 250mL d’eau 05 
5 

Fermes ovines 
Mur, sol Écouvillonnage Surface de mur et sol 10 

Litière avec fèces Sac de litière 1 pool de 5g x5 05 
Aliment Sac d’aliment 1 pool de 5g x5 05 

Eau Flacon d’eau 250 mL d’eau 05 
10 

Fermes avicoles 
Mur, sol Écouvillonnage Surface de mur et sol 20 

Litière avec fèces Sac de litière 1 pool de 5g x5 10 
Aliment Sac d’aliment 1 pool de 5g x5 10 

Eau Flacon d’eau 250mL d’eau 10 
5 

Abattoirs de 
viandes 
rouges 

Mur, sol Écouvillonnage Surface de mur et sol 10 
Eau Flacon d’eau 250 mL d’eau 05 

viande Morceaux 30g de la carcasse 50 

5 
Abattoirs de 

viandes blanches 

Mur, sol Ecouvillonnage Surface de mur et sol 10 
Eau Flacon d’eau 250 mL d’eau 05 

Peau du cou Morceaux 3 pools de 5x5g 15 
foie Morceaux 3 pools de 5x5 g 15 

5 
Boucheries 

(Viandes blanches 
et rouges) 

Viande rouge Morceaux 30g de la carcasse 30 
Viande blanche Morceaux 30g de la carcasse 25 

Total 265 
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I.1.2. Méthodes 

I.1.2.1. Enquête épidémiologique 


 Questionnaires 
 

Avant de formuler les questionnaires de l’enquête, des entretiens ont été réalisés pour faire 

l’état des lieux sur le terrain et pour cerner les éléments à traiter. 

Un premier questionnaire est réalisé pour étudier les conditions d’élevage. Celui-ci comporte 

des volets ayant trait aux structures des exploitations, aux installations, aux équipements et aux 

pratiques d’hygiène dans les fermes. 

Au préalable, une pré-enquête a été effectuée, pour tester le questionnaire sur 2 exploitations et 

nous a permis de corriger le questionnaire final (Annexe 1). 

Ainsi, le questionnaire utilisé lors de notre enquête comprend des questions qui, d’une part nous 

ont permis de caractériser les exploitations bovines, ovines et avicoles, enquêtées sur la base de 

différents aspects relatifs à leur fonctionnement et d’autre part, ont servi à la typologie de ces 

dernières. 

Par ailleurs, un questionnaire structurel a été préparé et conçu pour les abattoirs et contient vingt 

questions de type fermé. Il est principalement axé sur les conditions d’abattage des animaux, 

les mesures de biosécurité, le personnel et les méthodes de nettoyage et de désinfection 

(Annexe 2). 

Un autre questionnaire conçu pour les boucheries comprend des questions qui permettent de 

recueillir un maximum d’informations sur l’hygiène du personnel et de la manipulation ainsi 

que les conditions de conservation de la viande (Annexe 3). 

La collecte des données est réalisée sur la base de nos observations et des réponses des éleveurs 

et des propriétaires des abattoirs et des boucheries.  


 Critères d’inclusion  

Les élevages et les abattoirs ont été choisis selon la coopération des services vétérinaires et des 

éleveurs, afin d’accéder facilement aux élevages et de réaliser les prélèvements nécessaires. 


 Évaluation de l’hygiène  

L’hygiène a été évaluée selon le guide des bonnes pratiques d’élevage pour la sécurité 

alimentaire en production animale (OIE, 2006). 
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I.1.2.2. Dénombrement et identification des bactéries  

Les analyses microbiologiques ont été effectuées dans des conditions aseptiques avec 

un matériel stérile conforme à la norme ISO 7218 :2007 de microbiologie alimentaire. La prise 

d’essai des échantillons est conforme à ce qui est préconisé dans la norme ISO 6887 :1999, 

pour la préparation des échantillons, de la suspension mère et des dilutions décimales en vue 

de l’examen microbiologique. 

Des pesées de 10 g et 25 g de viandes rouge et blanche, auxquelles 90 mL et 225 mL d’eau 

peptonée tamponnée à 0,1% (pH 7,0 ± 0,2) ont été ajoutées respectivement et homogénéisées 

au Stomacher blender, pendant 2 minutes à 150 tours. Les écouvillons provenant des fermes et 

des abattoirs ont été ensemencés directement en surface (stries) et en profondeur 

(dénombrement) sur une gélose sélective. La recherche de ces micro-organismes est basée sur 

les normes de standardisation internationales : 


 Dénombrement et isolement des bactéries  
• Dénombrement de la flore aérobie mésophile 

Le dénombrement de la flore aérobie mésophile est effectué selon la norme ISO 4833-

2:2013. Des dilutions (10-3) sont préparées à partir des 10g homogénéisés, 1 mL de chaque 

dilution est ensuite ensemencé sur la gélose Plate Count Agar (PCA) et incubé à 30°C pendant 

48 h. 

• Dénombrement des Entérobactéries 
 

Le dénombrement des Enterobacteriaceae est effectué selon la méthode de référence 

NF EN ISO 21528-2 : 2017. À partir de la pesée des 10 g dilués avec les 90 mL d’eau peptonée 

tamponnée, des dilutions (10-3) sont préparées. L’ensemencement en profondeur est réalisé sur 

la gélose agar Violet Red Bile Glucose (VRBG) et l’incubation est faite à 37°C. Cinq colonies 

caractéristiques roses à rouges ou violettes, avec ou sans halo de précipitation ont été 

sélectionnées et purifiées pour identification. 

• Dénombrement des coliformes fécaux 
 

Le dénombrement des coliformes thermotolérants (coliformes fécaux) par comptage des 

colonies obtenues à 44oC, est effectué selon la norme française version08-050, de 2009 relative 

au dénombrement des coliformes fécaux. Les prélèvements sont dilués jusqu'à 10-3. Un (1) ml 

des dilutions décimales est déposé dans des boites de Pétri vides préparées et numérotées à cet 

usage. Quinze (15) mL de gélose VRBL (Violet Red Bile lacose) fondue sont versées dans 

la boite. Le contenu est homogénéisé en effectuant des mouvements circulaires et des «va-et-



Partie I                                                                                                   Matériel & Méthodes 

60 
 

vient » en forme de «8 » sur une surface fraîche et horizontale pour permettre à l’inoculum de 

se mélanger à la gélose. Cinq colonies caractéristiques roses à rouges ou violettes, avec ou sans 

halo de précipitation ont été sélectionnées et purifiées pour identification. 

• Lecture et interprétation 
 

Il s’agit de dénombrer toutes les colonies rouges ayant poussé en masse dans les boites 

en tenant compte des facteurs de dilutions. Seules les boites, contenant entre 15 et 300 

colonies sont prises en compte. La moyenne arithmétique des colonies entre les différentes 

dilutions est ensuite calculée. 

Le nombre N de microorganismes dénombrés est calculé à l’aide de l’équation suivante : 

 

 ∑ C 

N = ------------ 

 1,1 x d 
Où : 

N : nombre d’UFC par mL de produit initial. 
∑C : est la somme des colonies comptées sur les boites retenues. 

d : est le taux de dilution correspondant à la première dilution. 

 

 Identification des Salmonelles  

 
Pour l’identification de Salmonella, la méthode standard ISO 6579-1 :2017 a été utilisée.  

Un pré-enrichissement est préparé à partir de 25 g d’échantillons pesés et dilués avec 225 ml 

d’eau peptonée tamponnée (Condalab, Espagne). Tous les échantillons ont été incubés à 37°C 

pendant 18 à 24 heures. L’étape suivante consiste en l’enrichissement ; 0,1 ml de la culture a 

été transféré dans 10 ml de bouillon de soja Vassiliadis de Rappaport (Condalab, Espagne) et 

incubé à 42°C pendant 18 à 24 heures et 1mL de culture à 10 ml de Muller-Kauffman, incuber 

à 37°C pendant 24 h. Ensuite, les échantillons enrichis ont été ensemencés sur une gélose au 

Xylose Lysine Désoxycholate (Condalab, Espagne) et incubés à 37°C pendant 18h-24h. Les 

colonies caractéristiques (rouges à centre noir) ont été ré-isolées pour purification sur une 

gélose nutritive (Condalab, Espagne). 
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 Identification des isolats par galeries biochimiques 

 
Dans cette étape une identification des entérobactéries a été réalisée sur la base des 

caractères biochimiques étudiés par la galerie API 20E (Biomérieux, France). Après 

purification, une colonie pure caractéristique, à Gram négatif, mobile à l’état frais est transférée 

dans 5 ml d’eau distillée stérile. Cette suspension bactérienne est introduite dans chaque micro-

tube à l’aide d’une pipette pasteur stérile, avec la pointe appuyée à l’intérieur et sur les côtés 

pour éviter la formation de bulles. Pour certains caractères, les micros tubes sont remplis d’huile 

de paraffine après inoculation de la suspension pour assurer l’anaérobiose. Après 24h 

d’incubation à 37°C, des additifs sont ajoutés à quelques microtubes afin de compléter la 

lecture, dont l’interprétation se fait grâce à une grille de référence. 


 Identification des isolats par Matrix-Assisted Laser Desorption/Ionisation, TOF : 

Time-Of Flight (MALDI-TOF) 

 
La spectrométrie de masse douce MALDI-TOF MS (Matrix-Assisted Laser 

Desorption/Ionisation, TOF : Time-Of Flight) a été réalisée en utilisant le spectromètre de type 

Microflex LT (BrukerDaltonics, Brême, Allemagne), au niveau du département d’hygiène et de 

technologie alimentaires, Faculté de médecine vétérinaire, Université Mustafa Kemal à Hatay, 

Turquie. 

 
I.1.2.3. Évaluation des facteurs de risque 

Pour identifier les facteurs de risque qui prédisent la contamination par les 

Enterobacteriaceae dans les fermes, les abattoirs et les boucheries, une analyse uni-variée a été 

appliquée pour évaluer les relations entre la variable des résultats et chaque variable explicative. 

 
I.1.2.4. Analyse statistique 

Les données ont été saisies dans un fichier de calcul Excel et exportées vers le 

programme Statistical Package for Social Sciences (SPSS), version 24 (IBM, USA), pour 

l’analyse statistique.  

Des statistiques descriptives comme la moyenne, la fréquence et le pourcentage ont été réalisées 

sur les différentes variables.  

Une analyse uni-variée et une régression logistique ont été réalisées pour identifier les facteurs 

associés à la contamination bactérienne. 
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Une fois les tableaux de données créés, des tests du Chi² sont réalisés. Sont considérées 

significativement associées à la contamination par les entérobactéries pathogènes, les modalités 

dont le p-value est inférieur à 0,05 au seuil 95%. 
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Chapitre 1 : Enquête épidémiologique 
 

I.1. Résultats & Discussion  

 I.1.1. Caractéristiques des exploitations  

Les résultats obtenus à travers le questionnaire ont permis de connaitre les différents 

élevages où les prélèvements ont été effectués. 

 
I.1.1.1. Exploitations bovine et ovine 


 Conduite d’élevage 

Notre étude montre que 60 % des exploitations bovines étaient situées en milieu urbain ou 

périurbain, où il a été constaté que le bétail est gardé en stabulation entravée dans toutes les 

exploitations étudiées. Cette stabulation est plus à risque et constitue un mode de conduite où 

la vache laitière reste attachée et occupe une stalle à l’intérieur d’une étable. L’animal attaché, 

a peu de degré de liberté et les fonctions d’affourragement, de traite, de paillage, d’évacuation 

des déjections, de contrôle et de surveillance, sont toutes réalisées à l’intérieur de l’étable par 

un opérateur et sont donc considérées comme un facteur de risque favorisant la multiplication 

des entérobactéries pathogènes. 

En effet, la stabulation entravée ne permet pas un bon nettoyage du fait que les animaux restent 

cloitrés durant l’année et la litière est rarement renouvelée. Cela a pour conséquences, des 

animaux avec des membres en permanence sales. 

En outre, les résultats montrent que 60 % des sols sont en béton, recouverts de paille, tandis 

que les autres sont en terre battue (Annexe 4).  

Les sols durs et de mauvaise qualité peuvent favoriser les microtraumatismes sur les pieds et 

peuvent alors provoquer des infections chez les animaux sains. Nos résultats sont comparables 

à ceux de Somers et al. (2003), qui ont montré un désavantage significatif du béton (rainuré ou 

non), par rapport aux caillebotis et à l’aire paillée. 

L’orientation des bâtiments et des bergeries tient généralement compte des vents dominants. 

De plus, 65% des bâtiments et des bergeries sont de vieilles constructions, quant au reste, ils 

sont dans un état plus ou moins dégradé (fissurations, trous dans la toiture). L’hygiène des 

bâtiments et des bergeries est souvent mal contrôlée, avec seulement 35% en bon état d’hygiène. 

Par ailleurs, les autres varient entre un état d’hygiène passable à sale (Annexe 5). 
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Selon le décret exécutif algérien n°04-82 du 18 mars 2004 ayant pour objectif de fixer 

les conditions et les modalités d’agrément sanitaire des établissements dont l’activité est liée 

aux animaux, les établissements d’élevage d’animaux doivent être conçus et équipés d’une 

façon à assurer le bien-être des animaux et construits avec des matériaux lisses et étanches, 

faciles à nettoyer, rendant aisée l’application des mesures de désinfection (JO, 2004). 

D’autre part, la qualité de la litière a été appréciée par son humidité, la présence de déjections 

et la fréquence de nettoyage. Nos résultats montrent que dans 55% des exploitations bovines et 

ovines, la litière est peu abondante et la paille généralement réservée à la litière, est utilisée 

pour l’alimentation des animaux. Néanmoins, lorsqu’elle existe, elle est mal entretenue (litière 

sale, humide), en raison de son chargement et de son renouvellement peu fréquent (réduction 

du raclage par jour).  

En revanche, 70% des exploitations visitées regroupent plusieurs bâtiments d’élevage 

suffisamment éloignés (moins de 500 m les uns des autres) et 60% des exploitations étudiées, 

donnent accès aux chiens et aux chats. L’équipement est limité au strict minimum (mangeoires 

et abreuvoirs) et le système de ventilation est statique dans toutes les exploitations. Cependant, 

dans 70% des exploitations, le stockage du fumier et de la nourriture se fait à l’intérieur de 

l’exploitation.  

D’après Mbarek et al. (2014), l’existence d’une litière réduit de 50 % les mammites fortement 

liées à la propreté de l’aire de couchage. Or dans notre enquête, les mauvaises conditions 

hygiéniques précitées, associées à l’absence d’une litière sont des facteurs prédisposant à 

plusieurs pathologies. Ces dernières sont d’autant plus importantes que les conditions d’hygiène 

sont détériorées par une mauvaise aération pouvant augmenter le risque d’apparition des 

affections mammaires, oculaires et digestives (Khelef et al., 2007). D’ailleurs, les fissurations 

des murs sont favorables aux courants froids qui peuvent développer les affections respiratoires. 

Dans nos exploitations, la promiscuité des bovins laitiers avec les petits ruminants et les poulets 

d’élevages traditionnels, favorise la transmission des maladies interspécifiques (ex : la 

tuberculose entre l’espèce bovine et avicole) et rend les animaux plus sensibles aux pathologies 

intra spécifiques comme les mammites, les métrites et les affections podales. 


 Conduite sanitaire  

En général, 70% des exploitations utilisent l’eau des puits, qui ne sont pas strictement 

contrôlées ou surveillées. Nos résultats montrent également que la majorité des exploitations 

visitées sont mal désinfectées. En outre, seulement 75% des exploitations étudiées sont 

exemptes de rats. 
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En effet, l’eau de boisson distribuée aux animaux est de qualité médiocre, en raison de la 

présence de déjections et de concentrés alimentaires qui favorisent la multiplication de bactéries 

et l’apparition de parasites pathogènes. Selon Meyer and Denis (1999),dans les élevages 

laitiers, l’eau d’abreuvement doit être potable et de bonne qualité microbiologique. 

 
I.1.1.2. Exploitations avicoles 


 Conduite d’élevage 

Les poulets de chair élevés sont de races variées telle que : ISA, COB5OO, Arbor d’âge de 

50-55 jours à l’abattage pesant 2 Kg en moyenne. 

La totalité des bâtiments avicoles enquêtés est constituée de nouvelles constructions. Le sol du 

bâtiment est composé dans 40% des élevages de terre battue, les autres sont bétonnés. Les 

alentours des poulaillers sont cimentés et comportent des fossés de drainage dans près de la 

moitié des élevages avec une capacité de production de 2000 à 6000 sujets par poulailler. De 

plus, la majorité des bâtiments d’élevage produit 3-4 bandes /an, 08 poulaillers sur 10 avaient 

une densité d’animaux supérieure à 10 poulets /m2 et le taux de mortalité variait entre 4-7%. 

Selon Chaiba and Filali (2016), les élevages de poulet de chair où la densité est en dessous de 

25 sujets par mètre carré, ont un taux de contamination plus faible que celui des élevages de 

densité supérieure à 25 sujets par mètre carré. Ceci est en accord avec les résultats rapportés 

par Heyndrickx et al. (2002),qui ont constaté que la forte densité dans un élevage de poulets 

est un facteur favorisant la contamination par les entérobactéries pathogènes.  

Le nombre de bâtiments d’élevage était variable selon les exploitations et 60% des exploitations 

comprenaient au moins deux bâtiments (Annexe 6). Sept élevages parmi les 10 étudiés n’ont 

pas de clôture et donnent libre accès aux animaux (chiens et chats). Cela pourrait refléter 

directement ou indirectement la contamination des exploitations par ces animaux, reconnus par 

différents auteurs pour leur rôle de réservoir et de vecteur de transmission des entérobactéries 

pathogènes (Rose et al., 1999; Van Immerseel et al., 2005). 

 

 Conduite sanitaire 

L’absence d’hygromètre dans la totalité des élevages enquêtés pose des problèmes de 

maîtrise des conditions ambiantes, notamment en saison chaude. Nos résultats concordent avec 

ceux de Elgroud et al. (2008), qui ont montré que sur 30 élevages de poulet de chair dans la 

région de Constantine, l’hygrométrie est complètement méconnue et que l’hygromètre est 

totalement absent dans les bâtiments. 
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Dans la totalité des élevages enquêtés il a été constaté que les éleveurs utilisent des antibiotiques 

pour traiter les différentes affections. Par ailleurs, seulement 20% des élevages ne présentent 

aucun symptôme lié aux entérobactéries pathogènes telles que la diarrhée. Néanmoins, 

l’utilisation des antibiotiques dès le premier jour est un moyen prophylactique de lutte contre 

la contamination par les entérobactéries pathogènes en élevage (Chriél et al., 1999).  

Les mesures d’hygiène sont peu appliquées dans la majorité des exploitations avicoles, avec 

l’absence de pédiluves (Annexe 6). 

Nos résultats montrent que la plupart des éleveurs ne portent pas de tenues de travail 

spécifiques.  

Selon Cardinale et al. (2004), tout intrant dans l’élevage est susceptible de véhiculer les 

entérobactéries pathogènes d’une unité infectée à d’autres. Tel est le cas du personnel en 

l’absence de tenues spécifiques. 

En effet, le non-port de ces dernières, mises à la disposition du personnel des exploitations, 

augmente le risque de transmission d’agents pathogènes par le biais des vêtements et des 

chaussures. Aussi, le non-respect des règles relatives à l’hygiène (douches, lavage des mains), 

du personnel tout en négligeant le principe de la marche en avant, le contact avec des employés 

opérant dans d’autres élevages et les visites rendues à ces derniers par le personnel, sont pour 

autant des éléments à très haut risque (Sebai, 2012). 

L’absence des pédiluves et des rotoluves à l’entrée des exploitations, augmente le risque de 

contamination par les germes portés par les pneus, entraînés ensuite par les chaussures du 

personnel à l’intérieur des salles. 

I.2.2. Caractéristiques des abattoirs 

Tous les abattoirs sont situés en dehors de la ville, en raison des mauvaises odeurs qui 

peuvent s’en dégager. 


 Capacité et conception des locaux 
 

Pour les abattoirs à viande rouge, la capacité d’abattage est de 45-1200 têtes ovines et 10-

80 têtes bovines par jour, alors que les abattoirs avicoles ont une capacité d’abattage variant de 

500 à 6000 poulets /jour. Les volailles abattues proviennent de plusieurs provinces, à savoir 

Oum El Bouaghi, Constantine, Soughras, Tebessa et Batna. Le contrôle hygiénique est assuré 

par L’inspection vétérinaire de la wilaya, tandis que le contrôle sanitaire s’appuie sur l’examen 

ante et post-mortem des animaux.  
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Nos résultats sont en accord avec Djeffal et al. (2018),qui ont montré dans une étude réalisée 

dans la wilaya de Skikda, que toutes les tueries ont une capacité d’abattage variant de 2000 à 

4000 poulets /jour et que la majorité des bâtiments d’élevage produit 4 bandes /an. Aussi, 

Mebkhout et al. (2018) ont rapporté dans une étude réalisée dans différents établissements 

d’abattage situés dans la région d’Alger, que la capacité d’abattage varie entre 2000 et 5000 

sujets/j.  

Dans 70% des abattoirs à viande rouge de la wilaya d’Oum El Bouaghi, les infrastructures sont 

anciennes, en continuelle dégradation et sans rénovation. L’état de revêtement des murs des 

cloisons et des plafonds est insatisfaisant présentant ainsi des fissures pouvant offrir un gite 

potentiel pour les microorganismes (Annexe 7). 

La majorité des murs des abattoirs à viande rouge visités à la wilaya d’Oum El Bouaghi sont 

de nature préfabriqué (panos sandwich) et recouverts d’une peinture avec la présence de câbles 

électriques apparents dans certains endroits, ce qui gêne leur nettoyage car il y a risque 

d’électrocution. 

Quatre-vingt pour cent (80%) des abattoirs à viande blanche de la wilaya d’Oum El Bouaghi 

ont des murs revêtus de faïence, avec un état de revêtement satisfaisant et un sol en béton correct 

et antidérapant (Annexe 8). 

 

 Équipement 

 
Dans Quatre-vingt pour cent (80%) des abattoirs de la wilaya d’Oum El Bouaghi visités, il 

a été constaté que les vestiaires et les sanitaires du personnel sont éloignés du poste de 

production. Ces derniers présentent des défauts tels que l’absence d’eau courante chaude, d’un 

système de ressuage des mains et d’un distributeur de savon. 

Dans les abattoirs à viande rouge, seulement deux abattoirs disposent de chambres froides 

fonctionnelles et propres, tandis que tous les abattoirs à viande blanche sont pourvus d’une 

chaine d’abattage moderne et d’une chambre froide fonctionnelle.  

Nos résultats sont en accord avec ceux de Mebkhout et al. (2018), qui ont signalé l’absence 

des lave-mains dans 85,71 % des établissements d’abattage enquêtés et l’absence des chambres 

de ressayage dans 92,86%. Ces auteurs ont également rapporté que seulement 71,43 % des 

chambres froides sont fonctionnelles.  


 Fonctionnement  
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La marche en avant n’est pas respectée dans la majorité des abattoirs sauf à l’abattoir 

régional d’Ain mlila. 

Dans la plupart des abattoirs visités, il a été constaté que le système automatique d’évacuation 

des eaux usées est détérioré, aboutissant à une stagnation de l’eau surtout au niveau de la salle 

d’abattage. Ceci peut représenter une source de contamination pour les carcasses (Sebai, 2012).  

 

 Personnel  

 
Dans la totalité des abattoirs, les certificats de bonne santé des personnels sont valides. En 

effet, toute personne en contact direct ou indirect avec les carcasses reçoit une visite médicale 

tous les six mois par le médecin de travail. 

 Les estimations subjectives de la propreté corporelle montrent que plus de la moitié du 

personnel qui travaille dans l’atelier d’abattage a les mains sales et ne porte pas de gants, leur 

propreté générale est moyenne (cheveux et barbes) et la moitié du personnel présente un 

comportement non adapté, comme le fait de tousser, d’éternuer, de se moucher et de fumer. 

Nos résultats montrent que dans la totalité des abattoirs, les tenues de travail ne sont pas 

imposées et il a également été constaté que le personnel dispose de deux tenues de travail, soit 

une blouse blanche, soit une combinaison, en fonction du site de travail et change très rarement 

ses vêtements. Aussi, le nombre de gants est insuffisant avec une absence de masques bucco-

nasaux dans les zones de préparation. Par ailleurs, les chaussures sont conformes aux exigences 

du milieu de travail (bottes blanches). 

La plupart du personnel et surtout les personnes chargées de la production et du nettoyage et de 

désinfection, affirment qu’ils n’ont reçu aucune formation concernant les règles d’hygiène. 

Toutefois, la sécurité alimentaire dépend en grande partie du niveau de maîtrise de l’hygiène 

du personnel dans l’abattoir. En effet, les dangers de contamination des carcasses par le 

personnel proviennent essentiellement des aléas de son état de santé, d’une hygiène corporelle 

ou vestimentaire insuffisantes et enfin d’un comportement professionnel non-satisfaisant soit 

par méconnaissance des règles élémentaires ou bien par négligence (Sebai, 2012). 
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 Opérations de nettoyage et de désinfection 

 
Dans Quatre-vingt pour cent (80%) des abattoirs, la dératisation et la désinfection sont 

instaurées périodiquement. L’opération de nettoyage et de désinfection n’est pas quotidienne, 

elle est réalisée une à deux fois par semaine et s’effectue seulement par un prélavage à l’eau 

froide sous pression sur les surfaces. Les murs et le sol sont visiblement souillés, tandis que le 

plafond est construit d’une charpente métallique rendant difficile le nettoyage de la poussière 

déposée sur la hauteur de la charpente. 

Ainsi, l’application de règles strictes de nettoyage et de désinfection du matériel apparaît 

comme un procédé fondamental nécessaire à la maîtrise du risque. Pour ce faire, il convient 

d’utiliser une procédure permettant une accessibilité totale aux différentes parties du bac 

d’échaudage et de la plumeuse, notamment aux doigts en caoutchouc, afin d’assurer un 

changement fréquent de ces derniers (Sebai, 2012). 

 

 Transport 

 
Les conditions de transport de la viande sont mauvaises (utilisation des véhicules non 

frigorifiques et non hygiéniques). 

Néanmoins, le transport des viandes doit s'effectuer dans des véhicules fermés conçus et 

équipés de telle sorte que la température prescrite soit assurée pendant toute la durée du 

transport. De plus, les moyens de transport ne doivent pas servir pour transporter d’autres 

produits susceptibles d’altérer, de contaminer ou de transférer une odeur quelconque aux 

viandes et doivent être conformes aux conditions d’hygiène (DSV, 2022). 
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Chapitre 2 : Dénombrement et identification des bactéries 

 

II.1. Résultats & Discussion 
 II.1.1. Dénombrement et évaluation de l’hygiène 

Cette étude bactériologique consiste à la détermination de la flore pathogène dominante 

et à l’évaluation de la charge bactérienne de chaque flore sur chacun des sites de prélèvements. 

Le tableau 8, résume les résultats des analyses des prélèvements effectués respectivement dans 

les fermes bovines, ovines et avicoles et au niveau des abattoirs. La moyenne des 

contaminations donne une indication sur la charge microbienne des flores dénombrées 

(Tableau 3). 

Tableau 3 : Évaluation de la contamination globale selon les sites de prélèvements (moyenne 

± écart Type) 

 

II.1.1.1. Dans les exploitations 


 Flore aérobie mésophile 

 
La présente étude a montré que les valeurs de la flore aérobie mésophile (FAM) varient 

entre 4.68±1.08 et 4.74±1.4 log10 ufc/cm2. Le taux de la FAM le plus élevé est observé dans les 

échantillons des sols. Ces derniers sont souvent fortement contaminés par les bactéries des 

excréments et de l’urine, car les bovins et les ovins les répandent continuellement sur le sol. 

Nos résultats sont en accord avec ceux de  L. M. Mansour (2018), qui  a  rapporté  que  

seulement  4,03%  des  exploitations  se caractérisent par de bonnes conditions hygiéniques et 

sont inférieurs à ceux de Rouissi et al. (2018), qui ont signalé des valeurs moyennes de FAM 

de 9,39 ± 7,93log10 ufc/cm2 dans le sol des exploitations bovines, en Tunisie. La forte teneur en 

FAM peut être expliquée par le contact direct des vaches avec le sol, les abreuvoirs et la 

Flore microbienne Exploitations (Fermes) Abattoirs 
Bovine et ovine Avicoles Viande rouge Viande blanche 
Mur Sol Mur Sol Mur Sol Mur Sol 

Flore aérobie 
mésophile (FAM) 

4.68±1.08 4.74±1.4 4.62±0.8 4.74±1.4 4.71±1.2 4.74±1.4 4.74±1.4 4.69±1.09 

Enterobacteriaceae 4.72±1.02 4.74±1.3 4.74±1.3 4.74±1.3 4.71±1.2 4.74±1.3 4.74±1.3 4.71±1.2 

Coliforms fécaux 4.70±1.01 4.73±1.2 4.64±1.2 4.80±1.5 4.81±1.2 4.73±1.2 4.72±1.4 4.70±1.2 

Salmonella spp. Présence Présence Présence Présence Présence Présence Présence Présence 
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contamination des abreuvoirs par les particules de bouse et des poussières de litières (Bouraoui 

et al., 2014). 

 

 Enterobacteriaceae, coliformes fécaux et salmonelles 

 
Les résultats du dénombrement montrent un taux qui varie entre 4.72±1.02 et 4,74 ± 

1,04log10 ufc/cm2, pour les Enterobacteriaceae, et entre 4.64±1.2 et4.80±1.5 log10 ufc/cm2 pour les 

coliformes fécaux dans les différents sites prélevés. Ces derniers confirment une contamination 

d’origine fécale, due au non-respect des règles d’hygiène.  

Aussi, notre étude a révélé la présence des salmonelles dans toutes les exploitations bovines, 

ovines et avicoles, ce qui  peut être un indicateur d’un nettoyage insuffisant et inadéquat et 

témoigne des mauvaises conditions d’hygiène lors de la traite ou au cours du transport (Labioui 

et al., 2009). 

 
II.1.1.2. Dans les abattoirs 

 

 Flore aérobie mésophile (FAM) 

Dans les abattoirs, nos résultats indiquent un taux de l’ordre de 4.69 à 4,74 log10 ufc/cm2 

pour la flore aérobie mésophile dans le sol. Ces résultats montrent un niveau de contamination 

de loin supérieur à celui enregistré dans d’autres pays. Ainsi, Khalifa (1986) en France, Fliss 

et al. (1991) en Tunisie et Karib et al. (1994) au Maroc, ont enregistré à la fin de l’abattage des 

taux inférieurs, se situant entre 2,82 log10 ufc/cm2 et 3,8 log10ufc/cm2 dans le sol. Aussi, Dachy (1993), 

a rapporté une valeur entre 3,06 log10ufc/cm2 et 3,77 log10ufc/cm2 ,dans le sol d’un abattoir en France. 

Par contre, Benaissa et al. (2014) ont constaté que les conditions hygiéniques à l’abattoir de 

Ouargla sont défectueuses ( supérieur à la norme) en raison, des taux élevés de la FMA(3,30 ; 

3,82 log10ufc/cm2), dénombrée respectivement à partir de prélèvements de murs et de sols.  

De plus, nos résultats sont inférieurs à ceux rapportés par Alloui et al. (2013), qui ont enregistré 

un taux de 5,01log10ufc/cm2,de la flore aérobie mésophile, dans les murs des abattoirs avicoles de 

la région de Biskra. En effet, la flore aérobie mésophile est un critère usuel d’hygiène des 

procédés au niveau des abattoirs (Bohaychuk et al., 2009; Ghafir et al., 2008; Hutchison et 

al., 2006).Cet indicateur, bien que directement corrélé aux dénombrements des E.coli, est 

davantage révélateur de l’hygiène générale des procédés, plutôt qu’un indicateur spécifique de 

la contamination d’origine fécale . 

En outre, la charge élevée de la flore aérobie mésophile (4,74±1,4 log10 ufc/cm2) observée dans  les 

murs des abattoirs, indique selon J.-F. Collobert et al. (2002), à la fois un manque général 
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d’hygiène et l’inefficacité des mesures hygiéniques, qui semblent insatisfaisantes dans ces 

infrastructures.  

D’après Collobert et al. (2007), les fortes charges en flore aérobie mésophile et en 

entérobactéries sont dues à une défaillance du cycle de nettoyage et de désinfection du matériel 

de découpe. 


 Enterobacteriaceae, coliformes fécaux et salmonelles  
 

L’évaluation de la contamination globale des différents sites de prélèvements par les 

différents germes recherchés, montre que tous les sites sont contaminés avec un taux élevé 

d’Enterobacteriaceae et de coliformes fécaux dans les murs et les sols.  

Conformément aux normes du règlement n° 882 /2004 de la commission européenne, les 

numérations des Enterobacteriaceae supérieures à 3,0 log10 ufc/cm2, sont inacceptables. Ainsi, la 

présente étude montre des valeurs plus élevées que les limites prescrites (Union Européenne, 

2004). 

De plus, Benaissa et al. (2014) ont rapporté des taux d’Enterobacteriaceae, de 2,72 log10ufc/cm2 

dans le mur et de 3,18log10ufc/cm2 dans le sol d’un abattoir à Ouargla. 

Les Enterobacteriaceae sont utilisées comme critères d’hygiène des procédés (Bohaychuk et 

al., 2009; Ghafir et al., 2008; Hutchison et al., 2006) et leur présence dans un aliment indique 

une contamination d’origine fécale et donc un risque de présence concomitante de bactéries 

pathogènes ayant le même habitat naturel (Cavalli, 2003) et une contamination par 

l’environnement (Mead & Scott, 1994). 

Les manipulations non hygiéniques pendant l’abattage et la préparation des carcasses 

conduisent à des contaminations superficielles très importantes qui peuvent affecter la santé du 

consommateur et la qualité de la viande. 

En outre, le dénombrement des coliformes fécaux renseigne sur les conditions d’hygiène de 

l’abattoir et sur une possible contamination fécale lors des opérations d’abattage. Ainsi, la 

charge microbienne enregistrée dans les murs par Nouichi and Hamdi (2009b) à l’abattoir 

d’Alger (2,92 log10 ufc/cm2) est inférieure à celle de notre étude (4,81log10 ufc/cm2). Cependant, dans 

une étude réalisée au Maroc par Dennaï et al. (2001), sur les surfaces des abattoirs à viande 

rouge, les coliformes fécaux étaient au nombre de 3,85log10 ufc/cm2. Toutes ces valeurs élevées 

peuvent s’expliquer par de mauvaises conditions hygiéniques, particulièrement indicatrices de 

contaminations fécales et par conséquent, des défauts survenus lors de l’éviscération ou dues 

aux comportements non hygiéniques des manipulateurs. 
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D’autre part, notre étude a révélé la présence des salmonelles dans les échantillons prélevés 

dans les abattoirs à viandes rouge et blanche. De plus, Salmonella spp., est le critère d’hygiène 

des procédés imposé par le règlement communautaire n°882/2004 de l’Union Européenne 

(2004). C’est un indicateur de contamination d’origine fécale par les animaux et peut également 

persister sur les équipements après les opérations d’hygiène et entraîner la contamination des 

élevages (Rasschaert et al., 2008). 

 
II.1.2. Identification des bactéries isolées 

D’après l’analyse bactériologique des prélèvements isolés dans les exploitations, les 

abattoirs et les boucheries, 68,68% (182) des isolats ont pu être identifiés (Tableau 4). 

