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L’AMR dans la chaîne alimentaire



Décision d’éxécution (UE) 2020/1729

Décision d’éxécution (UE) 2020/1729 du 17/11/2020
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Surveillance de différentes substances 

antimicrobiennes

Surveillance de l’AMR : Plusieurs antimicrobiens d’importance critique 

(classement selon l’OMS)
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Prevalence d’E.coli ESBL

Prévalences ESBL 2021 Viande fraîche Faeces

Poulets de  chair 56 % 78,54 %

Porcs 3,33 % 40,33 %

Bœuf 2 % 59,80 %



Survei l lance spécif ique des bactéries  E. col i productrices de 

ß-lactamases,  ou de carbapénémases dans la  viande

de volai l le
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Survei l lance spécif ique des bactéries  E. col i productrices de 

ß-lactamases,  ou de carbapénémases dans la  viande

de porc

! Faible prévalence

100% MDR

Pas de souches R7/R8 en 2021
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Survei l lance spécif ique des bactéries  E. col i productrices de 

ß-lactamases,  ou de carbapénémases dans la  viande

de boeuf

! Faible prévalence
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Survei l lance spécif ique des bactéries  E.  col i  productrices de 

ß-lactamases,  ou de carbapénémases dans la  matière fécale 

de poulets de chair
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Survei l lance spécif ique des bactéries  E.  col i  productrices de 

ß-lactamases,  ou de carbapénémases dans la  matière fécale 

de porc
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Survei l lance spécif ique des bactéries  E.  col i  productrices de 

ß-lactamases,  ou de carbapénémases dans la  matière fécale 

de bovins
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RÉSULTATS DU SÉQUENÇAGE

DES E. COLI BLSE 

NRL-AMR-Food & Food producing animals



Implementat ion de 

W GS dans le cadre de la  

survei l lance de la  RAM



Workflow

2020/7894 Monitoring RAM 
(previous 2013/652/EU)

WGS

MiSeq Illumina

In House Pipeline 

(Sciensano)

Biofinformatic tools

Resistance (ResFinder)

Virulence (VirulenceFinder)

Plasmids (PlamidFinder) 
cgMLST (cluster analysis)



En 2021, le génome de 216 isolats d’E. coli 
BLSE provenant de la production primaire et 

de la viande fraîche ont été analysés par 
séquençage chez Sciensano (service 

pathogènes alimentaire). 
Tous les isolats ont été confirmés en tant que 

producteurs de BLSE, résistant aux 
céphalosporines de troisième génération. 

Une grand diversité de lignées d’E. coli BLSE 
a été retrouvée dans chaque catégorie 

d’animaux

En ce qui concerne la co-résistance aux CIA 
(Cip, Azi, Col, Tig) la présence de gènes 

PMQR chez la volaille est critique, tandis que 
la résistance plasmidique à la colistine est 

très faible 

Des gènes de R aux AB non utilisés, comme 
le chloramphénicol chez la volaille, ont été 

retrouvés ainsi que des gènes de résistance 
aux désinfectants

Analyse génétique des souches E. coli 

productrices de β-lactamases
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Gènes de resistance associés aux BLSE
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Les gènes PMQR ont été retrouvés dans la volaille (20%), la viande de 

volaille (14,7%) et le porc (11%) et sont absents dans les veaux et 

dans la viande de porc et de boeuf

Co-R aux Fluoroquinolones
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Co-R à l’Azithromycine

Chez les E. coli ESBL, les gènes de resistance à l’Azithromycine ont été retrouvés dans les 

veaux (63,63%), les porcs (44,4%), les poulets de chair (8%) et la viande de poulet de chair 

(5,73%). 
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Cluster analysis: Poulet de chair et viande

fraiche de poulet de chair 
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La résistance aux céphalosporines de 3ème/4ème génération a été
confirmée par WGS

Les gènes de résistance CTX-M G1, SHV-12 et TEM-52 sont les 
plus prévalents

Aucun gène de résistance aux carbapénèmes, ni à la tigécycline
n’a été retrouvé

La résistance à la ciprofloxacine est associée au gène plasmidique
QnrS tandis que la résistance à la ciprofloxacine et à l’acide

nalidixique est associée aux mutations chromosomiques (gyrA, 
parC)

Le gène de résistance mcr 1.1 a rarement été retrouvé chez les E. 
coli BLSE excepté dans la viande de boeuf

Conclusions  



RÉSULTATS DU SÉQUENÇAGE

DES MRSA ET 

ENTEROCOQUES

NRL-AMR-Bactériologie Vétérinaire



• Le génotype ST239-t037 est associé aux HA-MRSA et est distribué

mondialement

• En 2021, 5 isolats CC8-ST239-t037: 3 de vaches laitières et 2 de 

bovins viandeux

• Portaient les mêmes gènes de virulence:

– sak et scn associés au cluster d’évasion immunitaire

– plusieurs gènes associés à des toxines (hlgA, hlgB, hlgC, lukD, lukE, 

sea, sek, seq, selw et selx) et exoenzymes (aur, splA, splB et splE)

– négatifs pour PVL

• Présentaient des profils cgMLST très similaires

• Même profil phénotypique de résistance: STR-SMX-RIF-PEN-CHL-ERY-

FOX-KAN-TET 

– Il s’agit des seuls isolats de MRSA du monitoring de 2021 résistants à 

la rifampicine (2 mutations observées dans tous ces isolats)

• Lien épidémiologique?

Investigation par NGS de 5 HA-MRSA isolées de 

vaches laitières et de bovins viandeux en 2021



• 1 isolat de veaux de boucherie avec un génotype CA-MRSA: 

CC1/ST1 t386

• Genotype déjà rapporté dans la littérature:

– hôpitaux (Palestine, Hadyeh et al., 2019)

– un hérisson européen (Ruiz-Ripa et al., 2019) 

– Dans d’autres isolats d’animaux et d’humains en Europe et au 

Moyen-Orient (Earls et al 2021)

• Portait plusieurs gènes de virulence: 

– sak et scn associés au cluster d’evasion immunitaire

– plusieurs gènes associés à des toxines (hlgA, hlgB, hlgC, lukD, 

lukE, seh, selw et selx) et exoenzymes (aur, splA et splB). 

– négatif pour PVL

Investigation par NGS d’une CA-MRSA chez 

les veaux de boucherie en 2021



• Résistance au linézolide : 

• 12 souches séquencées (10 E. faecalis, isolées de veaux (n=8), poulets 

de chair (n=1) et de poules reproductrices (n=1) et 2 E. faecium, isolées 

de porcs (n=1) et veaux (n=1)) sur 14 souches LZD-R (12 E. faecalis + 2 

E. faecium) en 2021

• Génotypes observés: 

– optrA observé chez E. faecalis 

– optrA/poxtA observé chez E. faecium

• /!\ Résistances croisées :

Investigation par NGS de résistances 

observées chez les entérocoques en 2021

• Résistance à la vancomycine : 

• Présence du cluster vanA chez 1 E. faecalis VAN-R isolée de veaux

• Présence du cluster vanA chez 1 E. faecium VAN-S (MIC=4, valeur cutoff) isolée de veaux

• Résistance aux désinfectants : 

• Présence de clpL chez 7 E. faecalis isolées de veaux

optrA poxtA

phénicols phénicols

tétracycline

83,33

16,67

Genotypes (%) observés parmi les 
entérocoques résistantes au linézolide 

(n=12) 

optrA optrA/poxtA
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