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EDITO

La réflexion démarre avec le concept de la seule santé à plage, derrière cette carte postale

de nos étés, en lien étroit avec des océans en overdose due à l’impact anthropique proche

des côtes. Souvent, l’effet de l’urbanisation atteint l’environnement via des microbes en

eaux troubles, un terrain de jeu pour les scientifiques qui essaient de lire dans la boule de

cristal de l’antibiorésistance. D’autre part, la nature riposte, nous rappelant que nous ne

sommes pas que des observateurs, mais des acteurs dans cette transformation. L’urgence

climatique vient brouiller les pistes. À travers le prisme des épidémies climatisées, nos

contributeurs explorent comment le réchauffement redessine la carte des maladies

infectieuses. L’eau n’est plus seulement un lieu de baignade, mais un nouveau terrain de

jeu pour des pathogènes opportunistes. C’est ici que s’engage un véritable Shifumi entre

virus et bactérie : une lutte pour la survie, pour l’espace et pour les ressources, où chaque

mutation compte. En plus de ces interactions biologiques, l’impact de la pollution

anthropique est aussi analysé à travers l’étude de la plastisphère, ce nouvel écosystème né

de la rencontre entre les organismes et les surfaces plastiques. Mais si, dans l’équilibre

actuel, tout semble indiquer un dérèglement, les microorganismes nous offrent aussi des

solutions : par leurs activités probiotiques, ils travaillent pour un ventre content, un indice

que la résilience de notre planète commence en nous.

Nous vous souhaitons une bonne lecture, de ce message d’espoir sur la compréhension de

la résilience collective de nos écosystèmes.
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DOSSIER 1 LA PLAGE : UN FAUX

PARADIS POUR UNE SEULE

SANTÉ

Dans ce numéro :

• Antibiotiques et plastiques : un côte-tail mortel

• Révolutions sous-marines : résistomes et perturbations benthiques nées de l’aquaculture

• De l’humain à l’océan : comprendre les impacts et les signaux biologiques

• L’autre visage des eaux usées : du péril sanitaire au génie médical

• Quand les probiotiques plongent dans les bassins : une alternative qui fait des vagues
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Antibiotiques et plastiques : un côte-tail
mortel

INTRODUCTION ÉQUIPE

FIGURE 1 – Cycle de pollution de la mer par les an-
tibiotiques et plastiques. 1/ l’activité anthropique et la
pollution 2/ fuite dans les environnements 3/ l’impact sur les
écosystèmes 4/ retour de la pollution vers l’Homme et nou-
veaux traitements (1) ; 5/ alternatives durables.

L’intensification des activités humaines au
cours des dernières décennies s’est accom-
pagnée d’une production massive de déchets
et de substances polluantes dont une part
significative atteint aujourd’hui les milieux
aquatiques [1, 2]. Parmi ces contaminants,
les plastiques et les antibiotiques occupent
une place particulière en raison de leur
usage généralisé de leur persistance environ-
nementale et de leurs effets potentiels sur les
écosystèmes et donc la santé humaine [1].
Les plastiques très largement utilisé de nos
jours se fragmentent progressivement sous
l’effet des contraintes physiques chimiques
et biologiques. Ces particules invisibles à
l’oeil nu se retrouvent dans les sédiments, les
organismes vivants que nous consommons
et par conséquent dans nos propres orga-
nismes. En parallèle, les antibiotiques, em-
ployés massivement en médecine humaine
et animale, sont partiellement éliminés lors
des traitements des eaux usées. Une fraction
non négligeable persiste et exerce une pression de sélection sur les communautés bactériennes [2]. La
santé de ces organismes aquatiques et celle de l’Homme étant intrinsèquement liées par le biais du ré-
seau trophique, connaitre le mode d’action de ces toxines est important pour mieux protéger la santé
humaine. La contamination continue des milieux marins par des polluants persistants comme les an-
tibiotiques et les microplastiques montre le manque de traitement spécifique des eaux. Ces substances
sont difficiles à éliminer car elles restent présentes longtemps dans l’environnement et peuvent s’accu-
muler dans les organismes aquatiques, ce qui peut avoir des conséquences sur les écosystèmes et la santé
humaine.
Cette situation souligne la nécessité de repenser les stratégies de dépollution et de prévention dans une
approche intégrée reliant environnement, biodiversité et santé humaine. Dans ce contexte, ce travail
s’articule en plusieurs axes. Dans un premier temps, l’usage des antibiotiques chez l’Homme et les méca-
nismes conduisant à leur dissémination dans les milieux aquatiques seront présentés. Dans un second
temps, les effets des microplastiques et des résidus d’antibiotiques sur les organismes marins, en parti-
culier la moule comme espèce sentinelle, seront analysés, ainsi que leurs implications potentielles pour
la santé humaine. Enfin, les principales stratégies de dépollution existantes, leurs limites techniques et
les pistes émergentes seront discutées dans une optique globale de prévention et de gestion durable des
pollutions aquatiques.

—ALLIONE Esteban, DEPORTE Eva, COOK Hadrien, COTTURA Aurore, BOUZIOUKH Nael

Références
1. RUSSELL, V. Pollution : Concept and definition. biological conservation 6, 157-161.

2. ZHENG, D., YIN, G. & LIU, M. A systematic review of antibiotics and antibiotic resistance genes in estuarine and coastal environments. Science of the total environment 777.
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ANTIBIO-SPRITZ : L’APÉRO ENTRE ÉLEVAGE ET SANTÉ HU-
MAINE QUI TOURNE AU VINAIGRE

par ALLIONE ESTEBAN

Introduction
L’activité anthropique repose sur

l’intervention technologique. Depuis
le XXe siècle l’usage des antibio-
tiques a notamment augmenté pour
atteindre en 2024 22,1 doses définies
par jour/habitants en France appli-
qué à l’Homme [3].

L’utilisation des antibiotiques est
nécessaire dans la lutte contre les
souches bactériennes ou à amélio-
rer le rendement des élevages inten-
sifs. Après leur absorption dans l’or-
ganisme une partie sera métabolisée
et l’autre excrétée (>75%).

Le mécanisme d’action des anti-
biotiques repose sur ses sites de fixa-
tion aux protéines pouvant augmen-
ter ou inhiber les actions enzyma-
tiques. Ce médicament est incontour-
nable et essentiel dans la vie quoti-
dienne.

Premièrement, les antibiotiques
ont comme cible principale les bac-
téries. Dans un second temps leur
usage est multi-fonctionnel dans
deux domaines : la médecine et l’in-
dustrie animale. Puis, les antibio-
tiques ne sont pas entièrement absor-
bés par l’organisme animal et sont re-
jetés.
Les effets des antibiotiques sur les
bactéries
Les parties des bactéries attaquées

Dans la pratique médicinale un
antibiotique est antibactérien et le
terme recouvre également des médi-
caments de synthèse. Ces derniers ad-
ministrés à l’Homme ou à l’animal in-
fecté par des bactéries, sont capables
de juguler l’infection en détruisant
les germes ou en facilitant leur des-
truction par les défenses naturelles
de l’organisme [4]. Ces antibiotiques
peuvent avoir plusieurs types d’ac-
tions sur les bactéries : elles peuvent
bloquer la synthèse protéique, dé-
truire la membrane plasmique, inhi-

ber les réactions métaboliques ou en-
core inhiber les synthèses de poly-
mères nucléiques (type ARN/ADN).
Exemple pour la tétracycline et
bêta-lactames

La tétracycline est une structure
composée de 4 cycles carbonés, lors-
qu’elle entre dans les cellules elle in-
hibe l’activité des enzymes et bloque
le site de fixation de l’aminoacyl in-
hibant alors la traduction. La bêta-
lactame entre également dans la cel-
lule et bloque les protéines trans-
membranaires type pénicilline. Ces
molécules lorsqu’elles forment une
liaison, la bêta-lactame déroule son
cycle autour du site et bloque ainsi
toute interaction avec les autres mo-
lécules, inhibant la synthèse de gly-
coprotéines. Ainsi chaque action des
antibiotiques vise à réduire les réac-
tions fonctionnelles de la cellule ce
qui cause sa mort ou son ralentisse-
ment [4].
Les antibiotiques et l’activité an-
thropique
Les crises septiques sont diminuées
ainsi que le taux de mortalité

Après l’infection d’un Homme par
une bactérie, l’organisme peut su-
bir une crise septique ou septicémie.
Il s’agit du cas où l’organisme est
trop faible pour lutter par lui-même
contre le germe. Une hospitalisation
est suggérée mais il faut un diagnos-
tic à l’arrivée. Ainsi sur plusieurs hô-
pitaux une étude a été faite, démon-
trant que le temps d’administration
d’un antibiotique en cas de crise sep-
tique est décisif. Lorsque le diagnos-
tic est émis sous les trois premières
heures le ratio de survie s’élève à plus
de 83%, contre 57% au-dessus de 6h,
soit une baisse de 30%. Les antibio-
tiques seraient la substance bloquant
toute infection sans leur administra-
tion au bout de 6h les taux de survie
seraient encore plus bas [5].

Les rendements d’élevages inten-
sifs sont améliorés

Les antibiotiques n’ont pas seule-
ment un enjeu médical mais aussi
industriel ; notamment dans les éle-
vages. Non seulement ils limitent les
risques de contamination du bétail
mais augmenteraient le rendement et
la qualité de vie des animaux. Chez
les porcelets la prise d’antibiotiques
a été évaluée sur les premières se-
maines. Ainsi, âgés de 7 semaines
les porcelets nourris avec des antibio-
tiques (ici la tylosine) ont une acti-
vité enzymatique des lactases, pep-
tidases, sucrases 4 fois supérieure à
la normale. Passant de 5 U/g (g de
substrat) régime normal pour 20 U/g
avec la tylosine. L’usage d’antibio-
tique est donc également industriel,
les porcelets ont leurs fonctions mé-
taboliques accélérées, leur croissance
et leur poids le seraient également,
permettant aux entreprises de pro-
duire plus vite la viande [6].
Le métabolisme du corps exposé
aux antibiotiques en excès
Physiologie de l’absorption intesti-
nale des antibiotiques

Lorsque le corps est exposé aux
antibiotiques par voie orale, il faut
absorber les molécules. Le médica-
ment descend le long du tube di-
gestif avec le bol alimentaire via
l’œsophage, l’estomac jusqu’à l’intes-
tin. Dans la deuxième partie de l’in-
testin le jéjunum absorbe les molé-
cules au travers des microvillosités de
sa muqueuse. Sur le côté apical de
ces cellules il y a des canaux pro-
téiques de synport et d’antiport ; le
canal Na+/K+ et un canal H+/bêta-
lactames. L’antiport de Na+ et K+
forme un gradient électrochimique
qu’il faut équilibrer. Le synport de
bêta-lactame et proton équilibre les
charges au sein de la cellule. Les mo-
lécules alors contenues dans le cyto-
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sol, passent au travers de la mem-
brane basale grâce au même système
que le côté apical, le gradient électro-
chimique est déséquilibré et les molé-
cules passent dans la cellule du des-
sous constituant la sous-muqueuse.
La diffusion est alors faite à travers
tout le corps car la sous-muqueuse
de l’intestin est pleine de vaisseaux
sanguins qui sont reliés à la veine
porte [7].
Les antibiotiques retrouvés dans
les excrétions

Les antibiotiques sont absorbés
dans le corps, une petite por-
tion (<10%) est retrouvée dans les
fèces. Lors d’une injection d’anti-
biotique (lévordinazole) après un
temps donné les antibiotiques dif-
fusent dans tout le corps et sont
retrouvés dans diverses substances.
Une petite partie au bout de 24h
est encore retrouvée dans le sang,

l’absorption n’est donc pas complète.
Mais surtout 75% des antibiotiques
et leurs métabolismes sont retrouvés
au bout de 72h dans les urines. Le
corps absorberait 90% des antibio-
tiques mais seul 1/4 de ces antibio-
tiques seront utiles pour lutter contre
les infections, le reste serait filtré,
traité comme déchet et reversé dans
l’urine définitive [8].

Pour faire référence à la figure : 2
Conclusion

Ainsi, les antibiotiques jouent un
rôle majeur dans la santé en parti-
cipant à la lutte contre les souches
bactériennes. Ils sont également uti-
lisés dans des domaines éloignés de
la médecine, comme l’industrie ani-
male, où ils contribuent à l’augmen-
tation des rendements des élevages
intensifs [4-6].