L’identification des entérobactéries par galeries API 20E a monté que les isolats identifiés à 

partir de 265 prélèvements sont répartis comme suit : 105E.coli, 35 Salmonella spp., 34 

Enterobacter spp., 6 Klebsiella spp.,1 C. freundii et 1 P. mirabilis (Figure 20). 
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Tableau 4 : Prévalence des entérobactéries dans les différents prélèvements 

Nombre et site 
de prélèvement 

Nature et nombre 
de prélèvements 

E. coli 
% 

Salmonella spp. 
% 

Enterobacter 
spp. % 

Klebsiella 
spp. % 

C. freundii 
% 

P. mirabilis 
 % 

Total  
% 

5 
Fermes bovines 

Mur (05) 60 (3) 20 (1) 20 (1) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 13,19 (24) 
Sol (05) 60 (3) 20 (1) 20 (1) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 

Litière (05) 100 (5) 20 (1) 20 (1) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Aliment (05) 100 (5) 20 (1) 00 (0) 20 (1) 00 (0) 00 (0) 

Eau (05) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
5 

Fermes ovines 
Mur (05) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 7,69 (14) 
Sol (5) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 

Litière (05) 80 (4) 20 (1) (1) 20 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Aliment (05) 100 (5) 40 (2) (1) 20 00 (0) 00 (0) 00 (0) 

Eau (05) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
10 

Fermes avicoles 
 

Mur (10) 50 (5) 40 (4) 20 (2) 20 (01) 00 (0) 00 (0) 30,77 (56) 
Sol (10) 100 (10) 10 (1) 10 (1) (0) 00 00 (0) 00 (0) 

Litière (10) 80 (8) 20 (2) 10 (1) 20 (2) 00 (0) 00 (0) 
Aliment (10) 100 (10) 30 (3) 20 (2) 00 (0) 20 (1) 00 (0) 

Eau (10) 20 (2) 10 (1) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
5 

Abattoirs de  
viandes rouges 

 

Mur (10) 50 (5) 00 (0) 00 (0) 10 (01) 00 (0) 00 (0) 18,13 (33) 
Sol (10) 30 (3) 00 (0) 10 (1) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Eau(05) 80 (4) 40 (2) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 

viande (50) 08 (4) 20 (1) 24 (12) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
5 

Abattoir de 
viandes blanches 

 

Mur (10) 30 (3) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 15,38 (28) 
Sol (10) 50 (5) 20 (2) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Eau (05) 60 (3) 40 (2) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 

Peau du cou (15) 13,33 (2) 13,33 (2) 20 (3) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Foie (15) 13,33 (2) 20 (3) 6,66 (1) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 

5 
Boucheries 

Viande rouge (30) 52 (13) 00 (0) 13,33 (4) 00 (0) 00 (0) (1) 3,33 14,84 (27) 
Viande blanche (25) 3,33 (1) 16,66 (5) 08 (2) 04 (01) 00 (0) 00 (0) 

Total 57,69 (105) 19,23 (35) 18,68 (34) 3,30 (6) 0,55 (1) 0,55 (1) 68,68 (182) 
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Figure 20 : Pourcentage des entérobactéries identifiées par galeries biochimiques dans 

l’ensemble des prélèvements 

 

A cause des conditions de la pandémie du Covid19, seulement quatre-vingt-deux (82) 

isolats ont fait l’objet d’une confirmation par la technique de spectrométrie de masse douce 

MALDI-TOF, qui a confirmé la présence de 37 Escherichia coli, 34 Enterobacter cloacae, 5 

Klebsiella variicola, 4 Enterobacter xiangfangensis, 2 Enterobacter ludwigii ,1 Klebsiella 

aerogenes, 1 Citrobacter freundii, 1 Proteus mirabilis.  

Quant aux 35 isolats de Salmonella spp., ils n’ont pas pu être confirmés par MALDI-TOF. 

Les pourcentages des entérobactéries identifiées dans l’ensemble des prélèvements sont 

présentés dans la Figure 21. 
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Figure 21 : Pourcentage des entérobactéries identifiées par spectrométrie de masse de type 

MALDI-TOF dans l’ensemble des prélèvements 

 

II.1.2.1. Répartition des isolats dans les fermes  

Les entérobactéries ont été isolées dans 30,77% des fermes avicoles, 13,19% des fermes 

bovines et dans 7,69% des fermes ovines. 

Les isolats identifiés dans les fermes avicoles sont E. coli (57,69 %), Salmonella spp. (19,23 

%), E. cloacae (18,68 %), Klebsiella spp. (3,30 %) et C. freundii (0,55 %) (Figure 22). 

Selon le Tableau 9, le taux de contamination le plus élevé par E. coli a été observé au niveau 

des élevages avicoles, dans 100% des sols et de l’aliment, 80% des litières, 50% des murs et 

20% de l’eau. D’autre part, un pourcentage de contamination de 40% ; 10% ; 20% et 30% par 

Salmonella spp., a été identifié respectivement au niveau des murs, des sols, de la litière et des 

aliments et un pourcentage de contamination par E. cloacae a été isolé dans 20% des murs et 

de l’aliment et dans 10% des sols et de la litière. Par contre, Klebsiella spp., a été identifiée 

dans 20% des murs et de la litière. 

A l’échelle des fermes bovines, les isolats identifiés sont E. coli (8,79%), Salmonella spp. 

(2,20%), E. cloacae (1.64%) et Klebsiella spp. (0,55%) (Figure 23). Tandis que les isolats 

identifiés à l’échelle des fermes ovines sont E. coli (4,95%), Salmonella spp. (1,65%) et E. 

cloacae (1.10%) (Figure 24). 

Dans les fermes bovines, le taux de contamination par E. coli au niveau des sols et des murs est 

de 60% et, est de 100% dans la litière et les aliments. Tandis qu’à l’échelle des fermes ovines 

seulement la litière et les aliments étaient contaminés et aucun échantillon positif n’a été détecté 

à partir des prélèvements des murs et des sols. 
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De même, le taux de contamination par Salmonella spp., est de 20% à l’échelle des 

fermes bovines, au niveau des murs, de la litière et des aliments. Par ailleurs, aucun échantillon 

positif n’a été observé au niveau des fermes ovines sur les prélèvements de l’eau, des murs et 

des sols. Seulement, 40% des aliments et 20% de la litière étaient contaminés. Le taux de 

contamination par E. cloacae est de 20% dans les murs, le sol et l’aliment à l’échelle des fermes 

bovines et de 20% dans la litière et l’aliment à l’échelle des fermes ovines. 

 

 

Figure 22 : Répartition des entérobactéries dans les fermes avicoles  

 

 
Figure 23 : Répartition des entérobactéries dans les fermes bovines 
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Figure 24 : Répartition des entérobactéries dans les fermes ovines 

 

Dans une étude réalisée par Sobur et al. (2019), sur des échantillons de sols, d’eau, de 

fèces et d’eau issue de lavage des mains et prélevés à partir de 4 fermes bovines situées au 

Bangladesh, E. coli et Salmonella spp., ont été isolées respectivement dans 75% (180 sur 240) 

et 56.67% (136 sur 240) des échantillons et la contamination la plus élevée était celle des sols 

avec un taux de 92.5% pour E. coli et de 72.5% pour Salmonella spp. 

Ainsi, selon les résultats rapportés par Ibrahim et al. (2019), sur 84 élevages de volaille dans 

le nord de la Jordanie; gouvernorats d’Irbid, Jerash, Ajlune, et Mafraq, comprenant 896 

élevages de poulets de chair avec une capacité annuelle de 12 064 600 oiseaux, E.coli était 

l’espèce la plus dominante, identifiée dans 53,4% des élevages de volaille. 

En outre, Barlow et al. (2015); Rodriguez-Rivera et al. (2016) etSobur et al. (2019) ont 

également signalé la présence d’E.coli et de Salmonella spp., dans les échantillons d’élevages 

de bovins. La présence de ces deux espèces dans les exploitations peut être due à une mauvaise 

gestion des excréments des animaux, qui entraîne la transmission d’entérobactéries pathogènes 

dans l’environnement de l’exploitation (Pangloli et al., 2003). 

D’autre part, les résultats de notre étude montrent que la prévalence des salmonelles dans les 

abattoirs à viande rouge est de 4,61%. Ainsi, des études similaires menées dans les abattoirs à 

viande rouge en Afrique du Sud, en Turquie, au Danemark et en Égypte, ont montré que la 

prévalence de Salmonella spp., était respectivement de 3 %, 5 %, 10 % et 33 % (Jaja et al., 

2019). 
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De plus, une étude réalisée en Algérie par Nouichi and Hamdi (2009a), sur 9 sujets 

ovins et 70 sujets bovins a montré une contamination superficielle des carcasses ovines et 

bovines par Salmonella spp., avec des taux respectifs de 1.11% (1/90) et de 10% (7/70). 

De même, Chong et al. (2017), ont signalé un taux de contamination de 55 % par E.coli et de 

10 % par Salmonella spp., à partir de 40 échantillons de viandes de bœufs prélevés dans deux 

abattoirs en Malaisie. Aussi, une étude réalisée en Australie par Duffy et al. (2010), sur des 

ovins a montré une contamination de 0.6% des carcasses par E. coli et de 1.3 % par Salmonella 

spp. 

Nos résultats montrent que la prévalence des salmonelles dans les abattoirs à viande blanche 

est de 31,11 %. Ces résultats sont supérieurs à ceux de Salifou et al. (2013), qui ont signalé un 

taux de contamination de6,67 %par Salmonella spp., dans les échantillons de carcasses prélevés 

dans les abattoirs de Cotonou-Porto-Novo au Bénin. 

Aussi, Phillips et al. (2001) ont détecté des salmonelles dans 0,2% des carcasses 

échantillonnées et dans 0,1% des viandes de bœuf désossées en Australie. 

Le taux de contamination de notre étude est inférieur à celui obtenu par Djeffal et al. (2018), 

qui ont observé que Salmonella spp. a été isolée dans tous les abattoirs avec une contamination 

de différentes matrices à savoir le cæcum (12%, n=25), la peau du cou (8%, n=25), le foie (4%, 

n=25), les lingettes (40%, n=5), les couteaux (20%, n=5) et l’eau de rinçage des carcasses (20%, 

n=5). 

Le taux de contamination par E. cloacae, dans les fermes bovines est de 20% au niveau des 

murs, des sols, de la litière et des aliments. Néanmoins, la contamination par Klebsiella spp., et 

C. freundii est moins importante dans les fermes bovines, ovines et avicoles. 

Dans la présente étude, 34 isolats d’E. cloacae ont été identifiés dans 3 fermes bovines, 2 fermes 

ovines et 6 élevages avicoles. Les Enterobacter spp., sont des agents pathogènes opportunistes 

importants qui peuvent être à l’origine d’épidémies nosocomiales et d’infections invasives 

telles que les infections du sang (Hidron et al., 2008). De plus, trois souches d’E.cloacae ont 

été isolées dans une autre étude en Algérie, au niveau des élevages avicoles(Mezhoud et al., 

2016). 

Le taux enregistré dans notre étude est inférieur à celui obtenu dans l’étude de Nandi et al. 

(2013),qui ont constaté que parmi les 106 isolats provenant de cinq différents élevages avicoles 

localisés à Savar, à Dhaka et au Bangladesh, 18 isolats sont des Enterobacter spp. Nos résultats 

sont supérieurs à ceux rapporté par Amador et al. (2019), qui ont signalé un taux de 1,11 % 

(1/90) de l’espèce E.cloacae dans les élevages avicoles au Portugal. Par ailleurs, aucune souche 

n’a été détectée dans les fermes bovines. 
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Dans notre étude, seulement une seule souche de C. freundii a été identifiée dans les fermes 

avicoles. Par contre, aucune souche n’a été détectée dans les fermes bovines et ovines. D’autre 

part, Amador et al. (2019)ont signalé la présence de C. freundii respectivement dans 1,11 % 

(1 /90) et 4,22% (3/71) des fermes avicoles et bovines. 

 
II.2.2.2. Répartition des isolats dans les abattoirs  

Au niveau des abattoirs, le taux de contamination par les entérobactéries est de 18,13% 

dans les abattoirs à viande rouge et de 15,38% dans les abattoirs à viande blanche. 

Les isolats identifiés dans les abattoirs à viande rouge sont E. coli (8,79 %), E. cloacae (7,14 

%), Salmonella spp. (1,65 %) et Klebsiella spp. (0,55 %) (Figure 25). Par contre, dans les 

abattoirs à viande blanche, les isolats identifiés sont E. coli (8,24 %), Salmonella spp. (2,18 %) 

et E. cloacae (4,96 %) (Figure 26).  

 

 
Figure 25 : Répartition des entérobactéries dans les abattoirs à viande rouge 

 
Figure 26 : Répartition des entérobactéries dans les abattoirs à viande blanche 
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Les résultats obtenus dans notre étude montrent que le taux de contamination par les 

entérobactéries isolées au niveau des abattoirs à viandes rouge est de 18,13%. Tandis que, la 

contamination des abattoirs à viande blanche est moins importante avec un taux de 15,38% 

(Tableau 4). 

 Le taux de contamination par E. coli au niveau des abattoirs à viande rouge est de 8,79 %. Il 

est observé au niveau des murs (50 % ; n= 5), du sol (30% ; n=3), et de l’eau (80% ; n=4). Par 

ailleurs, 8% d’E. coli est identifiée dans chacun des échantillons de viandes bovine et ovine. 

D’autre part, le taux de contamination par Salmonella spp., dans les abattoirs à viande rouge est 

de 1,65 %. Cette contamination est observée dans 40 % des prélèvements d’eau (n=2) et dans 

20% des échantillons de viandes bovine et ovine (n=1). Cependant, aucun échantillon positif 

n’a été observé dans les murs et les sols. 

La contamination par E. cloacae est de 7,14 %, dans les abattoirs à viande rouge. Elle est 

observée surtout dans les échantillons de viandes avec un pourcentage de 24% (n= 12). Tandis 

que Klebsiella spp., est observée dans 10% des murs (n=1). 

Par ailleurs, à l’échelle des abattoirs à viande blanche, le taux de contamination par E. coli, 

Salmonella spp., et E. cloacae est respectivement de 8,24%, 2,18% et 4,95%. Les échantillons 

contaminés par E. coli étaient l’eau (n= 3), les sols (n=5), les murs (n=3), le foie et la peau du 

cou (n=4) avec des pourcentages respectifs de 60%, 50%,30% et 13,33%. Tandis que les 

échantillons contaminés par Salmonella spp., et E. cloacae étaient le foie (20% ; 6,66%) et la 

peau du cou (13,33% ; 20%). Ces résultats sont en désaccord avec ceux de Salifou et al. 

(2013),qui ont rapporté, que Salmonella spp., est courante dans les échantillons de carcasses 

prélevés à l’abattoir de Cotonou-Porto-Novo.  

 Par conséquent, les résultats obtenus dans notre étude peuvent être dus à l’abattage et au 

dépeçage manuel des animaux dans les abattoirs. En effet, l’origine de cette flore contaminante 

provient principalement des peaux des animaux, des carcasses manipulées et en contact direct 

avec la zone de travail sale pendant le processus d’abattage (Jean-François Collobert et al., 

2002; Collobert et al., 2007).  

De plus, il existe une relation étroite entre le portage asymptomatique des Enterobacteriaceae 

et la contamination des carcasses à la fin de la chaîne d’abattage. Selon B. v. Berends et al. 

(1998), un animal vivant portant des Enterobacteriaceae dans son tube digestif serait 3 à 4 fois 

plus susceptible de produire une carcasse contaminée.  
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Il convient de mentionner que la qualité hygiénique de la viande dépend, d’une part, des germes 

présents dans les mains des opérateurs, des outils de travail et des plans de travail pendant les 

opérations d’abattage et de découpe et d’autre part, du développement et de la croissance des 

micro-organismes pendant le refroidissement, le stockage et la distribution. Les différentes 

étapes d’abattage, tels que le dépouillement et l’éviscération, présentent un risque élevé de 

transfert de germes aux carcasses (Nouichi & Hamdi, 2009a). 

Dans les abattoirs à viande rouge, la contamination par E. cloacae est de 17,33% (13/75). Ce 

taux est supérieur à celui de Amador et al. (2019), qui ont enregistré un pourcentage de 

contamination de 1,12% (1/89) par cette espèce, dans des abattoirs au Portugal. 

De même, d’autres microorganismes appartenant à la famille des Enterobacteriaceae tels que 

K. aerogeneset P. vulgaris, sont également des bactéries commensales des voies respiratoires 

et intestinales de l’homme et de l’animal et leur prévalence peut être attribuée à la manipulation 

humaine ou à un habillage inadéquat, notamment lors du processus d’éviscération. En outre, les 

infections causées par ces bactéries à Gram-négatif constituent un problème de santé publique 

mondial (Moehario et al., 2009). 

II.2.2.3. Répartition des isolats dans les boucheries 

Les résultats des analyses microbiologiques des échantillons de la viande prélevés à 

partir des boucheries montrent que 14,84% sont contaminés par les entérobactéries. 

Le taux d’échantillons contaminés respectivement par E. coli, E. cloacae, Salmonella spp., 

Klebsiella spp., et P. mirabilis est de 7,69 %, 3,30 %, 2 ,75 % et 0,55 % (Figure 27). Ainsi, le 

pourcentage des E. coli dans la viande rouge est de 52%, et de 3,33% dans la viande blanche. 

En outre, 16,66 % des échantillons de viandes blanches sont contaminés par Salmonella spp. 

Cependant, aucun échantillon positif n’a été observé à partir des échantillons de viandes rouges. 

Klebsiella spp., a été détectée dans 4 % de la viande blanche et P. mirabilis dans 3,33 % de la 

viande rouge (Tableau 4).  
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Figure 27 : Répartition des entérobactéries dans les boucheries 

 

Pour E. cloacae et Klebsiella spp., le taux de contamination des viandes blanches est 

respectivement de 8 % et 4 %. Alors qu’aucun échantillon positif de C. freundii n’a été détecté 

au niveau des boucheries.  

Les résultats obtenus dans cette étude sont supérieurs à ceux rapportés par Dib et al. (2019a),qui 

ont observé un taux de contamination de 50% dans 39 échantillons de viandes rouges prélevés 

à partir de différentes boucheries dans la région de Constantine, en Algérie et une contamination 

de 32,5 % des échantillons par E. coli et de 2,5 % par Salmonella spp. 

Le taux de contamination dans notre étude est aussi supérieur à celui obtenu par Jarallah et al. 

(2014),qui ont observé que 40%  (n=10) des échantillons de viandes de boucheries de la ville 

de Kut, en Irak étaient contaminés par d’E. coli. 

Aussi, les résultats de notre étude sont supérieurs à ceux rapportés par Bantawa et al. (2018), 

qui ont isolé à partir de 50 échantillons analysés dans la ville de Dharan, Népal, E. coli dans 

54% et Salmonella spp., dans 34 %.  

D’autre part, la viande rouge est contaminée à 36,67 % par les entérobactéries et Salmonella 

spp., est présente dans 16,66 % des échantillons. Ces résultats sont différents de ceux obtenus 

par Salifou et al. (2013),qui ont enregistré une prévalence de contamination de 11,50 % par les 

entérobactéries et de 16,67 % par les salmonelles, dans 180 échantillons à Cotonou et Porto-

Novo, au Bénin. 

En outre, 52% des échantillons de viandes rouges sont contaminés par E. coli. Ces résultats sont 

proches de ceux obtenus par Albarri et al. (2017), qui ont détecté E. coli dans 56.25% des 

échantillons (n= 48) de viande bovine, au niveau des boucheries de la ville de Adana, Turquie. 
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Par ailleurs, la viande de volaille est contaminée respectivement par 16,66 % et 3,33 % de 

Salmonella spp., et E. coli. Nos résultats sont inférieurs à ceux obtenus par Adeyanju and 

Ishola (2014), qui ont montré la présence de 33.3 % de Salmonella spp., et de 43.3 % d’E. coli 

dans 99 échantillons de viandes de volailles prélevés au niveau des boucheries à Ibadan, Oyo 

State, au Nigeria et sont inférieurs à ceux enregistrés par Albarri et al. (2017), qui ont détecté 

une prévalence de 93.75 % d’E. coli dans 16 échantillons de viandes blanches prélevés dans 

des boucheries de la ville d’Adana, en Turquie. 

Nos résultats sont différents de ceux observés par Makwana et al. (2015), qui ont isolé 6.25 % 

de Salmonella spp.,dans 112 échantillons en Inde et par A. M. A. Mansour et al. (2019), qui 

ont enregistré la présence de 5.7 % de Salmonella spp.,et de 34.3 % d’E. coli, dans 35 

échantillons isolés dans une boucherie à Benghazi, en Lybie. 

Une seule souche de P. mirabilis a été détectée au niveau des boucheries, sa présence peut être 

attribuée à un processus de transformation alimentaire non hygiénique. En effet, elle a été isolée 

et identifiée par des chercheurs à partir de viande crue et de ses produits dans plusieurs études 

en Egypte (M. Ammar, 2005). 

De plus, d’après une étude réalisée dans la région de Djelfa, P. mirabilis a été isolée dans 24% 

des échantillons de poulets de chair (Morad & Saad, 2018). 

Dans notre étude, Klebsiella spp., a été isolée dans une boucherie à partir d’un échantillon de 

poulet. En effet, une incidence élevée de Klebsiella spp., dans les produits carnés crus a été 

signalée précédemment par Gibbons et al. (2006).  

En outre, la majorité de la population algérienne achète de la viande crue auprès de petits 

bouchers locaux. Elle est généralement proposée à la vente dans des magasins en plein air sans 

refroidissement, ce qui donne des produits potentiellement contaminés. Nos données ont 

confirmé que la viande produite et vendue localement, est de mauvaise qualité bactériologique 

et présente un risque élevé pour la santé des consommateurs. 

 
II.2.3. Interprétation du dendrogramme 

 
La spectrométrie de masse MALDI-TOF-Microflex a confirmé l’identification des 

souches isolées et a donné de très bons scores allant de 2.00 à 3.00 (Annexe 8). 

Les spectres du profil protéique représentant les scores des souches des entérobactéries sont 

rassemblés en clusters puis ces derniers sont réunis en clones dans un dendrogramme (Figure 

28, 29). Un niveau de distance de 560 a été sélectionné pour l’évaluation du clustering des 

isolats. 
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Le dendrogramme MSP a révélé dix grappes distinctes selon un seuil arbitraire au niveau de la 

distance de 560 (Figure 28,29). Ces clusters démontrent que les souches se sont regroupées en 

un même clone (msp<560) et appartiennent à la même séquence.  

 
Figure 28 : Arbre phylogénique des clones des souches E. coli 

 

Figure 29 : Arbre phylogénique des clones des souches E. cloacae 
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En effet, les souches identifiées par MALDI-TOF MS ont des scores élevés. Ainsi, ce 

dernier a prouvé son efficacité d’identification des entérobactéries (Abdallah et al., 2015; 

Freire Martín et al., 2014). 

L’identification des souches isolées a conduit à la mise en évidence d’une diversité de huit 

espèces, avec une prédominance notable des souches E. coli (57,69%). Ce taux élevé peut être 

expliquée par le fait qu’E. coli est la bactérie entérique la plus fréquente dans le tractus gastro-

intestinal des animaux (Shobrak & Abo-Amer, 2014). 

Les dendrogrammes de clustering construits sur la base des spectres en appliquant l’algorithme 

mathématique ont montré deux clusters majeurs par les deux analyses de clustering MALDI-

TOF. Ces groupes comprenaient des clades ou sous-clades distincts, où les souches isolées dans 

les exploitations et les abattoirs étaient séparées de celles des boucheries.  

De ce fait, la caractérisation phénotypique s’est montrée assez efficiente pour soupçonner des 

liens de clonalité entre les souches isolées dans les exploitations et les abattoirs, surtout que ces 

dernières ont été regroupées ensemble dans le dendrogramme du MALDI-TOF. En effet, la 

ressemblance entre ces souches peut être expliquée par le contact des animaux ou de leurs 

déjections avec le matériel, l’eau ou le personnel, dans les exploitations ou à l’abattoir.  

Les bovins reconnus comme étant le réservoir principal et excrétant d’E.coli dans leurs matières 

fécales, engendrent la contamination des effluents d’abattoirs. La propreté des animaux est un 

aspect important de la contamination des eaux d’abattoirs et de la dissémination des souches 

(Mommeja, 2004). Les contaminations directes peuvent alors survenir au cours de l’attente des 

animaux dans les locaux de stabulation. Pendant cette dernière, les animaux émettent des fèces 

et de l’urine. Le purin ainsi obtenu présente une contamination microbiologique comparable à 

celle relevée dans les élevages. De plus, les sujets souillés par leurs matières fécales peuvent 

être à l’origine de la contamination des carcasses lors de l’habillage et contribuent à augmenter 

la charge microbienne (Mommeja, 2004). Aussi, au cours du nettoyage des locaux, les germes 

résiduels peuvent être entraînés dans les eaux de lavage (Bensid, 2018). 

Ainsi, le nombre d’entérobactéries pathogènes peut augmenter pendant l’attente dans l’élevage, 

avant le chargement, au moment du transport des animaux ou bien lors de l’attente à l’abattoir 

et cela est dû à la durée de contact entre les animaux et/ou l’environnement contaminé (Fravalo 

et al., 1999). 

Néanmoins, les souches identifiées au niveau des boucheries doivent être interprétées avec 

prudence, étant donné que ces dernières peuvent également provenir de sources autres que les 

fermes, et les animaux. Ainsi, la contamination de la viande de boucherie par des souches  autres 

que celles isolées dans les exploitations et les abattoirs, montre la possibilité de nouvelles 
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contaminations des carcasses à leur sortie de l’abattoir d’une part et des contaminations liées 

au mode de transport, au mode de conservation (absence de froid) et aux manipulations 

(découpes) d’une autre part (Salifou et al., 2013). 

D’autre part, une relation clonale entre certaines souches, indépendamment de leur origine, peut 

être le résultat de la dissémination des souches au niveau des élevages, des abattoirs et des 

boucheries. De ce fait, la contamination des manipulateurs, des équipements, des containers et 

des camions de transport pourrait expliquer la propagation de certains clones particuliers. 

En effet, les corrélations entre les souches peuvent être expliquées par l’accumulation des 

conditions favorables aux contaminations croisées par les entérobactéries pathogènes. Entre 

autres, l’eau, les instruments et les manipulations inhérentes au conditionnement que subissent 

les carcasses, les conditions d’humidité et de chaleur offertes au niveau des abattoirs et 

permettant la multiplication des entérobactéries, mais aussi, les conditions d’abattage et 

d’hygiène tout au long de la chaîne d’abattage (Elgroud et al., 2008). Selon Chong et al. 

(2017), les manipulateurs, le matériel, le retrait des abats rouges et la fente de la carcasse sont 

considérées comme des facteurs de risque en particulier en raison des possibilités de 

contaminations croisées.  
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Chapitre 3 : Analyse uni-variée des facteurs de risque 

III.1. Résultats & Discussion  

III.1.1. Analyse uni-variée des facteurs de risque 

A partir des résultats des 2 chapitres précédents et afin d’identifier les facteurs de risque 

qui prédisent la contamination par les entérobactéries dans les fermes, les abattoirs et les 

boucheries, une analyse uni-variée a été appliquée pour évaluer les relations entre la variable 

de résultats et chaque variable explicative. Les relations expriment le rapport de cotes (OR) et 

les valeurs p. Les résultats de l’analyse uni-variée de l’association entre les variables 

explicatives et la variable (statut des entérobactéries : absence/présence) sont résumés dans le 

Tableau 5. 

Tableau 5 : Définition et distribution des variables explicatives retenues pour l’analyse de la 

contamination des exploitations, des abattoirs et des boucheries par les entérobactéries  

Libellé de variable Modalités % de présence des 
entérobactéries 

X2 Pα OR 95%CI (OR) RR 

Les exploitations  
Densité animale Élevée 91,67 4,44 0,035 11 0,93 – 130,33 1,83 

Faible 50 
Hygiène générale Pauve 86,87 4,36 0,036 9,75 0,95 – 99,97 2,17 

Bonne 40 
Litière Clairsemée 90,91 3,3 0,069 08 0,7 – 91,8 1,64 

Abondante 55,56 
Fréquence de raclage Une fois 92,31 5,93 0,014 16 1,27 – 200,93 2,15 

Plus qu’une 
fois 

42,86 

Type de sol Béton 84,62 1,83 0,176 4,13 0,49 – 34,54 1,84 
Terre battue 57,14 

Stockage de fumier À l’intérieur 92,31 5,93 0,014 16 1,27 – 200,93 2,15 
À l’extérieur 42,86 

Stockage d’aliments À l’intérieur 90 2,4 0,121 06 0,53 – 67,65 1,5 
À l’extérieur 60 

Contrôle de l’eau Non 92,31 5,93 0,014 16 1,27 – 200,93 2,15 
Oui 42,86 

Contact avec d’autres 
animaux 

Oui 83,33 1,11 0,292 03 0,37 – 24,17 1,33 
Non 62,5 

Décontamination Non 86,67 4,36 0,036 9,75 0,95 – 99,97 2,17 
Oui 40 

Déparasitage Non 81,25 1,67 0,196 4,33 0,42 – 44,11 1,63 
Oui 50 

Diarrhée Oui 86,67 4,36 0,036 9,75 0,95 – 99,97 2,17 
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Non 40 
Pica Oui 81,82 0,61 0,434 2,25 0,29 – 17,76 1,23 

Non 66,67 
Lutte contre les rongeurs Non 86,67 4 

,36 
0.036 9,75 0,95 – 99,97 2,17 

Oui 40 
Abattoirs 

Propreté des animaux Mauvaise 83,33 3,4 0,065 15 0,66 – 339,57 3,33 
Bonne 20 

Etat des murs et des sols 
satisfisant 

Oui 85,71 2,74 0,097 12 0,49 ­ 294.59 2,57 
Non 33,33 

Hygiène de manipulation Non 83,33 3,4 0,065 15 0,66 – 339,57 3,33 
Oui 25 

Tenues de protection Non 80 3,6 0,057 16 0,72 – 354,82 4 
Oui 20 

Contrôle de l’eau Non 66,67 1,67 0,196 06 0,35 – 101,57 2,67 
Oui 25 

Boucheries 
Hygiène de manipulation Oui 83,33 3,4 0,065 15 0,66 – 339,57 3,33 

Non 20 
Tenues de protection Non 80 3.6 0,057 16 0,72 – 354,82 4 

Oui 20 
Séparation de la viande Oui 20 3.6 0,057 16 0,72 – 354,82 4 

Non  80 
 

IC 95 % (OR) : Intervalle de confiance pour Odds Ratio à 95% selon la méthode de Woolf (méthode du 
logit). RR : Risque relatif. P<0,05 : Variable significativement associée à l'infection par les 
entérobactéries. 

 

Cette étude a permis de déterminer les facteurs potentiels favorisant la contamination 

par les entérobactéries le long des fermes, des abattoirs et des boucheries de la province d’Oum 

El Bouaghi, à l’est de l’Algérie.  

Dans les exploitations, huit facteurs significatifs étaient liés à la prévalence des entérobactéries. 

On peut constater que plus la densité des animaux est élevée, plus la contamination par les 

entérobactéries est fréquente (rapport de cotes : OR=11 ; p= 0, 03). L’hygiène générale 

(OR=9,75 ; p=0,03), la fréquence de raclage (OR=16, p=0,01), le stockage du fumier à 

l’intérieur du bâtiment (OR=16 ; p= 0,01), sont également des facteurs favorisant la 

contamination par les entérobactéries. En outre, la contamination par les entérobactéries est 

beaucoup plus fréquente lorsque l’eau n’est pas bien contrôlée (OR=16, p= 0, 01), ce qui semble 

être lié aux pratiques de la santé animale (OR=9,75, p=0,03).  
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Dans les abattoirs, tous les facteurs étudiés semblent être pertinents et ont tendance à être 

potentiellement associés à la contamination par les entérobactéries, bien que sans aucune 

signification statistique (p>0,05). 

Il a été constaté que la densité animale était significativement associée à la contamination des 

fermes par les entérobactéries (OR =11). Les fermes à faible densité animale présentaient un 

taux de contamination moins important que celui des fermes à forte densité. Les résultats sont 

en accord avec d’autres études qui ont montré qu’une densité élevée favorise la contamination 

inter-individuelle par la voie féco-orale, qui est la principale voie de transmission des 

entérobactéries responsables de la diarrhée (Andrés et al., 2007). 

En outre, Kudva et al. (1998) ont attribué une partie de l’augmentation du nombre de cas 

d’agents pathogènes d’origine alimentaire à l’augmentation de la densité des animaux dans les 

exploitations agricoles et au développement des méthodes rapides d’élimination des déchets, 

notamment, l’utilisation du lisier par rapport aux méthodes traditionnelles utilisant la litière et 

le compostage. Ils ont remarqué que les effluents agricoles devraient être contenus dans des 

réservoirs de rétention avec une aération appropriée pendant une durée allant de 1 à 3 mois ou 

bien selon les besoins et cela avant d’être utilisés comme engrais. Le lisier mal incubé et/ou 

mal stocké peut servir de véhicule pour la propagation des entérobactéries dans 

l’environnement.  

De plus, l’intensité des pratiques, en raison de la forte densité animale dans les exploitations est 

souvent associée au stress des animaux (Daniel, 2012). 

Une relation étroite entre le stress et l’infection par les entérobactéries a montré qu’un animal 

stressé peut avoir des taux de cortisol plus élevés, ce qui compromet ses défenses immunitaires 

et le rend moins résistant aux agresseurs et enclin à la diarrhée causée par les entérobactéries. 

Cette immunodéficience induite par le stress peut également se produire lorsque les animaux 

subissent un changement soudain de comportement (Daniel, 2012). 

Dans cette étude, la litière ne montre aucune association statistiquement significative avec la 

contamination par les entérobactéries (p>0,05). Par ailleurs, plusieurs auteurs (Andrés et al., 

2007; Daignault A, 2009), expliquent que la mauvaise hygiène de la litière (humidité élevée, 

mauvais paillage et mauvaise désinfection) est un facteur de risque qui ne doit pas être négligé. 

Le non-respect de certaines pratiques d’hygiène telles que la réduction du raclage, augmente 

significativement le risque de contamination par les entérobactéries dans les exploitations 

(OR=16). En effet, le rôle principal de la litière est d’assurer le confort des animaux par 
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l’isolation thermique, l’absorption de l’humidité et la prévention des pathologies (ITAVI, 

2019).  

Il existe une association statistiquement significative (OR=16) entre la gestion du fumier et la 

contamination par les entérobactéries. Le fumier frais, en particulier pendant les mois d’été, a 

une forte probabilité d'être porteur d’entérobactéries. Des précautions particulières doivent donc 

être prises lors de la manipulation du fumier frais, comme le port de vêtements de protection, 

l’évitement du contact des mains avec la bouche, les yeux et le nez et le lavage après avoir 

manipulé du bétail et du fumier (Elder et al., 2000). 

Il existe plusieurs explications possibles à un tel résultat, le stockage doit se faire à l’extérieur 

dans une fosse positionnée d’une manière à éviter la propagation des contaminants aux autres 

unités de production sur le site ou aux sites voisins. L’emplacement de la fosse doit être éloigné 

des animaux, des aliments et de la litière. L’épandage du lisier sans assainissement préalable 

ou mise en décharge immédiate est interdit car il est potentiellement contaminé et peut présenter 

un risque de contamination des eaux de surface, de l’air et du sol (ITAVI, 2019). Il a été 

clairement démontré que l’eau potable pour le bétail est une source et peut-être le principal 

vecteur de transmission des entérobactéries d’un animal à un autre, et il semble que l’eau puisse 

être contaminée par un simple contact oral (Shere et al., 1998). 

Les aliments pour animaux et l’eau sont les principaux intrants de l’élevage intensif. Cependant, 

il est fondamental de maintenir la qualité de ces deux éléments tout au long de la période 

d’élevage (ITAVI, 2019). 

Dans nos résultats, il a été observé que la prévalence des entérobactéries est faible dans les 

exploitations qui utilisent une eau contrôlée (OR = 16). Cette constatation est conforme aux 

résultats de Tablante et al. (2002), qui ont rapporté que le traitement de l’eau réduit le nombre 

de pathogènes présents dans l’eau de boisson et, est considéré comme un facteur de protection 

contre la contamination des animaux par les entérobactéries. 

Il existe une association significative entre la lutte contre les parasites (OR = 9,75) et la 

contamination par les entérobactéries. En outre, plusieurs études montrent que tout intrant dans 

l’exploitation agricole est susceptible de transporter la bactérie d’une unité infectée à une autre. 

C'est le cas des rats et des animaux sauvages (Fris & Van Den Bos, 1995). 

La présence de ces rongeurs dans la ferme dérange les animaux (stress, nervosité, picage) et 

présente un risque sanitaire par la propagation des agents pathogènes d’une unité agricole à une 

autre. Il est donc, recommandé d’installer des pièges et des appâts empoisonnés (raticides) dans 
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des endroits privilégiés autour des locaux (salle de stockage du bétail et des aliments pour 

animaux), aux fenêtres (GIPAC, 2017). 

Les résultats de notre étude révèlent que seulement 25% des exploitations visitées, pratiquent 

la décontamination d’une manière correcte. Il existe une association significative entre la 

pratique de la décontamination et la présence d’entérobactéries (OR= 16). 

Les bâtiments d’élevage représentent un environnement favorable à la survie et même à la 

multiplication des agents pathogènes. Effectivement, sans décontamination, les germes présents 

dans le bétail peuvent être transmis aux bandes suivantes (ITAVI, 2019). La décontamination 

du bâtiment constitue la principale procédure, qui devra être mise en œuvre selon une 

chronologie très précise constituée du nettoyage, de la désinfection et du vide sanitaire 

(GIPAC, 2017). 

Les résultats de notre étude révèlent que seulement 20% des animaux abattus ne sont pas 

contaminés, ce qui peut constituer un facteur de risque de contamination par les entérobactéries 

(OR=15). Le contrôle des pratiques d’élevages devrait être la première étape d’un système de 

gestion ou d’évaluation de l’hygiène de la viande. En effet, les éleveurs peuvent contribuer à la 

sécurité de la viande en produisant des animaux sains prêts à l’abattage, propres et non stressés. 

De plus, les excréments des animaux sales peuvent contaminer la viande avec des 

entérobactéries qui provoquent des maladies d’origine alimentaire. Aussi, il existe un risque de 

contamination fécale créé par les employés, si les couteaux glissent pendant le dépouillement 

des carcasses (Bensid, 2018). 

En outre, la contamination des surfaces des carcasses d’animaux, par les entérobactéries, 

pourrait être attribuée à la contamination par leurs intestins. Cependant, les peaux et les sabots 

contiennent un grand nombre de ces micro-organismes provenant du sol, du fumier et des 

aliments qui peuvent être transférés à la carcasse pendant l’habillage. Ces résultats confirment 

les observations précédemment rapportées par Marriott and Robertson (1997). 

Les sols sont une source importante de contamination, car ils transfèrent les germes aux 

chaussures des travailleurs. Ces derniers, à leur tour, circulent à l’intérieur de l’abattoir, 

disséminant ainsi ces bactéries. Malgré cela, les drains et les sols peuvent offrir un 

environnement favorable à la croissance microbienne et une source importante de propagation 

et de préservation des micro-organismes, surtout si le nettoyage est effectué avec de l’eau sous 

haute pression. Cette pratique peut propager la contamination en mettant les micro-organismes 

en suspension dans l’air sous forme de gouttelettes d’eau (Eisel et al., 1997). 
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Une mauvaise hygiène de manipulation peut être associée aux entérobactéries (OR= 15). Selon 

Bensid (2018), la principale source de contamination par les entérobactéries a été identifiée 

dans les poils et la toison des animaux abattus. Le transfert de micro-organismes à la viande 

commence lors de l’écorchage au couteau et par les mains, les bras, les jambes et les vêtements 

du personnel. L’incision accidentelle de l’estomac et des intestins par les couteaux est une cause 

de contamination occasionnelle des viandes par le contenu gastro-intestinal. 

De plus, une contamination ultérieure peut se produire à la surface de la viande pendant la 

préparation de la viande, la découpe de la carcasse ou de la viande, la fabrication des produits 

carnés transformés, l’emballage, le stockage et la distribution. Par conséquent, tout ce qui peut 

être en contact direct ou indirect avec la viande, peut être une source de contamination par les 

entérobactéries (Bensid, 2018). 

En effet, la contamination de la viande par les entérobactéries peut commencer dès la première 

incision cutanée pratiquée pour retirer le sang, surtout si les outils et l’équipement utilisé par 

l’opérateur ne sont pas stériles. Selon Childers et al. (1977), une éviscération et des pratiques 

d’hygiène déficientes ont été identifiées comme les facteurs de risque les plus importants, de la 

contamination bactérienne des carcasses. Cela peut entraîner une contamination croisée des 

couteaux, des cutters et d’autres outils/équipements et peut conduire à la propagation des 

entérobactéries à d’autres carcasses (B. Berends et al., 1997). Certains auteurs recommandent 

la décontamination des couteaux entre chaque carcasse afin de réduire la contamination croisée 

(Childers et al., 1977). Ces résultats soulignent l’importance d’une surveillance étroite et de 

l’élimination efficace des voies intestinales pour obtenir un meilleur contrôle de la 

contamination bactérienne pendant le processus d’éviscération des carcasses d’animaux. 

Lorsque les intestins sont retirés, il existe un risque de perforation intestinale qui peut entraîner 

la propagation du contenu fécal sur la carcasse (Borch, E et al, 1996). 

L’étude montre que 75% des travailleurs des abattoirs ne portent pas de vêtements de protection 

pendant leur temps de travail. Cette observation est en accord avec Haileselassie et al. (2013) 

où 61,6% des travailleurs des abattoirs ne se couvraient pas les cheveux et le port de bijoux 

n’était pas du tout contrôlé. Les personnes manipulant la viande fraîche devraient porter des 

coiffures et des chaussures propres et faciles à nettoyer. Elles doivent consciencieusement laver 

leurs vêtements de protection, en les changeant et/ou en les désinfectant autant que possible 

pour minimiser le risque de contamination croisée (Bensid, 2018). 
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L’eau utilisée dans les abattoirs peut également contaminer la viande pendant le lavage 

(OR=06). En effet, l’eau utilisée pour les procédures de nettoyage et de transformation de la 

viande dans les abattoirs doit répondre aux normes en matière d’eau potable.  

Un approvisionnement adéquat en eau potable doit être disponible pour répondre aux besoins 

opérationnels et de nettoyage et cette eau doit être analysée fréquemment pour confirmer sa 

qualité (Adebowale et al., 2010). 

Dans les boucheries enquêtées, la plupart ne portent pas des tenues spécifiques (OR=16), ce qui 

peut favoriser la contamination de la viande lors de la manipulation. Selon Haileselassie et al. 

(2013), les travailleurs peuvent être une source probable de contamination par la maladie. Il a 

été recommandé que le personnel des boucheries soit examiné cliniquement et 

bactériologiquement avant d’être recruté et à intervalles réguliers après le recrutement.  

L’étude montre que 80 % des bouchers ne séparent pas la viande des autres denrées 

alimentaires, ce qui constitue un facteur de risque de contamination par les entérobactéries 

pathogènes (OR=16). En effet, l’entreposage dans les chambres froides des denrées 

alimentaires autres que des denrées alimentaires d’origine animale doit être fait d’une façon à 

ce que la contamination ou la contamination croisée soient évitées. 

 

I.5. Conclusion 
Les résultats de cette étude ont montré un taux élevé de contamination par les 

entérobactéries dans la chaine alimentaire dans la région d’Oum El Bouaghi. Quelques facteurs 

de risque liés à la contamination par certaines entérobactéries pathogènes dans les élevages, les 

abattoirs et les boucheries, ont été identifiés et justifiés par les conditions d’hygiène. 
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I.1. Matériel & Méthodes 

   I.1.1. Enquête descriptive 

I.1.1.1. Région d’étude  

Dans le but d’une investigation sur l’utilisation des antibiotiques dans les exploitations, 

une enquête prospective a été menée à travers un questionnaire dans plusieurs régions 

d’Algérie. 

I.1.1.2. Choix de la population cible  

Dans cette enquête, les vétérinaires ont été ciblés car ce sont les plus qualifiés pour 

répondre au questionnaire et représentent les principaux acteurs, qui assurent les services 

cliniques, notamment les traitements des maladies animales (surtout ceux à base 

d’antibiotiques), les antibiotiques fréquemment utilisés et qui peuvent aussi nous renseigner sur 

le respect des protocoles de l’antibiothérapie et de l’application des règles de prévention contre 

l’antibiorésistance. Les vétérinaires libéraux sont également les plus nombreux et les plus 

présents dans les zones rurales qui exigent beaucoup de déplacements. 

I.1.1.3. Questionnaire  

• Élaboration du questionnaire 
 
En l’absence d’un questionnaire de référence permettant de répondre aux objectifs de 

notre l’étude, le questionnaire a été réalisé selon nos propres connaissances (Annexe 9). Il est 

constitué de questions à choix multiples et comporte 16 questions à modalités qualitative et 

quantitative, réparties en quatre rubriques pour faciliter les réponses aux vétérinaires et   

concerne à la fois, l’ancienneté dans la profession et la fréquence d’intervention du praticien en 

élevages bovin, ovin et avicole, les pathologies dominantes, la fréquence et le mode d’utilisation 

des antibiotiques et la lutte contre l’antibiorésistance. Ce dernier a été réalisé sur la plate-forme 

Google drive et distribué aux vétérinaires praticiens en ligne et en présentiel.  

 
• Collecte des données en ligne 

 
Grâce aux réseaux sociaux tels que LinkedIn, Researchgate et Facebook, le lien du 

questionnaire a été posté et diffusé dans différents groupes professionnels de médecins 

vétérinaires. Ce dernier a également été envoyé par e-mail à plusieurs vétérinaires afin 

d’augmenter le taux de réponses. 
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• Collecte de données en présentiel 

 
Le questionnaire diffusé en ligne a également été imprimé en quarante exemplaires et 

distribué lors d’un déplacement personnel chez les vétérinaires praticiens de la région d’Oum 

El Bouaghi. De plus, pendant toutes les étapes de la collecte et de l’analyse des données, 

l’anonymat des informations recueillies a été maintenu.  

• Analyse des résultats du questionnaire 
 
Au total, 120 questionnaires ont été collectés dont 71 en ligne et 49 en présentiel. Lors 

du dépouillement, les questionnaires présentant des non-réponses ont été éliminés de la saisie, 

soit 3 vétérinaires en tout, qui n’ont pas répondu. L’analyse a donc porté sur 117 questionnaires. 

Les données ont été analysées à l’aide de la version 2016 de Microsoft Excel, afin d’obtenir des 

pourcentages sur chaque question. Dans le cas où plusieurs cases ont été cochées dans une 

question, toutes les réponses sont prises en compte dans le calcul des pourcentages. 

   I.1.2. Évaluation de la sensibilité aux antibiotiques 

I.1.2.1. Antibiotiques 

Les souches d’entérobactéries isolées dans la première partie pratique, ont été évaluées 

pour leur sensibilité vis-à-vis de quinze (15) molécules d’antibiotiques, utilisées aussi bien en 

médecine vétérinaire qu’en médecine humaine et connues pour être actives sur cette catégorie 

de bactéries. Les différentes molécules d’antibiotiques utilisées dans cette étude sont classées 

selon leurs familles et leurs doses respectives dans le Tableau 6. Le matériel utilisé est choisi 

conformément à la norme ISO 7218 :2007 de microbiologie alimentaire (Annexe 10). 

 

 

 

 

 

 

 

 



Partie II                                                                                                   Matériel & Méthodes 
 

96 
 

Tableau 6 : Noms, abréviations et doses des antibiotiques utilisés (EUCAST, 2019) 

Famille 
d’antibiotique 

Antibiotiques Abréviations Doses 
 

Diamètres critiques 
mm 

 
 
 

β-lactamines 

Ampicilline AM 10 ≤13 
Amoxicilline- acide clavulanique AMC 30 ≤13 

Céfoxitine FOX 30 ≤14 
Céfotaxime CTX 30 ≤22 
Ceftazidime CAZ 30 ≤17 
Imipénème IPM 10 ≤19 

Aminosides Gentamicine CN 10 ≤12 
Quinolones Ciprofloxacine CIP 05 ≤15 

Acide nalidixique NA 30 ≤13 
Tétracyclines Tétracyclines TE 30 ≤11 

 
Autres 

Trimethoprime-Sulfamethoxazole SXT 25 ≤10 
Chloramphénicol C 30 ≤12 

Colistine CT 10 00 
Fosfomycine FOS 200 ≤12 

Streptomycine  S 10 ≤11 
 

I.1.2.2. Souches bactériennes 

Les soixante-dix-sept souches bactériennes isolées dont 37Escherichia coli, 34 

Enterobacter cloacae, 5 Klebsiella variicola, 4 Enterobacter xiangfangensis, 2 Enterobacter 

ludwigii,1Klebsiella aerogenes, 1Citrobacter freundii et 1 Proteus mirabilis, ont été testées vis-

à-vis des 15 antibiotiques cités ci-dessus. 

I.1.2.3. Antibiogramme 

L’antibiogramme est effectué selon la méthode classique de diffusion de l’antibiotique en 

milieu gélosé selon les recommandations du EUCAST (2019) (l’European Committee on 

Antimicrobial Susceptibility Testing). 


 Préparation de l’inoculum 
 
Une suspension bactérienne est préparée en solution salée pour atteindre une turbidité 

équivalente à celle de l’étalon 0,5 de la gamme de Mc Farland, ce qui correspond à un inoculum 

d’environ 1 à 2 x108 UFC/ml, pour les entérobactéries.  


 Ensemencement 
 

La technique utilisée est la méthode de diffusion en milieu gélosé Mueller-Hinton. 

L’ensemencent est effectué par écouvillonnage avec la suspension diluée au 1/10 (107 
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UFC/mL). Des disques pré-imprégnés d’antibiotiques à tester sont déposés à la surface du 

milieu gélosé. Les boîtes de Pétri sont ensuite incubées à 37°C pendant 18 à 24 heures. 


 Lecture 
 

Après incubation, l’estimation de la sensibilité et de la résistance des souches vis-à-vis des 

antibiotiques est basée sur la mesure avec précision des diamètres des zones d’inhibition au 

millimètre à l’aide d’un pied à coulisse, la boîte étant placée à 30 cm de l’œil. L’interprétation 

des souches se fait selon les diamètres critiques recommandés (EUCAST, 2019). Chaque 

disque a une concentration minimale inhibitrice, caractérisée par un diamètre d’inhibition. Il est 

ensuite comparé aux diamètres critiques définis par des comités spécialisés, ce qui permettra de 

détecter le phénotype sensible, intermédiaire et résistant. 

Dans cette étude, les souches d’entérobactéries ont été considérées comme étant Multi-

Résistantes aux antibiotiques (MDR), lorsqu'il existe une résistance à au moins un antibiotique 

de trois familles différentes. 

 
   I.1.3. Détection et identification des gènes de résistance aux antibiotiques 

Cette partie a été consacrée à la caractérisation moléculaire des souches identifiées 

phénotypiquement résistantes aux antibiotiques, en respectant les étapes suivantes : 

I.1.3.1. Extraction de l’ADN par choc thermique 

L’ADN chromosomique a été extrait à l’aide d’un kit d’extraction d’ADN génomique 

(sang/bactéries/cellules cultivées) de Real Biotech Corporation (RBC) et un fragment de 884 

pb du gène uspA a été amplifié comme décrit par Chen and Griffiths (1998).Une suspension 

bactérienne en EPPI (eau pour préparation injectable) a été préparée à partir de colonies 

bactériennes sur milieu Mueller-Hinton, puis centrifugée à 14000 tours/min pendant 5 minutes 

à 4°C. Le culot repris dans 300 μl d’EPPI a été porté à ébullition pendant 10 min, puis refroidi 

10 min dans la glace. Après une dernière centrifugation à 14000 tours/min pendant 5 minutes à 

4°C, le surnageant, contenant l’ADN bactérien, a été recueilli et conservé à -20°C. 

I.1.3.2. Amplification de l’ADN par PCR multiplex 

Cette technique a été utilisée pour la recherche des gènes codant la résistance pour les  

bêta-lactamines (CMY-2), les sulfamides (sul1, sul2, sul3) et les quinolones (Aac (6), qnrA1, 

qnrS2, qnrB1). 
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Les amorces utilisées pour la détection de l’ensemble de ces gènes sont listées dans le 

Tableau 7. Pour toutes les réactions de PCR, des témoins positifs et négatifs ont été utilisés. 

 
Tableau 7 : Amorces utilisées pour les réactions de PCR 

Gènes 
cibles 

Amorces Séquence nucléotidiques (5-3) Taille de 
l’amplican 

(pb) 

Références 

blaCMY-2 CMY-2-F 
CMY-2-R 

GCACTTAGCCACCTATACGGCAG 
GCTTTTCAAGAATGCGCCAGG 

758 (Hasman et al., 2005) 

Sul1 Sul1-F 
Sul1-R 

GGCTGGTGGTTATGCACTCA 
CGAGACCAATAGCGGAAGC 

263 (Kerrn et al., 2002) 

Sul2 Sul2-F 
Sul2-R 

ACGCAAGCCTATGCCTTGTCG 
TTGCGTTTGATACCGGCACCC 

234 

Sulf3 Sul3-F 
Sul3-R 

CGTAAATATAACCACCGAT 
CCAAGCCTGAATAAATCTCA 

326 (Hammerum et al., 
2006) 

aac(6)-Ib aac(6)-Ib-F 
aac(6)-Ib-R 

TTGCGATGCTCTATGAGTGGCTA 
CTCGAATGCCTGGCGTGTTT 

 

482  
 
 

(Cattoir, Poirel, Rotimi, 
et al., 2007) 

qnrA1 qnrA1-F 
qnrA1-R 

AGAGGATTTCTCACGCCAGG 
TGCCAGGCACAGATCTTGAC 

580 

qnrB1 qnrB1-F 
qnrB1-R 

GGMATHGAAATTCGCCACTG 
TTTGCYGYYCGCCAGTCGAA 

264 

qnrS2 qnrS2-F 
qnrS2-R 

GCAAGTTCATTGAACAGGGT 
TCTAAACCGTCGAGTTCGGCG 

428 

 

I.1.3.3. Préparation du mélange réactionnel  

Le Tableau 8, présente la composition du mélange réactionnel (50μL) et la 

concentration finale (indiquée entre parenthèses). 

Tableau 8 : Mélange réactionnel pour PCR multiplex 

Réactifs Volume 
Eeau MilliQ 17,3 ml 
Tampon PCR106 (Bioline) 5 ml 
dNTPs (2 mM) (Fisher Biotech) 1ml 
MgCl2 (50 mM) (Bioline) 2 ml 
Deux amorces (forward et reverse) [0,25μM chacune] 0,5μl 
ADN polymérase Taq (Bioline) 0,2ml 
Matrice d'ADN purifié 2ml 
Volume final 50μl 
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 Conditions d’amplification 
 

Les réactions d’amplification ont été réalisées dans un thermocycleur (Biometra, 

Allemagne), à différentes températures comme indiqué dans le tableau suivant.  

 

Tableau 9 : Étapes de l’amplification de l’ADN 

Étapes Température Temps Nombre de cycles 
Dénaturation initiale 95°C 5 min 1 

Dénaturation 94°C 30 sec  
30 Hybridation 56°C 30 sec 

Élongation 72°C 30 sec 
Élongation finale 72°C 05 min 1 

Stockage 04°C Variable 1 
 

I.1.3.4. Électrophorèse et lecture 

Après amplification, les produits de PCR obtenus ont été mélangés au tampon de charge 

(Bleu de Bromo-phénol) et soumis à une migration à 130 Volts pendant 30 à 40 min, dans un 

gel d’agarose à 1% en tampon TAE 1X (Tris-acétate- EDTA). Un marqueur de poids 

moléculaire 100 pb DNA Ladder (Biolabs, Angleterre) a été déposé dans le gel en même temps 

que les échantillons. Le gel d’électrophorèse a été coloré dans un bain de bromure d’éthidium 

avant révélation aux ultra-violets. 

L’ADN a ensuite été conservé à -20°C dans un tampon d’élution et les souches ont été 

conservées sur un bouillon de soja tryptone avec 15 % de glycérol à -80°C, pour une analyse 

ultérieure. 

 
   I.1.4. Analyse statistique 

 
L’ensemble des données recueillies a été saisi et analysé avec Microsoft Excel-2016. Le 

traitement des données a été restreint à une analyse statistique descriptive pour déterminer la 

fréquence et le pourcentage des réponses et les résultats ont été présentés par des graphes 

comportant le pourcentage de réponses. 

Une fois les tableaux de données créés, les tests du Chi² et de Fischer sont réalisés à l’aide d’un 

logiciel Spss 2016 version 24, dans le but de tester les liaisons entre les molécules 

d’antibiotiques testées et les souches d’entérobactéries isolées (sensible/résistante). Sont 

considérées significativement associées à la résistance des souches isolées, les modalités dont 

le p-value est inférieur à 0,05 au seuil 95%. 
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Chapitre 1 : Utilisation des antibiotiques dans les élevages 

II.1. Résultats & Discussion  

  II.1.1. Enquête descriptive 

La résistance aux antibiotiques représente un réel problème de santé publique. En effet, ce 

dernier est devenu un sujet de préoccupation majeur au cours de ces dix dernières années et fait 

l’objet d’un intérêt scientifique accru.  

En Algérie, très peu d’études ont été réalisées sur l’utilisation vétérinaire et humaine des 

antibiotiques. Ainsi, ce questionnaire repose sur les pratiques de l’antibiothérapie et la 

perception des risques liés à l’utilisation des antibiotiques dans les élevages bovins, ovins et 

avicoles. Ainsi, cette investigation a pour but de se rapprocher du terrain et d’avoir une idée sur 

l’utilisation des antibiotiques par les vétérinaires. 

 
II.1.1.1. Caractéristiques générales  

 
Au total, 117 vétérinaires ont répondu et participé à l’enquête via internet et par 

questionnaire sur papier. Les vétérinaires interrogés viennent de régions différentes d’Algérie. 

Les réponses obtenues pour chacun des paramètres ciblés sont rapportées et/ou présentées sous 

forme de tableaux ou de graphes. 

Il a été constaté que l’expérience professionnelle des vétérinaires ayant répondu au 

questionnaire est entre 1an et 39 ans. Ainsi, 52,1% d’entre eux ont une expérience inférieure à 

5ans, tandis que ceux avec une expérience entre 6 à 10 ans représentent 25,4%. De plus, 14,1% 

possèdent entre 10 à 15 ans d’expérience et 8,5%, exercent depuis plus de 15 ans (Figure 30). 

Nos résultats concordent avec ceux de Said (2015), qui a rapporté que plus de la moitié des 

praticiens questionnés (57%) ont une expérience professionnelle de moins de huit ans, contre 

un peu plus du quart (29,2%), qui ont une expérience de plus de huit ans, dans la région de 

Mitidja en Algérie.  
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Figure 30 : Expérience professionnelle des vétérinaires 

Les résultats obtenus dans notre étude ont montré que 42,3% des vétérinaires 

participants à l’enquête pratiquent l’élevage ovin, suivis par 26,8% qui pratiquent l’élevage 

bovin et 22,5% l’élevage avicole. Tandis que le suivi des animaux de compagnie et des équidés 

est moins important et représente seulement et respectivement, 7% et 1,4% (Figure 31). 

 

Figure 31 : Principales activités des vétérinaires 
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II.1.1.2. Pathologies dominantes 

Les résultats de l’enquête réalisée auprès des vétérinaires signalent une multitude de 

pathologies bovine, ovine et avicole, présentes sur le terrain. Les maladies d’origine ou avec 

complications bactériennes sont prédominantes. Les troubles digestifs, les infections 

mammaires, les problèmes respiratoires représentent les pathologies les plus importantes.  

Dans les élevages bovins et ovins, il a été observé que la maladie infectieuse la plus 

fréquemment rencontrée et traitée par les antibiotiques, est l’infection respiratoire  

( bronchopneumonie) avec un taux de 62%, suivie par l’infection mammaire avec 50%, puis 

par l’infection de l’appareil digestif (les entérites) avec un pourcentage de 38%. Les infections 

gynécologiques (métrites) et de l’appareil locomoteur présentent respectivement des taux de 

40% et 20% (Figure 32). 

 
 

Figure 32 : Pathologies dominantes en élevages bovin et ovin  

 

Dans les élevages avicoles, l’analyse des résultats de l’enquête réalisée a permis de 

mettre en exergue plusieurs pathologies, où les troubles digestifs (principalement la 

colibacillose et la coccidiose), demeurent l’entité pathologique la plus dominante avec un taux 

de 66,20%, suivis par les affections respiratoires dont la mycoplasmose et la pasteurellose, avec 

des taux respectifs de 63,38% et 32,40%. Par ailleurs, pour la salmonellose, les vétérinaires 

déclarent un nombre de cas très restreint (25,35%) (Figure 33).  

 

 

62%

50%
38% 40%

20%
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Figure 33 : Pathologies dominantes en élevage avicole  

Ces résultats sont similaires à ceux obtenus par Chatellet (2007), qui a rapporté qu’en 

France, le taux des mammites est de 80 % et, est de 33 % pour les maladies respiratoires, alors 

que dans le même pays, Cazeau et al. (2010) ont déclaré que les antibiotiques sont utilisés dans 

les élevages laitiers, principalement pour le traitement des mammites (37%) et des problèmes 

de locomotion (14%). D’autre part, l’enquête réalisée par Bouzid and Touati (2008) dans le 

Nord-est algérien, montre que la pathologie la plus fréquente était la mammite, surtout en fin 

d’hiver et en début de printemps où la prévalence atteignait 45 % et dont les troubles de la 

reproduction liés à la mise bas étaient de l’ordre de 15%, tandis que l’apparition des troubles 

respiratoires était importante surtout en hiver avec un taux de 22%. Par contre, les troubles 

digestifs étaient évalués à 11% au printemps, alors que le parasitisme (particulièrement la 

piroplasmose) atteignait son maximum en été avec 22%. 

II.1.1.3. Fréquence et mode d’utilisation des antibiotiques 

Selon l’enquête, 90 % des vétérinaires utilisent fréquemment les antibiotiques dans leurs 

traitements, tandis que seulement 10 % d’entre eux ne les utilisent que rarement. 

A travers les réponses collectées, il en ressort que les antibiotiques sont utilisés dans nos 

élevages pour le traitement des pathologies (antibiothérapie), dans les programmes de 

prophylaxie médicale (préventive dans l’eau de boisson) et aussi comme facteurs de croissance 

(additifs dans l’aliment).  
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Il a été constaté que 90,14% des vétérinaires utilisent souvent les antibiotiques à titre 

curatif, 22,54% à titre métaphylactique et 16,90% les utilisent souvent à titre préventif, tandis 

que, 12,67% d’entre eux les utilisent à titre zootechnique (Figure 34). 

 

 

Figure 34 : Fréquence et mode d’utilisation des antibiotiques 

 
Les principales familles d’antibiotiques, sont utilisées aussi bien dans les élevages qu’en 

médecine humaine. Dans certains élevages, les animaux malades ne sont pas soignés 

systématiquement et les antibiotiques sont ajoutés à la nourriture ou à l’eau et sont consommés 

aussi bien par les animaux malades que par les animaux sains. Cette utilisation massive 

d’antibiotiques en métaphylaxie associée à leur emploi comme facteurs de croissance ou en 

prophylaxie, ont sans doute largement contribué à la sélection de bactéries résistantes, qui 

peuvent alors se retrouver dans les produits consommés par l’homme (S Schwarz et al., 2001). 

En effet, de nombreux paramètres de la conduite d’élevage augmentent le risque d’apparition 

de l’antibiorésistance. Ainsi, l’usage des antimicrobiens dans un cadre préventif n’aura peut-

être pas le même impact que lors d’une utilisation curative. De même, si l’antibiotique peut 

détruire un grand nombre de bactéries sensibles, le système immunitaire de l’animal malade 

joue également un rôle important dans la guérison (Lacroute, 2016). 

Ainsi, l’ensemble des éléments influant sur la qualité du transfert de l’immunité passive, 

pourrait intervenir. Il convient donc de rester prudent quant aux conclusions à tirer de ces 

analyses. Cependant, il est essentiel d’adapter les pratiques en matière d’antibiothérapie, afin 

de limiter le développement des résistances aux molécules critiques (celles qui présentent un 

intérêt particulier en traitement dit de "dernier recours" et qui nécessitent une prescription et/ou 
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une dispensation contrôlée). Selon Lacroute (2016), la diminution de l’utilisation préventive 

des antibiotiques s’accompagne d’une réduction de la fréquence des multi-résistances. Bien que 

cet effet ne soit pas durable et que d’autres facteurs interviennent, cette dernière constitue une 

première mesure indispensable. 

En outre, dans de nombreux pays développés, l’administration d’agents antimicrobiens ne se 

limite pas à des fins thérapeutiques. Ces derniers peuvent également être utilisés pour améliorer 

la productivité des animaux, l’indice de conversion alimentaire et le taux de croissance dans les 

élevages (Snary et al., 2004). Ce type de pratiques agricoles permet d’éliminer les souches 

bactériennes sensibles,  ce qui crée des conditions favorables à la persistance et à la propagation 

des souches résistantes au niveau des exploitations (Castanon, 2007). 

En effet, l’utilisation d’agents antimicrobiens comme promoteurs et l’administration 

d’antibiotiques sans consultation vétérinaire, sont des facteurs de risque potentiels liés à la 

résistance des antibiotiques. De nombreuses études soutiennent que l’utilisation inappropriée 

d’antibiotiques pour augmenter la productivité, renforce la pression de sélection des agents 

pathogènes résistants aux antimicrobiens (Levy, 2014). 

De plus, l’utilisation d’agents antimicrobiens comme additifs alimentaires, administrés à de 

faibles concentrations (dose sous-thérapeutique), généralement sur de longues périodes, peut 

conduire au développement de la résistance (Diarra & Malouin, 2014). 

Les préoccupations de la santé publique concernant les résidus antimicrobiens et les agents 

pathogènes résistants aux antimicrobiens dans les aliments et l’environnement, appuient la 

nécessité de poursuivre les recherches sur des alternatives aux antibiotiques, plus sûres comme 

les additifs alimentaires (Diarra & Malouin, 2014). 

 
II.1.1.4. Antibiotiques les plus utilisés 

Le traitement des différentes pathologies exige dans la plupart des cas l’utilisation d’un 

arsenal d’antibiotiques.  

Dans les élevages bovin et ovin, les antibiotiques souvent utilisés sont les tétracyclines et les 

bêta-lactamines. Par contre, en élevage avicole, les tétracyclines, l’enrofloxacine, 

l’érythromycine et la colistine sont les antibiotiques les plus prescrits (Tableau 10). 
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Tableau 10 : Fréquence d’utilisation des antibiotiques en élevages 

Famille Molécules Fréquence d’utilisation des 
antibiotiques en élevages 

Bovin Ovin Avicole 
 

Bêta- Lactamines 
Amoxicilline XXX XXX XX 
Ampicilline XXX XXX XX 

Peni G XX XX X 
Céphalosporine XX XX X 

 
Quinolones 

Enrofloxacine XX X XXX 
Marbofloxacine XX XX X 

Fluméquine X X XXX 
Acide oxolinique X X X 

 
 

Macrolides et 
apparentés 

Érythromycine XX X XXX 
Spiramycine XX X X 
Tilmicosine X X XXX 

Tylosine X X XXX 
Lincomycine XX XX XX 

Tétracyclines Oxytétracycline XXX XXX XXX 
Doxycycline X X XXX 

Sulfamides Sulfamides XX XX X 
Polypeptides Colistine X X XXX 

X : Rarement ; XX : Parfois ; XXX : Souvent 

Les bêta-lactamines et les tétracyclines représentent certainement les antibiotiques les 

plus actifs et les plus utilisés en clinique courante, ce qui explique leur présence inévitable dans 

la chaine alimentaire par rapport aux autres molécules. Cela confirme les résultats de l’enquête 

menée par S. Mensah et al. (2014), dans les exploitations bovines, qui ont signalé l’utilisation 

des tétracyclines et des bêta-lactamines avec respectivement des pourcentages de 89% et 34%. 

Ces deux familles d’antibiotiques sont d’ailleurs les plus utilisées en élevage bovin (Dognon et 

al., 2018; Goulette, 2007; Reybroeck et al., 2010). 

En effet, cette large utilisation des bêta-lactamines est principalement liée à leur faible toxicité, 

à leur pouvoir bactéricide, à la diversité des molécules et à un spectre bactérien très vaste auquel 

échappent peu d’espèces (Robin et al., 2012). La majorité de ces molécules est aussi utilisée 

en médecine humaine. En outre, leur présence dans les denrées alimentaires d’origine animale 

peut entraîner plusieurs risques pour les consommateurs à savoir, des modifications de la flore 

intestinale, des effets toxiques ou des allergies et la sélection de bactéries pathogènes résistantes 

aux antibiotiques (Said, 2015). 
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Assurément, nos résultats sont similaires à ceux d’une enquête menée par Ameur et al. (2008), 

et qui ont révélé que les antibiotiques intra-mammaires, les plus utilisés par les vétérinaires de 

la région de la Kabylie, sont à base de tétracyclines, de pénicillines et plus rarement de 

macrolides. Dans d’autres travaux réalisés par Tarzaali et al. (2008), sur la recherche de résidus 

d’antibiotiques dans les élevages bovins en Algérie, des taux de positivité de 65,46 % et de 

89,09 % ont été rapportés respectivement pour les bêta-lactamines et les tétracyclines. 

Les bêta-lactamines sont les antibiotiques les plus couramment utilisés pour le traitement des 

infections causées par les Enterobacteriaceae. La résistance à ces derniers se développe à la 

suite de mutations ou bien d’acquisition de matériaux génétiques tels que des plasmides, des 

transposons ou des intégrons provenant d’autres bactéries résistantes (Soumia & Naima, 

2021). 

Dans les élevages avicoles, la tétracycline est l’antibiotique le plus souvent utilisé. Ces résultats 

sont en accord avec ceux de Caudell et al. (2020), qui ont également signalé dans une enquête 

menée dans les systèmes d’élevage de cinq pays d’Afrique, que la tétracycline était 

l’antibiotique le plus utilisé dans les élevages avicoles. Toutefois, des études réalisées en Chine 

par J. Xu et al. (2020), ont montré que l’amoxicilline était l’antibiotique le plus utilisé dans les 

élevages avicoles avec un taux de 76,5%. 

Quant à la tétracycline, son utilisation est principalement liée à son spectre large et à sa bonne 

diffusion tissulaire. En effet, elle a été utilisée depuis les années 70 à des fins thérapeutiques, 

préventives, voire zootechniques (facteurs de croissance et anti-stress). Cette molécule était 

administrée systématiquement après les vaccinations, fréquemment sous dosée, elle est souvent 

présentée en association avec les vitamines (Rahmatallah et al., 2017). 

Les résultats de notre enquête ont révélé que la colistine est souvent utilisée dans les élevages 

avicoles. Ces résultats sont en accord avec ceux obtenus par Nguyen et al. (2016), qui ont 

signalé que cette molécule était largement utilisée dans les aliments destinés aux animaux, 

comme facteur de croissance et principalement en aviculture. Cependant, ces auteurs ont 

enregistré des niveaux appropriés de colistine chez le poulet de chair. Cette molécule de la 

famille des polymyxines est couramment utilisée en santé animale, principalement par voie 

orale pour le traitement des infections digestives à entérobactéries en filières porcine, avicole 

et bovine. Les polymyxines ont été largement utilisées jusqu’au milieu des années 1970, puis 

ont ensuite été abandonnées en raison de leurs néphrotoxicité et neurotoxicité, de leur faible 

diffusion tissulaire et suite au développement de nouveaux antibiotiques (Hancock & Chapple, 

1999). Leur utilisation chez l’homme a été limitée au traitement des infections pulmonaires 

dues au Bacille à Gram négatif (BGN) multi-résistants. Cependant, l’émergence récente de 
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bactéries résistantes à toutes les classes d’antibiotiques et l’absence de commercialisation de 

nouvelles classes ont entraîné une utilisation renouvelée des polymyxines dans le traitement 

des infections à BGN (MR) chez l’homme, notamment ceux producteurs de carbapénémases 

(Brink et al., 2014). 

II.1.1.5. Voies d’administration 

La voie souvent utilisée par les vétérinaires participants est la voie parentérale 

(intramusculaire et sous-cutanée), représentée par un taux de 54,94%, puis la voie orale et locale 

avec un taux de 36,62% (Figure 35). 

 

Figure 35 : Voies d’administration les plus fréquemment utilisées 

Selon Bousquet-melou (2010), la voie orale est la plus utilisée chez les animaux de 

rente. Elle présente ainsi un risque de sélection d’antibiorésistance plus élevé que les autres 

voies d’administration. En effet, plus la flore commensale du tractus digestif est exposée à des 

antibiotiques, plus le risque d’antibiorésistance est élevé (Bousquet-melou, 2010).  