Cette utilisation excessive d’an-
tibiotiques dans de nombreux

domaines paraît bénéfique pour
l’Homme. Mais les antibiotiques non
transformés par le corps (en excès)
sont dirigés vers les eaux usées ou
l’environnement. En cas de mauvais
traitement des eaux ces déchets pour-
raient contaminer des milieux et cau-
ser la pollution des milieux où se
déverse l’eau : la mer [2, 7, 8].
Références

3. BEN HMIDENE, G., MARQUET, A. & PIEDNOIR, E. Les prescriptions
et la consommation d’antibiotiques en secteur de ville augmentent
en 2024. Santé publique france. Données de surveillance 17.
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5. LING, Y. L., HSI-LAN, H. & CHI, Y. L. Door-to-antibiotic time
and mortality in patients with sepsis : Systematic review and
meta-analysis. European journal of internal medecine 129, 48-61
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6. COLLINGTON, G., PARKER, D. & ARMSTRONG, D. The influence of
inclusion of either an antibiotic or a probiotic in the diet on the
development of digestive enzyme activity in the Pig. British jour-
nal of nutrition, 59-70 (1990).

7. DANTZIG, A. H. Oral absorption of B-lactams by intestinal peptide
transport proteins. advanced drug delivery Reviews 23, 63-76 (jan.
1997).

8. HE, G., GUO, B. & ZHANG, J. Determination of the sulfate and glu-
curonide conjugates of levornidazole in human plasma and urine,
and levornidazole and its five metabolites in human feces by high
performance liquid chromatography—tandem mass spectrometry.
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FIGURE 2 – Schéma Bilan de l’utilisation anthropique des antibiotiques et leur finalité. Les antibiotiques ont des
effets inhibiteurs sur les protéines contenues dans les cellules bactériennes (1) ils causent la mort cellulaire de celles-ci. L’usage
apparaît comme strictement médical où l’antibiotique permet de réduire la mortalité suite à des infections (2) ; Mais d’autre part
l’action industrielle différente de la santé intervient, le rendement des élevages est augmenté par la prise d’antibiotiques (3).
Après la prise par voie orale les antibiotiques sont absorbés dans le jéjunum via des canaux protéiques spécifiques respectant le
gradient électrochimique (4). Les antibiotiques en excès (5) après transfusion sont excrétés dans les urines en majorité et finissent
dans les eaux usées.
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PLASTI-BIOTIQUE FAÇON MONACO : BULLES, MICROBES

ET CATASTROPHE ÉCOLOGIQUE DE L’ÉQUIPE BGB11

par DEPORTE EVA

Introduction
Les activités humaines et les

usines de traitements contribuent à la
pollution avec un rejet correspondant
a 10% de microplastiques, de na-
noplastiques atteignant jusqu’à 106
particules/Km2 dans les zones cô-
tières. Mais aussi de nombreux anti-
biotiques avec des concentrations éle-
vées allant de quelque ng/L à plu-
sieurs µg/L. Entrainant une pollution
importante impactant les différents
écosystèmes marins.
Rejet des antibiotiques
Arrivé des antibiotiques

Les antibiotiques présents dans
l’environnement proviennent des ac-
tivités humaines, principalement des
milieux médicaux mais aussi vétéri-
naire et agricole. Après administra-
tion de ces antibiotiques une part
important de ces molécules est ex-
crétée sans transformation ou faible-
ment métabolisées. Les études réali-
sées montrent que les concentrations
mesurées dans les eaux usées varient
de quelques ng/L à plusieurs µg/L
[2, 9]traduisant une pollution diffuse
dans les milieux aquatiques avec des
apports quotidien.

Rejets des antibiotiques par les sta-
tions d’épurations

Les stations d’épuration jouent un
rôle important dans l’élimination de
ces antibiotiques mais leur effica-
cité reste restreinte. Les méthodes de
traitements ne permettent pas une
élimination totale de ces composés.
Les concentrations résiduelles com-
prises entre 0,1 et 3µg/L [2, 9]sont
encore détectées dans les effluents
après traitement. Une partie des an-
tibiotiques sont absorbé par les boues
et les sédiments côtiers contribuant à
l’accumulation de résidus dans les sé-

diments et les zônes côtières contri-
buant à une source de contamination
des milieux aquatiques[9].

Variations saisonnière des concen-
trations en antibiotiques

Les concentrations en antibio-
tiques ne sont pas constantes au
cours de l’année, les taux sont plus
élevés en période hivernale[2, 9].
Cette variation s’explique par une
augmentation de prise d’antibiotique
sur cette période, mais aussi une di-
minution de l’efficacité des traite-
ments du aux variation de débits
dans les stations d’épurations[9]. Les
variations du volume d’eau traité mo-
difient l’efficacité de l’élimination des
antibiotiques [2, 9]

Pollution par les micro- et nano-
plastiques
Les plastiques traversent

Les micro- et nanoplastiques tra-
versent en partie les systèmes de
traitement et de filtration des eaux
usées. Environ 10 % des parti-
cules plastiques ne sont pas re-
tenues par les filtres des stations
d’épuration[2, 10][8][10]. Les parti-
cules de taille inférieure à 100 µm
passent plus facilement les disposi-
tifs de filtration[10], tandis que les
nanoplastiques traversent quasi tota-
lement les systèmes actuellement en
place, en raison de leur très petite
taille et de leurs propriétés physico-
chimiques[10, 11].

Fragmentation des plastiques dans
l’environnement

Une fois rejeté dans l’environne-
ment les plastiques subissent es frag-
mentation liée aux rayonnements UV

aux contraintes mécaniques et biolo-
giques[10]. La fragmentation trans-
forme les microplastiques en nano
plastiques dont leur surface favorise
l’absorption de polluant. Les concen-
trations peuvent atteindre jusqu’à
106particules/ Km2 [10, 12] dans les
zones côtières accentuant l’impact.

Interaction entre antibiotiques et
nanoplastiques
Localisation des antibiotiques sur
les nanoplastiques

Les nanoplastiques possèdent un
forte capacité d’absorption des pol-
luants présents dans l’eau notam-
ment la norfloxacine[11, 12]. Les
interactions reposent sur des méca-
nismes chimiques par des liaisons
hydrogènes[12], interactions électro-
statique et hydrophobes conduisant à
une augmentation, de la stabilité des
antibiotiques et au ralentissement de
leur dégradation[11, 12].

Nanoplastiques comme vecteurs de
transports des antibiotiques

Les études révèlent que l’absorp-
tion des antibiotiques sur les nano-
plastiques peut atteindre jusqu’à 90
% [11, 12] selon les conditions en-
vironnementales. Ils deviennent ainsi
de favorisant leur dispersion dans les
milieux marins et leur accumulation
dans les sédiments et les organismes
vivants[12].

Conclusion
Les activités humaines entraînent

un rejet permanent d’antibiotiques
dans les milieux aquatiques, où ils
ne sont pas totalement éliminés par
les stations d’épuration [2, 9]. En pa-
rallèle, les micro- et nanoplastiques
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échappent en partie aux systèmes
de traitement et s’accumulent dans
l’environnement[10]. Ces nanoplas-
tiques peuvent fixer les antibiotiques
à leur surface et faciliter leur disper-
sion dans les milieux marins ainsi que
leur accumulation dans les sédiments
et les organismes vivants [11, 12].

Cette association contribue à une pol-
lution durable des écosystèmes aqua-
tiques et constitue un enjeu environ-
nemental important [2, 10-12].
Références
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FIGURE 3 – Schéma du trajet des antibiotiques et des plastiques. This figure depicts the main pathways through which anti-

biotics and plastic particles enter aquatic ecosystems. Antibiotics originating from medical, agricultural, and veterinary practices reach wastewater

treatment plants, where they are only partially removed, as illustrated by influent and effluent concentrations of norfloxacin measured across

eight treatment facilities. In parallel, human activities release large quantities of micro- and nanoplastics that also pass through treatment systems

and accumulate in coastal areas. Once present in the environment, nanoplastics undergo fragmentation and interact chemically with norfloxacin

through adsorption mechanisms involving hydrogen bonding, electrostatic forces, and hydrophobic interactions. This interaction forms a stable

nanoplastic—norfloxacin complex that increases the antibiotic’s environmental persistence, enhances its mobility, and facilitates its transport to-

ward sediments and coastal zones. Overall, the figure highlights how antibiotic pollution and plastic contamination converge to create a combined

and persistent source of chemical pollution in marine environments.
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LA MER-GARITA : ENTRE MICROPLASTIQUES ET ANTIBIO-
TIQUES DANGEREUX POUR LES MYTILIDAE

par COOK HADRIEN

Introduction
Les bivalves de la famille des (My-

tilidae) sont de bon indicateur pour
étudier les risques sanitaires de cer-
taine substance et comme marqueur
de l’environnement pour les études
de bio surveillance[13]. L’exposition
aux composés plastique (46.3% sur
un effectif de 80 moules) et an-
tibiotiques impact les (Mytilus co-
ruscus et Mytilus galloprovincialis).
Les plastique entrainant divers pro-
blèmes d’ordre physiologique et en-
zymatique. Les antibiotiques créant
des gènes de résistances et per-
turbant le microbiote de ces ani-
maux.[14] L’objectif de cette étude
est de voir par qu’elle voie les mi-
croplastique et gène de résistance ar-
rivent dans l’organisme des animaux
marins et plus précisément dans nos
espèces d’intérêts. Ensuite les effets
des plastiques indépendamment de
ceux des gènes de résistance pour en-
suite voir leurs effets conjoint.
Le trajet des toxines de l’environ-
nement à l’individu
Chez les animaux marin

La voie principale par laquelle les
microplastiques arrivent chez les ani-
maux marins est l’ingestion d’autant
plus s’il ne sélectionne pas ce dont
il se nourrisse comme les baleines
ou les mollusques[15]. En 2025 une
étude visant à évaluer les effets de
la pollution plastic sur les organismes
côtiers à analyser plus de 936 ar-
ticles et en a extrait des statistiques
d’intérêts. En effet on peut calcu-
ler que 78.5% des études concerne
les animaux marins les plus repré-
senter étant les poissons avec 267
articles(=a) et les mollusques avec
(a=334). Les articles on retrouver les
microplastiques dans les branchies
(a=77), les tissus mous (a=89) et le
tube digestif (a=113) et le plus sou-
vent sous forme de fibre[16].

Le type de plastique retrouver chez
les (Mytilidae)

Une étude parru en 2022 à eu
pour but d’examiner les plastiques
au niveaux des tissus et de l’envi-
ronnement de certain animaux dont
la Mytilus galloprovincialis. Masiá et
al ont utiliser différentes techniques
de digestion qui n’endommager pas
les plastiques. Ils ont pu se rendre
compte que 87.74% des microplas-
tique qu’il retrouver était des fibres et
6.37% des fragments. Ils ont pu ana-
lyser aussi que la présence de mor-
ceaux/g de microplastique était 10
fois plus important dans les moules
que dans les sédiments de la même
zone[17].

En fonction de la saison et l’âge de
l’individu (Mytilidae)

Une étude récente réaliser par
Murano et al compare le nombre de
plastique par gramme de tissus au ni-
veau de différents organes des Myti-
lus galloprovincialis en fonction de la
saison des amours et après une expo-
sition aux plastique pendant une du-
rée de 24h ,51% des microplastiques
ce retrouve dans les glandes repro-
ductrice et hors de cette saison c’est
en majorité dans les branchies.Les
moules n’ayant pas atteint leur ma-
turité sexuelle ont des résultats plus
variable[18].

Les effet néfaste sur les Mytilidae
Effet sur la physiologie et l’histolo-
gie

Une études paru en 2021 a pu dé-
terminer de nombreux effet dû à une
forte exposition (56-180mg/L) aux
microfibre plastiques avec des consé-
quences histologiques (atrophie, hy-
pertrophie et perte de structure) sur-

tout au niveau des branchie et des
glandes digestives.[8]Murano et al
ont travaillé notamment sur la ré-
ponse à un effet des microplastiques
sur les Mytilus galloprovincialis qui
est le stress oxydatif en effet les
ROS=espèces réactive à l’oxygène
sont présent dans les cellules de ces
bivalves en général mais en trop
grande quantité il tue la cellule. Pour
identifier un stress oxydatif Murano
et al ont doser divers antioxydants
comme la glutathione ou ovothiol qui
marche en paire l’ovothiol consomme
les ROS elle devient oxydée et se
fait réduire par la glutathione. Ils ont
comparé les taux de production d’anti
oxydant en fonction de la saison des
amours et la saison régulière et en
ont conclu que les moules étudier
avait de forte réaction aux stress oxy-
datif[18].