D’après les données de l’Anses en 2008, la voie orale représente 88% de la consommation totale 

d’antibiotiques, contre 11% pour la voie parentérale et moins de 2% pour les voies intra- 

mammaires et autres (Bousquet-melou, 2010). Aussi, Chauvin et al. (2012) ont signalé que 

cette dernière est la voie d’administration privilégiée compte-tenu de la taille fréquemment 

élevée des groupes d’animaux à traiter. La voie parentérale n’est que rarement rencontrée en 

élevages de volailles et, est principalement utilisée dans le cadre des traitements du cheptel 

reproducteur ou des traitements individuels. 
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II.1.1.6. Durée du traitement 

Concenrnant la durée du traitement, les réponses ont été classées en cinq catégories: 1 

jour, 2 jours, 3 jours, 4 jours et 4 jours et plus. Parmi les vétérinaires interrogés, 47,9% 

prescrivent les antibiotiques à 3 jours, 18,3% à plus de 4 jours, alors que les 7%, les  prescrivent 

à un jour. La durée de traitement par les antibiotiques recommandés par les vétérinaires, est 

dans la plupart du temps entre 1 à 3 jours. Cette dernière peut se prolonger de 4 à 7 jours selon 

la gravité du cas traité, ou le manque d’efficacité de l’antibiotique utilisé, ou bien en cas 

d’antibiorésistance. Nos résultats sont en accord avec ceux de Said (2015), qui a rapporté que 

la durée moyenne du traitement pendant quatre (04) jours est préconisée par le tiers des 

praticiens enquêtés, la  durée  de  cinq  (05)  jours  est  retenue  par  un  peu  plus  du  tiers  des  

praticiens et presque le quart des vétérinaires questionnés traitent seulement pendant trois jours.  

Selon Wolff and Chastre (2006), une antibiothérapie trop courte expose à un risque de rechute 

et d’échec de traitement. A l’inverse une prolongation de la durée du traitement favorise 

l’apparition de bactéries multirésistantes. 

 
II.1.1.7. Motifs du choix de l’antibiotique 

D’après les réponses obtenues, les deux principaux motifs du choix de l’antibiotique 

souvent utilisé sont, son efficacité avec un pourcentage de 64% et les délais d’attente plus courts 

avec un taux de 47,50%. Les motifs sont répartis comme suit,dansla Figure 36.  

 

Figure 36 : Choix des antibiotiques selon les vétérinaires  

 
Concernant le choix de ces molécules, nos résultats montrent que le premier critère pour 

le choix d’un antibiotique par les vétérinaires, est l’efficacité avec un taux de 91,55%. Selon 

91.55%

18.30%

56.34%
64.79%

14.08%

Efficacité Coût Disponibilité Delai d’attente Antibiogramme
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eux, un antibiotique efficace réduit la dose prescrite et donc le délai d’attente. Le deuxième 

critère pour le choix d’un antibiotique est le délai d’attente ; 64,79% des vétérinaires choisissent 

l’antibiotique pour son délai d’attente court, afin d’éviter les pertes financières des éleveurs et 

de satisfaire leurs clientèles. Le troisième critère important dans le choix fait par le vétérinaire 

est la disponibilité ; 56,34% des vétérinaires choisissent les antibiotiques selon leur 

disponibilité. Le quatrième critère pour le choix d’un antibiotique est son coût ; 18,30% des 

éleveurs optent pour l’antibiotique le moins cher et qui a le plus d’efficacité. Les résultats de 

notre étude sont en accord avec ceux de Amairi (2021), qui a constaté que le choix de 

l’utilisation des antibiotiques est basé sur son efficacité, son délai d’attente et sa disponibilité. 

Le cinquième critère pour le choix des antibiotiques est le recours à l’antibiogramme avec un 

taux de 14,08%. Il est recommandé de prescrire des antibiotiques en fonction des résultats de 

l’antibiogramme pour s’assurer que le traitement prescrit est efficace contre l’infection.  

Cependant, dans les résultats de notre enquête, cette pratique n’est pas souvent suivie par les 

praticiens, même après l’échec du traitement initial. Cela peut s’expliquer en partie par le fait 

que la plupart des régions d’Algérie ne disposent d’aucune installation permettant de tester la 

sensibilité aux antimicrobiens, comme l’ont indiqué les vétérinaires. L’absence de données sur 

la sensibilité peut également favoriser une antibiothérapie combinée, car les vétérinaires 

peuvent vouloir prescrire plus d’un médicament pour maximiser les chances de succès 

thérapeutique, dans l’espoir que si l’un d’entre eux s’avère inefficace, les autres 

fonctionneraient. Nos résultats sont  similaires à ceux de Coyne et al. (2018), qui ont observé 

dans une étude portant sur 261 vétérinaires du Royaume-Uni, que les vétérinaires ne 

pratiquaient qu’occasionnellement des antibiogrammes. Les facteurs relatifs au délai 

d’obtention des résultats de ces diagnostics et le coût peuvent constituer un obstacle à leur 

adoption fréquente (Coyne et al., 2016; Speksnijder et al., 2015). 

Aussi, des résultats similaires ont été observés par Amairi (2021), qui a rapporté que tous les 

vétérinaires interrogés (n=46), n’ont pas recours à l’antibiogramme après un échec 

thérapeutique. Selon cet auteur, l’antibiogramme retarde la mise en place d’une antibiothérapie 

dans les premiers jours de déclaration de la maladie, c’est pourquoi il n’est généralement pas 

demandé en première intention.  

En réalité la situation du terrain nous permet de constater, essentiellement, la non utilisation de 

l’antibiogramme par les vétérinaires praticiens, qui devrait les orienter vers l’antibiotique 

indiqué pour chaque situation. A ce propos, aucun vétérinaire interrogé ne possède de 

laboratoire pour la réalisation des examens complémentaires, notamment, le laboratoire de 

microbiologie, pour l’identification des bactéries. D’autre part, aucun d’entre eux n’envoie 
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d’échantillons vers des laboratoires spécialisés, comme par exemple l’envoi au laboratoire 

vétérinaire régional, pour faire un antibiogramme et de là adapter son traitement aux résultats 

transmis. Les raisons avancées par la grande majorité des vétérinaires objet de l’enquête, sont 

le manque de temps et parfois la lenteur dans l’obtention des résultats. 

 
II.1.1.8. Respect de la dose prescrite dans la notice et le délai d’attente 

Selon les résultats de l’enquête, 84,5% des vétérinaires respectent la dose prescrite dans 

la notice contre 15,5%, qui ne la respectent pas. La majorité des vétérinaires estiment 

systématiquement le poids des animaux avant d’administrer une dose d’antibiotique, mais 

d’une façon visuelle et aproximative et ce point se développe avec l’expérience du médecin. 

Quant au respect du délai d’attente, 36,6% des vétérinaires ont confirmé que souvent, les 

éleveurs suivent leurs recommandations par rapport au délai d’attente. Cependant, 8,5% ont 

confirmé le non-respect du délai d’attente par les éleveurs (Figure 37). 

 

 

Figure 37 : Respect de la dose, de la durée de traitement et du délai d’attente par les 

vétérinaires et les éleveurs 

 

En pratique avicole courante, l’éleveur ne respecte pas la durée du traitement car, d’une 

part les praticiens vétérinaires assurent le traitement dans les élevages avicoles et rares sont 

ceux qui font le suivi et d’autre part, l’éleveur peut changer de traitement sans prescription 

(Said, 2015). Le non-respect de ce délai de traitement s’explique aussi par un manque de 

responsabilité et de sensibilisation des éleveurs. Par ailleurs, ces derniers n’ont pratiquement 
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aucune notion sur le délai d’attente et sur les risques encourus en cas du non-respect de ce 

dernier. 

Ainsi, le non-respect de la dose d’antibiotique prescrite sur la notice est dû à une mauvaise 

estimation du poids de l’animal par le vétérinaire praticien. L’un des premiers comportements 

à risque vis-à-vis des antibiotiques est de ne pas mesurer le poids des animaux, et par là de ne 

pas donner la dose suffisante, ou au contraire de surdoser. Même s’ils réalisent en règle générale 

de bonnes estimations, celles-ci ne sont néanmoins que des approximations et parfois un écart 

de quelques dizaines de kilogrammes, peut être à l’origine d’un sous-dosage, qui peut être par 

la suite responsable de la sélection d’une souche résistante chez l’espèce bactérienne, que le 

traitement devait combattre (Chatellet, 2007). 

Certains auteurs estiment que la présence de résidus dans les aliments est liée aux mauvaises 

pratiques d’élevage et à la distribution anarchique de la part de l’éleveur qui ignore 

complètement les règles à respecter lors de l’administration d’un médicament. En effet, dans 

une enquête menée auprès des vétérinaires exerçant dans des élevages de l’Est algérien, il a été 

rapporté que seulement 15 % des praticiens estiment que les éleveurs respectent correctement 

le délai d’attente (Boultif, 2015). 

Ces résultats sont en accord avec ceux de S. E. P. Mensah et al. (2014), qui ont rapporté 

que le problème de l’antibiorésistance est en relation avec la méconnaissance des périodes des 

délais d’attente. D’après ces auteurs, 23% des cas étaient dus aux fautes occasionnées par les 

employés, 14% à la non identification des animaux traités et 12% au traitement des métrites. 

Selon Gedilaghine (2005), le non-respect du délai d’attente peut être dû encore à un défaut de 

communication entre le médecin vétérinaire et l’éleveur ou à un acte volontaire de la part de 

l’éleveur par ignorance des risques réels de ce geste. 

La durée du traitement est un critère fondamental à respecter. En effet, de nombreux éleveurs, 

pour des raisons économiques, se basent sur l’état général de leur animal plutôt que sur les 

critères bactériologiques pris en compte dans la prescription ou la notice de l’antibactérien 

utilisé et auront donc tendance à réduire le temps de traitement quand l’animal sera 

cliniquement guéri (Seddiki, 2018). 
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II.1.1.9. Automédication 

Les résultats concernant l’avis des vétérinaires sur l’utilisation des antibiotiques par les 

éleveurs sans passer par les vétérinaires dans le traitement des maladies infectieuses sont 

présentés dans la figureci-dessous : 

 

Figure 38: Avis des vétérinaires sur l’utilisation des antibiotiques par les 

éleveurs dans le traitement des maladies infectieuses 

Pour l’automédication, si l’éleveur est confronté à des symptômes relevés sur son 

animal, il aura recours au même traitement que le vétérinaire avait précédemment mis en place 

et ne fera appel à ce dernier qu’en cas d’échec thérapeutique. Cette pratique, peut aboutir 

davantage à la sélection de bactéries résistantes. Nos résultats sont en accord avec ceux de 

Amairi (2021), qui a signalé dans une étude menée, sur l’utilisation des antibiotiques en élevage 

avicole dans la wilaya de Tébessa, que la moitié des vétérinaires pratique la vente 

d’antibiotiques sans ordonnance. 

Les Pays-Bas ont été classés en 2007, comme le plus gros pays consommateur 

d’antimicrobiens, avec environ 600 tonnes d’antimicrobiens thérapeutiques utilisés dans le 

secteur vétérinaire. Ce pays a donc mis en place un plan d’action visant à réduire l’utilisation 

d’antimicrobiens chez les animaux. La première mesure a été la création d’une autorité de 

médecine vétérinaire, dont l’objectif principal était d’enregistrer l’utilisation d’antimicrobiens 

et les prescriptions des agriculteurs et des vétérinaires et de définir les espèces à traiter. Ce plan 

d’action a permis de réduire de 56% l’utilisation des antimicrobiens entre 2007 et 2012 

(Speksnijder et al., 2015). 
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II.1.1.10. Lutte contre l’antibiorésistance 

Dans la présente étude, les participants ont fortement apprécié les bonnes pratiques de 

gestion et la vaccination comme approches alternatives pour réduire l’utilisation des 

antibiotiques. Ainsi, le plan d’action de l’OMS pour lutter contre les MDR a identifié la 

vaccination comme, une alternative à l’utilisation des antimicrobiens et une partie de la solution 

aux MDR (WHO, 2018). La suggestion des producteurs à promouvoir les vaccinations comme 

une alternative aux antimicrobiens est en accord avec le plan d’action de l’OMS pour combattre 

la multi-résistance (MR). De plus, l’utilisation de vaccins élimine la nécessité d’une thérapie 

antimicrobienne et combat indirectement la MR, en réduisant l’UAM (utilisation des 

antimicrobiens), grâce à la protection indirecte fournie par l’immunité de groupe (Lipsitch & 

Siber, 2016). Des pays, tel que le Danemark, ont déjà pris des mesures pour promouvoir 

l’utilisation des vaccins et pour décourager l’utilisation des antimicrobiens, en particulier les 

antimicrobiens d’importance critique (CIA). 

Depuis 2013, le Danemark applique des taxes différenciées (0% sur les vaccins, 0,8% sur les 

pénicillines à spectre étroit et autres médicaments vétérinaires, 5,5% sur les autres 

antimicrobiens vétérinaires et 10,8% sur les CIA), sur les antimicrobiens afin de promouvoir 

l’utilisation des vaccins par les agriculteurs (Lhermie et al., 2017). Les participants à cette 

étude ont suggéré que les vaccins soient conditionnés en plus petites quantités pour encourager 

les petits producteurs à utiliser les vaccins et que des incitations soient fournies aux agriculteurs 

pour encourager l’adoption d’alternatives aux antimicrobiens. Une évaluation plus approfondie 

des avantages potentiels de ces suggestions serait utile pour mieux justifier leur adoption 

(Lhermie et al., 2017). 

En Algérie, nous assistons à une absence de chiffres officiels émanant de l’autorité 

vétérinaire et les données relatives à la présence de résidus d’antibiotiques dans les denrées 

d’origine animale se limitent à certains travaux de recherches ou à des mémoires de fin d’études. 

Les résultats des recherches entreprises dans le cadre du programme PASCRA (Programme 

algérien de surveillance des contaminants et des résidus dans les aliments), sur les médicaments 

vétérinaires, les substances anabolisantes, les métaux lourds et les contaminants 

microbiologiques ne sont pas encore publiés. L’application d’un tel programme devrait garantir 

aux consommateurs algériens une sécurité alimentaire équivalente à celle des pays développés 

et permettre l’exportation de produits d’origine animale algériens dans les marchés 

internationaux. 
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Chapitre 2 : Évaluation de la sensibilité des souches aux antibiotiques 

II.2. Résultats & Discussion  

   II.2.1. Résistance des entérobactéries dans la chaine alimentaire 

II.2.1.1. Résistance aux antibiotiques  

La prévalence de la résistance microbiologique et clinique des souches isolées est 

présentée dans le Tableau 11. 

Les résultats de l’antibiogramme ont montré que le pourcentage global de résistance des 

souches d’entérobactéries isolées est de 71,43% (55/77). 

Sur l’ensemble des souches étudiées, les taux de résistance enregistrés ont montré des niveaux 

élevés pour l’amoxicilline-acide clavulanique, l’oxytétracycline et l’association triméthoprime-

sulfamides. Les faibles taux de résistance ont été enregistrés pour la fosfomycine, la colistine 

et la gentamicine (Figure 39).  

De plus, 64,93% des bactéries à Gram négatif isolées sont résistantes à l’amoxicilline- 

clavulanique (AMC), 49,35% à l’ampicilline (AMP), 42,85% à la céfoxitine (FOX), tandis que 

l’acide nalidixique (NA) connaît un taux de résistance de 19,48% et la tétracycline (TE) un taux 

de16,88%. Par ailleurs, les molécules connaissant de faibles taux de résistance sont la 

sulfamethoxazole-trimethoprime (SXT) avec un taux de 15,58%, suivie par la ciprofloxacine 

(CIP) avec 12,98% et la streptomycine (S) avec 9,09%. De plus, la fosfomycine (FOS) et le 

chloramphénicol (C) ont respectivement des taux de résistance de 3,89% et de 1,29%. 

Ce résultat est soutenu par d’autres études réalisées par Ngai et al. (2021), dans les exploitations 

avicoles au Kenya, à partir d’échantillons d’aliments et par Braykov et al. (2016), dans les 

exploitations avicoles en Equateur, à partir d’échantillons de surfaces, montrant un taux de 

résistance plus faible vis-à-vis  de la ciprofloxacine, de la streptomycine, et du chloramphénicol. 

Cependant, des taux de résistance plus élevés ont été signalés dans des échantillons de fientes 

prélevés à partir d’exploitations avicoles, au Bangladesh par Nahar et al. (2014) et au Nigeria 

par Ayandiran et al. (2018). 

Toutes les souches isolées dans notre étude étaient sensibles à l’imipenème. Néanmoins, des 

études réalisées en Asie et en Afrique ont signalé des taux élevés d’entérobactéries résistantes 

aux carbapénèmes à partir d’échantillons de viandes blanches (Chaudhry et al., 2020; Eibach 

et al., 2018).  
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De plus, notre étude a montré des résistances modérées aux quinolones pour l’ensemble 

des entérobactéries, avec un taux de 19,48% à l’acide Nalidixique et de 12,98% à la 

ciprofloxacine. Au Maroc, les données de surveillance rendent plutôt compte d’une certaine 

stabilité des taux de résistance aux Fluoroquinolones à partir de 2008, bien qu’une augmentation 

progressive ait été enregistrée entre 1999 et 2007(Salah et al., 2021). En outre, une 

recrudescence du taux de résistance à la Ciprofloxacine a été rapportée au Cameroun(Ebongue 

et al., 2015) et en Espagne (Djagadou et al., 2019). 

 

Tableau 11 : Fréquence de l’antibiorésistance dans la chaine alimentaire 

Antibiotiques Modalités 
 

Entérobactéries testées Total 
n=77 

Kh2 P 
 

 
Exploitations Abattoirs Boucheries 

 
AM Résistante 16(50%) 18(51,42%) 06(60%) 40(51,95%) 0.3122 0.8555 

Sensible 16(50%) 17(48,58%) 04(40%) 37(48,05%) 
SXT Résistante 08(25%) 04(11,42%) 00(0%) 12(15,58%) 4.4620 0.1074 

Sensible 24(75%) 31(88,57%) 10(100%) 65(84,41%) 

CT Résistante 00(0%) 00(0%) 00(0%) 00(0%) - - 
Sensible 32(100%) 35(100%) 10(100%) 77(100%) 

FF Résistante 00(0%) 00(0%) 00(0%) 00(0%) - - 
Sensible 32(100%) 35(100%) 10(100%) 77(100%) 

CIP Résistante 08(25%) 02(5,71%) 00(0%) 10(12,99%) 7.2173 0.0270 
Sensible 24(75%) 33(94,3%) 10(100%) 67(87,01%) 

CN Résistante 00(0%) 00(0%) 00(0%) 00(0%) - - 
Sensible 32(100%) 35(100%) 10(100%) 77(100%) 

C Résistante 01(3,12%) 00(0%) 00(0%) 01(1,3%) - - 
Sensible 31(96 ,88%) 35(100%) 10(100%) 76(98,7%) 

FOX Résistante 00(0%) 00(0%) 00(0%) 00(0%) - - 
Sensible 32(100%) 35(100%) 10(100%) 77(100%) 

TE Résistante 09(28,1%) 04(11,4%) 00(0%) 13(16,88%) 5.6553 0.0591 
Sensible 23(71,9%) 31(88,6%) 10(100%) 64(83,11%) 

CAZ Résistante 00(0%) 00(0%) 00(0%) 00(0%) - - 
Sensible 32(100%) 35(100%) 10(100%) 77(100%) 

IPM Résistante 00(0%) 00(0%) 00(0%) 00(0%) - - 
Sensible 32(100%) 35(100%) 10(100%) 77(100%) 

AMC Résistante 21(65,6%) 20(57,1%) 07(70%) 48(62,34%) 0.7997 0.6704 
Sensible 11(34,4%) 15(42,9%) 03(30%) 29(37,66%) 

NA Résistante 11(34,38%) 04(11,43%) 00(0%) 15(19,48%) 8.3919 0.0150 
Sensible 21(65,62%) 31(88,57%) 10(100%) 62(80,52%) 

CTX Résistante 00(0%) 00(0%) 00(0%) 00(0%) - - 
Sensible 32(100%) 35(100%) 10(100%) 77(100%) 

S Résistante 04(12,5%) 03(8,57%) 00(0%) 07(9,09%) 1.4614 0.4815 
Sensible 28(87,5%) 32(91 ,43%) 10(100%) 70(90,91%) 
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Figure 39: Taux de résistance des entérobactéries isolées dans la chaine alimentaire, aux 

antibiotiques  

II.2.1.2. Résistance aux antibiotiques dans les exploitations 

Notre étude a montré que les pourcentages de résistance aux antibiotiques des 

entérobactéries, isolées dans les exploitations est de 49,10% (27 /55). Ils sont de 100% dans les 

fermes ovines (3/3), 90,91% dans les fermes avicoles (20/22) et 55,56% dans les fermes bovines 

(05/09) (Figure 40). 

Ces taux sont variables d’une molécule à une autre. En effet, pour les souches isolées dans les 

exploitations avicoles, les taux de résistance les plus élevés ont été observés pour 

l’Amoxicilline-acide clavulanique (66,66%), suivis par l’ampicilline, l’acide nalidixique 

(47,61%), le trimétoprime/sulfamétoxazole (28,57%) et la tétracycline (28,57%). En revanche, 

des résistances beaucoup plus faibles ont été observées pour la céfotaxime, la gentamicine et la 

ceftazidime. Pour les exploitations bovines, les bêta-lactamines ont montré une résistance 

modérée (50%), suivie par la tétracycline et le trimétoprime-sulfamétoxazole (25%).Cependant, 

pour les souches isolées dans les exploitations ovines, des taux de résistance élevés pour l’AMC 

(100%) et pour l’AM (66,66%) ont été observés. Dans l’ensemble, il a été constaté que les  

entérobactéries isolées dans les exploitations avicoles étaient plus résistantes que les souches 

isolées dans les exploitations bovine et ovine (Figure 41). 
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Figure 40: Pourcentage de résistance des entérobactéries isolées par type d’exploitations, 

aux antibiotiques  

 

 
Figure 41: Taux de résistance des entérobactéries isolées dans les exploitations, 

par antibiotique testé 

 
Les résultats obtenus dans notre étude sont inférieurs à ceux rapportés par Abbassi et al. 

(2017), qui ont observé que les souches aviaires isolées à partir de fientes avaient les taux de 

résistance les plus élevés, à la tétracycline, à la triméthoprime/sulfaméthoxazole (74,7%) et à 

l’amoxicilline (57%). Tandis que les prévalences de résistance des souches dans les 

exploitations bovines isolées à partir de fèces, à ces mêmes antimicrobiens étaient 
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respectivement de 33,3%, 65%, 30% et 28,3%. Cependant, dans les exploitations ovines, les 

souches isolées à partir de fèces ont montré de faibles taux de résistance, seulement pour la 

tétracycline (40%) et l’amoxicilline (22,85%). 

 
II.2.1.3. Résistance aux antibiotiques dans les abattoirs 

Pour les souches isolées dans les abattoirs, le pourcentage de résistance est de 40% 

(22/55). Il est de 100% (7/7) dans les abattoirs à viande blanche et de 51,86% (5/9) dans les 

abattoirs à viande rouge (Figure 42). 

Les taux les plus élevés ont été observés pour l’Amoxicilline-acide-clavulanique (57,1%), 

suivis par l’ampicilline (51,42%), l’acide nalidixique (11,43%), le 

trimétoprime/sulfamétoxazole (11,42%) et la tétracycline (11,40%). En revanche, des 

résistances beaucoup plus faibles ont été observées pour la streptomycine (8,57%) et la 

ciprofloxacine (5,71%). Aucune souche n’a été résistante à la céfotaxime, la gentamicine et la 

ceftazidime (Figure 43). Nos résultats sont différents de ceux de Gregova et al. (2012), qui ont 

rapporté que les souches d’entérobactéries isolées à partir d’écouvillons de surfaces des 

abattoirs avicoles sont résistantes à l’ampicilline (89%), à la streptomycine, à la gentamycine  

(43%), au chloramphénicol (33%) et à la tétracycline (13%). Aussi, dans l’étude réalisée par 

Elabbasy et al. (2021), un taux de résistance de 60% pour l’ampicilline, 20% pour le 

chloramphénicol, 10% pour la ciprofloxacine et 5% pour la gentamycine, des souches 

d’entérobactéries isolées à partir d’écouvillons de surfaces et d’échantillons de viandes bovines, 

a été observé dans des abattoirs en Egypte. 

 

 
Figure 42: Pourcentage de résistance des entérobactéries isolées par type d’abattoirs,  

aux antibiotiques  
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Figure 43: Taux de résistance des entérobactéries isolées dans les abattoirs, aux antibiotiques 

 
II.2.1.4. Résistance aux antibiotiques dans les boucheries 

Pour les boucheries, les résultats de l’antibiogramme ont montré que le pourcentage de 

résistance des souches d’entérobactéries isolées est de 10,90% (06/55). 

 Les bêta-lactamines ont montré une résistance élevée avec un taux de 70% à l’amoxicilline-

clavulanique et 60% à l’ampicilline (Figure 44). Les résultats obtenus dans notre étude sont 

différents de ceux rapportés par Dib et al. (2019b), qui ont observé que la résistance des 

entérobactéries isolées dans les boucheries à partir d’échantillons de viandes bovines est de 

100% à l’ampicilline, 50% à l’amoxicilline-clavulanique et à la gentamicine; 45,45% à la 

Céfoxitine et à la Streptomycine;27,57% à la Tétracycline;13,63% au Chloramphénicol;10,90% 

au Sulfaméthoxazole-triméthoprime et 4,54% à la Fosfomycine (FOF). Aussi, nos résultats sont 

inférieurs à ceux rapportés par Dsani et al. (2020), qui ont observé que les souches 

d’entérobactéries isolées à partir des viandes bovines prélevées dans les boucheries de la région 

d’Accra au Ghana, avaient les taux de résistance les plus élevés, à l’ampicilline ( 57%), à la 

tétracycline (45%) et à la triméthoprime/sulfaméthoxazole (21%). Nos résultats sont aussi 

différents de ceux de Ali et al. (2010), qui ont observé que les souches isolées au Pakistan, à 

partir de viandes crues (n=250), présentaient une résistance de 72% à l’Ampicilline, 75% à 

l’Amoxicilline, 70% au Céfaclor et 62% à la Novobiocine. Au total, 50% des souches étaient 

résistantes à la Roxithromycine, tandis que 33% seulement étaient résistantes à la Céphalexine. 
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Des taux de résistance plus élevés, à la céfoxitine, à la Gentamicine et à la Ciprofloxacine, ont 

été enregistrés dans des souches d’entérobactéries isolées à partir d’échantillons de viandes 

blanches, prélevés dans les boucheries de la région de Surabaya en Indonésie. Il s’agirait des 

molécules les plus prescrites, souvent abusivement, aussi bien en milieu hospitalier que 

communautaire(Yulistiani et al., 2017). Ce niveau de résistance élevé est dû à l’acquisition de 

mécanismes de résistance aux antibiotiques. D’autre part des lacunes, en termes de capacité de 

diagnostic des laboratoires (entraînant des traitements présomptifs mal adaptés), d’accès aux 

soins de santé appropriés, favorisent l’émergence et la diffusion de la résistance (Ouedraogo 

et al., 2017). 

Il existe une association significative entre la résistance aux antibiotiques et l’origine 

des souches isolées. Ainsi, les souches isolées au niveau des exploitations sont plus résistantes 

à la ciprofloxacine (p=0.0270) et à l’acide nalidixique(p=0.0150), que les souches isolées au 

niveau des abattoirs et des boucheries. Cela peut être dû à l’utilisation régulière d’antibiotiques, 

dans les exploitations bovine, ovine et avicole, à des fins thérapeutiques ou préventives. Cette 

pratique courante conduit principalement à la sélection de clones résistants et, par la suite, à la 

dissémination de ces derniers par contamination fécale (Abbassi et al., 2017). 

 

 
Figure 44: Taux de résistance aux antibiotiques des entérobactéries isolées, dans les 

boucheries 

 

 

 

 



Partie II                  Chapitre 2 : Évaluation de la sensibilité des souches aux antibiotiques 
 
 

122 
 

   II.2.2. Résistance des différentes espèces isolées 

Les résultats de l’antibiogramme des différentes souches isolées sont présentés dans le 

tableau ci-dessous. 

Tableau 12 : Pourcentage de sensibilité et de résistance des espèces isolées 
 

ATB Modalité 
 

E. coli 
(n=37)  

% 

Enterobacters
spp.  

(n=32)  
% 

Klebsiella 
spp. 

(n=06) 
% 

C.freundi 
(n=01)  

% 

P. mirabilis 
(n=01)  

% 

Total 
n=77  

% 

AM Résistante 32,43 (12) 87,5 (28) 100 (06) 100 (01) 00 (0) 24,67 (19) 
Sensible 67,57(25) 12,5 (04) 00(0) 00(0) 100 (01) 75,33 (58) 

SXT Résistante 29,73(11) 00 (0) 16,67 (01) 00 (0) 00 (0) 15,58 (12) 
Sensible 70,27(26) 100 (32) 83,33 (05) 100 (01) 100 (01) 84,42 (65) 

CT Résistante 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Sensible 100 (37) 100 (32) 100 (06) 100 (01) 100 (01) 100 (77) 

FF Résistante 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Sensible 100 (37) 100 (32) 100 (06) 100 (01) 100 (01) 100 (77) 

CIP Résistante 27,02 (10) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 12,99 (10) 
Sensible 72,98 (27) 100 (32) 100 (06) 01 (100) 01 (100) 87,01 (67) 

CN Résistante 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Sensible 100 (37) 100 (32) 100 (06) 100 (01) 100 (01) 100 (77) 

C Résistante 2,70 (01) 00(0) 00(0) 00(0) 00(0) 1,31 (1) 
Sensible 97,30 (36) 100 (32) 100 (06) 100 (01) 100 (01) 98,69 (76) 

FOX Résistante 00 (0) 100 (32) 00 (0) 100 (01) 00 (0) 42,86 (33) 
Sensible 100 (37) 00 (0) 100 (06) 00 (0) 100 (01) 57,14 (44) 

TE Résistante 32,43 (12) 00 (0) 16,67 (01) 00 (0) 00 (0) 16,88 (13) 
Sensible 67,57 (25) 100 (32) 83,33 (05) 100 (01) 100 (01) 83,12 (64) 

CAZ Résistante 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Sensible 100 (37) 100 (32) 100 (06) 100 (01) 100 (01) 100 (77) 

IPM Résistante 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Sensible 100 (37) 100 (32) 100 (06) 100 (01) 100 (01) 100 (77) 

AMC Résistante 32,43 (12) 100 (32) 50 (03) 100 (01) 00 (0) 62,34 (48) 
Sensible 67,57 (25) 00 (0) 50 (03) 00(0) 100 (01) 37,66 (29) 

NA Résistante 37,84 (14) 00 (0) 16,67 (01) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Sensible 62,16 (23) 100 (32) 83,33 (05) 100 (01) 100 (01) 100 (77) 

CTX Résistante 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Sensible 100 (37) 100 (32) 100 (06) 100 (01) 100 (01) 100 (77) 

S Résistante 18,92 (07) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 00 (0) 
Sensible 81,08 (30) 100 (32) 100 (06) 100 (01) 100 (01) 100 (77) 
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II.2.2.1. Résistance des souches E. coli 

Les trente-sept (37) souches E. coli isolées dans notre étude, montrent des taux de 

résistance modérés, à l’acide nalidixique (37,84%), à l’amoxicilline-acide clavulanique, à 

l’ampicilline, à la tétracycline (32,43%), à la Trimethoprime Sulfamethoxazole (29,73%) et à 

la ciprofloxacine (27,02%). Des taux faibles de résistance ont été observés pour la 

streptomycine (18,92%) et le chloramphénicol (2,70%). Cependant, aucune résistance n’a été 

enregistrée pour la colistine, la fosfomycine, la gentamicine, la céfoxitine, la ceftazidime, le 

céfotaxime et l’imipénème (Tableau 12). 

Une étude similaire menée par Barour et al. (2019), dans les fermes bovines des wilayas de 

Souk Ahras, Tebessa et Oum el Bouaghi, a montré que parmi les 198 E.coli isolées par 

écouvillonnage rectal, des taux de résistance élevés ont été observés pour l’ampicilline (59,09 

%) et la tétracycline (43,43%) et des taux de résistance modérés pour le 

triméthoprime/sulfaméthoxazole (15,15%) et l’amoxicilline-acide clavulanique (11,62%). Par 

contre, de faibles taux de résistance ont été observés pour l’acide nalidixique (8,08%), la 

ciprofloxacine (7,07%), la céfotaxime (4,54%), le chloramphénicol (4,04%), la céfoxitine 

(2,02%) et la gentamycine (1,01%). Mais aucune résistance à la colistine n’a été rapportée. 

Ces résultats sont en accord avec Atnafu Bushen and Abayneh (2021), qui ont observé un 

taux élevé de résistance à l’ampicilline (n=22 ;91,7%), à l’amoxicilline-acide clavulanique 

(n=16 ;66,7%), à l’ampicilline-sulbactam (n=16 ;66,7%), à la tétracycline (n=18 ;75,0%), au 

triméthoprime-sulfaméthoxazole (n=17 ; 70,8 %) et au chloramphénicol (n=13 ; 54,2%), à 

partir d’échantillons de fientes isolés dans des exploitations avicoles. 

Parmi les ß-lactamines, l’ampicilline est l’un des médicaments le plus anciennement utilisé chez 

les bovins. Il est indiqué pour le traitement des septicémies, des infections digestives, 

respiratoires et génito-urinaires (Petit, 2007). De plus, dans notre étude cet antimicrobien 

présente un taux de résistance de 32,43%, ce qui est proche de celui de Sawant et al. (2007), 

qui ont rapporté un pourcentage de 34% et de celui de Adenipekun et al. (2015), qui ont 

également enregistré un taux de 34.1%. Mais ce dernier est plus faible dans d’autres études 

comme celle de Mainda et al. (2015) qui ont noté un taux de 6.02 %.  

Dans notre étude, toutes les souches E. coli sont sensibles à la céfotaxime. Ces résultats 

sont différents de ceux deS. Li et al. (2016), qui ont signalé un pourcentage de résistance de 

88,8% dans un élevage avicole en Chine. Par contre, différentes études ont montré un niveau 

de résistance beaucoup plus bas. En effet, 16% ont été signalés par Alcalá et al. (2016) dans 
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une étude en Espagne et 1% au Nigeria par Ojo et al. (2016), à partir d’échantillons de fientes 

avicoles. 

Nos résultats ont montré que toutes les souches sont sensibles à la céfoxitine. Ce résultat est 

inférieur à celui rapporté dans l’étude réalisée au Canada par Parker et al. (2016), qui ont 

enregistré un taux de 2%. Aussi, au Maroc, le taux de résistance des souches E.coli aux C3G a 

progressivement augmenté, passant de 6,5% en 2007 à 9,2% en 2010 (Salah et al., 2021). Selon 

le rapport de la surveillance européenne de la résistance bactérienne aux antibiotiques, la 

proportion des souches E.coli résistantes aux C3G est restée stable (2%)de 2002 à 2005 

(Trystram et al., 2012). 

 Bien que le taux de résistance enregistré pour la céfoxitine reste très faible, néanmoins des 

mesures devront être prises en considération afin de prévenir l’utilisation excessive de cet 

antibiotique et de ce fait, diminuer la pression de sélection exercée par un usage important. 

Dans notre étude, aucune résistance n’a été enregistrée pour l’imipénème. Par contre, des taux 

de résistance plus élevés (14%), des souches E. coli à l’imipénème ont été enregistrés au Népal 

(Madhup et al., 2021).  

Dans l’étude de E. O. Ngbede et al. (2021), réalisée  sur des échantillons de fèces et de fientes 

prélevés dans des exploitations bovine et avicole au Nigeria, un taux de résistance des souches 

E.coli, de 18.2% à l’imipénème, a été observé. L’absence de résistance à l’imipénème est 

encourageante car les carbapénèmes constituent généralement la dernière ligne de défense pour 

le traitement des infections causées par des bactéries à Gram négatif (Paterson & Bonomo, 

2005). 

Selon nos résultats, la résistance à la tétracycline était de 32,43%. Cela n’est pas 

surprenant, car la résistance à cette molécule chez les E.coli, a déjà été signalée dans une étude 

de Yulistiani et al. (2017),en Indonésie, avec un taux de 79.24%.Des rapports récents provenant 

d’autres études de prévalence d’E.coli isolées à partir d’animaux destinés à l’alimentation, ont 

estimé que la résistance à la tétracycline est de 43.43%, en Algérie (Barour et al., 2019) et de 

74.7%, en Tunisie (Abbassi et al., 2017) . 