Gene de resistance acquis

Les moules étant des organisme
sessile et se nourrissant par filtra-
tion emmagasine des gènes de ré-
sistances. Il y a 88 gènes de résis-
tances aux antibiotiques qui ont été
retrouver dans les glandes digestives
chez Mytilus galloprovincialis et My-
tilus coruscus sur les 144 recher-
cher par l’étude.Ils ont différent mé-
canisme. L’étude à répartie en catégo-
rie les mécanismes et on peut en citer
deux qui représente une majeure par-
tie des catégories : désactivation de
l’antibiotique (37%) pompe à efflux
(17%). Ils ont notamment identifié le
gène de résistance qnrB qui est aussi
présent chez certain pathogènes op-
portunistes tel que Escherichia coli et
Klebsiella pneumoniae. Cette espèce
bactérienne appartienne à la famille
des Enterobacteriaceae qui sont un
groupe taxonomique vaste et respon-
sable de nombreuses maladies infec-
tieuses[19].
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Les effets combinés
Les moules dans leur alimenta-

tion ne font pas de sélection et
donc sont exposer aux deux polluant
les antibiotiques et gène de résis-
tance pouvant en découler et les mi-
cro/nanoplastiques. Xu et al on me-
ner une étude en exposant pendant
15 jour a deux concentrations de nor-
floxacin (5µg/l et 500µg/l) et avec ou
sans nanoplastique(0.26mg/L). Cette
étude à permise d’identifier des effets
provoqué combinaison de ces deux
polluant en mesurant notamment
plusieurs enzymes comme la gluta-
thione et la superoxyde dismutase
des enzymes permettant l’analyse du
stress oxydatif. Ils ont aussi analysé
les enzymes digestives comme la li-
pase, l’amylase et la trypsine. Ces
analyses ont permis d’identifier des
atteintes à l’homéostasies de l’intes-
tin, une détérioration de la physiolo-
gie ainsi qu’une activité enzymatique

réduite. On identifie grâce à ces dif-
férentes études les points les plus ci-
blé chez le moule qui sont : son appa-
reil digestif, son activité enzymatique
et sa physiologie en général avec no-
tamment le stress oxydatif.[12].

Conclusion

En conclusion l’études des effets
combinés révèle bien que la pollution
de l’environnement qu’elle soit plas-
tique ou avec l’avènement de gène de
résistance dans des individu tel que
les Mytilidae provoque des consé-
quences physiologiques (stress oxy-
datif, homéostasies, physiologie gé-
néral) grave et met en périls la santé
de ces animaux. De plus les gènes
de résistances en eux même peut en-
traîner des répercussions sur la santé
non seulement des autres animaux
de l’écosystème de nos moules mais

peuvent aussi affecter l’Humain. La
recherche du devenir des moules af-
fecter par ces polluant est donc essen-
tiel pour mieux comprendre les in-
terconnexions entre elles, l’environ-
nement et l’espèce humaine.
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FIGURE 4 – Schéma de l’arrivée des polluant microplastique et antibiotique dans l’organisme des (Mytilus
coruscus) et (Mytilus galloprovincialis) les polluant se retrouvant dans les branchies le tube digestif et les gonades en saison des

amours.Ensuite les effets de ces polluant sur l’organisme d’intérêts avec les conséquences histologique (atrophie, hypertrophie, le stress oxydatif

et les gènes de résistances acquis.)
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SANTÉ ON THE BEACH : LES CONSÉQUENCES SUR LA SANTÉ

HUMAINE

par COTTURA AURORE

Introduction

Depuis leur découverte au
XXe siècle, les antibiotiques ont trans-
formé la médecine moderne en per-
mettant de traiter efficacement de
nombreuses infections bactériennes.
Or leur utilisation massive et abusive
a favorisé l’émergence de l’antibioré-
sistance. Il s’agit de la mutation de
bactéries à survivre et à se multiplier
malgré la présence d’antibiotiques,
rendant les traitements inefficaces.
Premièrement on peut donc se de-
mander comment les antibiotiques et
les gènes de résistance aux antibio-
tiques affectent à la fois les écosys-
tèmes côtiers et la santé humaine.
Puis en quoi le transfert de gènes de
résistance participe à la diminution
de efficacité des traitements, et enfin
l’émergence d’infections difficiles à
soigner.

Transmission d’antibiotiques via
les produits alimentaires côtiers

Qu’est-ce que l’antibiorésistance
et comment arrive-t-elle dans les
zones côtières

L’antibiorésistance est la capacité
de bactéries à survivre ou se mul-
tiplier malgré la présence d’antibio-
tiques, à cause de gènes de résistance
spécifiques. L’usage massif d’antibio-
tiques en médecine humaine, vétéri-
naire et en aquaculture augmente le
nombre de bactérie résistante. Dans
les zones côtières, les antibiotiques et
les gènes de résistance sont majoritai-
rement introduits par les apports pro-
venant des rivières, des eaux usées
et du ruissellement terrestre vers les
zones côtières. Ces substances per-
sistent dans l’environnement marin et
favorisent l’enrichissement des bacté-
ries résistantes et des gènes de résis-
tance dans les sédiments et les eaux
côtières. [2]

Contamination des produits ali-
mentaires côtiers et contamination
de l’homme

L’étude Combined toxic effects
of nanoplastics, analyse l’impact de
la norfloxacine, sur des moules, qui
sont des organismes filtreurs vivant
en zone côtière. Le principe de
cette étude repose sur l’exposition
de moules à des concentrations en-
vironnementales de norfloxacine afin
d’évaluer les modifications de leur
microbiote intestinal. Aboutissant à
une altération de la diversité et de
la structure de leur microbiote Ce
qui indique une perturbation de leur
équilibre microbien. Les produits ali-
mentaires côtiers peuvent devenir
des vecteurs d’antibiotiques et de
bactéries résistantes. La consomma-
tion de ces organismes marins conta-
minés constitue une voie d’exposition
de l’homme aux antibiotiques et aux
gènes de résistance. [2, 12]
Transfert de gènes et impact Sur
l’homme
Mécanismes du transfert de gènes
horizontal

Le transfert horizontal de gènes
correspond au passage de gènes
entre bactéries sans reproduction. Il
existe trois mécanismes principaux :
la conjugaison, la transformation et
la transduction. La conjugaison est
un transfert direct de gènes entre
deux bactéries en contact. La trans-
formation correspond à l’absorption
d’ADN présent dans l’environnement.
La transduction est assurée par des
virus de bactéries appelés bactério-
phages. [20]
Transfert de gènes entre bactéries
jusqu’à l’homme

Dans les milieux aquatiques et cô-
tiers contaminés, les bactéries envi-
ronnementales peuvent acquérir des
gènes de résistance aux antibiotiques.
Ces gènes peuvent ensuite être trans-

mis à d’autres bactéries, y compris
des bactéries associées à l’homme.
L’exposition humaine se fait notam-
ment par l’eau, les aliments. Une fois
dans l’organisme, ces gènes peuvent
être transférés aux bactéries du mi-
crobiote ou à des bactéries patho-
gènes. [20]
Impact sur le microbiote humain et
la santé humaine

L’exposition aux antibiotiques et
aux bactéries résistantes perturbe
l’équilibre du microbiote humain.
Cette perturbation entraîne une dimi-
nution de la diversité bactérienne. Le
microbiote peut alors devenir un ré-
servoir de gènes de résistance. Cela
augmente le risque d’infections diffi-
ciles à traiter et réduit l’efficacité des
antibiotiques. [21]
Diminution de l’efficacité des trai-
tements, émergence d’infections
difficiles à soigner
Diminution de l’efficacité des trai-
tements

La diminution de l’efficacité des
antibiotiques se manifeste par un
nombre croissant d’échecs thérapeu-
tiques dans le traitement des infec-
tions bactériennes. De plus en plus
d’infections ne répondent plus cor-
rectement aux antibiotiques utilisés,
ce qui entraîne une persistance ou
une aggravation de la maladie. Les
traitements doivent donc être prolon-
gés ou modifiés sans garantie de suc-
cès. [22]
Émergence d’infections difficiles à
traiter

La perte d’efficacité des antibio-
tiques favorise l’apparition d’infec-
tions causées par des bactéries multi-
résistantes. L’étude Phage therapy to
treat cystic fibrosis, met en évidence
des infections pour lesquelles les an-
tibiotiques disponibles ne sont plus
efficaces. Ces bactéries peuvent pro-
voquer des infections sévères, notam-
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ment chez les patients fragiles. Dans
certains cas, même les antibiotiques
les plus efficaces ne permettent pas
de contrôler l’infection. [23]
Alternatives et théories, face à l’an-
tibiorésistance

De nouvelles approches thérapeu-
tiques sont envisagées pour lutter
contre les infections bactériennes ré-
sistantes. L’une repose sur l’utilisa-
tion d’agents capables de cibler spé-
cifiquement les bactéries pathogènes,
sans détruire l’ensemble du micro-
biote. L’article Alternatives to antibio-
tics, présente la phagothérapie, qui
utilise des virus capables d’infecter et
de détruire les bactéries résistantes.
D’autres approches incluent l’utilisa-

tion de peptides antimicrobiens, qui
agissent rapidement sur les mem-
branes bactériennes, limitant l’appa-
rition de résistances. [21]
Conclusion

L’usage intensif d’antibiotiques
entraîne la dissémination de gènes
de résistance, contaminant les or-
ganismes marins et par l’intermé-
diaire de la consommation alimen-
taire, l’homme. Le transfert horizon-
tal de ces gènes entre bactéries favo-
rise la propagation des gènes de résis-
tance. L’usage intensif d’antibiotiques
diminue l’efficacité des traitements
et contribue à l’émergence d’infec-
tions difficiles à traiter. Les consé-
quences sont à la fois environnemen-

tales et sanitaires mais certaines thé-
rapies constituent une piste promet-
teuse pour l’avenir de traitement sans
antibiotiques.
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FIGURE 5 – Transfert de gène horizontale et impacte de l’antibiorésistance A-Schéma du transfert de transfert horizontal

(par transformation) et du transfert de gènes de résistances.B- Impacte des antibiotique sur des bactéries possédant gènes de résistances et nombre

de décès du a des bactéries résistante.C-Conséquence sur l’organisme et le microbioteA- 1La cellule receveuse absorbe l’ADN de la cellule donneuse

2 Il y a recombinaison entre ADN de la cellule donneuse et celui de la cellule receveuse.
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BLUE LAGOON POLLUÉ : VERS UN COCKTAIL DE SOLUTIONS

POUR UNE SEULE SANTÉ BGB11

par BOUZIOUKH NAEL

Introduction Article 5

La contamination croissante des
milieux aquatiques par les microplas-
tiques et les résidus d’antibiotiques
représente aujourd’hui un enjeu ma-
jeur tant pour les écosystèmes ma-
rins que pour la santé humaine. Les
microplastiques, issus de la fragmen-
tation massive des plastiques utili-
sés à l’échelle mondiale, s’accumulent
dans les cours d’eau, dans les sédi-
ments et jusque dans la chaîne ali-
mentaire. Leur persistance et leur ca-
pacité à interagir physiquement et
chimiquement avec leur environne-
ment en font des contaminants par-
ticulièrement problématiques. Face à
ces constats, une réflexion intégrée
s’impose. Les approches de dépol-
lution doivent être améliorées ou
repensées, les impacts biochimiques
et toxicologiques doivent être mieux
compris, et des stratégies de préven-
tion, gestion durable et surveillance
sanitaire doivent être renforcées dans
une perspective globale d’une seule
santé. [24]

Méthodes de dépollution actuelles

Technologies actuelles et limites
techniques

Les techniques de dépollution
en vigueur s’appuient principalement
sur les stations d’épuration, la fil-
tration et certains traitements chi-
miques. Même si ces dispositifs per-
mettent une élimination partielle des
microplastiques, ils se montrent peu
efficaces face aux nanoplastiques et
aux résidus d’antibiotiques qui conti-
nuent de persister dans les milieux
aquatiques Cette élimination incom-
plète engendre une contamination
diffuse et durable maintenant ainsi
des risques écotoxicologiques et sani-
taires notables. [25]

Solutions émergentes et inno-
vantes

Des solutions novatrices, comme
les procédés d’oxydation avancée, la
photocatalyse ou encore les bioréac-
teurs à membranes, présentent un
potentiel significatif pour la dégra-
dation ou la transformation des mi-
croplastiques. Néanmoins, leur coût,
leur complexité ainsi que leur faible
niveau de maturité technologique
freinent encore leur mise en œuvre
à grande échelle. Ces méthodes
demeurent prometteuses mais re-
quièrent une intégration systémique.
[25]
Effets biochimiques et toxicolo-
giques sur la santé humaine
Mécanismes biochimiques