Bien que la résistance bactérienne à l’oxytétracycline connaisse des taux élevés dans divers 

pays, la quasi-totalité de résistance des souches E.coli obtenues dans notre étude est très 

inquiétante dans la mesure où cet antibiotique ne serait d’aucune utilité thérapeutique contre les 

colibacilloses et fort probablement contre d’autres maladies aviaires. Étant donné son spectre 

large et sa bonne diffusion tissulaire, l’oxytétracycline a été utilisée depuis les années 70 à des 

fins thérapeutiques, préventives, même zootechniques (Rahmatallah et al., 2017). 
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La résistance à la tétracycline peut être attribuée à l’utilisation de cette molécule par les 

éleveurs pour traiter les animaux destinés à l’alimentation, ce qui est en accord avec les résultats 

de notre enquête auprès des vétérinaires privés, qui confirment que la tétracycline est le 

deuxième antibiotique le plus utilisé en clinique courante. Aussi, cela peut être probablement 

en relation avec le prix bon marché auquel elle est vendue, à la facilité d’accès aux 

médicaments, ainsi qu’à son utilisation à long terme chez les animaux et les humains 

(Rahmatallah et al., 2017). 

L’Organisation Mondiale de la Santé (OMS) a publié une liste prioritaire de bactéries 

résistantes aux antibiotiques pour aider à hiérarchiser la recherche et le développement de 

nouveaux traitements antibactériens efficaces. Les entérobactéries, en particulier les souches 

résistantes aux fluoroquinolones, figuraient parmi les agents pathogènes les plus prioritaires. 

Aussi, l’OMS encourage les enquêtes de terrain sur le bétail et le partage des données entre les 

secteurs de la santé humaine et animale (Tacconelli et al., 2018). 

Dans notre étude, 27,02% des souches E. coli sont résistantes à la ciprofloxacine. Cette 

dernière est beaucoup plus élevée comparée à celle observée en Algérie par Hamoudi and 

Aggad (2008), qui ont rapporté un taux de6% dans des souches isolées à partir de volailles 

d’exploitations avicoles et elles sont moins importantes comparées à celles enregistrées par 

Aggad et al. (2010), qui ont rapporté un pourcentage de 45% dans des exploitations avicoles 

en Algérie et par Agabou et al. (2016), qui ont constaté un taux de 51,4% dans des échantillons 

prélevés à partir d’exploitations avicoles, dans la région de Constantine. Le taux globalement 

élevé de résistance aux antibiotiques, observé dans notre étude est dû à l’ensemble de la gamme 

d’antibiotiques disponible en Algérie et à l’utilisation croissante et inappropriée des quinolones 

dans les élevages de volailles. 

La présence d’E. coli résistantes à la ciprofloxacine a été signalée chez des animaux 

producteurs d’aliments (ruminants et volailles) et dans des aliments d’origine animale du 

monde entier. Par exemple, une étude récente de Obaidat et al. (2018), a montré un taux de 

résistance de 3,8% à la ciprofloxacine pour des souches E. coli provenant d'échantillons fécaux 

de bovins sains, en Jordanie. Aussi, une étude réalisée par Kürekci et al. (2021) dans le but 

d’examiner l’occurrence et les caractéristiques des souches E.coli isolées à partir d’échantillons 

d’origine bovine et ovine prélevés en Turquie et résistantes à la ciprofloxacine, 91 échantillons 

(41,7%) sur 218 se sont révélés positifs. Il est possible d’attribuer la résistance aux quinolones 

dans notre étude à la sur- et mauvaise utilisation de la ciprofloxacine ou à d’autres agents 
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antimicrobiens dans les troupeaux. Cette constatation est en accord avec les résultats de notre 

enquête avec les praticiens privés qui confirment que les quinolones sont souvent utilisées en 

élevage avicole. 

En effet, Bhardwaj et al. (2020) ont montré que la résistance aux quinolones est apparue chez 

les E. coli lors du traitement des petits ruminants par voie intramusculaire, pendant cinq jours 

consécutifs, avec de la marbofloxacine à une dose de 2 mg/kg de poids corporel. De plus, Asai 

et al. (2007) ont également déclaré que l’apparition de la résistance aux quinolones dans les 

troupeaux bovins était possible en raison de la pression sélective résultant de l’utilisation de la 

tétracycline. Cependant, une telle conclusion serait en contradiction avec d’autres rapports, qui 

ne pouvaient expliquer ce phénomène, que sur la base de l’utilisation d’antimicrobiens. Durso 

et al. (2011) ont détecté des déterminants de la résistance aux antimicrobiens, notamment des 

fluoroquinolones, des tétracyclines, des β-lactamines et d’autres classes d’antibiotiques chez 

des bovins qui n’avaient jamais reçu de traitement d’antibiotiques auparavant. Une observation 

similaire a été mentionnée dans une étude comparant l’occurrence de la résistance aux 

antibiotiques entre les fermes biologiques et les fermes conventionnelles, soutenant 

l’acquisition environnementale de bactéries résistantes aux antimicrobiens (Roesch et al., 

2006). 

Dans cette étude, un niveau faible de résistance au chloramphénicol (2,70%) a été 

constaté. Ces résultats sont inférieurs aux observations d’études antérieures de Phagoo and 

Neetoo (2015), qui ont rapporté un taux de résistance de60%. De plus, Tavakoli et al. (2015) 

ont signalé un taux de résistance de 88% au chloramphénicol (une molécule sensée être interdite 

en médecine vétérinaire), dans des échantillons de volailles, en Iran. Cela pourrait être dû au 

fait qu’une exposition antérieure continue, à cet antibiotique peut entraîner le développement 

de souches résistantes, qui peuvent persister pendant des années dans l’écosystème, même après 

l’arrêt du traitement (Sommer & Dantas, 2011).  

Ce taux même relativement faible ne peut pas être accepté, car ce médicament n’est plus sur le 

marché officiel algérien et, est interdit chez les animaux de rente selon la note ministérielle N° 

1346/04/2018, relative à la liste des substances pharmacologiquement actives, interdites 

d’utilisation en médecine vétérinaire (DSV, 2018). Selon Messai (2011), la persistance d’une 

résistance acquise antérieurement est peu plausible, il s’agirait donc d’une résistance croisée ou 

plus vraisemblablement d’une utilisation illégale.  
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Dans notre étude, aucune souche E.coli n’a été résistante à la fosfomycine. Ceci peut être dû au 

coût élevé de cette molécule et son utilisation difficile en pratique à cause de la présentation en 

poudre du produit, qui font qu’elle reste peu utilisée (Rahmatallah et al., 2017).  

La colistine est parmi les antibiotiques qui n’ont pas présenté de résistance, ce qui est en accord 

avec les résultats de de Jong et al. (2009), qui ont mené une étude dans cinq pays européens à 

partir d’échantillons de viandes d’origine bovine et avicole et, est en désaccord avec les résultats 

de Emmanuel O Ngbede et al. (2021), qui ont signalé un taux de résistance de 9,1%, à la 

colistine dans des échantillons d’origine avicole et bovin. En effet, le faible taux de résistance 

vis-à-vis de la colistine peut être expliqué par l’utilisation modérée de cette molécule en 

élevages bovin et ovin, dans la région étudiée, suite à sa classification comme antibiotique 

d’importance critique à priorité majeure chez l’homme (OMS, 2017). Cependant, selon notre 

enquête, elle est fréquemment utilisée dans les élevages avicoles, mais comme elle ne franchit 

pas la barrière intestinale, elle reste inactive per os sur les colibacilles systématiques et, est donc 

utilisée en association avec les bêta-lactamines en dose réduite car cette association procure un 

effet synergétique et peut aider à la maîtrise des colibacilles pathogènes respiratoires et 

intestinaux (Messai, 2011).  

La colistine a été utilisée en médecine vétérinaire au cours des dernières décennies dans l’UE, 

ce qui a entraîné une pression sélective et l’évolution de bactéries résistantes à cette molécule 

(Anyanwu et al., 2020). De plus, elle est principalement utilisée dans la production bovine pour 

contrôler les infections entériques causées par E. coli et Salmonella spp., ou pour un traitement 

métaphylactique (Catry et al., 2015; Rhouma et al., 2016), tandis que pour le secteur de la 

volaille, il n’y a pas d’indications pertinentes autres que la colibacillose (Apostolakos & 

Piccirillo, 2018). 

En médecine humaine, la colistine a été exclue des protocoles thérapeutiques en raison de sa 

toxicité rénale particulière et, est devenue un antibiotique prescrit uniquement pour le traitement 

d’infections humaines graves causées par des bactéries résistantes à tout autre antibiotique 

(Dortet et al., 2016). 

Dans notre étude, toutes les souches E.coli sont sensibles à la gentamycine. Un 

pourcentage de résistance semblable à celui de notre étude a été rapporté par Salehi and Bonab 

(2006) dans des échantillons prélevés dans des exploitations avicoles, en Iran. Tandis que 

Yulistiani et al. (2017) ont signalé un taux de résistance de 13.21%, à partir d’échantillons de 

viandes blanches prélevés dans des boucheries, en Indonésie. La sensibilité vis-à-vis de la 

gentamicine est due à la non utilisation de cet antibiotique dans les élevages (Messai, 2011). 
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De plus, selon les résultats du questionnaire réalisé auprès des vétérinaires praticiens, la 

gentamicine n’est jamais utilisée en clinique courante ce qui explique sa sensibilité. Surtout que 

ce médicament n’est plus sur le marché officiel algérien et, est interdit chez les animaux de 

rente selon la note ministérielle N° 1346/04/2018, relative à la liste des substances 

pharmacologiquement actives, interdites d’utilisation en médecine vétérinaire (DSV, 2018). 

II.2.2.2 Résistance des Enterobacter spp. 

Les bactéries du genre Enterobacter isolées dans notre étude, montrent des taux 

résistance élevés à l’amoxicilline-clavulanique et la Céfoxitine (100%) et à l’ampicilline, 

(87,5%). Par contre, aucune souche n’est résistante à la Céfotaxime, à l’Imipénème, à la 

Ceftazidime, à la Gentamicine, à la Ciprofloxacine, à l’Acide nalidixique, à la Tétracyclines, à 

la Fosfomycine, à, la Trimethoprime Sulfamethoxazole, à la Colistine et à la Streptomycine 

(Tableau 12). 

Nos résultats sont différents de ceux de Benameur et al. (2018), qui ont rapporté que des 

souches E. cloacae, provenant d’élevages de poulets de chair situés à l’ouest de l’Algérie, 

montrent une résistance à l’amoxicilline (90,90%), suivie par l’acide nalidixique (83,63%), la 

tétracycline (74,54%), la ciprofloxacine (65,45%) et la sulfamethoxaole-trimetoprime 

(52,72%). 

La résistance de ces espèces a été rapportée par Bouamama et al. (2006), qui ont constaté que 

le genre Enterobacter faisait partie des entérobactéries les plus résistantes aux antibiotiques. 

Selon le réseau Européen de surveillance de la résistance bactérienne aux antibiotiques, 

Enterobacter spp., et particulièrement E.cloacae, fait partie des bactéries qui doivent être 

surveillées dans les centres de santé car l’infection causée par ces micro-organismes est souvent 

associée à la diminution de l’immunité (Raj, 2012). 

Nos résultats diffèrent de ceux rapportés par Nandi et al. (2013),qui ont observé un pourcentage 

de résistance de 94,4% à l’ampicilline, 72,2% à la sulfaméthoxazole-triméthoprime, 66,6% à 

l’imipenème, 55,6% à la streptomycine, 33,3%  à la tétracycline  et 5,6% à la gentamicine, pour 

dix-huit souches d’Enterobacter spp., isolées dans des échantillons provenant de cinq fermes 

avicoles au Bengladesh et diffèrent aussi de ceux de Benameur et al. (2018), qui ont observé 

une résistance de 90,90% à l’ampicilline (AMP), 83,63% à l’acide nalidixique (NA), 74,54% à 

la tétracycline (TE) et 65,45% à la ciprofloxacine (CIP), dans cinquante-cinq souches E.cloacae 

isolées à partir d’écouvillons cloacaux provenant de fermes avicoles dans la région de 

Mostaganem, en Algérie.  
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Aucune souche Enterobacter spp., n’est résistante à l’imipénème. Nos résultats sont en 

désaccord avec ceux deEbomah and Okoh (2021), qui ont constaté que le pourcentage de 

résistance à l’imipénème, d’Enterobacter cloacae isolée à partir d’échantillons d’eau est de 

72%. 

Le genre Enterobacter spp., est signalé comme un agent bactérien opportuniste et pathogène 

pour l’être humain (Davin-Regli & Pagès, 2015). Cependant, il  a une faible pathogénicité pour 

les espèces d’oiseaux (Vaz et al., 2017). Un phénotype particulier, E. aerogenes peut être 

attribué par l’acquisition horizontale de gènes supplémentaires à d’autres espèces 

d’Enterobacteriaceae(Davin-Regli & Pagès, 2015).  

 
II.2.2.3. Résistance de Klebsiella spp. 

Les souches du genre Klebsiella ont montré un taux de résistance élevé vis-à-vis de 

l’ampicilline (100%), l’amoxicilline-acid clavulanique (50%), le triméthoprime 

sulfaméthoxazole, la tétracycline et l’acide nalidixique (16,66%). Les autres souches sont 

sensibles à la fosfomycine, à la céfoxitine, à la céfotaxime, à l’imipénème, à la ceftazidime, à 

la gentamicine, à la ciprofloxacine, à la triméthoprime-sulfamethoxazole, à la colistine et à la 

streptomycine (Tableau 12). 

Nos résultats sont différents de ceux de Atnafu Bushen and Abayneh (2021),qui ont rapporté 

que le genre Klebsiella isolé à partir d’échantillons de fientes avicoles a un taux de résistance 

élevé, allant de 50% à 85,7%, vis-à-vis de l’ampicilline, de l’amoxicilline-acide clavulanique, 

de la triméthoprime-sulfaméthoxazole, de la tétracycline, de la céfoxitine et du 

chloramphénicol. Cette hausse des taux de résistance de ces souches aux bêta-lactamines, 

pourrait être expliquée par leur large utilisation comme antibiotiques de premier recours en 

antibiothérapies probabilistes. A cela s’ajoute un accès non réglementé et l’automédication 

(Djagadou et al., 2019). Ce qui corrobore les résultats de notre enquête auprès des vétérinaires 

privés qui ont constaté que les bêta-lactamines sont les antibiotiques les plus utilisés en élevages 

bovin, ovin et avicole.   

Notre étude a révélé que toutes les souches sont résistantes aux céphalosporines. Une 

étude réalisée au Cameroun a signalé une augmentation de la résistance de ces espèces 

bactériennes aux C3G avec 44% de phénotypes C3G-résistant et une augmentation de 30% à 

50% entre 2005 et 2012, pour la Ceftazidime et la Céfotaxime(Ebongue et al., 2015). Dans la 

région de Banepa au Népal, le taux de résistance à la Ceftazidime et à la Ceftriaxone, des 

souches de Klebsiella spp., est de 92,3% (Madhup et al., 2021).  
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Selon le rapport de la surveillance européenne de la résistance bactérienne aux antibiotiques, la 

proportion des souches de Klebsiella résistantes aux C3G a augmenté de 4,9% à 19,3%, entre 

2005 et 2010(Trystram et al., 2012). Dans l’étude deBenameur et al. (2018), réalisée sur des 

échantillons de fientes prélevés dans des fermes avicoles, en Algérie, un taux de résistance des 

souches de Klebsiella spp., a été observé pour l’Ampicilline (100%), l’acide nalidixique 

(92,85), la ciprofloxacine (90,47%), la tétracycline (85,71%) et la triméthoprime-

sulfaméthoxazole (57,14%). En France, le taux de résistance à la Ciprofloxacine est passé de 

7% à 21,9% pour K. pneumoniae entre 2005 et 2010(Trystram et al., 2012).  

Dans notre étude, 16,66% des souches Klebsiella spp., sont résistantes à la tétracycline. Ces 

résultats sont proches de ceux de Phetburom et al. (2022), qui ont rapporté que des souches de 

Klebsiella spp., isolées à partir d’échantillons provenant d’abattoirs à viande rouge en 

Thailande, présentaient une résistance de 14,75%, à la tétracycline.  

 
II.2.2.4. Résistance de Proteus et de Citrobacter 

 La souche P. mirabilis isolée dans notre étude est sensible à tous les antibiotiques testés, 

tandis que la souche C. freundii est résistante à l’ampicilline, à l’amoxicilline-acide 

clavulanique et à la céfoxitine (Tableau 12). 

Dans une étude de Atnafu Bushen and Abayneh (2021), la souche P. mirabilis isolée à partir 

d’échantillons de fientes avicoles, a montré un taux de résistance élevé à l’ampicilline, à 

l’amoxicilline-acide clavulanique, à la céfoxitine, à la tétracycline, au triméthoprime-

sulfaméthoxazole et au chloramphénicol avec des taux de résistance allant de 45,5% à 83,3%. 

En revanche, la souche a montré un taux de résistance plus faible avec une fourchette de 20,8% 

à 41,7%, aux céphalosporines de troisième génération (ceftazidime et ceftriaxone), à la 

ciprofloxacine et à la gentamicine. 

L’étude de l’antibiorésistance des souches de C. freundii, réalisée par Bouaziz et al. (2018), à 

partir d’échantillons de fientes avicoles en Algérie, révèle des taux de résistance de 100% à 

l’amoxicilline, à l’amoxicilline/acide clavulanique, à la céfoxitine et au céfotaxime. Alors 

qu’un niveau de résistance modéré a été obtenu pour la ciprofloxacine et le 

triméthoprime/sulfaméthoxazole avec un taux de 50% et pour la céftazidime et la céfépime avec 

33,33%. Un faible taux de résistance a été observé pour l’aztréonam avec 13% et aucune 

résistance n’a été observée pour l’imipénème, la gentamicine, la fosfomycine et la colistine. 

Nos résultats s’accordent avec ceux signalés par Loncaric et al. (2013), lors d’une étude 

effectuée sur des volailles en Autriche et où des souches du genre Citrobacter ont présenté une 

résistance aux céfotaxime, céftazidime et ciprofloxacine. 
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 Dans une autre étude réalisée en Arabie Saoudite par Hasan and Järhult (2015), une souche 

de C. freundii a été isolée à partir de fientes de volailles et a montré une résistance à la 

pénicilline, à la céfotaxime, à la céftazidime ainsi qu’une résistance à l’aztréonam. 

En effet, les espèces du genre Citrobacter sont des pathogènes environnementaux qui peuvent 

coloniser le tractus intestinal des humains et des animaux. Ils sont généralement considérés 

comme des agents pathogènes de faible intensité qui causent rarement des infections (Yao et 

al., 2014). Chez l’espèce aviaire et parmi les espèces de Citrobacter, C. freundii semble être le 

plus pathogène du groupe, mais les autres espèces sont moins fréquemment rencontrées et ne 

semblent pas avoir une grande importance pour la santé (Vaz et al., 2017). 

 
II.2.3. Multi-résistance 

Les phénotypes de résistance, par famille d’antibiotiques, sont résumés dans le Tableau 

13, qui montre que 75,92% (n=41), des souches testées sont multi-résistantes. Ainsi, 16,66% 

sont seulement résistantes à deux antibiotiques et 7,40% à un seul antibiotique. Aucune souche 

pan-résistante n'a été identifiée (résistante à tous les antibiotiques conduisant à des impasses 

thérapeutiques). 

 

Tableau 13 : Différents types de profils de résistance des souches isolées 

Profil de résistance Entérobactéries 

Résistance à un seul ATB 04 (7,40%) 

Résistance à deux ATB 09 (16,66%) 

Multi-résistante (plus de trois antibiotiques) 41 (75,92%) 

 
L’émergence des bactéries (MR), en particulier des Enterobacteriaceae, a augmenté ces 

dernières années. Dans notre étude, 41(75,92%) des souches ont présenté un phénotype de MR. 

Nos résultats sont inférieurs à ceux de Benameur et al. (2018), qui ont signalé que toutes les 

souches provenant de poulets de chairs sains et malades étaient résistantes à au moins un 

antibiotique et parmi ces dernières, 92,09% étaient considérées comme MR. Des proportions 

plus élevées de BMR ont également été signalées au Bangladesh (Nahar et al., 2014),  au 

Vietnam,(Vounba et al., 2019) et en Chine (Yassin et al., 2017) à partir d’échantillons de 

fientes avicoles. 

Les familles des phénotypes de résistance aux antibiotiques sont différentes d’une espèce 

bactérienne à une autre et d’une souche à l’autre. Les espèces bactériennes étudiées présentent 

différents phénotypes de résistance aux bêta-lactames (pénicilline et céphalosporine). 
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 Cette résistance peut être due soit à la diminution de la perméabilité membranaire, ou à la 

modification de la cible des bêta lactames, ou bien à l’inactivation enzymatique des bêta 

lactames (Nikaido, 2009).  

Dans la littérature, il a été constaté que la production des béta-lactamases est le mécanisme 

essentiel de la résistance aux bêta-lactames chez de nombreuses entérobactéries. En effet, la 

présence de béta-lactamases, enzymes qui inactivent ce groupe d’antibiotiques, est toujours 

suspectée lorsque les bactéries à gram-négatif isolées, sont résistantes aux bêta-lactamines 

(Pournajafi & Mahmoudi, 2020). En effet, les pénicillines, les céphalosporines et les 

carbapénèmes sont parmi les traitements les plus utilisés et combinés dans de nombreuses 

maladies infectieuses et l’existence de ces enzymes joue un rôle important dans la sélection 

d’un traitement efficace (Karen Bush & Jacoby, 2010).  

Cette MR, est plus fréquente que la résistance à un seul antibiotique et, est devenue l’un des 

plus grands défis de la thérapie clinique (Abdellatif et al., 2018). Des études ont montré que 

les bactéries résistantes aux antibiotiques ne sont pas seulement présentes chez les animaux 

d’élevage, mais aussi dans l’environnement (Reinthaler et al., 2010) et même dans l’air 

(Gandolfi et al., 2011) .  

Selon Doyle (2015), la résistance aux antimicrobiens, y compris la MR, est un problème 

croissant dans le monde. Les bactéries résistantes aux antimicrobiens sont fréquemment 

détectées chez les humains et les animaux des pays développés et en voie de développement et 

posent un réel problème pour la santé humaine. En effet, les infections causées par des bactéries 

multirésistantes peuvent accroître la morbidité et la mortalité et nécessitent l’utilisation de 

médicaments coûteux et une hospitalisation prolongée (Doyle, 2015).  

Dans notre étude, l8 antibiotypes différents sont isolés, dont les plus importants sont rapportés 

dans le Tableau 14. 

 

Tableau 14 : Phénotypes de sensibilité et de résistance des espèces bactériennes 

Souches 
bactériennes 

Phénotypes de résistance Phénotypes de sensibilité 

E.coli 
(n=12) 

01 NA AMC, AM, FOX, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, 
IPM, CTX, C. 

02 SXT, S. AMC, AM, FOX. NA, TE, CIP, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, 
CTX, C. 

03 CIP, NA. AMC, AM, FOX, TE, SXT, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, 
CTX, C. 

04 CIP, NA, TE. AMC, AM, FOX, SXT, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, 
C. 
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05 AM, AMC, TE. FOX, NA, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
06 AM, AMC, NA, TE. FOX, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
07 AM, AMC, TE SXT, S. FOX. NA, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
08 AM, AMC, CIP, NA, TE, 

SXT. 
FOX, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 

09 AM, AMC, CIP, NA SXT, C. FOX, TE, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX. 
10 AM, AMC, NA, TE SXT, S. FOX, NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, 

CTX, C. 
11 AM, AMC, CIP, NA TE, 

SXT 
FOX, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 

12 AM, AMC, CIP, NA, TE, 
SXT, S. 

FOX, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 

E. cloacae 01 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 02 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. 
xiangfange
nsis 

03 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 

E. cloacae 04 AMC, FOX. AM, NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, 
C. 

E. cloacae 05 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 06 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. 
xiangfange
nsis 

07 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 

E. 
xiangfange
nsis 

08 AM, AMC, FOX. 
 

NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 

E. cloacae 09 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 10 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. ludwigii 11 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 12 AMC, FOX. AM, NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, 

C. 
E. cloacae 13 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. ludwigii 14 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 15 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 16 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 17 AMC, FOX. AM, NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, 

C. 
E. cloacae 18 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 19 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 20 AMC, FOX. AM, NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, 

C. 
E. cloacae 21 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. 
xiangfange
nsis 

22 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 

E. cloacae 23 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
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E. cloacae 24 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 25 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 26 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 27 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 28 AM, AMC, FOX, FF. NA, TE, SXT, CIP, S, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 29 AM, AMC, FOX, FF. NA, TE, SXT, CIP, S, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 30 AM, AMC, FOX, FF. NA, TE, SXT, CIP, S, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 31 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
E. cloacae 32 AM, AMC, FOX. NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
K. variicola 01 AMC AM, FOX, NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, 

CTX, C. 
K. variicola 02 AMC AM, FOX, NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, 

CTX, C. 
K. 
aerogenes 

03 AMC, STX, TE, NA AM, FOX, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 

C. freundii 01 AM, AMC, FOX NA, TE, SXT, CIP, S, FOS, CT, CN, CAZ, IPM, CTX, C. 
Abbreviations: AMP, ampicilline; AMC, amoxicilline- acideclavulanique; CAZ, ceftazidime; SXT, 
sulfamethoxazole-trimethoprime; TE, tétracycline; CIP, ciprofloxacine; FOX, céfoxitine; C, chloramphenicol, 
NA: acidenalidixique, S, streptomycine. 

 

Selon le Tableau 14, les phénotypes de résistance aux antibiotiques, des espèces 

bactériennes étudiées varient entre 1 à 7 antibiotiques. Le phénotype de résistance à 7 

antibiotiques est observé dans deux souches E.coli. D’autre part, les phénotypes de résistance 

à 4 antibiotiques sont rencontrés dans des souches Enterobacter spp.  

Nos résultats sont différents de ceux de Messai (2011),qui a observé que 75,5% des souches 

E.coli testées sont résistantes à au moins 7 antibiotiques et 56,1% sont résistantes à au moins 8 

antibiotiques.  

Dans notre étude, 27(84,37%) Enterobacter spp., ont présenté une résistance à quatre 

antibiotiques. En outre, 6(50,0%) souches de Klebsiella spp., et une souche de C. freundii a 

présenté une résistance à trois antibiotiques. 

Nos résultats sont supérieurs à ceux de Atnafu Bushen and Abayneh (2021), qui ont observé 

que 13(54,2%) des souches E. coli, 8(57,1%) de K. pneumoniae et de P. mirabilis, isolées à 

partir de fientes de volailles en Ethiopie, ont présentées une résistance à trois antibiotiques ou 

plus.  

En effet, l’apparition de BMR peut être liée à l’utilisation abusive et anarchique d’agents 

antimicrobiens tels que la mauvaise indication, la mauvaise durée et la mauvaise voie 

d’administration et aussi à l'arrêt inadéquat des antibiotiques sans avis du vétérinaire (Reygaert, 

2018). De plus, ces pourcentages élevés de résistance dans notre étude, sont dus à la 

disponibilité de larges gammes de génériques sur le marché algérien, avec des prix abordables. 
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Ces constatations sont en accord avec les résultats de notre questionnaire qui montrent que 

seulement 40,8% des éleveurs respectent parfois la dose, la durée du traitement et le délai 

d’attente, et 62% achètent des antibiotiques sans recours aux vétérinaires.  

D’après le Tableau 15, le phénotype de résistance dominant dans les échantillons analysés est 

le « AM, AMC, SXT, CIP, TE, NA », ce dernier a été identifié dans des souches E.coli et le 

phénotype «AM, AMC, FOX », identifié pour des souches Enterobacter spp. D’autres 

phénotypes ont été observés, mais ne se ressemblent pas et sont différents d’une espèce 

bactérienne à une autre, dont «AMC, NA, STX, TE » pour Klebsiella spp., et «AM, AMC, FOX 

» pour C. freundii. 

 

Tableau 15 : Phénotypes de résistance des espèces bactériennes selon les différentes familles 

d’antibiotiques 

Souches Bêta-lactamines quinolone autres 
E. coli AM, AMC (n= 08) NA (n= 03) TXT, S (n= 01) 

CIP, NA  
(n= 06) 
 TE (n= 03) 

TE, SXT, S (n= 03) 
TE, SXT (n= 02) 
SXT, C (n= 02) 

Enterobacter 
spp. 

AM, AMC, FOX (n= 25) 
AMC, FOX (n= 04) 

- FF (n= 03) 
 

Klebsiella spp. 
 

AMC (n= 03) - STX, TE, NA (n= 01) 

C.freundi AM, AMC, FOX (n= 01) 
 

- - 

 

Aussi, pour l’espèce E.coli, nous mettons en évidence une corésistance vis-à-vis de 

l’ampicilline, de la sulfamethoxazole-trimethoprime, de la tétracycline et de l’acide nalidixique, 

existant dans les profils de multi-résistance les plus importants. 

Il faut tenir compte du danger des souches E. coli exprimant les profils de résistance vis-à-vis 

des antibiotiques les plus actifs sur les colibacilles comme la gentamicine, la colistine et le 

nitrofurane. D’une part, ces souches peuvent transférer leur large phénotype d’antibiorésistance 

par transmission verticale à leur descendance et par transmission horizontale à des espèces 

différentes de bactéries via échange du matériel génétique, permettant la diffusion de ces profils 

et réalisant la transmission épidémique de cette multi-résistance. D’autre part, la contamination 

de l’homme par ces bactéries multirésistantes, lors des opérations d’abattage par exemple, 
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constituera l’une des causes majeures des difficultés de traitement chez l’homme (Messai, 

2011). 

Dans une étude réalisée par Van den Bogaard et al. (2001), sur des souches E.coli isolées chez 

les humains qui travaillent en promiscuité avec les oiseaux, il a été observé qu’elles avaient une 

expression du même anti biotype que les souches aviaires. Cette trouvaille indique que la 

transmission de la résistance des souches aviaires aux souches humaines est possible. 

 
II.2.4. Fréquence des différents phénotypes de résistance aux bêta-lactamines 

Les différents phénotypes de résistance observés sont regroupés dans le Tableau 16. 

Deux phénotypes classiques de résistance aux bêta-lactamines sont retrouvés dans les souches 

isolées dans notre étude : 

- Quatre-vingt-quatre virgule quarante-deux pour cent (84,42%), des phénotypes retrouvés 

sont du type sauvage et se répartissent entre phénotypes Céphalosporinase inductible, 

Phénotypes sensibles et Pénicillinases de bas niveau avec respectivement des pourcentages 

de 50,77% ; 40 % et 9,23%. 

Quinze-virgule-cinquante-huit pour cent (15,58%), des souches testées sont de phénotypes 

acquis suspectés BLSL (Béta-lactamases à Spectre Large).  

Tableau 16 : Distribution des principaux phénotypes de résistance aux bêta-lactamines 

observés en pourcentage (%) 

Entérobactéries testées : n=77 % 
Phénotypes sauvages 

% 
Phénotypes de résistance 
acquise % 

 
 84,42 (65)  15,58 (12) 

Phénotypes sensibles 
 

Phénotypes 
Pénicillinase 
bas niveau 

Phénotypes 
Céphalosporinase 

inductibles 
 

Phénotypes bêta-lactamines 
à spectre large 

 40(26)  09,23 (06)  50,77 (33)  100 (12) 
E. coli P. mirabilis Klebsiella 

spp. 
Enterobacter 

spp. 
C. freundii E. coli 

 96,15 (25)  3,85 (01)  100 (06)  96,97 (32)  3,03 (01)  100 (12) 
 

Dans notre étude, aucune méthode n’a été utilisée pour la recherche des bêta lactamases. 

Toutefois, selon Courvalin and Philippon (1989), le typage des bêta lactamases peut être 

établi selon les différents phénotypes de résistance aux bêta lactamines. 
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Conformément à la classification de Karen Bush and Jacoby (2010), il existe plusieurs 

familles d’enzymes de bêta lactamases, qui différèrent selon les phénotypes de résistance aux 

bêta-lactamines. En effet, sur la base du phénotype de résistance naturelle aux β-lactamines, 

Enterobacter spp.,et C. freundii appartient au groupe 3, possédant une céphalosporinase de 

classe C, d’Ambler (selon les 4 classes du schéma de Ambler, A, B, C et D), résistante aux 

inhibiteurs et inductible par les β-lactamines(Robin et al., 2012). En outre, une hyperproduction 

de AmpC, peut conduire à une résistance à la céphamycine (céfoxitine et céfotétan) (Reuland 

et al., 2015). 

D’après le phénotype de la résistance naturelle, le genre Klebsiella est inclus dans le groupe 2, 

possédant une pénicillinase chromosomique constitutive exprimée à bas niveau (Robin et al., 

2012). Chez l’espèce K. pneumoniae, la résistance aux antibiotiques peut être attribuée aux 

différents mécanismes telles que la pompe d’efflux, la production de différentes enzymes, mais 

l’un de ses principaux mécanismes de résistance aux β-lactamines est la production de β-

lactamases, notamment des BLSE (Azimi et al., 2015). 

La production de béta-lactamases de type BLSE peut être masquée par le phénotype 

céphalosporinase (naturellement résistant aux inhibiteurs). Ainsi par exemple, certaines 

souches de Klebsiella peuvent acquérir des plasmides codants pour les béta-lactamases de type 

AmpC(Livermore & Brown, 2001). De même, les souches E.coli peuvent, en plus du 

phénotype BLSE, produire intensément le produit de leur gène AmpC (codant pour la 

céphalosporinase) et masquer ainsi le phénotype BLSE.  

E. coli semble être l’espèce la plus touchée par les phénomènes de résistance dont 15,58% des 

phénotypes retrouvés sont du type acquis, avec la prédominance du phénotype BLSL. Nos 

résultats sont  différents de ceux rapportés par Touati et al. (2003) qui ont mentionné que chez 

l’espèce E.coli isolées dans les élevages avicoles de la wilaya de Bejaïa, 90% des phénotypes 

retrouvés sont de type acquis, avec la prédominance du phénotype TRI et du phénotype 

pénicillinase plasmidique de type TEM. 

Ainsi , Gardien et al. (1997) ont rapporté que 63% des phénotypes retrouvés chez le 

groupe I sont de type sauvage, contre 84,42% pour nos résultats. De même pour les groupes II 

et III, les phénotypes sauvages sont présents respectivement dans 9,23%% et 50,77% des 

souches, contre 80% et 70% pour les groupes II et III, rapportés par les mêmes auteurs. 
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Chapitre 3 : Détection et identification des gènes de résistance aux 

antibiotiques 

III.1. Résultats & Discussion  

  III.1.1. Identification des gènes de résistance aux antibiotiques 

Sur l’ensemble des souches étudiées, 55 souches d’entérobactéries isolées à partir des 

exploitations (aliment, mur, sol et litière), des abattoirs (mur, sol, viande rouge, foie et peau du 

cou) et des boucheries (viandes rouge et blanche), ont été sélectionnées sur la base de leurs 

phénotypes de résistance aux antibiotiques et ce, pour la recherche des gènes de résistance aux 

β-lactamines, aux quinolones et aux sulfamides. Trente-trois souches résistantes sont testées 

pour le gène CMY-2, 15 souches pour qnrA1, qnrB1, qnrS1 et aac(6’)-Ib, et 12 souches pour 

Sul1, Sul2 et Sul3. 

Pour les bêta-lactamines, nos résultats montrent que 3,03% des entérobactéries résistantes 

testées portent le gène CMY-2. Tandis que pour les sulfamides, 50% des souches portent le gène 

Sul1, 75% portent le gène Sul2, et 25% portent le gène Sul3. Par ailleurs, pour les quinolones 

aucune souche n’a été positive (Tableau 17). 

Tableau 17 : Répartition des gènes de résistance identifiés  

Familles 
d’antibiotiques 

Gènes de 
résistances aux 
antibiotiques 

Nombre de 
souches 

résistantes 
testées 

Origine Prévalence 
des gènes 
isolés % 

B-lactamines CMY-2 33 01 ferme avicole 3,03% (01/33) 
Quinolones QnrA1  

15 
 00% (00/15) 

QnrB1 00% (00/15) 
Qnr-S1 00% (00/15) 

aac(6’)-Ib 00% (00/15) 
Sulfamides Sul1  

 
 
 

12 

02 fermes avicoles 
01 ferme ovine  
02 abattoirs à viande rouge 

41,66% 
(05/12) 

 
 

Sul2 03 fermes avicoles 
02 fermes bovines 
01 ferme ovine 
02 abattoirs à viande rouge 

75% (09/12) 

Sul3 01 ferme avicole 
01 ferme bovine 
01 abattoir à viande rouge 

25% (03/12) 
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III.1.1.1. Détection moléculaire des gènes codant pour les β-lactamases 

La recherche des gènes codant pour les céphalosporinases plasmidiques CMY-2, a été 

réalisée pour les souches présentant les phénotypes CASE. Le gène CMY-2 a été identifié 

seulement dans une seule souche de C. freundii isolée au niveau de l’abattoir à viande rouge 

(Figure 45). Cette dernière est une souche résistante à trois antibiotiques à savoir l’ampicilline, 

l’amoxicilline-acide clavulanique et la céfoxitine. Par contre, la PCR réalisée pour le gène 

CMY-2 s’est avérée négative pour les autres souches testées. L’absence de ce dernier pourrait 

donc être due à la présence d’autres gènes de céphalosporinases plasmidiques non testés dans 

cette étude, ou à des mutations dans le gène AmpC codant pour la céphalosporinase 

chromosomique (Ayad, 2016). 