Les microplastiques pénètrent
l’organisme par ingestion ou inha-
lation et induisent un stress oxyda-
tif, une inflammation et une per-
turbation des fonctions cellulaires.
Ils peuvent également véhiculer des
contaminants chimiques ou biolo-
giques. Parallèlement, les antibio-
tiques environnementaux exercent
une pression de sélection favorisant
la dissémination de gènes de résis-
tance transmissibles à des bactéries
humaines.[26]
Impact toxicologique

L’exposition chronique aux micro-
plastiques est associée à des effets
inflammatoires persistants, un stress
oxydatif et des perturbations im-
munitaires, avec une possible trans-
location systémique après ingestion
ou inhalation. Loin d’être inertes,
les microplastiques agissent comme
des vecteurs biologiques et chi-
miques capables d’absorber des anti-
biotiques, des métaux lourds et des
micro-organismes, augmentant ainsi
la charge toxique atteignant l’or-
ganisme. Parallèlement, la présence
d’antibiotiques dans l’environnement

exerce une pression de sélection fa-
vorisant l’émergence et la dissémi-
nation de bactéries résistantes, ré-
duisant l’efficacité thérapeutique et
constituant une menace majeure de
santé publique. L’association de ces
contaminants renforce donc le risque
sanitaire global dans une perspective
intégrée d’une seule santé [27].
Vers une meilleure santé : straté-
gies globales et prévention
Prévention et santé publique

La prévention représente le pilier
d’une réponse durable face aux ef-
fets écotoxiques des microplastiques
et des antibiotiques, dans une ap-
proche intégrée de type One Health.
Elle s’appuie d’abord sur la réduc-
tion à la source, grâce à une ges-
tion améliorée des plastiques (ré-
duction des usages non essentiels,
optimisation du recyclage, substitu-
tion réfléchie) et sur une régulation
stricte de l’emploi des antibiotiques,
notamment en aquaculture où leur
utilisation massive favorise l’appari-
tion de réservoirs de bactéries ré-
sistantes. La surveillance environne-
mentale des eaux, des aliments et de
l’air est également cruciale pour dé-
tecter rapidement les expositions hu-
maines et évaluer les risques pour
la santé. De plus, il est nécessaire
de renforcer les cadres réglemen-
taires et d’harmoniser les normes in-
ternationales afin de limiter la dissé-
mination mondiale de ces contami-
nants. Enfin, la prévention nécessite
une meilleure coordination entre la
santé humaine, la santé animale et
la protection des écosystèmes, condi-
tion essentielle pour ralentir durable-
ment la propagation des polluants et
leurs impacts sanitaires. [25]
Conclusion

La contamination croissante des
milieux aquatiques par les microplas-
tiques et les résidus d’antibiotiques
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constitue un enjeu environnemental
et sanitaire majeur. Malgré l’existence
de méthodes de dépollution conven-
tionnelles et de solutions émergentes
prometteuses, leur efficacité reste li-
mitée par des contraintes techniques,
économiques et de mise à l’échelle.
Par ailleurs, les effets combinés de
ces contaminants sur la santé hu-
maine, notamment via des méca-
nismes de stress oxydatif, d’inflam-

mation et de sélection de bactéries
résistantes, soulignent la complexité
des interactions entre pollution en-
vironnementale et risques sanitaires.
Face à ces constats, seule une ap-
proche intégrée associant innovation
technologique, réduction à la source,
régulation des usages et surveillance
sanitaire permettrait de limiter dura-
blement leur impact. L’inscription de
ces stratégies dans une perspective

d’une seule santé apparaît ainsi indis-
pensable pour préserver à la fois la
santé des écosystèmes et celle des po-
pulations humaines.
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FIGURE 6 – Schéma de synthèse des sources de contamination et des stratégies de réduction des pollutions
par les microplastiques et les antibiotiques. Les solutions directes incluent l’optimisation des stations d’épuration et des
approches biologiques expérimentales (in vitro), tandis que les solutions indirectes reposent sur la réduction à la source par la
sensibilisation.
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CONCLUSION

La pollution croissante des milieux aquatiques par les antibiotiques et les micro- et nano-
plastiques représente un enjeu environnemental et sanitaire majeur. Ces contaminants ne
sont pas totalement éliminés par les stations d’épuration et s’accumulent dans l’environ-
nement favorisant la dispersion des substances nocives et la propagation de gènes de résis-
tance. Cependant les méthodes de dépollution couramment utilisées peuvent être améliorées
et des projets innovants tel que les bactéries mangeuses de plastique pourraient permettre
de diminuer cette contamination. L’usage massif d’antibiotiques en médecine, dans le mi-
lieu vétérinaire et en aquaculture augmente le nombre de bactéries résistantes. Les gènes
de résistance sont majoritairement introduits par les apports provenant des rivières, des
eaux usées et du ruissellement terrestre vers les zones côtières. Les conséquences sont graves
pour la faune marine, comme les Mytilidae, qui subissent des altérations physiologiques
délétères. La dissémination des gènes de résistance affecte donc une grande partie des éco-
systèmes et représente un risque biologique pour la santé humaine, notamment par le biais
de la consommation de nourriture et d’eau contaminé. Le transfert horizontal de ces gènes
entre bactéries favorise la propagation des gènes de résistance notamment, la transmission
par conjugaison et par transformation. L’usage intensif d’antibiotiques diminue l’efficacité
des traitements et est directement liée à la multiplication d’infections difficiles à traiter. Cer-
taines thérapies en cours de développement constituent une piste prometteuse pour l’avenir
de traitement sans antibiotiques comme la phagothérapie, cette méthode utilise des virus
capables d’infecter et de détruire les bactéries résistantes. La régulation des usages et le
contrôle sanitaire permettrait de limiter voire réduire durablement l’impact de ces trans-
missions. La mise en place rigoureuse de ces stratégies de prévention et de sensibilisation
quant à l’utilisation responsable de ces produits sont indispensables pour préserver à la fois
la santé des écosystèmes et celle des populations humaines.

—ALLIONE Esteban, DEPORTE Eva, COOK Hadrien, COTTURA Aurore, BOUZIOUKH
Nael
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Révolutions sous-marines : résistomes et
perturbations benthiques nées de

l’aquaculture

INTRODUCTION

FIGURE 7 – Pressions exercées par l’aquaculture
sur les écosystèmes marins. Illustration conceptuelle
des rejets aquacoles et de leurs effets sur les écosys-
tèmes côtiers. Image générée par l’intelligence artificielle
(Gemini).

L’aquaculture est devenue un pilier majeur
de la production halieutique mondiale, en
particulier en Méditerranée où son intensifi-
cation s’est fortement accélérée au cours des
dernières décennies. Cette expansion génère
des rejets importants de matière organique
ainsi que des résidus d’antibiotiques utilisés en
élevage. L’intensification de l’aquaculture en
Méditerranée, par l’accumulation de déchets
organiques et de résidus d’antibiotiques dans
les sédiments, provoque une surcharge chimique
et biologique des milieux benthiques, altérant
la biodiversité et favorisant l’émergence de
résistances microbiennes qui traduisent une
véritable « overdose » de l’Océan. Ces apports
modifient les conditions physico-chimiques des
sédiments, réduisent l’oxygénation et favorisent
le développement d’espèces opportunistes au dé-
triment des communautés benthiques sensibles
[28, 29].

Parallèlement, la présence prolongée des antibiotiques dans l’environnement marin exerce
une pression de sélection sur les communautés microbiennes. Même à faibles concentrations, ces
molécules favorisent l’enrichissement en gènes de résistance aux antibiotiques et la formation de
résistomes sédimentaires structurés [30, 31]. Ces résistances peuvent se maintenir dans le temps,
se disséminer via des éléments génétiques mobiles et circuler au sein des réseaux trophiques,
soulevant des enjeux écologiques et sanitaires majeurs et illustrant l’interconnexion étroite entre
santé des écosystèmes marins et santé humaine dans le cadre de l’approche One Health [32,
33]. Dans ce contexte, cette revue s’organise autour de deux axes complémentaires : l’analyse
du devenir environnemental des antibiotiques aquacoles et de leur rôle dans la structuration
des résistomes sédimentaires, ainsi que l’étude des effets cumulés des rejets aquacoles sur le
fonctionnement benthique et les équilibres écologiques côtiers.

— ASSES Sawssen, BRIGHET Rahma
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ANTIBIOTIQUES ET RÉSISTOMES : IMPACTS ÉCOLOGIQUES

ET SANITAIRES DANS LES ÉCOSYSTÈMES MARINS

par ASSES SAWSSEN

Introduction

L’intensification de l’aquaculture
marine s’accompagne d’un recours
accru aux antibiotiques afin de li-
miter les infections en élevage. Une
fraction significative de ces molé-
cules, notamment l’oxytétracycline,
le florfénicol et la fluméquine, est re-
jetée dans l’environnement et s’accu-
mule préférentiellement dans les sé-
diments [30, 34]. Ces apports chro-
niques exercent une pression chi-
mique durable sur les communautés
microbiennes benthiques, favorisant
l’émergence et le maintien environ-
nemental de gènes de résistance aux
antibiotiques (ARGs). Parmi ceux-ci,
les gènes tetM (résistance aux tétra-
cyclines) et floR (résistance au flor-
fénicol) sont fréquemment détectés à
proximité des sites aquacoles. Les sé-
diments influencés par l’aquaculture
deviennent ainsi de véritables réser-
voirs de résistomes, soulevant des en-
jeux écologiques et sanitaires majeurs
dans une perspective intégrée « One
Health » [31, 35].

Origine et devenir environnemen-
tal des antibiotiques en milieu
aquacole

Apports d’antibiotiques liés aux
pratiques aquacoles

En mariculture, les antibiotiques
sont majoritairement administrés par
voie orale, incorporés aux aliments.
Toutefois, une proportion importante
n’est pas assimilée par les poissons
et est rejetée dans le milieu sous
forme d’aliments non consommés ou
de fèces. Des études ont montré que
l’oxytétracycline est rapidement dé-
tectable dans les sédiments après
son utilisation, confirmant le rôle des
élevages aquacoles comme sources
ponctuelles mais répétées de conta-
mination antibiotique [30, 36].

Accumulation et maintien environ-
nemental dans les sédiments

Après leur rejet, les antibiotiques
présentent une forte affinité pour la
matière organique particulaire, favo-
risant leur sédimentation sous les
cages d’élevage. Le florfénicol et
la fluméquine peuvent présenter un
maintien environnemental prolongé
dans les sédiments, même lorsque les
concentrations dans la colonne d’eau
deviennent faibles [34]. Cette pré-
sence prolongée à des concentrations
sub-inhibitrices constitue un facteur
clé de pression sélective sur les com-
munautés microbiennes, favorisant le
maintien et l’enrichissement de gènes
de résistance tels que tetM et floR
[31, 35].
Bioaccumulation et circulation
dans l’environnement

Les antibiotiques accumulés dans
les sédiments peuvent être intégrés
par les organismes benthiques, en
fonction de leurs traits biologiques et
de leurs modes d’alimentation. Cette
bioaccumulation facilite la circula-
tion des contaminants au sein des ré-
seaux trophiques marins et établit un
lien direct entre contamination sédi-
mentaire et exposition biologique à
différentes échelles écologiques [32,
33].
Sélection et structuration des résis-
tomes marins
Pressions de sélection exercées par
les antibiotiques

Même à faibles concentrations,
les antibiotiques exercent des pres-
sions de sélection suffisantes pour
modifier la structure des commu-
nautés microbiennes. Plusieurs re-
cherches ont mis en évidence une
augmentation significative de l’abon-
dance des gènes tetM et floR dans
les sédiments exposés à l’oxytétracy-
cline et au florfénicol, traduisant une
sélection active des résistomes sous

contrainte antibiotique [30, 35].

Rôle des éléments génétiques mo-
biles

La dissémination des gènes de ré-
sistance est étroitement liée aux mé-
canismes de transfert horizontal. Les
plasmides et intégrons, souvent por-
teurs de gènes tels que tetM et floR,
facilitent l’échange de matériel géné-
tique entre bactéries environnemen-
tales. La forte abondance de ces élé-
ments génétiques mobiles dans les
sédiments aquacoles témoigne d’une
intensification des échanges géné-
tiques sous pression anthropique [31,
35].