 

 

Figure 45 : Profil électrophorétique des produits de PCR du gène blacmy-2 

 
Il existe plusieurs mécanismes de résistance aux bêta-lactamines, principalement la 

production de béta-lactamases qui hydrolysent le cycle bêta-lactame et inhibent l’activité de ces 

agents antibactériens (Mascaretti, 2003). De nombreux gènes de BLSE ont été détectés dans 

des isolats d’Enterobacteriaceae isolés à partir de volailles (Akinbami et al., 2018; Saliu et 
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al., 2017). D’autre part, dans notre étude le gène CYM-2 n’a pas été détecté dans la totalité des 

souches résistantes. Ce résultat est diffèrent de celui des études précédentes ayant signalé une 

prédominance de gènes de béta-lactamases tels que OXA, CMY-2 et CTX-M (Chabou et al., 

2018; von Tippelskirch et al., 2018). 

En outre, CMY-2 est le type d’enzyme AmpC le plus répandu et présentant la plus large 

distribution géographique. Il a été signalé en Algérie par Iabadene et al. (2009), mais aussi en 

Espagne, en France, en Allemagne, en Grèce, en Inde, au Pakistan, à Taiwan, au Royaume-Uni 

et aux États-Unis (Jacoby, 2009; Navarro et al., 2001). 

Nos résultats sont en accord avec ceux de Brinas et al. (2003), qui ont détecté les gènes codant 

pour les béta-lactamasesCMY-2, dans trois des cinq souches d’entérobactéries provenant 

d’échantillons fécaux de poulets et présentant une résistance ou une sensibilité réduite aux 

céphalosporines à spectre étendu. Aussi, les gènes CMY-2 ont été précédemment détectés dans 

des souches cliniques d’entérobactéries d’origines bovine et porcine (Winokur et al., 2001). 

Dans une étude réalisée au sud-ouest de l’Angleterre par Findlay et al. (2019), sur des 

échantillons collectés dans des fermes bovines, (6 /138) souches, soit 4,34% résistantes aux 

céphalosporines de 3ème génération se sont révélées porteuses de gènes CMY-2. 

Ainsi, selon les résultats rapportés par Voets et al. (2013), sur 98 échantillons de viande de 

volaille prélevés au Pays-Bas, 12 (12,25%), ont été détectés positifs pour les CMY-2.  

En outre, Päivärinta et al. (2020) ont également signalé la présence de CMY-2 dans 96% des 

souches d’entérobactéries isolées dans les abattoirs à viande blanche, en Finlande. Cela 

implique une exposition potentielle de la population à des souches porteuses des gènes CMY-

2, lors de la manipulation ou de la consommation de viandes de volailles, ce qui pourrait 

contribuer à une résistance élevée aux céphalosporines de 3ème génération chez l’homme (Voets 

et al., 2013). 

De plus, une étude réalisée par S. Lee et al. (2020), dans 17 fermes bovines aux États-Unis, a 

montré que 6/17 soit 35% des fermes contenaient des entérobactéries positives au CMY-2. En 

effet, l’utilisation excessive d’antibiotiques chez les animaux accélère l’apparition de bactéries 

résistantes (Smith et al., 2002). Outre l’utilisation d’antibiotiques, la pression de sélection au 

cours du processus d’évolution des communautés microbiennes, pourrait être une autre raison 

de l’apparition naturelle de bactéries résistantes aux antibiotiques. Des études récentes ont 

suggéré que la composition génomique des races bovines était également associée à une 

structure différente du microbiote intestinal qui affecte la colonisation des bactéries résistantes 

aux antibiotiques (Fan et al., 2020). 
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La plupart des gènes de béta-lactamases AmpC sont transportés par l’ADN plasmidique, 

ce qui fait que les gènes peuvent être facilement acquis, supprimés et peuvent aussi évoluer 

entre les bactéries par transfert horizontal de gènes. Il a été signalé que le plasmide porte divers 

gènes de résistance aux aminoglycosides, aux quinolones et aux pompes d’efflux (Carattoli, 

2009) et contient également des gènes de résistance à de nombreux antibiotiques, notamment 

les bêta-lactamines, les sulfamides, les aminoglycosides, les tétracyclines, le chloramphénicol 

et le triméthoprime (Rozwandowicz et al., 2018). Cela suggère que les entérobactéries codant 

pour les gènes CMY-2, isolées d’animaux destinés à l’alimentation, pourraient présenter un 

risque pour les humains en cas de transmission zoonotique (Nikaido & Pagès, 2012; 

Wellington et al., 2013) 

 
III.1.1.2. Détection moléculaire des gènes codant pour les quinolones 

La détection moléculaire des gènes codant pour les quinolones (qnrA1, qnrB1, 

qnrS1,etAac (6) -Ib) a été effectuée pour toutes les souches E.coli présentant un phénotype de 

résistance à la ciprofloxacine et à l’acide nalidixique.  

La PCR effectuée pour les gènes (Aac (6) -Ib, qnrA1, qnrS2, qnrB1) s’est avérée négative pour 

l’ensemble des souches testées (Figure 46). 

 

 

Figure 46 : Profil électrophorétique des produits de PCR du gène Aac(6)-Ib , qnrA1, qnrS2 et  

qnrB1 
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Nos résultats concordent avec ceux de Niero et al. (2018), qui ont rapporté qu’aucun 

gène qnrA, oqxA, aac(6')-Ib-cr et qepA n’a été détecté. Aussi, une étude chinoise réalisée par 

Xie et al. (2014), a montré une fréquence plus élevée des gènes qnrS1 et qnrB19 pour des 

souches de volailles, mais aucun gène de qnrC, qnrD, qepA et aac(6')-Ib-cr n’a été détecté. Une 

autre étude chinoise réalisée par Zhu et al. (2010), portant sur la résistance aux quinolones chez 

des E. coli isolées de poulets de chair, à savoir qnrA, qnrB, qnrS et aac(6')-Ib-cr, a  permis 

d’enregistrer la prévalence la plus élevée du gène aac(6')-Ib-cr (36%), suivi par qnrS (8,1%), 

qnrB (0,9%) et qnrA (0%). Inversement, aucune souche contenant le gène qnrS n’a été 

enregistrée dans des échantillons fécaux de volailles nigérianes, le gène oqxB étant le plus 

répandu (Akinbami et al., 2018). 

Une autre étude portant sur des souches E. coli provenant d’élevages de poulets et d’abattoirs 

de la République tchèque, par criblage de plusieurs gènes, à savoir qnrB1, qnrB4, qnrB8, 

qnrB10, qnrB19, qnrD, qnrS1, qnrS2, aac(6')-Ib-cr et oqxAB, a montré une prévalence plus 

élevée de qnrS1 suivie de qnrB19 (Röderova et al., 2017). 

Les quinolones sont des antibiotiques bactéricides très utilisés en thérapeutique vétérinaire. Ce 

sont de puissants inhibiteurs de l’ADN gyrase et la topoisomérase IV bactériennes. Du fait de 

leur utilisation excessive, la résistance à ces antibactériens est en constante augmentation chez 

toutes les espèces bactériennes à travers le monde. La résistance aux quinolones est 

principalement chromosomique, généralement due à une diminution d’affinité de l’antibiotique 

pour sa cible. À noter que ce mécanisme est le seul responsable du phénotype de résistance de 

haut niveau aux fluoroquinolones. Les mutations apparaissent quasi exclusivement dans de 

courtes régions conservées, des deux protéines appelées « quinolone resistance-determining 

regions » (QRDR) (Ruiz, 2003).Plus récemment, des mécanismes de résistance plasmidique 

ont été décrits chez les bactéries à Gram négatif, généralement associées aux mécanismes 

chromosomiques (Cattoir & Nordmann, 2009). Il y a trois types de résistance plasmidique 

décrits à ce jour : la protection de la cible due aux protéines Qnr, décrite en 1998 (Martínez-

Martínez et al., 1998), l’inactivation enzymatique due à l’acétyltransférase AAC(6’)-Ib-cr, 

identifiée en 2005 (Ari Robicsek et al., 2006) et l’efflux actif médié par la pompe QepA, 

rapporté en 2007 (Yamane et al., 2007). 

La présente étude s’est concentrée sur les gènes PMQR 

(PlasmidMediationQuinolonResistance). Le gène qnrB n’a pas été observé parmi les souches 

résistantes au ciprofloxacine. Cela suggère que d’autres mécanismes pourraient être impliqués 

dans la résistance aux fluoroquinolones, comme les mutations chromosomiques qui ciblent 
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l’ADN gyrase et la topoisomérase IV (Hooper & Jacoby, 2015). Généralement, le gène qnrB 

est considéré comme le gène PMQR le plus répandu dans les souches 

d’Enterobacteriaceae(Strahilevitz et al., 2009).  

Dans notre étude aucun gène aac(6’)-Ib n’a été détecté. Ces résultats sont en désaccord avec 

l’étude réalisée par Agabou et al. (2016), qui ont rapporté que 22,2% des souches collectées à 

partir de fermes avicoles, étaient porteuses du gène aac(6')-Ib. Aussi, Abdelwahab et al. 

(2022), ont détecté le gène aac(6')-Ib, dans 37% des souches résistantes à partir d’échantillons 

de fientes avicoles et de fèces bovins. Cependant, ce pourcentage de gènes détectés est moins 

élevé que les données phénotypiques, ce qui suggère l’implication d’autres mécanismes puisque 

la résistance à ces médicaments provient de mutations de l’ADN gyrase plutôt que de gènes et 

d’enzymes de résistances spécifiques, ce qui nécessite des études supplémentaires. 

En Algérie, plusieurs études ont permis de détecter les déterminants qnr, dans des 

souches cliniques humains (Cattoir, Poirel, & Nordmann, 2007; Iabadene et al., 2008). 

Cependant, peu d’études ont rapporté leur présence dans des souches d’origine animale. qnrA 

a été récemment identifié dans des souches E. coli productrices de BLSE provenant de volailles 

(Belmahdi et al., 2016), et qnrS1 et qnrB5, dans des souches E.coli productrices de BLSE 

provenant d’animaux de compagnie (Yousfi et al., 2016). Le gène qnrS a déjà été détecté dans 

plusieurs souches de Salmonella spp., isolées à partir d’échantillons de volailles au Danemark 

et aux Pays-Bas (Cavaco et al., 2007; Veldman et al., 2008) et a également été signalé dans 

des souches E. coli provenant d’animaux destinés à l’alimentation en Chine et au Nigeria 

(Fortini et al., 2011; Ma et al., 2009). 

Dans notre étude, le gène qnrS, n’a pas été détecté dans les souches E. coli. La résistance à la 

quinolone a été décrite comme étant transmise par des plasmides portant des gènes qnr(A 

Robicsek et al., 2006), ce qui entraîne une résistance de faible niveau à la quinolone et peut 

faciliter la sélection de mutants résistants à la quinolone avec une résistance de niveau plus 

élevé (Martinez-Martinez et al., 2008). La transférabilité des déterminants de la résistance 

mobile d’E. coli résistante à la CIP, des poulets aux humains a été indiquée dans plusieurs 

études (Agabou et al., 2016; Johnson et al., 2006). Étant donné que le transfert zoonotique de 

bactéries résistantes aux fluoroquinolones est préoccupant du point de vue santé humaine, le 

scénario inverse, c’est à dire le transfert de bactéries résistantes aux fluoroquinolones de 

l’homme à l’animal, mérite une attention égale, car il peut être responsable d’échecs 

thérapeutiques chez les animaux. 
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II.1.1.3. Détection moléculaire des gènes codant pour les sulfamides 

La détection moléculaire des gènes codant pour les sulfamides sul1, sul2, sul3, a été 

effectuée pour toutes les souches d’entérobactéries qui présentent un phénotype de résistance à 

la sulfaméthoxazole (11souches E. coli isolées à partir du sol, du mur, de la litière, et des 

aliments dans les exploitations et de viandes rouges, peau du cou, dans les abattoirs et 1 souche 

K. aerogenes isolée à partir de la litière dans les fermes avicoles) (Tableau 18). 

Les résultats de la PCR ont montré que 90,90% des souches E. coli (n=10) testées et une souche 

K. aerogenes présentant un phénotype de résistance à la sulfamethoxazole-trimétoprime sont 

porteurs des gènes codants pour les sulfamides recherchés (Figure 47,48). 

 
Tableau 18 : Pourcentage des gènes de résistance aux sulfamides 

Gènes de 
résistance 

E. coli (n=11) K. aerogenes (n=01) Origine des souches présentant des 
gènes de résistance  

Négatif 01 (9,09%) 00(0%) 01ferme avicole  
Sul1 05 (45,45%) 

 
00(0%) 02 fermes avicoles 

01 ferme ovine 
02 abattoirs à viande rouge 

Sul2 08 (72,73%) 
 

00(0%) 03 fermes avicoles 
02 fermes bovines 
01 ferme ovine 
02 abattoirs à viande rouge 

Sul3 03 (27,27%) 00(0%) 01 ferme avicole 
01 ferme bovine 
01 abattoir à viande rouge  

Sul1+Sul2 02 (18,18%) 
 

01(100%) 01 ferme ovine 
01 abattoir à viande rouge 
01 ferme avicole (K aerogenes) 

Sul1+Sul3 01 (9,09%) 00(0%) 01 ferme avicole 
Sul2+Sul3 02 (18,18%) 00(0%) 01 ferme bovine 

01 abattoir à viande rouge 
Sul1+Sul2+Sul3 00 (0%) 00(0%) - 
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Figure 47 : Profil électrophorétique des produits de PCR du gène sul1 et sul2 

M : marqueur de poids moléculaire d’ADN 
bp :pair de base  
E.coli : E08,E21,E25,E36,E37,E38,E42,E44,E56,E60B ; K.aerogenes : E78. 

 

 
Figure 48 : Profil électrophorétique des produits de PCR du gène sul3 

M : marqueur de poids moléculaire d’ADN ; bp :pair de base ; E. coli : E21, E25, E38. 
 

La résistance aux sulfamides chez les bactéries à Gram-négatif résulte généralement de 

la présence des gènes sul1, sul2 et/ou sul3, parmi lesquels le gène sul2 est le plus répandu dans 

des souches E. coli porcine, avicole ou humaine et, est celui qui a un rôle important dans la 

résistance aux sulfamides (Blahna et al., 2006). 
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Dans note étude, le gène Sul1 seul est présent dans 45,45% des souches E.coli résistantes au 

triméthoprime/sulfaméthoxazole, ce qui est en accord avec les résultats de notre questionnaire 

qui a montré que les sulfamides sont le 3ème antibiotique le plus utilisé en pratique après les 

bêta-lactamines et les tétracyclines. De plus, selon les résultats de l’antibiogramme, ces souches 

se sont avérées multirésistantes, aux sulfamides, aux bêta-lactamines, aux quinolones et aux 

tétracyclines. Ce résultat est inférieur à celui d’autres études antérieures réalisées par Younis 

et al. (2017) et A. Ammar et al. (2015) sur des échantillons isolés à partir d’organes viscéraux 

(foie, poumons, cœur, rate) de poulets de chair provenant de différentes fermes avicoles en 

Egypte et qui ont rapporté que la distribution du gène sul1 dans des souches résistantes aux 

sulfaméthoxazoles étaient respectivement de 100% et 87% et par Ibrahim et al. (2019) et 

Ismail and Abutarbush (2020), sur des prélèvements isolés à partir de fèces bovins et de 

fientes avicoles en Jordanie et qui ont constaté que la distribution du gène sul1 dans des souches 

résistantes aux sulfaméthoxazoles était respectivement de 78% et 72,4%. Cependant, des 

résultats moins élevés (24%) ont été enregistrés par Guerra et al. (2003) dans des échantillons 

isolés à partir de fèces et de fientes prélevés dans des exploitations bovine et avicole en 

Allemagne et par Mendonça et al. (2016), qui ont noté un taux de47%, à partir de fientes 

prélevés dans des exploitations avicoles, au Portugal. 

La prévalence du gène Sul2 seul, était de 72,73% dans les souches E.coli. Ce résultat est 

similaire à celui enregistré par Ibrahim et al. (2019), qui ont rapporté que les gènes Sul2 et les 

gènes de résistance au sulfaméthoxazole ont été identifiés dans 70,2% des souches isolées à 

partir de fientes avicoles.  

De plus, dans notre étude, le gène Sul3 a été détecté dans 27,27% des souches résistantes testées. 

Ce résultat est inférieur à celui de Q. Li et al. (2022), qui ont observé que le gène Sul3 a été 

identifié dans 32.4% de souches E.coli isolées à partir d’échantillons de fèces et de fientes dans 

des exploitations bovine et avicole, en Chine. 

Dans notre étude, les résultats ont montré que 18,18% des souches isolées dans une ferme ovine 

et dans un abattoir à viande rouge, portent les gènes sul1+sul2 et sul2+sul3, tandis que 9,09% 

d’entre elles isolées dans une ferme avicole portent les gènes sul1+sul3. Nos résultats sont 

inférieurs à ceux de Abdelwahab et al. (2022),qui ont signalé que 64/164 (39%) des souches 

E.coli isolées à partir d’exploitations ovine et avicole et provenant de différentes régions de 

l’Émirat d’Abu Dhabi, étaient porteuses des deux gènes sul2 et sul3. 
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Pour les E.coli résistantes au sulfaméthoxazole, elles sont généralement attribuées à la présence 

des gènes sul1, sul2, et/ou sul3(Hammerum et al., 2006), qui sont connus pour être associés 

aux intégrons de classe 1 (Deekshit et al., 2012). Dans notre étude, le gène sul2 a été détecté 

dans 72,73% des souches, ce qui est attendu puisqu’il s’agit du mécanisme de résistance au 

sulfaméthoxazole le plus fréquent chez les souches E. coli (Enne et al., 2001; Kerrn et al., 

2002). En revanche, d’autres études réalisées en Chine, ont montré que sul1, sul2 et sul3 ont 

une importance égale dans la résistance au sulfaméthoxazole, des souches E.coli provenant 

d’animaux destinés à l’alimentation (Zhang et al., 2012). 

La résistance aux sulfamides est apparue très peu de temps après leur utilisation en clinique. 

Chez les bacilles à Gram négatif, elle peut être due, soit à des mutations dans le gène 

chromosomique de la DHPS (folP), qui résultent d’une diminution de l’affinité de la DHPS 

pour les sulfamides, ou bien à l’acquisition de gènes alternatifs (Sul), qui codent des DHPS avec 

une affinité réduite aux sulfamides (Eliopoulos & Huovinen, 2001). À l’inverse de plusieurs 

autres gènes de résistance aux autres classes d’antibiotiques, seulement 3 gènes de résistance 

acquis aux sulfamides ont été décrits. Le premier gène, sul1, a été observé uniquement comme 

faisant partie de la région conservée 30(30CS) des intégrons de classe 1, sur de larges plasmides 

conjugatifs tandis que sul2 n’a jamais été identifié comme faisant partie d’un intégron (Grape 

et al., 2005). Auparavant, considéré comme étant situé juste sur de petits plasmides non-

conjugatifs, sul2 a été récemment identifié dans un grand nombre de plasmides 

conjugatifs(Rådström et al., 1991) et a été associé à la prévalence de la résistance à la 

streptomycine. Il est généralement plus répandu que sul1 chez les bactéries à Gram négatif 

(Blahna et al., 2006). 

Cependant, dans une étude tunisienne, la distribution des gènes Sul montre la prévalence du 

gène sul1(Dahmen et al., 2010). Tandis que le gène sul3 a été identifié à l’origine chez des 

souches E. coli isolées chez le porc en 2003, en Suisse  (Wu et al., 2010), puis chez le bétail et 

les volailles, de même que chez les humains dans plusieurs pays (Antunes et al., 2007). En 

Algérie, seuls les gènes sul1 et sul2 ont été identifiés dans des souches d’entérobactéries (Tani 

& Arlet, 2014). 
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II.3. Conclusion 

 Il ressort de cette étude que les antibiotiques sont de moins en moins efficaces contre 

les entérobactéries, à cause de leur utilisation anarchique par les éleveurs, sans avis du 

vétérinaire, une pratique qui devient de plus en plus courante et qui détermine la sélection de 

bactéries résistantes et l’augmentation de la multi-résistances. 
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DISCUSSION GENERALE 

A partir des résultats des deux parties pratiques de notre étude, il a été constaté que le 

taux de contamination par les entérobactéries pathogènes et le taux des souches présentant des 

multi-résistances aux antibiotiques dans la chaine alimentaire est important. Il est essentiel de 

prendre très au sérieux ces deux problèmes tant pour leur impact sur la santé publique que pour 

les répercussions économiques non négligeables qu’ils peuvent engendrer, car toute la chaine 

alimentaire est concernée.  

Dans notre enquête, les mauvaises conditions d’hygiène sont des facteurs prédisposant à la 

multiplication des entérobactéries pathogènes, qui peuvent contaminer et affecter l’état de santé 

des animaux et qui à leur tour contaminent la chaine alimentaire et l’homme. En effet, ce 

manque d’hygiène, affecte le bien-être animal et fait que ce dernier tombe souvent malade, ce 

qui conduit les éleveurs à l’automédication et à l’utilisation abusive des antibiotiques dans les 

exploitations bovine, ovine et avicole, à des fins thérapeutiques ou préventives, sans 

connaissance des durées du traitement, des délais d’attente et sans contrôle préalable du 

vétérinaire. Tous ces éléments participent à la forte propagation de l’antibiorésistance constatée 

dans notre étude et c’est ce qui conduit principalement à la sélection de clones résistants et font 

que les gènes de résistance soient transmis entre les bactéries, à partir des exploitations, aux 

abattoirs et des abattoirs aux boucheries et ensuite à l’homme. 

De plus, l’homme et les animaux rejettent une partie des antibiotiques absorbés, dans leurs 

déjections, d’où la présence de taux élevés de bactéries pathogènes résistantes aux antibiotiques, 

dans toute la chaine alimentaire. 

 En effet, des liens de clonalité entre les souches isolées dans les exploitations, les abattoirs et 

les boucheries, sont soupçonnés, surtout que ces dernières ont été regroupées ensemble dans le 

dendrogramme du MALDI-TOF. Cette ressemblance entre ces souches peut être expliquée par 

un contact direct des animaux ou de leurs déjections avec, le matériel, l’eau et le personnel au 

niveau des élevages, ou bien lors du transport et de la manipulation à l’abattoir ou dans les 

boucheries. Cela suggère que certains gènes de résistance isolés chez les entérobactéries comme 

les CMY-2, Sul1, Sul2, Sul3 identifiés dans notre étude, pourraient présenter un risque pour 

l’homme en cas de transmission zoonotique. Ces derniers sont très souvent localisés sur des 

plasmides et transférés à d’autres souches et/ou espèces au cours d’un processus de conjugaison 

(Michel-Briand, 2007). 
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En outre, plusieurs chercheurs sont préoccupés par le rôle des animaux et en particulier 

celui des animaux producteurs de denrées alimentaires, dans la transmission à l’homme et la 

diffusion dans l’environnement des résistances aux antibiotiques. Dans une revue systématique 

récente, à large échelle réalisée par Tang et al. (2017) et qui a consisté à examiner l’association 

entre l’application des mesures restrictives d’utilisation des antibiotiques en élevage et la 

prévalence de l’antibiorésistance chez les animaux et l’homme, une relation étroite a été mise 

en évidence entre l’utilisation de ces antimicrobiens, le niveau de résistance chez les animaux 

d’élevage et les personnes en contact direct avec ces derniers. Il s’agirait d’un résultat très 

pertinent qui souligne l’importance du contact direct dans la transmission des bactéries 

résistantes avec un risque plus élevé pour certaines catégories de professionnelles (éleveurs, 

vétérinaires, employés des abattoirs). L’importance du contact direct dans la transmission de 

certaines formes de résistance souligne le rôle central des mesures préventives, tels que 

l’hygiène, le nettoyage et la désinfection. En revanche, sur la base de cette méta-analyse, 

l’occurrence des résistances dans la population doit être expliquée par d’autres facteurs que 

l’utilisation des antibiotiques chez les animaux producteurs de denrées alimentaires. 

Ces souches résistantes peuvent également être transmises soit par, le rejet des déchets des 

industries pharmaceutiques et des hôpitaux dans l’environnement, les effluents d’élevages 

contenant des micro-organismes résistants, les animaux de compagnie, l’utilisation abusive des 

mêmes classes d’antibiotiques en médecine humaine et animale, l’alimentation humaine ou 

bien par l’exposition à d’autres individus porteurs de bactéries multi- résistantes (Aminov, 

2011). 

 Selon l’AMCRA (Consommation d’antimicrobiens et résistance chez les animaux), 

des recherches supplémentaires sont nécessaires pour mieux identifier et quantifier les risques 

associés au contact direct et indirect entre l’homme et l’animal dans la propagation de la 

résistance aux antibiotiques. Le rôle des animaux et/ou des produits d’origine animale ne doit 

pas être négligé, mais il ne doit pas non plus être surestimé. Les risques associés au contact 

direct avec un animal domestique doivent également être pris en considération (Dal Pozzo et 

al., 2018). De plus, d’après Alharbi et al. (2022), il serait nécessaire de mettre davantage 

l’accent sur la lutte contre la transmission d’agents infectieux à partir des animaux à l’homme 

et dans le cadre des infections d’origine alimentaire, des stratégies d’interventions innovantes 

doivent être conçues pour empêcher la contamination de la chaîne alimentaire par des micro-

organismes pathogènes. En plus, pour un meilleur contrôle, les professionnels de la santé 
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publique, les épidémiologistes, ainsi que d’autres organismes responsables doivent être 

encouragés pour enquêter sur l’état des maladies et des profils de résistance aux antimicrobiens.  

 Par ailleurs, nous avons constaté dans notre étude, que la diminution de l’utilisation 

des antibiotiques s’accompagne d’une baisse dans la fréquence des multi-résistances. Cela est 

en accord avec les résultats de Anger et al. (2021), qui ont rapporté que la diminution de la 

résistance observée pour certains antibiotiques sur la période 2014-2020 en France,  ainsi que  

l’augmentation  de  la  sensibilité  totale  des  bactéries  commensales sont des résultats 

encourageants, qui montrent que les mesures législatives ou réglementaires prises par les 

pouvoirs publics, comme l’encadrement de la prescription et de la délivrance des antibiotiques 

d’importance critique, ainsi que l’engagement des professionnels, ont eu un impact sur le 

développement de la résistance. 

En effet, la réduction de l’utilisation des antibiotiques passe par la diminution du nombre de 

maladies dans l’élevage. Le bien-être animal, le logement, l’hygiène, la nutrition, le stress, la 

vaccination, la biosécurité et la sélection génétique, sont autant de paramètres qui participent 

au développement de l’immunité et à la baisse de la pression infectieuse de l’élevage (David et 

al., 2019; Kadzere et al., 2002). D’ailleurs, dans une étude réalisée en France par Guillot et 

al. (2014), il a été rapporté qu’une amélioration de la zootechnie pouvait engendrer une 

réduction de la consommation d’antibiotiques sans pertes économiques dans l’élevage. De plus, 

les préoccupations de la santé publique concernant les résidus antimicrobiens et les agents 

pathogènes résistants aux antimicrobiens dans les aliments et l’environnement, appuie la 

nécessité de poursuivre les recherches sur des alternatives aux antibiotiques, plus sûres (Ducrot 

et al., 2017). En effet, face à une restriction d’utilisation des antibiotiques, d’autres médecines 

complémentaires telles que la phytothérapie, l’aromathérapie, l’homéopathie sont des 

alternatives en médecine vétérinaire. En pratique, leur utilisation est appréciée par les éleveurs 

en raison de leur prix beaucoup plus accessible que certains antibiotiques et par l’absence de 

délais d’attente obligatoires ce qui évite les pertes (Jeune, 2011; Use et al., 2017). En outre, 

certaines de ces perspectives consistent à développer de nouvelles molécules bactéricides tels 

que la phagothérapie et les inhibiteurs des enzymes plasmidiques, qui représentent des solutions 

prometteuses pour échapper aux mécanismes de résistance (Ducrot et al., 2017). L’utilisation 

des probiotiques peut également être prometteuse pour réduire la prolifération de bactéries 

résistantes (Sanders et al., 2011). 
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D’autre part, la recherche et l’innovation consacrée à une meilleure prévention et un 

meilleur contrôle des maladies animales contribuent massivement à un élevage durable et à la 

sécurité alimentaire. Ainsi, dans la lutte contre la résistance aux antibiotiques, une approche 

d’action mondiale « une seule santé » adoptée et élaborée par l’OMS, la FAO et l’OIE est la 

plus appropriée, afin que tous les secteurs soient responsabilisés et puissent participer à des 

initiatives concrètes(Dal Pozzo et al., 2018). 

Cette dernière renforcera le programme de recherche sur la RAM et permettra à différents pays 

de promouvoir activement une action mondiale et de jouer un rôle de premier plan dans la lutte 

contre la RAM (CE, 2022). De plus, une meilleure compréhension des mécanismes de 

transmission permettra de prioriser les efforts et de mettre en place les actions les plus efficaces 

chez l’animal, l’homme et l’environnement(Dal Pozzo et al., 2018). Par ailleurs, le fait de 

s’éloigner des antibiotiques est un défi qui doit s’accompagner de changements dans l’élevage 

des animaux et de nouvelles thérapies. En d’autres termes, un état d’esprit totalement nouveau 

doit être appliqué aux pratiques agricoles et à l’élevage d’animaux destinés à la consommation. 

Cela se traduira par un système agricole qui protègera la santé des animaux et des humains, qui 

offrira aux consommateurs des produits sains de haute qualité et proposera une approche plus 

durable de la production alimentaire (CE, 2022). Il serait ainsi intéressant d’assurer la 

coordination entre les différents acteurs impliqués et de regrouper tous ces derniers au sein 

d’une organisation interprofessionnelle, destinée à l’amélioration technique de tous les maillons 

de la chaine alimentaire, en adoptant un système de  traçabilité des produits animaux « de la 

fourche à la fourchette », à commencer par l’application des bonnes pratiques d’élevage, des 

bonnes pratiques d’hygiène et de production et ainsi par l’application du système HACCP, et 

la norme ISO 22000.  
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CONCLUSION GENERALE 

Les résultats de notre étude sur la prévalence des entérobactéries pathogènes 

dans la chaine alimentaire, montrent une contamination élevée de 68,68%. Elle est de 

30,77% dans les fermes avicoles, de 13,19% dans les fermes bovines, de 7,69% dans 

les fermes ovines, de 18,13% dans les abattoirs à viande rouge, de 15,38% dans les 

abattoirs à viande blanche et de 14,84% dans les boucheries. Les résultats 

d’identification par MALDI-TOF ont indiqué que les 82 souches d’entérobactéries 

isolées sont réparties comme suit : 37 Escherichia coli, 34 Enterobacter cloacae, 5 

Klebsiella variicola, 4 Enterobacter xiangfangensis, 2 Enterobacter ludwigii,1 

Klebsiella aerogenes, 1 Citrobacter freundii et 1 Proteus mirabilis. 

Cette prévalence élevée peut être expliquée, par le faible niveau d’hygiène au niveau 

des exploitations, des abattoirs et des boucheries étudiés, par les mauvaises pratiques 

d’abattage, de nettoyage et de désinfection, ainsi que par l’absence des mesures de 

contrôle et de surveillance. 

En effet, quelques facteurs de risque liés à la contamination par les entérobactéries 

pathogènes dans les élevages, les abattoirs et les boucheries ont été identifiés. Ces 

derniers sont justifiés par le manque des pratiques de gestion des élevages et les 

conditions d’hygiène.   

Dans notre étude, l’enquête sur l’utilisation et l’évaluation de la sensibilité des 

souches isolées, aux antibiotiques, d’intérêt thérapeutique vétérinaire et humain a 

montré l’existence d’un niveau alarmant de multi-résistance (75,92%), contre les agents 

antimicrobiens fréquemment utilisés par les vétérinaires et les éleveurs dans les 

exploitations en Algérie, particulièrement les bêta-lactamines, les tétracyclines, les 

quinolones et les sulfamides. De ces constats découle donc le risque de présence de 

résidus d’antibiotiques dans les denrées alimentaires à large consommation, d’où 

l’impact direct sur le consommateur. Cette situation semble être le reflet d’une 

utilisation irrationnelle d’antibiotiques, à des fins thérapeutiques et préventives et 

l’absence d’une politique nationale bien définie d’où la nécessité de la mise en œuvre 

d’une stratégie pluridisciplinaire, qui permettra d’améliorer les pratiques de 

prescription des antibiotiques et de diminuer la résistance bactérienne. Ces résultats 

contribuent à soutenir que la résistance dans la chaine alimentaire est un phénomène à 

considérer avec grande importance et nécessite une action urgente en limitant 
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l’utilisation des antibiotiques (les probiotiques comme alternative) et en privilégiant les 

mesures prophylactiques (la vaccination).   

L’utilisation des outils de biologie moléculaire nous a permis de caractériser les gènes 

de résistance aux β-lactamines, aux quinolones et aux sulfamides. Des β-lactamases de 

type CMY-2 et des sul1, sul2, sul3 ont été détectés, avec des taux respectifs de 3,03% 

et de 41,66% ;75% et 25%. Ces derniers peuvent présenter un danger pour l’homme et 

participer à l’augmentation de la résistance aux antibiotiques. 

Ainsi, la surveillance des profils de résistance doit être étroitement associée à 

une surveillance moléculaire en laboratoire, afin d’évaluer plus finement la portée des 

enjeux de santé publique lorsque des mécanismes de résistance ou des clones bactériens 

identiques sont retrouvés chez l’homme et l’animal. Cette caractérisation à partir des 

gènes fournit également des clés de compréhension sur l’épidémiologie de la résistance. 

Il est aussi impératif de songer à l’association de techniques phénotypiques et 

génotypiques efficaces et complémentaires, pour tracer avec précision la diffusion ou 

la persistance des entérobactéries pathogènes dans une région donnée et 

particulièrement celle des bactéries multirésistantes aux antibiotiques. 

Enfin, les mesures de prévention en santé humaine ne doivent pas être dissociées 

de celles prises en santé animale et des actions prises pour préserver le bon état des 

écosystèmes, car les bactéries et les gènes de résistance se diffusent et se transmettent 

potentiellement via les animaux domestiques et sauvages et aussi les milieux naturels. 

Enfin, des mesures et des réglementations doivent être prises par les scientifiques, les 

vétérinaires, les autorités et les éleveurs pour le contrôle systématique des 

entérobactéries dans la chaine alimentaire, afin de prendre des actions correctives en 

temps opportun et d’éviter les différents risques encourus. 
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Recommandations & Perspectives 

Afin de diminuer les contaminations dans la chaine alimentaire, des formations et  des 

campagnes de sensibilisation du personnel, doivent être organisées et mises en place pour tous 

les acteurs de la chaine alimentaire (éleveurs, employés des abattoirs et des boucheries et 

vétérinaires), sur l’application des bonnes pratiques d’hygiène et de production et du bon usage 

des antibiotiques et de l’antibiogramme, dans la prescription des antimicrobiens et de la 

réduction de leur utilisation et/ou consommation. Ceci leur permettra de mieux maîtriser les 

techniques d’élevage, d’abattage et de conservation. Ainsi, les opérateurs de la chaine 

alimentaire doivent déployer et fournir des efforts durant toute la chaine de production, en 

passant par l’élevage, l’abattage jusqu’à la vente afin d’offrir un produit fini sain et de qualité. 

De ce fait, la mise en place de systèmes de surveillance et de contrôle comme le HACCP et 

l’ISO 22000, pourrait aider à améliorer la qualité des produits destinés à la consommation 

humaine et préserver la santé publique.  