Organisation spatiale des résis-
tomes

Les résistomes présentent une
structuration spatiale marquée au-
tour des sites aquacoles. Les fré-
quences des gènes tetM et floR sont
maximales à proximité immédiate
des cages, diminuent dans les zones
intermédiaires et atteignent un ni-
veau de fond dans les sites éloignés.
Cette distribution reflète l’influence
combinée des apports aquacoles et
des processus de dispersion hydrody-
namique [30, 37].

Impacts écologiques et sanitaires
dans une approche One Health

Modifications des communautés
microbiennes

L’enrichissement en gènes de ré-
sistance s’accompagne de modifica-
tions profondes de la structure et
de la diversité des communautés mi-
crobiennes sédimentaires. Des bacté-
ries tolérantes ou opportunistes, sou-
vent porteuses de gènes tetM et floR,
peuvent devenir dominantes, au dé-
triment d’assemblages plus diversi-
fiés, modifiant ainsi les fonctions éco-
logiques du microbiome benthique
[35, 36].

BGB Highlights MARS 2026, NO 3 Page 22



Conséquences pour les écosys-
tèmes marins

La combinaison entre contami-
nation antibiotique, enrichissement
organique et sélection microbienne
contribue à fragiliser les écosystèmes
benthiques. Les sédiments influencés
par l’aquaculture deviennent des ré-
servoirs durables de résistomes, sus-
ceptibles d’altérer les processus bio-
géochimiques et de réduire la rési-
lience des habitats côtiers [31, 34].
Enjeux sanitaires et continuité
environnement–santé humaine

La présence de résistomes dans
l’environnement marin renforce le
continuum entre écosystèmes, or-
ganismes aquatiques et santé hu-
maine. La co-occurrence de gènes
de résistance (tetM, floR) et de
bactéries potentiellement pathogènes
dans les sédiments maricoles sou-
ligne les risques de transfert de ré-

sistances, notamment via les réseaux
trophiques et la consommation de
produits de la mer, illustrant pleine-
ment la pertinence du cadre « One
Health » [32, 33, 35].

pour faire référence à la figure : 8
Conclusion

Les sédiments marins soumis à
l’influence de l’aquaculture intensive
constituent des compartiments clés
pour l’accumulation des antibiotiques
et la sélection des résistomes. Le
maintien environnemental de molé-
cules telles que l’oxytétracycline et le
florfénicol, combiné aux mécanismes
de transfert horizontal de gènes, fa-
vorise l’enrichissement durable en
gènes de résistance comme tetM et
floR. Ces dynamiques traduisent une
surcharge écologique et microbiolo-
gique des milieux benthiques, aux
conséquences écologiques et sani-
taires étroitement liées, soulignant la

nécessité d’une gestion raisonnée de
l’usage des antibiotiques en aquacul-
ture et d’une surveillance intégrée
des résistomes [30, 34-37].
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FIGURE 8 – Devenir environnemental des antibiotiques aquacoles et propagation des résistances. Schéma concep-

tuel illustrant le devenir des antibiotiques utilisés en aquaculture (oxytétracycline, fluméquine et florfénicol), depuis leur administration aux

poissons d’élevage jusqu’à leurs effets écologiques et sanitaires. Une fraction des antibiotiques est assimilée par les poissons, tandis qu’une autre

est rejetée dans le milieu marin, contribuant à la contamination de la colonne d’eau et des sédiments. Le zoom circulaire en orange met en

évidence l’accumulation des antibiotiques au niveau du tube digestif du poisson, soulignant leur rôle dans la bioaccumulation et l’exposition chro-

nique des organismes. Les résidus d’antibiotiques exercent une pression de sélection sur les communautés microbiennes, favorisant l’émergence

et la propagation de gènes de résistance aux antibiotiques (ARGs), portés par des plasmides (éléments génétiques mobiles, EGM) représentés

au sein de la bactérie centrale et facilitant leur dissémination par transfert horizontal. Les couleurs des plasmides et des éléments génétiques

sont volontairement associées à celles des pilules d’antibiotiques correspondantes, afin d’illustrer le lien direct entre les molécules utilisées et les

résistances sélectionnées. Les graphiques inférieurs illustrent la variation de la fréquence des gènes de résistance tetM (à gauche) et floR (à droite)

en fonction de la distance aux élevages aquacoles. Les valeurs élevées observées à proximité des fermes, suivies d’une diminution progressive

en zone intermédiaire et en zone de référence naturelle, mettent en évidence un gradient spatial décroissant, caractéristique de l’influence des

activités aquacoles sur la structuration des résistomes environnementaux.
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DE LA MODIFICATION DES PROCESSUS BENTHIQUES À L’ÉMER-
GENCE DE RÉSISTOMES : EFFETS CUMULÉS DES REJETS

D’AQUACULTURE

par BRIGHET RAHMA

Introduction

Sous les cages d’aquaculture, les
fonds marins constituent le premier
compartiment exposé aux rejets is-
sus des pratiques d’élevage. En Médi-
terranée, l’intensification de cette ac-
tivité s’accompagne d’apports crois-
sants de matière organique, prove-
nant des aliments non consommés et
des fèces, ainsi que de résidus d’an-
tibiotiques utilisés pour prévenir ou
traiter les infections. Une fois dé-
posés, ces rejets s’accumulent dans
les sédiments et modifient rapide-
ment les conditions biogéochimiques
et biologiques du benthos [28, 29].
La combinaison d’une surcharge or-
ganique et d’une contamination an-
tibiotique exerce ainsi une pression
multiple sur les écosystèmes ben-
thiques, affectant la biodiversité, le
fonctionnement des communautés et
favorisant l’émergence de résistances
microbiennes [31-33].

Rejets d’aquaculture et altérations
du fonctionnement benthique

Accumulation des dépôts orga-
niques et surcharge sédimentaire

Les rejets aquacoles sont consti-
tués d’une fraction particulaire riche
en matière organique et d’une frac-
tion dissoute incluant des résidus
d’antibiotiques. Après leur émission,
ces apports sont transportés dans
la colonne d’eau avant de se dépo-
ser préférentiellement sous les cages
d’élevage. Leur dispersion dépend
étroitement de l’hydrodynamique lo-
cale, ce qui génère des gradients
spatiaux marqués, avec des impacts
maximaux à proximité immédiate
des fermes et une atténuation pro-
gressive avec la distance [28].

Réponse de la respiration ben-
thique et modification des flux de
carbone

L’accumulation de matière orga-
nique dans les sédiments stimule for-
tement l’activité microbienne, aug-
mentant la respiration benthique et
la consommation d’oxygène. Cette
dynamique conduit à une diminu-
tion du potentiel redox et à l’ins-
tallation de conditions hypoxiques,
voire anoxiques, modifiant en profon-
deur les cycles biogéochimiques du
carbone et des nutriments [29]. Les
flux de carbone sont alors majoritai-
rement orientés vers les communau-
tés microbiennes, au détriment de la
macrofaune benthique, traduisant un
changement fonctionnel majeur du
compartiment sédimentaire.
Modification de la structure et de
la diversité des communautés ben-
thiques

Ces altérations biogéochimiques
se répercutent directement sur la
structure des communautés ben-
thiques. À proximité des cages, la di-
versité diminue et des espèces tolé-
rantes ou opportunistes deviennent
dominantes, tandis que les assem-
blages caractéristiques des habitats
sains régressent. Une récupération
progressive peut néanmoins être ob-
servée avec l’éloignement des instal-
lations, selon les conditions hydrody-
namiques et la capacité de résilience
des sédiments [28, 29].
Antibiotiques : persistance, bio-
accumulation et transferts tro-
phiques
Distribution spatiale et persistance
des résidus d’antibiotiques dans les
sédiments

En parallèle de la surcharge or-
ganique, les antibiotiques utilisés en
aquaculture constituent une pression

chimique persistante sur les écosys-
tèmes benthiques. Des résidus de
fluoroquinolones, de macrolides et
de sulfamides ont été détectés dans
les sédiments situés à proximité des
fermes, avec des concentrations dé-
croissantes avec la distance, sous l’ef-
fet combiné de la dilution et de la dis-
persion hydrodynamique [28].

Processus de bioaccumulation des
antibiotiques chez la faune ben-
thique

Ces molécules peuvent être bio-
accumulées par la faune benthique.
Pour certaines familles d’antibio-
tiques, des facteurs de bioaccumula-
tion sédiment–organisme supérieurs
à 1 ont été observés, indiquant un
transfert efficace des sédiments vers
les invertébrés et les poissons ben-
thiques. L’ampleur de cette bioaccu-
mulation dépend à la fois des pro-
priétés physicochimiques des molé-
cules et des traits biologiques des es-
pèces exposées [32].

Transfert trophique des antibio-
tiques et rôle du couplage péla-
gique–benthique

Une fois intégrés aux organismes
de bas niveau trophique, les antibio-
tiques peuvent se transférer le long
des réseaux trophiques. Selon les
composés considérés, ces transferts
peuvent conduire à une bioamplifi-
cation ou, au contraire, à une biodi-
lution, traduites par des valeurs de
TMF supérieures ou inférieures à 1.
Le couplage pélagique–benthique et
le choix de l’organisme de référence
influencent fortement ces estimations
[32, 33].
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Conséquences écologiques et mi-
crobiennes des rejets aquacoles
Altérations des communautés mi-
crobiennes et sélection de résis-
tances aux antibiotiques

La combinaison des conditions
hypoxiques induites par la sur-
charge organique et de la présence
chronique de résidus d’antibiotiques
exerce une forte pression de sélection
sur les communautés microbiennes
benthiques. Ces pressions favorisent
l’émergence et l’enrichissement de
gènes de résistance aux antibiotiques,
transformant progressivement les sé-
diments en véritables réservoirs de
résistomes [31].
Analyse intégrée des relations
pression–état

L’analyse conjointe des rejets or-
ganiques et chimiques montre qu’ils
influencent simultanément l’état bio-
géochimique des sédiments, la biodi-
versité benthique et les processus de
bioaccumulation et de transferts tro-

phiques. L’hydrodynamique et le cou-
plage pélagique–benthique modulent
fortement l’intensité et l’étendue spa-
tiale de ces impacts, expliquant la
variabilité observée entre sites aqua-
coles [29, 33].
Stratégies de mitigation et perspec-
tives pour le suivi environnemental

Ces dynamiques soulignent la né-
cessité d’approches intégrées pour
évaluer l’impact global de l’aqua-
culture sur les fonds marins. Le
suivi combiné des paramètres biogéo-
chimiques, biologiques et chimiques
apparaît indispensable pour limiter
la surcharge écologique exercée par
cette activité et préserver le fonction-
nement des écosystèmes benthiques
[28, 29, 31].

pour faire référence à la figure : 9
Conclusion

L’étude des rejets aquacoles met
en évidence des impacts cumulatifs
sur les écosystèmes benthiques, résul-
tant de l’interaction entre enrichisse-

ment organique et contamination an-
tibiotique. La modification des pro-
cessus biogéochimiques, la simplifi-
cation des communautés du fond et
l’émergence de résistomes traduisent
une altération durable du fonctionne-
ment des sédiments [28, 29, 31]. Ces
effets, fortement modulés par l’hy-
drodynamique et le couplage péla-
gique–benthique, soulignent l’impor-
tance d’une gestion raisonnée des
pratiques aquacoles et d’un suivi en-
vironnemental intégré afin de limi-
ter la surcharge exercée sur les fonds
marins [29, 33].
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FIGURE 9 – Synthèse conceptuelle des impacts des rejets aquacoles sur les écosystèmes benthiques. Cette figure

illustre le devenir des rejets aquacoles dans les écosystèmes marins. Les apports de matière organique et les résidus d’antibiotiques s’accumulent

dans les sédiments, provoquant une augmentation de la respiration benthique, une diminution de l’oxygène et des modifications des flux biogéo-

chimiques. Les chaînes alimentaires en orange représentent le recyclage de la matière organique au sein du compartiment sédimentaire, tandis

que celles en noir illustrent le transfert trophique des contaminants, les processus de bioaccumulation (BSAF > 1) et la propagation des résis-

tances. Ces mécanismes s’accompagnent d’une altération des communautés benthiques et de la sélection de gènes de résistance aux antibiotiques,

soulignant le rôle central des sédiments à l’interface entre aquaculture, fonctionnement benthique et enjeux One Health.

BGB Highlights MARS 2026, NO 3 Page 25



CONCLUSION

FIGURE 10 – Impacts des rejets aquacoles sur
les sédiments marins. Effets combinés de l’enrichis-
sement organique et des résidus d’antibiotiques, in-
cluant hypoxie et résistomes. Image générée par l’in-
telligence artificielle (Gemini).