Les résultats obtenus dans ce travail méritent d’être poursuivis en développant les actions 

suivantes : 

-Poursuivre ces recherches sur d’autres denrées alimentaires d’origine animale et de différentes 

espèces (viandes, œufs et lait) ; 

- Effectuer d’autres études plus approfondies, pour déterminer tous les facteurs de risque 

potentiels dans les élevages, les abattoirs et les boucheries et évaluer l’effet correctif de ces 

facteurs. 

-Identifier et quantifier les risques associés au contact direct et indirect hommes-animaux dans 

la transmission des résistances aux antibiotiques ; 

-Partager les résultats de notre recherche avec les acteurs de la chaine alimentaire et les autorités 

responsables, afin de les sensibiliser et les aider à tracer des plans d’action qui aideront à 

minimiser les contaminations de la chaine alimentaire par les entérobactéries pathogènes et à 

réduire les résistances aux antibiotiques ; 

-Étendre l’étude sur d’autres régions et/ou wilayas de l’Algérie ; 

-Explorer d’autres techniques génotypiques telle que l’électrophorèse en champ pulsé (PFGE), 

pour renforcer la démonstration des liens de clonalité entres les souches isolées ; 

-Caractériser les gènes de virulence et les gènes responsables de la production des β-lactamases 

pour les souches de note étude. 
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-Étudier la transférabilité des gènes de résistance (plasmides) ;  

-Utiliser le typage moléculaire par MLST, pour identifier les différentes séquences types ; 

-Identifier des groupes clonaux par électrophorèse en champ pulsé et les comparer avec ceux 

isolés chez l’être humain. 
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Annexe 1 : Questionnaire de l’enquête au niveau des exploitations 
1. Élevages bovinset ovins 

 

 

 

 

1-L’exploitation 

• Type de production : 
          -Laitière                         -Viande                             -Mixte  

• Mode d’élevage :   
          -Intensif                -Semi-intensif                -Extensif                     -Semi-extensif 

• Construction des bâtiments : 
         -Ancienne                                       -Nouvelle 

• Etat général des bâtiments : 
         -Bon état                      -Moyen                                        -Mauvais 

• Type de stabulation : 
                       -Libre                                -Entravée 

• Abondance de la litière : 
-Inexistante                   -Clairsemée                                      -Abondante 

• La litière :   
      -Propre                                     -Passable                                          -Sale 

• Hygiène des bâtiments : 
 -Propre                                     -Passable                                          -Sale 

• Ventilation : 
      -Statique                        -Dynamique                                        -Mixte 

• Qualité d’Aération  
 -Bonne                               -Passable                                          -Mauvaise 

•  Surface :    

Nom et prénom de vétérinaire :………………………………………………………………………. 

Propriétaire/éleveur:………………………………………………………………………………… 

Lieu-dit……………………………………CODE ……………………………………………………… 

Commune…………… wilaya…………………………………………………………………………… 

Date :…………………………………………………………………………………… 
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       -Béton          -Sable /gravier         -Caillebotis             -Autre : 

• Etat de surface      
       -Plutôt glissant                -Plutôt antidérapant 

• Evacuation de fumier :                     Oui                                     Non 
•    Nombre de raclage /jour : une fois          Deux fois              Trois fois 
• Utilisation de chaux                       oui                                     non 
• 2-Le personnel : 
• Nombre de personnes s’occupant des vaches laitières : |__|__| 
• Niveau instructif du propriétaire : 

-Analphabète              -Primaire               -Secondaire                         -Universitaire 

3 -alimentation : 

-Concentré                                   -Fourrage                         -Autre  

Eau d’abreuvement 

-Robinet        -Puits                  -Source               -Bâche                   -Sonde                  -Autre  

4-Les animaux : 

• -Nombre total des bovins :………………………………………… 
• Nombre total des ovins ;…………………………………………… 

5-Conduite sanitaire :  

• Antécédents sanitaires :…………………………….. 
• Diarrhées dans les deux mois précédant l’enquête :….. 
• -Suivi sanitaire et prophylaxie : 

-Vaccination        -déparasitage             -tuberculinisation            -test brucellique           -
suivi régulier par le vétérinaire          -visite de vétérinaire en cas de maladie seulement. 

• Dernier traitement effectué :…………………… 
PRELEVEMENTS : 

• Nature de prélèvement :écouvillonnage  rectal      Nombre         CODE……… 
• Espèce animale :                  -Bovine                        -Ovine 

Sexe :…………………………âge :…………………Race :……………………………… 
2. Elevage avicole 

 
PRODUCTION AVICOLE : 

Type d’élevage pc     pp       repro       dinde         autre  

Mode d’élevage :   au sol       en batterie        autre  

Effectif :…………..     Souche (Race) :………….. Âge :………. 

N° de bâtiments :………………..Superficie :…………………… 

N° de serres :…………………… Superficie :…………………… 

Nombre de bandes élevés par an:………………………………… 

Origine de poussins:……………………    Unique …… Multiple………. 
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Taux de mortalité :……………………….. 

HYGIENE DES BATIMENTS ET EQUIPEMENTS : 

 -Etat des bâtiments : Propre        passable           sale 

-Litière : paille      copeaux de bois         terre        caillebottis            plastique  

-Ventilation :   Statique     dynamique            mixte 

- Qualité d’Aération : Bonne             passable       mauvaise 

-Eclairage : groupe électrogène réseau                          autre  

-Chauffage : électrique                 gaz                    autre 

-Couveuse :   oui            non  

 -Evacuation de fumier :    oui           non 

 -Nombre de raclage /jour : une fois          deux fois                        trois fois 

-Utilisation de chaux : oui              non 

- Doté d’un dispositif d’évacuation des eaux usées :    Oui           non     

-Eloigné de toute habitation :   ………m 

LE PERSONNEL : 

-Sanitaire :      oui           non   

-Nombre de personnes s’occupant de bâtiment : |__|__| 

-Niveau instructif du propriétaire : -Analphabète  -primaire  -secondaire                                                                    
-universitaire 

ALIMENTATION ET ABREUVEMENT 

Type d’alimentation :     -concentré          -autre  

Eau d’abreuvement : -robinet    -puits    -source    -bâche     -sonde    -autre  

SUIVI SANITAIRE ET PROPHYLAXIE : 

-Pédiluve : oui        non 

Vide sanitaire : oui          non                  durée :………. 

Produit désinfectant utilisé :…………………….. 

Dératisation :   oui            non  

Programme de vaccination   appliqué         non appliqué 

Antécédents sanitaire :………….. 
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-Diarrhée :         oui         non 

-Traitement antibiotique :   oui        non  

-Respect de délai d’attente :…………………. 

- suivi régulier par le vétérinaire               visite de vétérinaire en cas de maladie seulement 

 
 

 

 

 

 

Annexe 2 : Questionnaire de l’enquête au niveau des abattoirs 
Inspection effectuée par:……………………………… le :……………… 

 Abattoir / Tuerie : ………………………………………………………… 

Adresse :……………………………………………….wilaya :……………… 

Viande rouge/ MOIS  

 Nombre abattu par mois  SEXE poids 

BOVIN    

OVIN    

 

Viande blanche/ MOIS 

Capacité totale  

Sujets contrôlés  

Poids   

Saisie   

 
1- Caractéristiques des locaux : 
-L’état de revêtement des murs et des cloisons est-il satisfaisant ?        OUI   NON 

-L’état de revêtement des plafonds est-il satisfaisant ?                           OUI   NON 

     -Etat du sol est-il correct en inclinaison et antidérapant ?                       OUI   NON 

     -Les regards d’évacuations des eaux usées sont-ils fonctionnels ?         OUI   NON 

     -Les salles d’eau sont-elles propres et fonctionnelles ?                           OUI   NON 

2- L’équipement : 
-Les outils sont-ils en bon état ?                                                                    OUI   NON 

-Subissent –ils une désinfection régulière ?                                                  OUI   NON 
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-L’eau est-elle contrôlée périodiquement ?                                                   OUI   NON 

-Les essuies mains à usage unique existent-ils ?                                           OUI   NON 

-Les chambres froides sont-elles fonctionnelles et propres ?                        OUI   NON 

-L’affichage externe de la température est-il fonctionnel ?                           OUI   NON 

-Le graphique des températures est-il conservé ?                                          OUI   NON 

3- Le fonctionnement : 
-La marche en avant est-elle respectée ?                                                       OUI   NON 

-La séparation de la partie sale de la partie propre est-elle en vigueur ?       OUI   NON 

-Durée entre l’abattage, l’éviscération et la mise en frigo : 

-L’autocontrôle est-il pratiqué ?                                                                    OUI   NON 

-L’échantillonnage est-il planifié ?                                                                OUI   NON 

-Le matériel d’emballage est-il stocké séparément ?                                     OUI   NON 

-La dératisation et la désinfection sont-elles instaurées périodiquement ?   OUI   NON 

-Si oui quelle est la date de la dernière réalisation ?  

-Le règlement intérieur est-il respecté ?                                                        OUI   NON 

-Les registres d’entrée et de sortie des produits existent-ils ?                       OUI   NON 

4- Le personnel : 
-L’hygiène corporelle est-elle respectée ?                                                     OUI   NON 

-Les tenues de travail sont-elles imposées ?                                                  OUI   NON 

-Les certificats de bonne santé sont-ils valides ?                                           OUI   NON 

5- Le transport 
-Engins de transport :      adapté        non adaptés      véhicules privés 

-les conditions de transport : mauvaise hygiène viande non emballée     absence de réfrigération 
6- Prélèvement 

-Nature de prélèvement :…………. Nombre :………N° :…….. 

-Sexe :…….. Espèce :………………..Age :…………….. 
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Annexe 3 : Questionnaire de l’enquête au niveau des boucheries 
Nom et ou raison sociale:………………………………………………….. 

Adresse :………………………………………………………………………. 

1. Caractéristiques des locaux : 
• L’état de revêtement des murs et des cloisons est-il satisfaisant ?  OUI   NON 

      •    L’état de revêtement des plafonds est-il satisfaisant ?                     OUI   NON 

      • Etat du sol est-il correct en inclinaison et antidérapant ?                 OUI   NON 

      • Les regards d’évacuations des eaux usées sont-ils fonctionnels ?   OUI   NON 

      • Les salles d’eau sont-elles propres et fonctionnelles ?                     OUI   NON 

2. L’équipement : 
• Les outils sont-ils en bon état ?                                                         OUI   NON 
• Subissent –ils une désinfection régulière ?                                       OUI   NON 
• L’eau est-elle contrôlée périodiquement ?                                        OUI   NON 
• Les essuies mains à usage unique existent-ils ?                                OUI   NON 
• Les chambres froides sont-elles fonctionnelles et propres ?             OUI   NON 
• L’affichage externe de la température est-il fonctionnel ?                OUI   NON 
3. Le fonctionnement : 

      • La marche en avant est-elle respectée ?                                             OUI   NON 

      • La séparation de la partie sale de la partie propre ?                           OUI   NON 

      • L’autocontrôle est-il pratiqué ?                                                          OUI   NON 

      • L’échantillonnage est-il planifié ?                                                     OUI   NON 

4. Le personnel : 
• L’hygiène corporelle est-elle respectée ?                                          OUI   NON 
• Les tenues de travail sont-elles imposées ?                                       OUI   NON 
• Les certificats de bonne santé sont-ils valides ?                                OUI   NON 
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Annexe 4 : Caractéristiques des exploitations, bovine et ovine 
Libellé de variable Modalités Pourcentage 

Densité des animaux Faible 20% 
Élevée 80% 

Construction Ancienne 0% 
Nouvelle 100% 

Hygiène générale de bâtiment Mauvaise 65% 

Bonne 35% 
Litière Existe 40% 

Clairsemée 60% 
Fréquence de raclage Une fois 60% 
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Plus qu’une fois 40% 
Type de sol Béton 60% 

Terre battue 40% 

Stockage de fumier A l’intérieur 60% 
A l’extérieur 40% 

Stockage de l’aliment A l’intérieur 60% 
A l’extérieur 40% 

Contrôle de l’eau Oui 30% 
Non 70% 

Contact et accès autres animaux Oui 70% 
Non 30% 

Déparasitage Oui 20% 
Non 80% 

Diarrhée  Oui 80% 
Non 20% 

Lutte contre les nuisibles Oui 40% 
Non 60% 

Décontamination Oui 20% 
Non 80% 

Hygromètre Oui  0% 
Non  100% 

Pédiluve Oui 0% 
Non 100% 

 

 

 

 

 

 

Annexe 5 : Caractéristiques des exploitations avicoles 

Caractéristiques P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9 P10 
Effectif 4000 4500 5500 6000 8500 4500 5000 3000 4500 6000 
Souches Cob500 Cob500 Isa b Isa b Cob500 Isa b Arbor Cob500 Cob500 Cob500 

Age a la visite 36j 36j 47j 35j 48j 36j 46j 25j 42j 36j 
Age d’abattage 55j 60j 52j 60j 54j 58j 60j 55j 52j 60j 

Nbrde 
bâtiments 

02 01 02 02 02 02 02 01 01 03 

Nbr de 
bandes /an 

02 02 04 04 03 02 04 02 02 03 
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Densité 
d’animaux 

15 p/m2 12 p/m2 15p/m2 14p/m2 12 p/m2 15p/m2 10p/m2 15 p/m2 14 p/m2 10 p/m2 

Taux de 
mortalités 

4% 6% 7% 7% 4% 5% 5% 5% 4% 5% 

Sole Terre Terre Terre Terre Béton Béton Terre Béton Béton Terre 
Aération Stat Stat Stat Stat Stat Stat Stat Stat Stat Stat 

Nombre de 
raclage 

3fois 1fois 1fois 1fois 2fois 3fois 2fois 2fois 2fois 2fois 

Hygiène 
générale 

Propre Sale Sale Sale Sale Sale Sale Sale Sale Sale 

Tenue de travail Oui Non Non Non Non Non Non Non Non Non 
Vide sanitaire ≥15j ≤ 15j ≤ 15j ≤ 15j ≥15j ≥15j ≥15j ≥15j ≥15j ≤ 15j 
Lots ≤ 500 m Oui Oui Non Non Non Oui Oui Oui Oui Oui 

Analyse de l’eau Oui Non Non Non Non Non Non Non Oui Oui 
Diarrhée Non Oui Oui Oui Non Oui Oui Oui Non Oui 

Hygromètre Oui Non Non Non Non Oui Non Non Non Oui 
Pédiluve Oui Non Non Non Non Non Non Non Non Non 

Désinfection Oui Oui Oui Oui Oui Oui Oui Oui Oui Oui 
Usage 

d’antibiotique 
Oui Oui Oui Oui Oui Oui Oui Oui Oui Oui 

Dératisation Non Non Non Non Non Non Non Non Non Non 
Stockage de 

fumier 
Al’ext A l’int A l’int Al’int Al’ext Al’ext Al’ext A l’int A l’int A l’int 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Annexe 6 : Présentation des abattoirs à viande rouge, étudiées 

Caractéristiques Abattoir 1 Abattoir 2 Abattoir 3 Abattoir 4 Abattoir 5 
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Capacité de production par mois -32 Bovins 
-146 ovins 

-10 bovins 
- 120 ovins 

- 18 bovins 
- 60 ovins 

-25 bovins 
- 45 ovins 

-80 bovins 
-1200ovins 

Etatdes murs satisfaisant non non oui non oui 
Etat de sol correct et antidérapant non non oui non oui 
Conception des murs Faïence Faïence Faïence Faïence Faïence 
La chaine mécanique  non non non non oui 
La salle d’attente des animaux oui non oui oui oui 
La marche en avant est respectée non non oui oui oui 
La chambre froide fonctionnelle non non oui non oui 
L’eau est contrôlée périodiquement non non non non oui 
Subit une désinfection régulière  non non oui non oui 
Hygiène corporelle est respectée non non oui oui oui 
Les tenues de travail sont imposées non non non non oui 
Les certificats de bonne santé  non non oui non oui 
Les conditions de transport  Mauvaise  Mauvaise  bonne Mauvaise  bonne 
Engin de transport Non adapté Non adapté adapté Non adapté adapté 

 

Annexe 7 : Présentation des abattoirs à viande blanche, étudiées 

Caractéristique Abattoir 1 Abattoir 2 Abattoir 3 Abattoir 4 Abattoir 5 
Capacité de production par jour 6000sujets 500sujets 500 sujets 1000 sujets 3000 sujets 
Etat des murs satisfaisants oui oui oui oui oui 
Etat de sol correct et antidérapant oui oui oui oui oui 
Conception des murs Faïence Faïence Faïence Faïence Faïence 
La chaine mécanique  Oui Oui  Oui  Oui Oui 
Ressuyage Ventilateurs Air libre Air libre Ventilateurs Ventilateurs 
La marche en avant est respectée Non  Non Non Non  Non 
La chambre froide fonctionnelle Oui Oui Oui Oui Oui 
L’autocontrôle pratiqué Non  Non Non Non Non 
L’eau est contrôlée périodiquement Oui Non Non Non Non 
Subit une désinfection régulière  Oui Non Non Oui Oui 
Hygiène corporelle est respectée Oui Oui Oui Oui Oui 
Les tenues de travail sont imposées Non  Non Non Non Non  
Les certificats de bonne santé  Oui Oui Oui Oui Oui 
Les conditions de transport  Bonne Mauvaise  Mauvaise  Mauvaise  Bonne 
Engins de transport  Adapté Non adapté Non adapté Adapté Adapté 

 

 

 

 

 

 
Annexe 8 : Questionnaire sur l’utilisation des antibiotiques 
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Ce questionnaire s’inscrit dans le cadre d’une thèse de doctorat d’état autour des pratiques de 
l’antibiothérapie en élevage aviaire, bovin et ovin. 
Nom et Prénom:……………………………………………………... 

Commune :………………………………………………………………………....... 
1- depuis quand exercez- vous ? ……………………………………………………….. 
2- nombre d’élevages aviaires que vous suivez ? :…………………………………….. 
3- nombre d’élevages bovins que vous- suivez ? :…………………………………....... 
4- nombre d’élevages ovins que vous- suivez ? :………………………………………. 

Nombre en poulet de chair  :….. …………..   Effectif total : …………………………. 
Nombre en poule pondeuse : ………………   Effectif total :…………………….......... 
5- vos utilisations d’antibiotiques sont à titre : 

6- La voie d’administration fréquemment utilisée : 

7- quels l’antibiotiques prescrivez-vous : 

8- Parmi les maladies infectieuses traitées par les antibiotiques qu’elles sont celles qui vous 
sont les plus fréquentes en élevage bovin ? 

9- Parmi les maladies infectieuses traitées par les antibiotiques qu’elles sont celles qui vous 
sont les plus fréquentes en élevage ovin ? 

10-Parmi les maladies infectieuses traitées par les antibiotiques qu’elles sont celles qui vous 
sont les plus fréquentes en élevage avicole ? 

11-Durée du traitement en moyenne :  

-1jour   -2 jour   -3jours -4jours -5 jours -6 jours -plus  

12- lorsque les résultats ne sont pas satisfaisants, au bout de quel délai changez-vous 
d’antibiotiques : 

-1jour   -2jours   -3jours   -4jours   -5jours   -plus. 

13- envoyez- vous des prélèvements au laboratoire pour autopsie ? 

-Souvent                -rarement                -jamais  

14- Sur quel argument vous faites le choix des antibiotiques que vous prescrivez ? 

15- Respecter vous la dose prescrite sur la notice de chaque antibiotique ? 

- Oui             - non                         - pourquoi :………………………………………… 

16 - Est-ce que l’éleveur suit vos recommandations par rapport à la dose , la durée du traitement 
et le délai d’attente ? 

-Oui                          -non        -  

17- que proposez-vous pour lutter contre l’anti-biorésistance ? 

Merci de m’avoir accordé du temps, votre collaboration me sera très précieuse. 
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Annexe 9 : Le matériels et milieux utilisés 
 

1. Appareillage et verrerie  
-  Balance de précision 0,01 g ;  
-  Stomacher ;  
-  Standard McFarland 0,5 ; 
-  Spectrophotomètre ; 
-  Pied à coulisse ; 
-  Centrifugeuse ;  
-  PCR ; 
-  Electrophorèse ;  
-  Agitateur ; 
-  Boîte d’éclairage UV 
-  Incubateurs (30°C, 37°C, 42°C, 44°C, 46°C) ;  
-  Consommables (Ose jetables 10µl, Ose de platine, boites de pétri, Sac stomacher sans filtre, 
pipettes souples jetables) ;  
-  Sacs stomachers ;  
-  Tubes. 
 

2. Milieux et réactifs  
 

-  Eau Peptonée tamponnée ;  
-  Eau Peptonée Alcaline à 1% NaCl ;  
-  pH mètre ;  
-  Gélose agar Violet Red Bile Lactose (VRBL) ;  
-  Gélose Plate Count Agar (PCA); 
-  Gélosé Baird-Parker (BK) ;  
-  Bouillon Cœur Cervelle (BHI) ;  
-  Gélose XLD ;  
-  Gélose TCBS ;  
-  Gélose nutritive Saline ;  
-  Milieux Rappaport-Vassiliadis ;  
-  Milieux Muller-Kaufmann ;  
-  Milieu gélosé Viande foie (VF) ;  
-  Sulfite Citrate ferrique ;  
-  Bouillon lactosé au pourpre de bromocrésol (bouillon BCPL) ;  
-  Réactif KOVACS ;  
-  Bouillon de Roth ;  
-  Litsky à l’éthyl violet et azide de sodium ;  
-  Disques à l’oxydase ;  
-  Galeries biochimiques API20E (Biomerieux)  
-  Disques d’antibiotiques   (Oxoid) 
-  Bouillon Tryptone de Soja ;  
-  Milieu Mueller Hinton ;  
-  Tris 250 ;  
-  EDTA 250 ;  
-  Tampon de saccarose à 25% ;  
-  Tampon de saccarose à 75% ;  
-  Solution Brijdesoxycholate ;  
-  Solution de lyse (Brij et EDTA 250) ;  
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-  Tampon TE (Tris et EDTA 250) ;  
-  Buffer TAE (Tris, acetate de sodium, EDTA, H2O) ; 
-  Solution de transport pour le gel électrophorèse (bleu de bromophénol, TAE, Glicerol, eau 
distillée) ;  
-  Gel agarose (agarose, TAE, solution de bromure d’ethidium) ;  
-  Buffer Taqpolymerase ;  
-  MgCl2 ; 
2,5 mM ;  
-  dNTPs 2,5 Mm ;  
-  Amorces (CMY2, Sul1, Sul2, Sul3, Aac (6) -Ib, qnrA1, qnrS2, qnrB1) ;  
-  l’hypochlorite de sodium ; 
-  Neutralisant.
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Abstract: This study was conducted to investigate first the bacterial contamination by 
Enterobacteriaceae, fecal coliforms and the prevalence of Salmonella spp. and second to identify the 
main associated risk factors in Algerian farms, slaughterhouses and butcheries during a two-years 
period. Thus, a cross-sectional study was performed using a simple random sampling method to 
target 20 farms, 10 slaughterhouses and 5 butcheries. A structured questionnaire was further used to 
assess hygienic status of the farms and slaughterhouses. A total of 265 samples were collected from 
wall, floor, litter, food, water and animals’ samples composed mainly of meat, neck skin and liver. 
Samples from walls and floors, from different sites were analyzed to evaluate the overall 
contamination and the hygiene of sites for Total viable bacteria, Enterobacteriaceae counts and Fecal 
coliforms counts. Furthermore, E.coli and salmonella spp. were identified in all samples. The overall 



 

 
 

 
 

contamination by sampling sites expressed as log10 CFU/g (mean ± SD) for Total Aerobic Microbial 
Count, Enterobacteriaceae count and fecal coliforms counts were around 4.71 ± 1.1, 4.73 ± 1.3 and 
4.68 ± 1.2 respectively. The findings evidenced that the prevalence of E.coli and Salmonella spp. 
were 63.40% and 18.49% respectively. The highest rate of E.coli contamination was for poultry 
farms (70%), beef farms (64%) and butcheries (74.54%) followed by poultry meat slaughterhouses 
(60%) and sheep farms (48%) while beef slaughterhouses have the lowest rate of contamination 
(33.84%). For salmonella spp. the contamination was found to be mainly in poultry meat 
slaughterhouses (31.11%), butcheries (25.45%), followed by poultry farms (22%), beef farms (20%) 
and sheep farms (12%) while beef slaughterhouses have the lowest rate of contamination (4.61%). 
This study evidenced multifactor effects of microbial contamination in farms such as animal density, 
litter hygiene and scraping, manure storage, water and pest control, contact with other animals and 
decontamination process. Overall, this trial indicated a high rate of microbial contamination for 
which further studies are needed to determine all the potential risk factors in order to evaluate the 
corrective effects. 
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1. Introduction 
 

Algeria is believed to have the second livestock population in North Africa, with an estimated 
population of 1.9 million cattle, 26.4 million sheep and 4.8 million goats, with an estimated meat 
production of 4.7 million quintals [1]. The livestock sector contributes to about 12.3% of the national 
GDP in 2016, and constitutes the main source of industrial raw materials (milk, meat and skin) as well 
as a high source of animal proteins for consumers [1]. In Algeria, the consumption of animal products 
such as meat, milk and egg is rising due to rapid demographic expansion, growing rhythms of 
urbanization, and an obvious evolution in the consumption habits. This trend has induced a surge in the 
demand of animal products with emerging risks of a food dependency for the region [2]. In parallel, 
there may be defective processing practices at any point from the farm-to-fork chain, which increase 
the chances of contamination and spread of foodborne pathogens [3]. In fact, food products may 
become contaminated at different stages along the food chain [4], which might happen during 
production, processing, distribution, preparation, and/or final consumption. The risk of food getting 
contaminated depends largely on the health status of the food handlers, their personal hygiene, 
knowledge and practice of food hygiene among others [5]. 

According to Hoffmann et al. [6], more than 600 million persons globally, or nearly one out of ten 
people in the world, fall ill after consuming contaminated food in 2010. Among them, 420 000 people 
died, including 125 000 children under the age of 5 years and caused 33 million Disability Adjusted 
Life Years [6]. For example, food of animal origin can be contaminated with bacteria during food 
processing or slaughtering [7]. Further, these pathogens come also into contact with food during 
storage and packaging [4]. Foodborne pathogens are recognized as an important public health problem, 
and their impact on both health and economy is intensively investigated [8]. Among the bacteria that 
cause foodborne poisoning, some are particularly important in terms of frequency and/or of 
seriousness of the disease. Salmonella spp. and E. coli are the common causes of foodborne diseases 
and death in the world [8,9]. For example, E. coli is known as dangerous bacteria in the dairy farm 



 

 
 

 
 

sector worldwide as it causes significant economic losses [10]. There are several strains in E. coli, 
despite the fact that the majority of them are harmless, a few strains can cause serious foodborne 
infections in human [3]. More specifically and in cattle we can refer to shiga toxin-producing E. coli 
and enterohemorrhagic E. coli [11]. 

Currently, little is known about the critical points of Salmonella spp. and E. coli contamination 
from farm-to-fork in Algeria. The public health importance of several pathogenic enterobacteria 
associated with food of animal origin was highlighted in certain studies conducted in different parts of 
the country [12,13]. However, statistics on the hygienic status and handling practices of meat in 
slaughterhouses and butcheries are scarce due to poor or non-existent reporting systems. Despite the 
above-mentioned research, the prevalence of Salmonella spp. and E. coli and its risk factors 
associated has not been sufficiently studied. To the best of our knowledge, the risk factors from of 
Salmonella spp. and E. coli contamination particularly in farms, slaughterhouses and butcheries have 
never been investigated in Algeria. Thus, this study aimed to evaluate the potential risk factors 
favouring Salmonella spp. and E. coli contamination and to determine the contamination of food chain 
in the province of Oum El Bouaghi located in Eastern Algeria. 

 
1. Materials and methods 

 
1.1. Study area and target population 

 

 
Figure 1. Map showing the geographical locations of the farms, slaughterhouses, and 
butcheries investigated from the province of Oum El Bouaghi, Algeria. 



 

 
 

 
 

A cross-sectional study was conducted using a simple random sampling over a period time of 
two years from December 2017 to February 2020. A total, of 20 specialised farms (5 cattle, 5 sheep 
and 10 poultry), 10 slaughterhouses (with slaughtering capacity ranges from 500 to 6000 chickens 
per day, 10 to 80 for cattle and 45 to 1200 for sheep), 5 private butcheries were selected in the 
province of Oum El Bouaghi from the Eastern of Algeria (Figure 1). 

 
1.1. Data collection at the farm and slaughterhouse levels 

 
Observation worksheets were used to collect information on management, facilities, equipment 

and hygienic practices at farms and slaughterhouses. A structural questionnaire was prepared and 
designed for farms and slaughterhouses, which contains twenty closed type questions. The 
questionnaire focused on live animal management, biosecurity measures, data on the farms and 
slaughterhouses including information of the personnel, cleaning and disinfection methods. 

 
1.2. Sample collection 

 
A total of 265 samples including wall, floor, litter, food, water and animal samples composed 

mainly of meat (chicken, beef and lamb), neck skin and liver, were collected. The meat samples were 
collected aseptically in sterile bags, stored on ice packs and transported to the laboratory under 
refrigerated conditions. Poultry and livestock feed (1pool of 5g x5), litter with droppings or faeces 
(1pool of 5g x5), neck skin and liver (1pool of 5g x5) placed in sterile bags were further considered. 
In addition, wall and floor swabs were collected aseptically in sterile tubes containing 9 mL of 
buffered peptone water (BPW) and transported directly from the sampling location to the laboratory 
under refrigerated conditions using wet ice. All samples were analyzed in the same microbiological 
laboratory to avoid any additional effects. Table 1 shows the nature, type and method of sampling, 
the amount and the number of samples taken from each farm, slaughterhouses and butcheries. 

 
1.3. Hygienic evaluation 

 
The notation of cleanliness was evaluated according to the guide of good farming practices for 

animal production and food safety [14]. 
 

1.4. Microbiological analysis 
 

The standard ISO 6887:1999 designed for samples preparation, stock suspension and dilutions 
for microbiological examination was used in this study. Briefly, under aseptic conditions, 10 g and 
25 g of beef and chicken meat samples were weighted and homogenized in a sterile blender for 2 min 
using 90 mL and 225 mL respectively of 0.1% BPW (pH 7.0 ± 0.2). The swabs from farms and 
slaughterhouses were directly seeded on surface (streaks) and in depth (count) on selective agar. All 
samples were tested for the different groups of bacteria consisting of Total Count Bacteria, 
Enterobacteriaceae counts, fecal coliforms and presence of E. coli and Salmonella. The culture 
methods for the detection of different organisms were based on international standards: 
- Bacterial counts: ISO 4833: 2003 for Total Count Bacteria, where 1 mL of each dilution (10−1, 
10−2, and 10−3) of the bacterial suspension was seeded in Plate Count Agar and incubated at 30 ± 1 ℃ 



 

 
 

 
 

for 72 h ± 3 h. Following incubation, bacteria colonies on plates were counted. 
- Enterobacteriaceae enumeration was performed following ISO 21528-2: 2004 guidelines. 
Inoculation was done on Violet Red Bile Glucose agar and incubated between 18–24 h at 37 ℃. 
- Enumeration of thermotolerant coliforms was performed using NF V08-060. Tenfold serial 
dilution for each sample for up to 10−3 were prepared, seeded on VRBL and incubated at 44 ℃ for 
48h. Five suspected colonies per sample were randomly isolated from VRBL and identified with an 
API 20E biochemical tests (BioMérieux, France). 
- Salmonella identification was performed using ISO 6579:2007. Briefly, 25g of samples were 
separately pre-enriched with 225 mL of peptone water (Condalab, Spain). All the samples were 
incubated at 37 ℃ for 18–24 h. From each pre-enrichment solution, 0.1 mL were transferred into 10 
mL of Rappaport Soy Broth Vassiliadis (Condalab, Spain) and incubated at 42 ℃ for 18–24 h. 
Enriched samples were then seeded on Xylose Lysine Desoxycholate Agar (Condalab, Spain) and 
incubated at 37 ℃ for 18h–24 h. Red colonies with black centers were re-isolated on nutrient Broth 
(Condalab, Spain) for purification. Five suspected colonies per sample were randomly identified with 
an API 20E biochemical tests (BioMérieux, France). 

 
Table 1. Organization of sampling at the farm, slaughterhouse and butchery levels. 

 

Number and site 
of sampling 

Type of samples Type and mode of 
sampling 

Location and quantity of 
samples 

Number of 
samples 

5 
Cattle farms 

Floor, wall Swab Floor and wall surface 10 
Litter with faeces Litter pots 1 pool of 5g x5 05 

 Feed Feed pots 1 pool of 5g x5 05 
 Water Bottle of water 250mL of water 05 

5 
Sheep farms 

Floor, wall Swab Floor and wall surface 10 
Litter with faeces Litter pots 1 pool of 5g x5 05 

 Feed Feed pots 1 pool of 5g x5 05 
 Water bottle of water 250 mL of water 05 

10 
Poultry farms 

Floor, wall Swab Floor and wall surface 20 
Litter with droppings Litter pots 1 pool of 5g x5 10 

 Feed Feed pots 1 pool of 5g x5 10 
 Water Bottle of water 250mL of water 10 

5 
Red meat 
slaughterhouses 

Floor, wall Swab Floor and wall surface 1 
Water Bottle of water 250 mL of water 05 
Meat Pieces 30g of carcass 50 

5 
Chicken meat 
slaughterhouses 

Floor, wall Swab Floor and wall surface 10 
Water Bottle of water 250 mL of water 05 
Neck skin Pieces 3 pools of 5x5g 15 

 Liver Pieces 3 pools of 5x5 g 15 
5 
Butcheries 

Red meat Pieces 30g of carcass 30 
Chicken meat Pieces 30g of carcass 25 

Total samples    265 
 



 

 
 

 
 

1.1. Statistical analysis 
 

Data were entered into Excel spreadsheet, cleaned, and exported to Statistical Package for Social 
Sciences (SPSS) program version 24 (IBM, USA) for statistical analysis. Descriptive statistics like 
mean, frequency, and percentage were performed on different variables. Univariate analysis and 
logistic regression were performed to identify factors associated with bacterial contamination. 
Univariate analysis for binary variables consisted of either Fisher exact test or chi-square (χ2) test as 
appropriate at 95% Confidence Interval (CI) and a significant level of 5%. The calculation of odds 
ratios (OR) was performed using the method of Woolf (method of logit) with a 95% confidence 
interval. Fisher’s exact test was performed if n ≤ than 20 or n ≤ 5 to test the relationships between 
each explanatory variable and the variable “presence/absence of E. coli and Salmonella spp.” 

 
2. Results 

 
2.1. Characteristics of the farms and slaughterhouses and overall contamination 

 
Our survey at the farm level allowed to observe that cattle are kept in tie-stall in all the surveyed 

farms. From this, 60% of the floors were found to be constructed from concrete, covered with straw 
while the remaining were made by clay (Table 2). Moreover, 65% of the buildings and sheepfolds are 
old constructions. 

The rest of the buildings are in a deteriorated state (cracks, holes in the roof). The hygiene in the 
buildings and sheepfolds is often poorly controlled, with only 35% in good hygienic conditions; 
however, the rest vary from fair to dirty. The distribution of germs per site, collected from cattle, sheep, 
poultry and slaughterhouses indicated that the wall and floor are relatively contaminated (Table 3). 

The total means bacterial count log10CFU/cm
2/was found to be 4.71 ± 1.24. These resulted in 55% of 

the farms with a sparse litter. On another hand, the straw generally reserved for bedding was used for 
animals feeding (Table 2). It is important to mention that when it exists, the litter is poorly maintained 
(dirty, wet litter), because of its infrequent loading and renewal (reduced scraping per day). 

A high number of the farms (70%) regrouped several livestock buildings with enough distance 
(less than 500 m from each other). In addition, 60% of the farms allow access to domestic animals 
(dogs and cats). Further, the equipment is limited to the strict minimum (feeder and drinker) and the 
ventilation system was found to be static in all farms. In 70% of the farms, the storage of manure and 
feed was mainly performed inside the farm. The questionnaire allowed gathering information on the 
rearing practices applied by the farmers. In general, 70% of the farms use water from wells, which are 
not strictly controlled. Only 75 % of the farms surveyed are rat free (Table 2). The poultry have several 
origins and came namely from Oum El Bouaghi, Constantine and Batna. The hygienic control is 
ensured by the veterinary inspection of each province. Additionally, 60% of the slaughterhouses have 
walls lined with earthenware, with a satisfactory state of covering and a correct and non-slip concrete 
floor. Compared to cattle and sheep meat slaughterhouses, the chicken ones were in very poor 
conditions. The overall contamination for Total Aerobic Microbial Count, Enterobacteriaceae count 
and fecal coliforms counts were around 4.71 ± 1.1, 4.73 ± 1.3 and 4.68 ± 1.2 respectively (Table 3). 



 

 
 

 
 

Table 2. Characteristics of the farms visited and percentages of presence of salmonella 
spp. and E. coli strains. 

 

Parameters Characteristic Percentage of E. coli Percentage of Salmonella spp. 
Animal density Law 40 40 

 High 60 60 
Building Old 70 70 

 New 30 30 
General building hygiene Poor 75 75 

 Good 25 25 
Litter Sparse 55 55 

 Exists 45 45 
Scraping frequency One time 65 65 

 More than one time 35 35 
Floor type Concrete 65 65 

 Clay 35 35 
Storage of manure Indoors 70 70 

 Outdoors 30 30 
Food storage Indoors 50 50 

 Outdoors 50 50 
Water control Yes 30 30 

 No 70 70 
Contact with other pets Yes 60 60 

 No 40 40 
De-worming Yes 25 25 

 No 75 75 
Diarrhea Yes 75 75 

 No 25 25 
Pica Yes 50 50 

 No 50 50 
Pest control Yes 75 75 

 No 25 25 
Decontamination Yes 25 25 

 No 75 75 
 

Table 3. Evaluation of the overall contamination by sampling sites expressed as log10 CFU/g. 
 

 Farms    Slaughterhouses   
Flora Cattle and sheep Poultry  Red meat  Chicken meat 

 Wall Floor Wall Floor Wall Floor Wall Floor 
A 4.68 ± 1.08 4.74 ± 1.4 4.62 ± 0.8 4.74 ± 1.4 4.71 ± 1.2 4.74 ± 1.4 4.74 ± 1.4 4.69 ± 1.09 
B 4.72 ± 1.02 4.74 ± 1.3 4.74 ± 1.3 4.74 ± 1.3 4.71 ± 1.2 4.74 ± 1.3 4.74 ± 1.3 4.71 ± 1.2 
C 4.60 ± 1.08 4.64 ± 1.2 4.73 ± 1.4 4.58 ± 1.4 4.71 ± 1.3 4.74 ± 1.3 4.72 ± 1.4 4.71 ± 1.2 

Flora A: Total Aerobic Microbial Count; Flora B: Enterobacteriaceae count; Flora C: Fecal Coliforms counts. 



 

 
 

 
 

1.1. Prevalence of E. coli and Salmonella spp. 
 

The results showed that the prevalence for E. coli was 44.90% (119) for and 18.49% (49) for 
Salmonella spp. in the 235 collected samples (Table 4). 

 
Table 4. Characteristics of the farms visited and percentages of Salmonella spp. and E.coli strains. 

 

Sampling site Number of samples E. coli (%) Salmonella spp. (%/) 
Cattle farms 25 64 (16) 20 (4) 
Sheep farms 25 36 (09) 12 (3) 
Poultry farms 50 70 (35) 22 (11) 
Red meat slaughterhouses 65 29.23 (19) 4.61 (3) 
Chicken meat slaughterhouses 45 28.88 (13) 31.11(14) 
Butcheries 55 67.27 (27) 25.45 (14) 
Total 265 44.9 (119) 18.49 (49) 

 
1.1.1. At the farm level 

 
Contamination by Salmonella spp. was found on the walls (20%), in litter (20%) and in feed (20%) 

of the cattle farms. Interesting to note that no positive samples were observed at the sheep farms 
neither in wall and floor nor in water samples. Only feed (40%) and litter (20%) were contaminated. 
Contaminations at the poultry farms by Salmonella spp. of 40%, 10%, 20%, 30% and 10% were 
identified on walls, floors, litter, feed and water, respectively (Table 5). The highest presence of E. coli 
was observed at the poultry farms, mainly on the floors and feed (100%), litters (80%), walls (50%) 
and water (20 %). The presence of E. coli at sheep farms was 80 % on feed, 100 % on litter and no 
positive samples on walls, floors and water. The percentage of E. coli at cattle farms was 60% in walls 
and floors, and 100% in feed and litter and no positive samples in water (Table 5). 

 
1.1.2. At the slaughterhouse level 

 
The percentage of E. coli in red meat slaughterhouses was 29.23%. The contamination was found 

to be mainly in walls (100%), beef samples (80%), sheep samples (80%) and floors (60%). Therefore, 
the prevalence of Salmonella spp. in red meat slaughterhouses was weak to be around 4.61% that is 
observed most frequently in samples of beef meat (40%) and sheep meat (20%). However, at the 
slaughterhouse level no positive samples to Salmonella spp. were found from walls and floors. In the 
chicken meat slaughterhouses, the contamination by E. coli and Salmonella spp. was 28.88% and 
31.11%, respectively. The contamination by E. coli was found in walls (100%), floors (60%), water 
(40%), liver and neck skin (6.66%) samples, respectively. Salmonella spp. were mainly isolated from 
neck skin (60%), liver (33.33%), walls, water and floors (40%) (Table 5). 

 
1.1.3. At the butcheries level 

 
The rates of samples contaminated by E. coli and salmonella spp. were 67.27% and 61.81%, 

respectively. The presence of E. coli in beef meat, sheep meat and chicken meat were 86.66%, 13.33% 
and 46.66%, respectively. In addition, 46.66% of the sheep meat and 28% of the chicken meat samples 



 

 
 

 
 

were contaminated with Salmonella spp. However, Salmonella spp. was not isolated from the beef 
samples (Table 5). 

 
1.1. Univariate analyses to investigate the risk factors 

 
To identify risk factors that predict Salmonella spp. and E. coli contamination at the farms and 

slaughterhouses levels, univariate analyses were performed to assess the relationships between the 
outcome variable and each explanatory variable. The relations were expressed based on “odds ratio” 
(OR) and P-values. The results of the univariate analysis of the association between the explanatory 
variables and the variable (Salmonella spp.and E. coli status: absence/presence) are summarized in 
Table 6. 

 
Table 5. Prevalence of Salmonella spp. and E. coli by sampling sites. 

 

 Type of sampling Prevalence (%)  
  E. coli Salmonella spp. 
Cattle farms Wall (3) 60 (1) 20 

 Floor (3) 60 (1) 20 
 Litter (5) 100 (1) 20 
 Feed (5) 100 (1) 20 
 Water (0) 00 (0) 00 
Sheep farms Wall (0) 00 (0) 00 

 Floor (0) 00 (0) 00 
 Litter (4) 80 (1) 20 
 Feed (5) 100 (2) 40 
 Water (0) 00 (0) 00 
Poultry farms Wall (5) 50 (4) 40 

 Floor (10) 100 (1) 10 
 Litter (8) 80 (2) 20 
 Feed (10) 100 (3) 30 
 Water (2) 20 (1) 10 
Red meat 
slaughterhouses 

Wall (5) 100 (0) 00 
Floor (3) 60 (0) 00 

 Beef meat (4) 80 (2) 40 
 Sheep meat (4) 80 (1) 20 
 Water (3) 60 (0) 00 
Chicken meat 
slaughterhouses 

Wall (5) 100 (2) 40 
Floor (3) 60 (2) 40 

 Water (2) 40 (2) 40 
 Neck skin (2) 40 (3) 60 
 Liver (1) 6.66 (5) 33.33 
Butcheries Beef meat (13) 86.66 (0) 00 

 Sheep meat (2) 13.33 (7) 46.66 
 Poultry meat (12) 48 (7) 28 

 



 

 
 

 
 

At the farm level, there were 8 significant factors related to E. coli and Salmonella spp. 
prevalence. The first ranked factor was the density of animals (OR = 11; P = 0.03). General hygiene 
(OR = 9.75; P = 0.03), scraping frequency (OR = 16; P = 0.01), manure storage inside the building 
(OR = 16; P = 0.01) were the other factors favouring E. coli and Salmonella spp. contamination. 
Moreover, E. coli and Salmonella spp. are more frequent when water is not controlled (OR = 16; P = 0.01). 
Therefore, the presence of E. coli and Salmonella spp. appears to be related to animal health practices 
(OR = 9.75; P = 0.03). At the slaughterhouse level, all the investigated factors appeared to be relevant 
and tended to be potentially associated with E. coli and Salmonella spp. contamination, even they 
were not significant (P > 0.05). 

 
Table 6. Definition and distribution of the explanatory variables selected for the analysis 
of farms and slaughterhouses contamination by E. coli and Salmonella spp. 

 

Parameter Modality % within presence 
of E. coli and 
Salmonella spp. 

χ2 Pα OR 95%CI (OR) RR 

  Farms      
Animal density High 91.67 4.44 0.035 11 0.93–130.33 1.83 

 Low 50      
General building 
hygiene 

Poor 86.87 4.36 0.036 9.75 0.95–99.97 2.17 
Good 40      

Litter Sparse 90.91 3.3 0.069 08 0.7–91.8 1.64 
 Exists 55.56      
Scraping frequency One time 92.31 5.93 0.014 16 1.27–200.93 2.15 

 More than one 
time 

42.86      

Floor type Concrete 84.62 1.83 0.176 4.13 0.49–34.54 1.84 
 Clay 57.14      
Storage of manure Indoors 92.31 5.93 0.014 16 1.27–200.93 2.15 

 Outdoors 42.86      
Storage of food Indoors 90 2.4 0.121 06 0.53–67.65 1.5 

 Outdoors 60      
Water control No 92.31 5.93 0.014 16 1.27–200.93 2.15 

 Yes 42.86      
Contact with other 
pets 

Yes 83.33 1.11 0.292 03 0.37–24.17 1.33 
No 62.5      

Decontamination No 86.67 4.36 0.036 9.75 0.95–99.97 2.17 
 Yes 40      
De-worming No 81.25 1.67 0.196 4.33 0.42–44.11 1.63 

 Yes 50      
Diarrhea Yes 86.67 4.36 0.036 9.75 0.95–99.97 2.17 

 No 40      
Pica Yes 81.82 0.61 0.434 2.25 0.29–17.76 1.23 

 Non 66.67     
      Continued on next page 

 



 

 
 

 
 

        
Parameter Modality % within presence 

of E. coli and 
Salmonella spp. 

χ2 Pα OR 95%CI (OR) RR 

Pest control No 86.67 4.36 0.036 9.75 0.95–99.97 2.17 
 Yes 40      

Slaughterhouses 
Animal cleanliness Bad 83.33 3.4 0.065 15 0.66–339.57 3.33 

 Good 20      
Walls and floor are 
satisfactory 

No 85.71 2.74 0.097 12 0.49–294.59 2.57 
Yes 33.33      

Good handling 
Hygiene 

No 83.33 3.4 0.065 15 0.66–339.57 3.33 
Yes 25      

Protective clothes No 80 3.6 0.057 16 0.72–354.82 4 
 Yes 20      
Water control No 66.67 1.67 0.196 06 0.35–101.57 2.67 

 Yes 25      

Note: 95% CI (OR): Confidence interval for Odds Ratio to 95% depending on the method of Woolf (method of logit). 
RR: Relative Risk. P < 0.05: Variable significantly associated with infection by Salmonella and E. coli. 

 
1. Discussion 

 
1.1. Prevalence of E. coli and Salmonella spp. at the farm level 

 
E. coli was isolated from the majority of farms in which, 70% of the poultry farms, 64% of the 

cattle farms and 36% of the sheep farms were contaminated. For Salmonella spp., 22% of the poultry 
farms, 20% of the cattle farms and 12% of the sheep farms were contaminated. The results of this study 
are in the same trend to those of Sobur et al. [15] from Bangladesh on floor, water, faeces and hand 
washing water samples from 4 cattle farms who demonstrated E. coli and Salmonella spp. to be 
respectively isolated at higher rates 75% (180 out of 240) and 56.67% (136 out of 240). According to 
the study by Ibrahim et al. [16] on 84 poultry farms in northern Jordan, E.coli was the most dominant 
species (53.4%). Our findings are in line with several earlier studies that reported E.coli and 
Salmonella spp. as the main contaminants in cattle farm samples [15,17,18]. The occurrence of E. coli 
and Salmonella spp. in farms may be in all these studies due to the improper management of animal’s 
dung, hence resulting on the transmission of E. coli and Salmonella spp. into the farm environment [19]. 

 
1.2. Prevalence of E. coli and Salmonella spp. at the slaughterhouse level 

 
The prevalence of Salmonella spp. in red meat slaughterhouses was 4.61%. Similar studies 

conducted in red meat slaughterhouses of different countries showed that the prevalence of Salmonella 
spp. varied from 3 to 33% [20]. For example, and in line to our results, earlier studies observed 4.8% 
contamination rate of bovine samples by E. coli [21]. An earlier study carried out in Algeria on both 
sheep and cattle showed a superficial contamination by Salmonella spp. with respective rates of 1.11% 
and 10% [22]. In Malaysia, a study reported a rate contamination of 55% by E. coli and 10% by 
Salmonella spp. from 40 samples of beef from two slaughterhouses [23]. Another study carried out in 



 

 
 

 
 

Australia on sheep meat reported 0.6% contamination by E. coli and 1.3% by Salmonella spp [24]. 
According to our results, the contamination rate (29.23 %) found for E. coli in red meat (cattle and 

sheep) is relatively low. These are in agreement with a Korean study [25]. In contrast, a previous study 
from Iceland [26] showed a very high contamination rate of various meat samples with E. coli ranging 
from 73% to 100%. It is well known, that subsequent to slaughter and dressing, carcasses can be 
contaminated with predominantly enteric bacteria, including E. coli coming from the skin, hair, 
gastrointestinal tract and the environment at the slaughtering facilities [27]. 

Our results showed that the prevalence of Salmonella spp. in chicken meat slaughterhouses was 
31.11%. Our results are very high and critical compared to those observed by Phillips et al. [28] who 
detected Salmonella spp. in 0.2% of sampled carcasses and 0.1% of boneless beef in Australia. 
However, the contamination rate in our study is lower than that obtained by Djeffal et al. [12] who 
found that all samples from Algerian poultry slaughterhouses were contaminated with Salmonella spp. 
Therefore, the results obtained in our study may be due to the manual slaughter and butchering of 
animals at the slaughterhouses. Indeed, the origin of this contaminating flora originate mainly from the 
animal’s skins, from the carcasses handled and in direct contact with dirty work area during 
slaughtering process [29]. It is important to highlight that a strong relationship between the 
asymptomatic carrying of Salmonella spp. and the contamination of carcasses at the end of the 
slaughter line might exist. According to Berends et al. [30], alive animal carrying E. coli and 
Salmonella spp. in its digestive tract would be 3 to 4 times more expected than a free animal, to give a 
contaminated carcass. Further, the hygienic quality of meat depends also on the flora existing in the 
hands of operators, work tools and work plans during slaughtering and cutting operations as well as on 
the development and growth of microorganisms during cooling, storage and distribution. 

 
1.1. Prevalence of E. coli and Salmonella spp. at the Butcheries level 

 
The results obtained in this study were superior to the results by Dib et al. [13] who observed a 

contamination rate of 50% in 39 meat samples taken from different butcher shops in Constantine city 
(Algeria), a contamination of 32.5% of the samples by E. coli and 2.5% by Salmonella spp. The 
contamination rate in our study is also higher than that obtained by Jarallah et al. [31] who observed 
that in 10 samples of meat taken from butcher shops in the city of Kut, Iraq, 40% of them were 
contaminated with E.coli. Also, the results of our study were superior to those Bantawa et al. [32] from 
Dharan city, Nepal who isolated in 50 samples 54% E. coli and 34% Salmonella spp. 

On the other hand, 93.33% of beef meat samples were contaminated with E. coli and Salmonella 
spp.; as Salmonella spp. was present in 7.14%. These results are very different from a previous 
study [33] in Cotonou and Porto-Novo in Benin who observed a prevalence of contamination of 11.50% 
by E. coli and Salmonella spp. and 16.67% by Salmonella spp. The results obtained in our case in 
chicken meat are close to those obtained by Adeyanju et al. [34], who revealed the presence of 33.3% 
Salmonella spp. and 43.3% E. coli in samples taken at butcher shops in Ibadan, Oyo State, Nigeria. 

Concerning sheep meat, 13.33% are contaminated by E. coli and 46.66% by Salmonella spp. 
These results are different from those observed in India by Makwana et al. [35] who isolated 6.25% of 
Salmonella spp. in 112 samples; and in Libya by Mansour et al. [36] who demonstrated the presence of 
5.7% of Salmonella spp. and 34.3% of E. coli from a butcher shop in Benghazi. The high level of 
contamination of butcher's meat shows the effectiveness of new contamination of carcasses once when 
leaving the slaughterhouse and could be linked to the type of transport, conservation or handling [33]. 



 

 
 

 
 

1.1. Risk factors 
 

This study elucidated potential factors favouring E. coli and Salmonella spp. contamination 
along the farms, slaughterhouses and butcheries in the province of Oum El Bouaghi in Algeria. Animal 
density was found to be significantly associated with E. coli and Salmonella spp. contamination of the 
farms. In fact, farms with low animal density had a lower contamination rate than farms with high 
density. The results are in good agreement with other studies which have shown that a high density 
promotes inter-individual contamination [37] though the fecal-oral route, which is the main 
transmission path of E. coli and Salmonella spp. responsible of diarrhea. Some studies attributed a part 
of the rise in the number of foodborne pathogens cases to the animal’s density in farms and the 
development of quick methods for disposal of wastes, notably use of slurries versus traditional 
methods employing bedding and composting [38]. These authors evidenced that farm effluents should 
be contained in holding tanks with proper aeration for appropriate lengths of time (1 to 3 months or as 
required) before being used as fertilizers. Improperly incubated and/or stored slurry can serve as a 
vehicle for environmental spread and propagation of E. coli and Salmonella spp. 

The intensity of practices, especially due to the high animal density in farms is often associated 
with animal stress [39]. Indeed, a strong relationship between stress and E. coli and Salmonella spp. 
infection was reported in the literature. In fact, a stressed animal will have higher cortisol levels, which 
compromise its immune defenses, become less resistant to aggressors, and will be more prone to 
diarrhea caused by E. coli and Salmonella spp. This stress-induced immunodeficiency can also occur 
when animals undergo a sudden change in behavior [39]. 

In this study, litter shows no statistically significant association with E. coli and Salmonella spp. 
contamination (P > 0.05). Certain studies explain that poor litter hygiene (high humidity, poor 
mulching and poor disinfection) is a risk factor that should not be ignored [37]. 

Fresh manure, particularly during summer months, has a high probability of carrying E. coli and 
Salmonella spp. Thus, special precautions should be followed in handling fresh manure, such as 
wearing protective clothing, avoiding hand contact with the mouth, eyes and nose, and washing after 
handling livestock and manure [40]. Indeed, there are several possible explanations for such a result. 
For example, storage must be done outdoors in a pit positioned in such a way as to avoid the spread of 
contaminants to other production units on the site or to neighboring sites. 

Drinking water for livestock has been clearly demonstrated as a source and possibly the main 
conduit for transmission of E. coli and Salmonella spp. from one animal to another, and it appears that 
water can be contaminated by oral contact alone [41]. Feed and water are the most important inputs in 
intensive livestock farming. However, maintaining the quality of these two elements throughout the 
rearing period is fundamental. In our case, it was observed that the prevalence of E. coli and 
Salmonella spp. is low in farms that use controlled water. This is consistent with earlier results [42], 
that reported that water treatment reduces the number of some pathogens present in drinking water and 
considered as a protective factor against the contamination of animals with Enterobacteriaceae. 

In this study, there was a significant association between pest control and E. coli and Salmonella 
spp. contamination. The presence of pests in the farm bothers the animals (stress, nervousness, 
pecking) and presents a health risk through the spread of pathogens from one farm unit to another. It is 
therefore recommended to install traps and poisoned baits in preferred sites around the premises 
(livestock and feed storage room), as well as at the windows. The results of our study revealed that 
only 25% of the farms follow decontamination in a correct way. Some environmental samples, such as 



 

 
 

 
 

empty pens, drains, and workers' boots, can harbor E. coli and Salmonella spp. and may be a major 
source of contamination [43]. According to Gonzalez et al. [44], the existence of E. coli and 
Salmonella spp. on farms, is related to a lack of cleaning and disinfection procedures, enabling it to 
spread to animals. It’s also worth noting that when washing the pens, some of the faeces found inside 
the pen can splash out and contaminate animals. The decontamination of the building constitutes the 
main procedure, which will have to be implemented according to a very precise chronology, being the 
cleaning, disinfection and sanitary vacuum. The subsequent contamination can occur on the surface of 
the meat during meat preparation, carcass or meat cutting, manufacturing of processed meat products, 
packing, storage, and distribution. Consequently, anything that can be in contact with meat directly or 
indirectly, can be a source of E. coli and Salmonella spp. contamination [45]. 

The results of this study revealed that only 20% of slaughtered animals are uncontaminated which 
can be a risk factor of E. coli and Salmonella spp. contamination. Monitoring rearing practices should 
be the first step in a meat hygiene management or assessment system. Indeed, farmers can contribute to 
meat safety by producing healthy, clean, and unstressed animals for slaughter. The surface 
contamination of animal carcasses with coliforms could be attributed to contamination from their 
intestine; however, hides and hooves contain a large number of such organisms from soil, manure, and 
feed that may be transferred to the carcass during dressing [45]. 

The results showed that slaughterhouses with walls and floors are in poor condition and those 
without a mechanical chain were more contaminated by E. coli and Salmonella spp. The high total 
count bacteria load observed at the slaughterhouse indicates as in [29], both a general lack of hygiene 
and the ineffectiveness of hygienic measures, which appear to be unsatisfactory in this infrastructure. 

Floors are an important source of contamination, since they transfer contamination to worker’s 
shoes. The workers, in turn, circulate inside the slaughterhouse, thereby disseminating the 

contamination. Even so, the drains and floors can offer a favorable environment for microbial growth, 
and an important source of propagation and preservation of microorganisms, especially if cleaning is 

done with water under high pressure. This practice can spread contamination by suspending 
microorganisms in the air in droplets of water [46]. 

As an important factor, poor handling hygiene can be associated with E. coli and Salmonella spp. 
According to Bensid [45], the major source of these bacterial contamination was found in the hair and 
faeces of slaughtered animals. E. coli and Salmonella spp. contamination in meat can start from the 
first skin incision made to remove the blood, especially if the tools and equipment used by the operator 
are not sterile. Defective evisceration and hygiene practices were identified as the most important risk 
factors for bacterial contamination of carcasses [47]. This may result in cross contamination of knives, 
cutters and other tools/equipment and may lead to propagation of pathogenic bacteria to other 
carcasses [30]. Some authors recommend knife decontamination between each carcass to reduce cross 
contamination [47]. These findings emphasize the importance of closely monitoring an effective 
removal of intestinal tracts in achieving a better control of bacterial contamination during the 
evisceration process of animal carcasses. 

The hygienic conditions of the slaughterhouse workers contributed also in this study to E. coli 
and Salmonella spp. contamination. The study showed that 75% of slaughterhouse workers do not 
wear protective clothes during working time. This finding is in agreement with Haileselassie et al. [48] 
where 62% of slaughterhouse workers did not cover their hair and wearing jewellery. People handling 
fresh meat should wear clean, easy-to-clean headgear and footwear. In addition, workers by 
themselves can be a probable source of contamination due to illness. It was recommended that new 



 

 
 

 
 

applicants could be examined clinically and bacteriologically before they are employed and at regular 
intervals afterwards [48]. 

The water used in slaughterhouses can also contaminate the meat during washing. The water used 
for cleaning procedures and meat processing in the slaughterhouses must meet drinking water 
standards. An adequate supply for potable water should be available to meet operational and clean-up 
needs and should be analyzed frequently to confirm its quality [49]. 

 
1. Conclusions 

 
The results obtained in this study indicated a high rate of E. coli and Salmonella spp. 

contamination in the food chain in Oum El Bouaghi province, Algeria. This study further provides 
useful information at each level of the food chain. Some risk factors related to a potential pathogenic E. 
coli and Salmonella spp. contamination in farms and slaughterhouses were identified and were partly 
explained by the hygienic conditions. Further studies are needed to determine all the potential risk 
factors in order to evaluate the corrective effects. Similarly, there is an urgent need to establish a 
surveillance and monitoring program to ensure food safety and human health. The purpose of 
monitoring the safety and quality of meat at slaughter is to protect the health and welfare of consumers, 
to ensure that meat is of guaranteed safety quality, and to prevent microbiological or biochemical 
hazards in farm animals. Further investigations, including Salmonella and E. coli serotyping, and 
virulence gene likely as Stx1, Stx2 are worthy to be done in future studies. 
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Résumé  

Cette étude a permis de déterminer la prévalence des entérobactéries pathogènes et d’identifier 
les principaux facteurs de risque, dans les exploitations, les abattoirs et les boucheries de l’Est algérien, 
pendant une période de deux ans. Ainsi, une étude transversale a été réalisée, en utilisant une méthode 
d’échantillonnage aléatoire simple pour cibler 20 fermes, 10 abattoirs et 5 boucheries. Un questionnaire 
structuré a été utilisé pour évaluer le statut hygiénique des fermes, des abattoirs et des boucheries. De 
plus, 265 échantillons ont été prélevés à partir des murs, du sol, de la litière, de l’aliment, de l’eau et des 
échantillons d’animaux composés principalement, de morceaux de poulet, de viande, de peau du cou et 
du foie. La flore aérobie mésophile, les Enterobacteriaceae, les coliformes fécaux et les salmonelles ont 
été dénombrés et les colonies sélectionnées ont été identifiées sur la base des caractéristiques 
biochimiques et confirmées par le MALDI TOF.  
D’autre part, dans le but d’une investigation sur l’utilisation des antibiotiques par les vétérinaires en 
Algérie, une enquête prospective a été menée à travers un questionnaire. 
En plus, quinze antibiotiques (15) ont été utilisés pour évaluer la sensibilité des bactéries identifiées 
(n=82). Les souches multi-résistantes (BMR) ont fait l’objet de recherche de gènes de résistance aux 
bêta-lactamines, aux sulfamides et aux quinolones par PCR. 

Les résultats ont montré que la prévalence des Enterobacteriaceae est de 68,68%. Tandis que 
celled’Escherichia coli et de Salmonella spp., est respectivement de 57,69% et 19,23%. Le taux de 
contamination le plus élevé concernait les exploitations avicoles (30,77%), les abattoirs à viande rouge 
(18,13%), les abattoirs à viande blanche (15,38 %) et les boucheries (14,84 %), suivis par les 
exploitations bovine (13,19%) et ovine (7,69%).  
Les résultats du questionnaire ont montré que les antibiotiques souvent utilisés dans les élevages bovin 
et ovin, sont les ß-lactamines, les sulfamides et les tétracyclines. Par contre, dans les élevages avicoles, 
les sulfamides, les quinolones et la colistine sont les antibiotiques les plus prescrits. Tandis que les 
résultats de l’antibiogramme ont permis d’enregistrer un taux global de résistance des souches 
d’entérobactéries de 77,92% (60/77).Les taux de résistance observés ont montré des niveaux élevés pour 
l’amoxicilline-acide clavulanique, l’oxytétracycline et l’association triméthoprime-sulfamides. Les 
faibles taux de résistance ont été notés pour la fosfomycine, la colistine et la gentamicine.Par ailleurs, 
pour les bêta-lactamines, nos résultats ont montré que 3,03% des entérobactéries multi-résistantes 
portent le gène CMY-2. Par contre, pour les sulfamides, 50% portent le gèneSul1, 75% le gène Sul2, et 
25% le gène Sul3. Par ailleurs, pour les quinolones aucune souche n’a été positive. 
Cette étude a mis en évidence les effets multifactoriels de la contamination par les entérobactéries 
pathogènes dans les élevages tels que la densité des animaux, l’hygiène et le raclage de la litière, le 
stockage du fumier, l’eau, le contrôle des nuisibles, le contact avec d’autres animaux et le processus de 
décontamination. Dans l’ensemble, ces résultats indiquent un taux élevé de contamination et de 
résistance aux antibiotiques par les entérobactéries dans la chaîne alimentaire.  

Des études complémentaires sont nécessaires pour déterminer tous les facteurs de risque 
potentiels associés à la contamination et la transmission des résistances aux antibiotiques, afin d’évaluer 
les effets correctifs de ces facteurs.Ainsi la mise en place de systèmes de surveillance et de contrôle 
pourrait également aider à améliorer la qualité des produits destinés à la consommation humaine et à 
préserver la santé publique. 

 
 

Mots clés : Fermes, abattoirs, boucheries, prévalence, facteurs de risque,Enterobacteriaceae, Résistance 
aux antibiotiques. 
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Abstract  

This study determined the prevalence of pathogenic enterobacteria and identified the main risk 
factors, in farms, slaughterhouses and butcheries in eastern Algeria, during a two­year period. Thus, a 
cross­sectional study was conducted, using a simple random sampling method to target 20 farms, 10 
slaughterhouses and 5 butcheries. A structured questionnaire was used to assess the hygienic status of 
the farms, slaughterhouses and butcheries. In addition, 265 samples were collected from walls, soil, 
litter, feed, water and animal samples consisting mainly of white and red meat, neck skin and liver. 
aerobic microbial count, Enterobacteriaceae, fecal coliforms and Salmonella were enumerated and 
selected colonies were identified on the basis of biochemical characteristics and confirmed by MALDI 
TOF.  
On the other hand, in order to investigate the use of antibiotics by veterinarians in Algeria, a prospective 
survey was conducted through a questionnaire. In addition, fifteen antibiotics (15) were used to evaluate 
the sensitivity of the identified bacteria (n=82). Multi­resistant strains (MDR) were tested for resistance 
genes to beta­lactams, sulfonamides and quinolones by PCR. 

The results showed that the prevalence of Enterobacteriaceae is 68.68%. While the prevalence 
of Escherichia coli and Salmonella spp. is 57.69% and 19.23% respectively. The highest contamination 
rate was in poultry farms (30.77%), red meat slaughterhouses (18.13%), white meat slaughterhouses 
(15.38%) and butcher shops (14.84%), followed by beef (13.19%) and sheep (7.69%), farms. 
The results of the questionnaire showed that the antibiotics often used in cattle and sheep farms are ß­
lactams, sulfonamides and tetracyclines. In contrast, in poultry farms, sulfonamides, quinolones and 
colistin are the most prescribed antibiotics. While the results of the antibiogram recorded an overall 
resistance rate of enterobacteria strains of 77.92% (60/77). The observed resistance rates showed high 
levels for amoxicillin­clavulanic acid, oxytetracycline and trimethoprim­sulfonamides. Low levels of 
resistance were noted for fosfomycin, colistin and gentamicin. Furthermore, for beta­lactams, our results 
showed that 3.03% of multi­resistant enterobacteria carry the CMY-2 gene. On the other hand, for 
sulfonamides, 50% carry the Sul1 gene, 75% the Sul2 gene, and 25% the Sul3 gene. Moreover, for 
quinolones, no strain was positive. 
This study highlighted the multifactorial effects of pathogenic enterobacteria contamination on farms 
such as animal density, hygiene and litter scraping, manure storage, water, pest control, contact with 
other animals, and the decontamination process. Overall, these results indicate a high rate of 
contamination and antibiotic resistance by enterobacteria in the food chain.  

Further studies are needed to determine all potential risk factors associated with contamination 
and transmission of antibiotic resistance in order to assess the remedial effects of these factors. Thus, 
the establishment of surveillance and control systems could also help to improve the quality of products 
intended for human consumption and to preserve public health. 

 
 

Keywords:Farms; slaughterhouses; meat; prevalence; risk factor; Enterobacteriaceae,Antibiotics 
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 ملخص

هذهالدراسةبتحديد   سمحت 
مدىانتشارالبكتيرياالمعويةالمسببةللأمراضوتحديدعواملالخطرالرئيسية،فيالمزارعوالمسالخوالقصابات  

  5  مسالخو  10  مزرعة  20  دفتستهتمإجراءدراسةمقطعيةمستعرضة،باستخدامطريقةأخذعيناتعشوائيةبسيطة.فيشرقالجزائرلمدةعامين
عينةمنالجدرانوالأرضياتو فراش الارضية    265  والقصابات بأخد  تماستخداماستبيانمنظملتقييمالحالةالصحيةللمزارعوالمسالخ.  قصابات

تمحساب  .  والطعاموالماءوعيناتالحيواناتالتيتتكونأساسامنقطعالدجاجواللحوموجلدالرقبةوالكبد
سالمونيلا،وتمتحديدالمستعمراتالمختارةعلىأساسالخصائصالبيوكيميائيةوأالفلوراالهوائيةالمتوسطة،والبكتيرياالمعوية،والقولونالبرازي،وال

 . كدتها تقنية مالديتوف
 . من جانب اخر و لغرضالتحقيقفياستخدامالمضاداتالحيويةمنقبلالأطباءالبيطريين،فيالجزائر،تمإجراءمسحمستقبليمنخلالاستبيان

  ، لذلك  (.   82=ن)  يةالبكتيرياالمحددةلتقييمحساس(  15)  تماستعمالخمسةعشرمضاداحيويااضافة 
 .كانتالسلالاتالمقاومةللأدويةالمتعددةموضوعاللبحثعنجيناتمقاومةبيتالاكتاموالسلفوناميداتوالكينولوناتبواسطةتفاعلالبوليميرازالمتسلسل

. علىالتوالي٪    19.23  و٪    57.69  بينماالإشريشيةالقولونيةوالسالمونيلا،هو٪.  68.68  أظهرتالنتائجأنانتشارالبكتيرياالمعويةهو
 ،والقصابات٪(  15.38)  ،ومسالخاللحومالبيضاء٪(  18.13)   ،ومسالخاللحومالحمراء٪(  30.77)  وكانتأعلىنسبةتلوثتتعلقبمزارعالدواجن

للبياطرة ٪(.  7.69)  ومزارعالأغنام٪(  13.19)  ،تليهامزارعالماشية٪(  14.84) الموجه  الاستبيان  أظهرتنتائج 
المضادات  الخواصأنالمضاداتالحيويةالاكث حين  في  والتيتراسيكلين  السلفوناميدات  و  البيتالاكتام  هي  استخدامافيتربيةالماشيةوالأغنام  ر 

 .الحيوية الاكثر استعمالا في عنابر الدجاج هي السلفوناميدات و الكينولون و الكوليستين
)  77.92  أظهرتالنتائجأنمعدلالمقاومةالإجماليللسلالاتالمعويةالمعزولةهوكما    ٪60/77  .)

.  سلفوناميد-كلافولانيكوأوكسيتتراسيكلينوتركيبةتريميثوبريم –أظهرتمعدلاتالمقاومةالمسجلةمستوياتعاليةلحمضأموكسيسيلين
٪   3.03  لبيتالاكتام،تظهرنتائجناأنبالنسبة.  تمتسجيلمعدلاتمقاومةمنخفضةللفوسفوميسينوالكوليستينوالجنتاميسين

٪   75  ،و  1منالسلالاتتحملجينسول٪    50  بينمابالنسبةللسلفوناميدات،فإن.  2-  منالبكتيرياالمعويةالمقاومةالتيتماختبارهاتحملجينكمي
 .علاوةعلىذلك،بالنسبةللكينولونات،لمتكنأيسلالةإيجابية. 3تحملجينسول٪  25 ،و 2تحملجينسول

ءعلىالتأثيراتمتعددةالعواملللتلوثبالبكتيرياالمعويةالمسببةللأمراضفيمزارعالماشيةمثلالكثافةالحيوانيةوالنظافةوكشط سلطتهذهالدراسةالضو
. القمامةوتخزينالسمادوالمياهومكافحةالآفاتوالاتصالبالحيواناتالأخرىوعمليةإزالةالتلوث

 . لحيوية منقبلالبكتيرياالمعويةفيالسلسلةالغذائيةبشكلعام،تشيرنتائجهذهالدراسةإلىارتفاعمعدلالتلوثوالمقاومة للمضادات ا
هناكحاجةإلىمزيدمنالدراساتلتحديدجميععواملالخطرالمحتملةالمرتبطةبالتلوثوانتقالمقاومةالمضاداتالحيوية،منأجلتقييمالآثارالت 

.  صحيحيةلهذهالعوامل
 . دةللاستهلاكالبشريوالحفاظعلىالصحةالعامةوبالتالي،فإنإنشاءنظمللرصدوالمراقبةيمكنأنيساعدأيضافيتحسيننوعيةالمنتجاتالمع
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