Les recherches scientifiques convergent
pour montrer que l’aquaculture intensive
constitue un facteur majeur de perturbation
des écosystèmes benthiques. L’accumulation
de matière organique et la dissémination
de résidus d’antibiotiques modifient du-
rablement les conditions biogéochimiques
des sédiments. Ces pressions entraînent
une diminution de l’oxygénation, une
altération des cycles du carbone et des
nutriments, ainsi qu’un appauvrissement
de la biodiversité benthique, au profit
de communautés microbiennes opportu-
nistes ou tolérantes [28, 29]. Plusieurs
études montrent également que les anti-
biotiques peuvent se bioaccumuler dans
les organismes marins et se transférer
au sein des réseaux trophiques, expo-
sant différents niveaux biologiques [32,
33].

À une échelle plus fine, ces perturbations favorisent l’augmentation des gènes de ré-
sistance aux antibiotiques, faisant des sédiments marins des réservoirs de résistomes
persistants [30, 31]. La co-occurrence de nutriments et d’antibiotiques accentue la
modification des communautés microbiennes et la dissémination des résistances [29, 31].
Ces constats soulignent la nécessité de stratégies de gestion intégrées, combinant réduction
des rejets, limitation de l’usage des antibiotiques et surveillance environnementale, afin de
préserver la durabilité des systèmes aquacoles et la résilience des écosystèmes marins dans
une approche One Health.

— ASSES Sawssen, BRIGHET Rahma
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De l’humain à l’océan : comprendre les
impacts et les signaux biologiques

INTRODUCTION

Pendant longtemps, nous avons cru
que l’océan était invincible, capable
d’absorber nos excès sans réagir. Mais
aujourd’hui le constat est sans appel :
il sature. Ce que nous appelons « océan
en overdose », c’est ce point critique
où les pollutions chimiques, les bruits
assourdissants du trafic maritime et
le réchauffement climatique entrent en
collision. Cette crise ne reste pas sage-
ment au second plan ; elle a des réper-
cussions immédiates pour nous. Dans
cet article, nous analyserons ce proces-
sus de saturation en 3 étapes. D’abord,
il s’agira de comprendre comment cette
dégradation nous affecte directement.
L’acidification ou la montée des patho-
gènes ne sont pas que des chiffres : elles
transforment nos ressources alimentaires en risques sanitaires concrets. Ensuite, nous étu-
dierons les zones où les pressions s’amplifient, comme en Méditerranée, créant des zones
de tension écologiques maximale. Enfin, nous nous intéresserons aux premiers témoins des
perturbations écologiques : les mammifères marins. En tant qu’organismes bio-indicateurs,
ils accumulent les traces de nos erreurs, et par leur diminution, envoient un ultime signal
d’alarme avant que ceux-ci ne subissent des changements irréversibles.

—Houssam CHAIT, Maxime FOLLET, Hannah CORFDIR
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SANTÉ HUMAINE ET SANTÉ DES OCÉANS

par HANNAH CORFDIR

Introduction
La santé des océans et la santé

humaine sont interconnectées. Les
écosystèmes marins fournissent des
services essentiels, dont dépendent
les sociétés humaines[38]. Ces ser-
vices sont aujourd’hui menacés par
une accumulation de pressions an-
thropiques : pollution, surexploita-
tion, réchauffement climatique, aci-
dification et destruction des habi-
tats [6]. Ces perturbations altèrent le
fonctionnement des écosystèmes ma-
rins et entraînent des risques sani-
taires croissants pour les populations
humaines, notamment via l’augmen-
tation des pathogènes et des contami-
nations chimiques dans les produits
de la mer [39].

Pourquoi la santé humaine est-elle
liée à la santé des océans ?

Services essentiels des océans
ll est essentiel de rappeler que

les océans assurent des fonctions vi-
tales comme la production alimen-
taire, la protection côtière, la ré-
gulation du climat, ou encore les
ressources médicales notamment is-
sues d’organismes calcaires et algaux
[38]. Par exemple, les océans ab-
sorbent plus de 90 pourcents de l’ex-
cès de chaleur généré par le change-
ment climatique, ce qui atténue tem-
porairement le réchauffement atmo-
sphérique.

Pressions anthropiques croissantes
Cependant, ces services sont au-

jourd’hui menacés par des pressions
anthropiques croissantes. L’acidifica-
tion des océans constituent l’un des
phénomènes les plus préoccupants :
le pH de surface a déjà diminué de
0.1 unité depuis l’ère industrielle, et
pourrait encore baisser de 0.2 à 0.3
unités d’ici 2100 [40][38]. A cela
s’ajoute la pollution plastique (esti-

mée entre 8 et 12 millions de tonnes
déversées chaque année) et la sur-
exploitation des ressources halieu-
tiques, qui menacent près d’un mil-
lion d’espèces marines [41].

Conséquences pour la santé hu-
maine

Ces changements écologique
créent de nouveaux dangers pour la
santé. Le réchauffement des eaux sti-
mule la prolifération des bactéries du
genre Vibrio, dont certaines espèces
peuvent provoquer des septicémies
ou des infections cutanées graves.
Dans la mer du Nord, une augmenta-
tion significative de l’abondance des
Vibrio a été observée entre 1961 et
2005, en lien avec la hausse des tem-
pératures de surfaces [42]. Les mol-
lusques peuvent accumuler des virus
responsable de millions de cas de
gastro-entérites chaque année [39].
Les micro-plastiques présents servent
de support à une « plastiphère » mi-
crobienne incluant des bactéries pa-
thogènes, ce qui augmente encore les
risques pour la santé humaine [39].

Impacts sociaux de la dégradation
des océans

Menace de la sécurité alimentaire

La dégradation des océans affecte
directement la sécurité alimentaire
mondiale. La production de poisson
pourrait diminuer de 6% à l’échelle
globale et de 11% dans les zones
tropicales d’ici 2100 [43]. Les récifs
coralliens dégradés perdent jusqu’à
80% de leur complexité structurelle,
ce qui réduit l’abondance des pois-
sons herbivores et des invertébrés
[38]. En aquaculture, les mortalités
massives d’huîtres liées au Vibrio ont
entrainé des pertes économies ma-
jeures en Europe depuis 2008 [42].

Augmentation des risques sani-
taires

Les maladies d’origine marine
augmentent : les intoxications aux
bio-toxines sont 100% attribuables
aux fruits de mer. Les infections a
Vibrio ont augmenté dans les zones
tempérées, notamment en Europe du
Nord, ou des cas on été signalés jus-
qu’en Alaska lors d’épisode de cha-
leur maritimes [42]. Enfin les norovi-
rus provoquent des symptômes chez
14h à 48h après ingestion et peuvent
toucher des millions de personnes
chaque année [39].

Fragilisation de la résilience clima-
tique

La dégradation des habitats ma-
rins réduit la capacité des océans à
amortir les effets du changement cli-
matique : - La disparition des récifs
coralliens expose 200 millions de per-
sonnes à un risque accru d’érosion
et d’inondation [38]. - L’acidification
dissout les structures calcaires des co-
ralliens, essentiels à la biodiversité
[38]. - Les zones mortes (hypoxie)
ont augmenté de 30% depuis les an-
nées 1960, réduisant les habitats dis-
ponibles [41].

Indicateurs de santé océanique et
durabilité

Indicateurs écologiques
Les indicateurs écologiques in-

cluent la biodiversité, l’état des habi-
tats et et la structure des communau-
tés. Dans les zones naturellement aci-
difiées étudiées par Hall-Spencer, la
couverture en algues calcaires chute
de 90% , tandis que les algues oppor-
tunistes augmentent de 200 à 300%
[38].

Indicateurs climatiques
Les indicateurs climatiques in-

cluent la température, le pH et l’oxy-

BGB Highlights MARS 2026, NO 3 Page 28



gène. Dans le golfe de Gascogne, le
pH varie saisonnièrement entre 8,14
et 8,18 avec une amplitude moyenne
de 0,04 unité, ce qui témoigne d’une
acidification progressive [40].

Indicateurs socio-économiques
Les indicateurs socio-

économiques mesurent la dépen-
dance aux ressources marines, la
vulnérabilité des populations et les
pertes économiques. Par exemple, les
fermetures de zones conchylicoles
liées aux norovirus ou aux toxines
peuvent entraîner des pertes de plu-
sieurs millions d’euros par an [39].

Conclusion
La santé des océans conditionne

directement la santé des humaine,
la sécurité alimentaire et la stabi-
lité socio-économique mondiale. Les
données scientifiques montrent une
dégradation rapide : acidification ac-
célérée (jusqu’à -0,041 unités de pH
par décennie [40]), pertes d’habitats
et diminutions des ressources halieu-
tiques [43]. Face a ces enjeux, les
indicateurs constituent des outils in-
dispensables pour suivre l’état des
oceans. Préserver la santé océanique
nest plus seulement un objectif envi-
ronnemental : c’est une nécessité sa-

nitaire, alimentaire et sociale.
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FIGURE 11 – L’océan face aux pressions anthropiques. Schéma systématique représentant l’effet de domino généré par
les activités humaines sur le milieu marin et les conséquences en retour pour l’humanité. L’interaction est divisée en quatre piliers
majeurs représentés par des engrenages .
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CUMUL ET SYNERGIE DES PRESSIONS ANTHROPIQUES SUR

LES ÉCOSYSTÈMES MARINS

par MAXIME FOLLET

Introduction
La Méditérranée est soumise à

une accumulation de pressions an-
thropiques dont la superposition mo-
difie le fonctionnement des écosys-
tèmes. La convergence de la pollution
chimique, de la pêche, du trafic ma-
ritime et du changement climatique
crée des zones où les impacts cu-
mulés atteignent des niveaux élevés.
Ces pressions se concentrent dans des
secteurs identifiés comme hotspots,
où la biodiversité est importante mais
fortement exposée. Leur intéraction
produit des effets synergiques qui al-
tèrent les habitats, réduisent la diver-
sité biologique et affaiblissent la ré-
silience écologique. L’analyse de ces
pressions cumulées, de leur distribu-
tion spatiale et de leurs effets com-
binés permet de comprendre com-
ment elles transforment les écosys-
tèmes méditerranéens.

Cartographie des impacts cumulés
Les écosystèmes littoraux médi-

terranéens sont soumis à une ac-
cumulation de pressions d’origine
anthropique. La pollution chimique,
la pêche, le trafic maritime et le
réchauffement climatique se super-
posent dans les zones côtières et
créent des gradients d’impacts éle-
vés [44]. La distribution spatiale de
ces pressions est hétérogène et liée
aux usages humains. Les grandes ag-
glomérations, les embouchures flu-
viales et les axes de navigation
concentrent la majorité des sources
de perturbation, ce qui engendre des
noyaux d’impacts intenses le long
des côtes [44]. Les séries temporelles
montrent une tendance à l’aggrava-
tion dans plusieurs secteurs étudiés.
Entre 2008 et 2013, des augmenta-
tions mesurables des pressions cumu-
lées ont été observées, suggérant que
les mesures de gestions existantes

n’ont pas suffi à inverser la dyna-
mique d’accumulation. Les données
de bio-surveillance confirment la per-
sistance des contaminations dans les
zones les plus exposées. Les sui-
vis biologiques indiquent des niveaux
des niveaux stables de métaux lourds
et de polluants organiques dans cer-
tains hotspots, traduisant une persis-
tance des sources et une faible capa-
cité d’atténuation naturelle [45].

Hotspots méditerranéens
Les zones de forte biodiversité

coïncident souvent avec les secteurs
où les menaces humaines sont les
plus concentrées. Cette superposition
crée des hotspots de vulnérabilité où
la probabilité de perte d’espèces et de
fonctions écologiques est élevée [46].
Les ports, les baies semi-fermées et
les embouchures fluviales cumulent
apports terrestre, rejets urbains et ac-
tivités industrielles, ce qui explique
que certains polluants y atteignent
des niveaux nettement plus élevés
que dans les zones peu anthropi-
sées. Entre Marseille et l’embouchure
du Rhône, les moules présentent par
exemple environ 26 microgramme
par kilogramme de PCB, un groupe
de composés organiques persistants
autrefois utilisé dans les transforma-
teurs et huiles industrielles. Les PCB
sont été interdit car ils s’accumulent
dans les graisses, persistent plusieurs
décennies dans les sédiments et sont
associés à des effets toxiques chro-
niques, ce qui rend leur présence ac-
tuelle particulièrement préoccupante
et témoigne d’une contamination his-
torique encore active [45]. Plus au
sud, à Porto-Vecchio, les moules at-
teignent 9 mg/kg de cuivre, et l’on
y observe également du plomb, avec
des valeurs proches de la limite sani-
taire européenne fixée à 0,30 mg/kg
pour les produits de la mer, seuil éga-

lement utilisé par l’OMS/FAO pour
l’évaluation des risques alimentaire.
Même si, pour d’autres métaux rè-
glementés comme le cadmium (1,0
mg/kg) ou le mercure (0,50 mg/kg),
la majorité des stations restent en
dessous des limites, ces niveaux stag-
nants ne montrent pas d’amélioration
notable, confirmant la persistance de
pressions locales qui nécessitent une
surveillance ciblée [45]

Effets synergiques
L’accumulation de ces pressions

dans des zones déja riches en bio-
diversité renforce leur vulnérabilité.
Les espèces qui y vivent sont expo-
sées simultanément à des contami-
nants chimiques, à la modification
des habitats et des perturbations phy-
siques liées au trafic maritime ou aux
activités portuaires. Cette superposi-
tion d’impacts réduit leur capacité
d’adaptation et augmente le risques
d’effets chroniques, même lorsque les
concentrations mesurées restent mo-
dérées. Les travaux de Micheli et al.
(2013) et de Halpern et al. (2015)
montrent d’ailleurs que les écosys-
tèmes soumis à plusieurs pressions à
la fois réagissent souvent de manière
non linéaire. En effet, des petites aug-
mentations de pollution ou de per-
turbation peuvent entrainer des ef-
fets disproportionnés sur les commu-
nautés marines. Dans ce contexte,
les hotspots identifiés par RINBIO
qu’il s’agisse des PCB autour de Mar-
seille ou des métaux lourds mesurés
en Corse illustrent bien la difficulté
de gestion, même si la majorité des
stations restent sous les seuils sani-
taires pour les métaux règlementés,
la persistance de ces signaux locaux
montre que les pressions ne dimi-
nuent pas réellement et que les éco-
systèmes restent fragilisés. Cela sou-
ligne l’importance d’un suivi régulier
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et d’actions ciblées, car une amélio-
ration globale ne peut être obtenue
sans traiter ces foyers de contamina-
tion.

Conclusion

Les pressions anthropiques se su-
perposent en Méditerranée et créent
des zones où les impacts cumulés
dépassent les capacités de résilience

des écosystèmes. Les hotspots, riches
en biodiversité mais fortement expo-
sés, concentrent ces pressions et pré-
sentent un risque élevé de dégrada-
tion durable. Les interactions entre
pollutions, usage côtiers et perturba-
tions climatiques renforcent l’altéra-
tion des habitats et la perte de diver-
sité. L’ensemble montre que le cumul
de la synergie des pressions consti-
tuent un facteur majeur de transfor-

mation des écosystèmes méditerra-
néens.
Références
44. MICHELI, F. et al. Cumulative Human Impacts on Mediterranean

and Black Sea Marine Ecosystems : Assessing Current Pressures
and Opportunities. fr. PLOS ONE 8. Publisher : Public Library of
Science, e79889. (2026) (déc. 2013).

45. BRIAND, M. J. et al. The French Mussel Watch : More than two de-
cades of chemical contamination survey in Mediterranean coas-
tal waters. Marine Pollution Bulletin 191, 114901. (2026) (juin
2023).

46. COLL, M. et al. The Mediterranean Sea under siege : spatial over-
lap between marine biodiversity, cumulative threats and marine
reserves. en. Global Ecology and Biogeography 21. _eprint :
https ://onlinelibrary.wiley.com/doi/pdf/10.1111/j.1466-
8238.2011.00697.x, 465-480. (2026) (2012).

FIGURE 12 – Pressions cumulées et conséquences biologiques dans les écosystèmes marins.. Figure 2 – Pressions
cumulées et conséquences biologiques dans les écosystèmes marins. Schéma illustrant les effets combinés de la pollution chimique,
plastique, du changement climatique et de la surpêche sur les écosystèmes méditerranéens. Les données de biomonitoring des
moules (2021) révèlent des zones critiques où les seuils sanitaires sont depassés, entraînant perte de biodiversité, enrichissement
du résistome et altération des services écologiques.
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LES MAMMIFÈRES MARINS COMME BIOINDICATEURS DE LA

SANTÉ OCÉANIQUE

par HOUSSAM CHAIT

Introduction
Les océans, longtemps perçus

comme vastes et intacts, montrent
aujourd’hui des signes de fragi-
lité. Certains organismes, comme les
mammifères marins, permettent d’en
révéler l’ampleur. Leur longévité, leur
position trophique élevée et leur sen-
sibilité aux polluants en font des
bioindicateurs précieux. Les travaux
de Schaap, Fossi, André et Plön
montrent que leurs tissus, compor-
tements et biomarqueurs constituent
des signaux d’alerte sur l’état des éco-
systèmes.[47] [48] [49] [50]

Les mammifères marins

Caractéristiques biologiques : lon-
gévité, physiologie et accumulation
des polluants

Les mammifères marins accu-
mulent durablement les polluants
dans leurs tissus, en particulier dans
leur lard riche en lipides. Les concen-
trations mesurées en PCB , DDT et
PBDE atteignent plusieurs milliers de
ng/g lw chez les dauphins et orques,
reflétant une exposition chronique
aux POPs. À ces composés s’ajoutent
des métaux lourds, des microplas-
tiques et leurs additifs chimiques, re-
trouvés dans le système digestif ou
les fèces.[51] [48] .

Position trophique élevée et bio-
amplification des contaminations

En tant que prédateurs apex, les
mammifères marins concentrent les
polluants accumulés par leurs proies.
Les microplastiques ont été détectés
dans plusieurs espèces aux régimes
alimentaires variés, confirmant leur
transfert dans toute la chaîne alimen-
taire. Les baleines filtrantes ingèrent
jusqu’à 3 000 particules de micro-
plastiques par jour dans le sanctuaire

Pelagos, entraînant l’accumulation de
phtalates et PBDE.[48] [51].

Vulnérabilité croisée aux pressions
anthropiques

Les mammifères marins ne su-
bissent pas une seule pollution, mais
plusieurs en même temps, ce qui ren-
force les effets biologiques. Les pol-
luants chimiques peuvent atteindre
6 400 ng/g lw de PCB et provo-
quer des perturbations hormonales,
immunitaires et une baisse de ferti-
lité. Les microplastiques ajoutent un
stress supplémentaire. La pollution
sonore agit différemment : les céta-
cés réagissent dès 100 dB re 1 mu Pa
rms, et les sonars impulsifs (183–224
dB) perturbent la communication et
la navigation. [51] [47] [49] [50]

Les polluants comme révélateurs
de la santé océaniques via les
mammifères marins

Polluants chimiques : POPs, mé-
taux lourds et microplastiques

Les polluants chimiques consti-
tuent des indicateurs directs de la
dégradation des milieux marins. Les
PCB , DDT et PBDE atteignent chez
les cétacés plusieurs milliers de ng/g
lw, révélant une exposition chronique
à des contaminants persistants. Les
microplastiques sont désormais dé-
tectés dans les tissus confirmant une
contamination diffuse dans les zones
d’alimentation. Les macroplastiques
permettent d’identifier les régions
les plus touchées : en Méditerra-
née, 74% des sperm whales échoués
contenaient du plastique dans l’esto-
mac.[47] [51]

Polluants émergents : résidus phar-
maceutiques et industriels

En plus des polluants classiques,
les mammifères marins accumulent
des polluants émergents dont les ef-
fets commencent seulement à être
documentés. Fossi (2020) montre
que leurs tissus contiennent régu-
lièrement : • Phtalates (issus des
plastiques souples),• Retardateurs de
flamme comme les PBDE,• Rési-
dus pharmaceutiques provenant des
rejets urbains.Ces composés, pro-
voquent des altérations mesurables,
ex : modification de l’expression gé-
nétique. [51]

Polluants sonores : impacts com-
portementaux et physiologiques

La pollution sonore est un indica-
teur direct de la pression humaine sur
les océans. Les cétacés, qui utilisent
le son pour communiquer, s’alimen-
ter et s’orienter, y sont particulière-
ment sensibles. Selon André (2010),
plusieurs seuils critiques sont établis :
183 db sel pour les signaux impulsifs,
224 db peak pour les pics de pression
et 100 db rms pour le bruit continu.
Au-delà de ces niveaux, les cétacés
modifient leurs vocalisations, inter-
rompent leur alimentation ou évitent
certaines zones. [50]

Les mammifères marins comme
outils de surveillance et de conser-
vation

Biomarqueurs utilisés en écotoxi-
cologie

Les biopsies de mammifères ma-
rins fournissent des indicateurs pré-
cis de l’exposition aux polluants. Elles
permettent de mesurer plusieurs bio-
marqueurs écotoxicologiques utilisés
pour évaluer l’état de santé des po-
pulations. Les analyses montrent no-
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tamment [48] [51] : • Un stress oxy-
datif, signe d’une surcharge en conta-
minants réactifs, L’activation des en-
zymes CYP1A et CYP2B, Des per-
turbations endocriniennes liées aux
composés hormonodérivés et une in-
flammation associée à la présence de
micro-plastiques.

Méthodes modernes de suivi
Les progrès technologiques ont

considérablement amélioré le suivi
des mammifères marins. Les mé-
thodes aLes progrès technologiques
ont considérablement amélioré le
suivi des mammifères marins. Les
méthodes actuelles privilégient des
approches non invasives, qui limitent
les perturbations tout en fournissant
des données détaillées. Parmi les ou-
tils les plus utilisés : Les drones,
pour observer le comportement, Les
biopsies légères, L’acoustique pas-
sive, pour détecter les perturbations

sonores et le suivi satellite, pour
suivre les migrations.

Intégration dans les politiques de
conservation

Les données obtenues grâce aux
mammifères marins sont aujourd’hui
essentielles pour orienter les poli-
tiques de conservation. Elles per-
mettent d’identifier les zones cri-
tiques et d’adapter la gestion des
aires marines protégées. En intégrant
les informations issues des biomar-
queurs, du suivi acoustique ou des
trajectoires migratoires, les gestion-
naires peuvent mettre en place des
mesures plus ciblées et plus efficaces.

Conclusion
L’ensemble des travaux étudiés

montre que les mammifères marins
constituent aujourd’hui l’un des ou-
tils les plus fiables pour comprendre
l’état réel des océans. Leur biologie,

leur exposition directe aux pressions
humaines et les méthodes modernes
de suivi permettent d’obtenir une vi-
sion précise et actualisée des change-
ments qui affectent les milieux ma-
rins. Les polluants chimiques, émer-
gents ou sonores laissent dans leur
organisme des traces mesurables qui
révèlent l’évolution des pressions en-
vironnementales, tandis que les bio-
marqueurs et les technologies de
suivi offrent des indicateurs sensibles
pour détecter les
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FIGURE 13 – Les mammifères marins comme bioindicateurs de la santé océanique. Schéma illustrant le rôle des
mammifères marins comme biodindicateurs de la santé océanique. Les pressions anthropiques affectant les océans se traduisent
par des impacts biologiques mesurables chez des espèces à position trophique élevée. L’analyse de ces indicateurs permet d’évaluer
l’état des écosystèmes marins et d’orienter les stratégies de conservation.

—————–
—————————————————————————————-
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CONCLUSION

Au terme de cette analyse, force est
de constater que le concept d’over-
dose océanique n’est plus une méta-
phore, mais une réalité biologique bru-
tale. Notre étude souligne un enchai-
nement inflexible : l’accumulation géo-
graphique des pressions humaines se
traduit par une contamination pro-
fonde des réseaux trophiques dont les
mammifères marins sont les miroirs,
pour finir par menacer, par un ef-
fet de ricochet, la sécurité et la santé
de l’Homme. Les mammifères marins
fournissent un indicateur direct de
l’état futur de nos écosystèmes : la dé-
gradation de leur milieu de vie an-
nonce la fragilisation du nôtre. Pour contrer ce phénomène de saturation, une gestion sec-
torielle ne suffit plus. Seule une approche globale permettra de stabiliser ces écosystèmes
avant qu’ils n’atteignent leur point de rupture. Sauver l’océan, c’est avant tout assurer la
survie de l’équilibre complexe qui unit la mer et l’humanité.

—Houssam CHAIT, Maxime FOLLET, Hannah CORFDIR

179. ALBERTS, B. Molecular biology of the cell Sixth edition. eng. OCLC : 1082214404. ISBN : 978-1-315-73536-8 (CRC Press, an imprint of Garland Science, Boca Raton, FL, 2017).
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L’Autre Visage des Eaux Usées : Du Péril
Sanitaire au Génie Médical

INTRODUCTION ÉQUIPE

Figure–Station d’épuration : circulation et persistance
d’E.coli et Legionella spp. dans les bassins de traitement.

Illustration générée par IA (Gemini).

Les stations d’épuration des eaux usées
sont des environnements complexes où co-
existent de nombreuses bactéries, dont cer-
taines peuvent présenter un risque pour la
santé humaine et l’environnement [52-55].
Les stations d’épuration sont des environ-
nements où l’on retrouve un très grand
nombre et une grande diversité de bacté-
ries [52, 53, 55] . La présence de bacté-
ries dans les stations d’épuration constitue
un risque potentiel pour la santé humaine
et pour l’environnement, en raison de leur
capacité à survivre, se disséminer et parfois
résister aux traitements [54, 56, 57]. Parmi
ces micro-organismes, E. coli et Legionella
spp. sont des bactéries issues de l’activité
humaine qui peuvent représenter un dan-
ger environnemental et sanitaire [58]. Cer-
taines espèces, telles que E. coli et Legionella
spp., parviennent à survivre et à se disperser
malgré les traitements de purification mis
en œuvre dans les stations d’épuration [56,
59]. Il est donc nécessaire de pouvoir les re-
pérer et les isoler afin de limiter les risques associés à leur présence [57, 58]. Les stations d’épuration
ont pour fonction de traiter les eaux usées avant leur rejet dans le milieu naturel, notamment vis-à-vis
des potentiels pathogènes issus du microbiote humain [52, 54]. Ces bactéries, telles que E.coli et Legio-
nella, possèdent des mécanismes biologiques et écologiques leur permettant de survivre et de se disperser
au-delà des stations d’épuration [55]. L’étude de leur développement, de leur résistance aux contraintes
du milieu et de leurs capacités de dispersion apparaît donc essentielle [54, 56, 60]. Il devient ainsi in-
dispensable de comprendre les mécanismes biologiques et écologiques à l’origine de la persistance de ces
micro-organismes afin de mieux évaluer les risques sanitaires et environnementaux et d’envisager leurs
potentielles applications biotechnologiques [53, 57, 58]. E. coli, issu du microbiote humain, présente
par ailleurs un fort potentiel technologique, notamment en biotechnologie, où son ingénierie permet la
production de molécules d’intérêt majeur, telles que l’insuline utilisée dans le traitement du diabète.

— BESSON Paul, LEFEBVRE Margaux, LOUIS Jeremy, KEBIR-ALBERT Atman
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IMPACT DES STATIONS DE TRAITEMENT SUR LA CHARGE

MICROBIENNE : FACTEURS DE SURVIE ET RISQUES DE DIS-
SÉMINATION

par KEBIR-ALBERT

Introduction
Les stations d’épuration reçoivent

des eaux usées d’origine domestique,
industrielle et hospitalière, conte-
nant une charge bactérienne éle-
vée, notamment des bactéries d’ori-
gine fécale comme E. coli. Les condi-
tions physico-chimiques présentes au
sein de ces installations favorisent
la persistance de certains micro-
organismes comme e-coli ou en-
core Legionella malgré les traite-
ments appliqués. Ainsi, les stations
d’épuration peuvent constituer des
zones clés de concentration bacté-
rienne, susceptibles d’être à l’origine
de risques environnementaux et sani-
taires.rédaction
Les stations d’épuration comme
lieux de concentration de micro-
organismes issus des eaux usées
Diversité des sources contribuant à
l’apport massif de bactéries dans
les réseaux d’assainissement

Les stations d’épuration reçoivent
des eaux usées provenant de sources
multiples, incluant les rejets domes-
tiques, industriels et hospitaliers. Ces
effluents contiennent une charge bac-
térienne élevée, principalement d’ori-
gine fécale, introduisant dans les ré-
seaux d’assainissement des micro-
organismes variés, parmi lesquels fi-
gurent des bactéries potentiellement
pathogènes. La convergence de ces
flux au sein d’une même infrastruc-
ture entraîne une accumulation im-
portante de bactéries dès l’entrée de
la station, faisant de celle-ci un point
central de concentration microbienne
[52] [53].
Conditions physico-chimiques fa-
vorisant la survie des bactéries au
sein de la station d’épuration

Les conditions environnementales
présentes dans les stations d’épura-

tion sont favorables au maintien des
communautés microbiennes. La forte
teneur en matière organique, l’hu-
midité permanente et la densité mi-
crobienne élevée constituent des fac-
teurs propices à la survie des bac-
téries. Ces paramètres permettent à
certains micro-organismes de persis-
ter temporairement au sein des ins-
tallations, voire de se maintenir tout
au long du processus de traitement,
malgré les contraintes imposées. [56]
Enjeux environnementaux liés à la
présence de bactéries dans les eaux
usées avant traitement

La concentration élevée de bac-
téries en entrée de station repré-
sente déjà un enjeu environnemen-
tal et sanitaire. En l’absence d’une
élimination suffisante, ces micro-
organismes constituent un réservoir
susceptible d’alimenter la persistance
bactérienne au cours des étapes sui-
vantes. Cette situation augmente le
risque de dissémination ultérieure
vers l’environnement et justifie l’at-
tention portée à la qualité microbio-
logique des eaux usées avant traite-
ment [56].
Une persistance potentielle des
bactéries malgré le traitement,
source de risque environnemental
Variabilité de l’efficacité des diffé-
rentes étapes du traitement sur la
réduction bactérienne

Le traitement des eaux usées re-
pose sur plusieurs étapes successives,
notamment la décantation, le traite-
ment biologique par aération et, dans
certains cas, des procédés de désin-
fection. L’efficacité de ces étapes sur
la réduction de la charge bactérienne
varie selon leur nature et les condi-
tions de fonctionnement. Si une di-
minution globale du nombre de bac-
téries est observée, l’élimination n’est

pas homogène pour l’ensemble des
micro-organismes présents [54].
Possibilité de survie ou de réintro-
duction de bactéries dans les ef-
fluents traités

Certaines bactéries présentent
une capacité de survie accrue face
aux contraintes imposées par le trai-
tement. Cette persistance peut être
favorisée par leur association aux
boues activées ou aux flocs micro-
biens, offrant une protection phy-
sique contre les agents de désinfec-
tion. Par ailleurs, des phénomènes
de relargage bactérien à partir des
boues peuvent conduire à une réin-
troduction de micro-organismes dans
l’effluent final, constituant un pro-
blème environnemental majeur [52]
[56].
Impact potentiel sur les milieux ré-
cepteurs en aval des rejets

Les bactéries résiduelles présentes
dans les effluents traités sont rejetées
dans les milieux récepteurs, principa-
lement les rivières. Plusieurs études
ont mis en évidence une contamina-
tion microbiologique accrue en aval
des stations d’épuration, témoignant
de la capacité de certaines bactéries
à persister et à se disperser dans l’en-
vironnement aquatique. Cette conta-
mination peut altérer l’équilibre des
écosystèmes et favoriser la diffusion
de bactéries d’intérêt sanitaire [59],
[53].
Une exposition possible des tra-
vailleurs et des riverains aux bac-
téries présentes dans les stations
d’épuration
Exposition professionnelle via les
aérosols, le contact direct ou les
surfaces contaminées

Les travailleurs des stations d’épu-
ration peuvent être exposés aux bac-
téries par différentes voies. L’inha-
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lation d’aérosols générés lors des
étapes de traitement, notamment au
niveau des bassins d’aération, consti-
tue une voie d’exposition majeure
[4]. Le contact direct avec les eaux
usées ou les surfaces contaminées
représente également un facteur de
risque sanitaire pour le personnel.
[61].
Exposition environnementale des

riverains en aval des rejets ou à
proximité des installations

Les populations riveraines
peuvent être exposées de manière in-
directe aux bactéries présentes dans
les effluents traités. Cette exposition
peut se produire par contact avec
l’eau du milieu récepteur en aval
des rejets ou par une proximité avec
les installations, notamment en cas
de dispersion aérienne limitée. Ces
voies d’exposition soulignent l’impact
potentiel des stations d’épuration au-
delà de leur périmètre immédiat [61]

[54].
Conséquences sanitaires poten-
tielles liées à la présence de bacté-
ries pathogènes ou résistantes

La persistance de bactéries pa-
thogènes ou résistantes aux antibio-
tiques dans les stations d’épuration et
leurs effluents représente un risque
potentiel pour la santé humaine. Ces
micro-organismes peuvent contribuer
à des infections ou participer à la
dissémination de l’antibiorésistance,
constituant un enjeu majeur de santé
publique. [54].
Conclusion

Ainsi, les stations d’épuration ap-
paraissent comme des infrastructures
clés dans la gestion des eaux usées,
mais également comme des milieux
favorisant la persistance et la dissé-
mination de certaines bactéries d’ori-
gine humaine. Malgré les traitements
mis en place, la présence résiduelle
de micro-organismes potentiellement

pathogènes souligne l’existence de
risques environnementaux et sani-
taires pour les milieux récepteurs, les
travailleurs et les populations rive-
raines. Ces constats mettent en évi-
dence la nécessité de mieux com-
prendre et de maîtriser la présence
bactérienne au sein de ces installa-
tions, ouvrant la voie à l’étude de
nombreuse méthodes de détection et
d’isolement de bactéries telles que
E.coli et Legionella.
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FIGURE 14 – Synthèse des flux et voies d’exposition. Représentation synthétique des flux bactériens en station
d’épuration, depuis l’entrée des effluents issus des sources domestiques, industrielles et hospitalières jusqu’au rejet
dans le milieu récepteur. Le schéma met en évidence les zones de concentration et de persistance bactérienne,
les étapes du traitement (décantation, aération, clarification) ainsi que les voies d’exposition humaine : exposition
professionnelle par aérosols et exposition environnementale en aval du rejet, en lien avec le risque sanitaire et
l’antibiorésistance.
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E.coli ET Legionella COMMENT LES DETECTER ET LES ISO-
LER POUR MIEUX CE PROTOGER

par BESSON PAUL

Introduction
Les stations d’épuration sont des

environnements où l’on retrouve un
très grand nombre et une grande di-
versité de bactéries. Parmi elles, E.coli
et Legionella sont des bactéries issues
de l’activité humaine qui peuvent re-
présenter un danger environnemen-
tal et sanitaire. Il est donc important
de savoir les repérer et de pouvoir les
isoler afin de s’en protéger ou de pou-
voir les utiliser de façon industrielle.
Cette partie portera sur les enjeux et
les méthodes d’isolation et de détec-
tion d’E.coli et Legionella, à la fois
sur le terrain et en laboratoire, ainsi
que sur les perspectives futures de ces
deux moyens.
Intérêts de la détection et de l’iso-
lement
Intérets d’une détection bacté-
rienne

La maladie du légionnaire est une
forme sévère de pneumonie princi-
palement causée par la bactérie Le-
gionella pneumophila. Bien que de
nombreuses sources environnemen-
tales de la maladie aient été décrites,
l’origine de la majorité des cas spo-
radiques (non liés à une épidémie
groupée) n’a pas été identifiée. Lors
de plusieurs épidémies, comme aux
Pays-Bas, les stations d’épuration des
eaux usées ont été identifiées comme
la source d’infection la plus probable
[62]. Les cellules (d’E.coli) sont pré-
sentes dans les matières fécales, les-
quelles peuvent constituer la source
principale d’agents pathogènes dans
l’eau. Par conséquent, E.coli est re-
commandée comme indicateur de la
qualité de l’eau [55].
Pourquoi isole-t-on

L’isolation bactérienne est utile
dans de nombreux cas. En effet, les
bactéries peuvent être utilisées dans
différents domaines tels que l’indus-
trie ou la médecine. Par exemple,
E.coli peut être isolée pour être en-
suite exploitée dans diverses indus-

tries médicales. De même, l’isolation
peut se faire dans différents milieux
selon les besoins : Legionella pneu-
mophila est fréquemment isolée chez
des patients atteints de la légionel-
lose et, dans plusieurs cas, à partir
d’échantillons environnementaux liés
à des épidémies. Cela permet donc
de mieux comprendre les sources de
contamination et de prévenir l’appa-
rition de foyers infectieux[60].
Méthodes de détection et d’isole-
ment en laboratoire (E.coli et Le-
gionella)
Méthodes actuelles de détection

Les différentes méthodes de dé-
tection sur le terrain reposent tout
d’abord, pour E.coli, sur la méthode
MTF (Multiple Tube Fermentation)
afin d’énumérer le nombre de bacté-
ries présentes dans le milieu choisi.
Suite à cette quantification, on peut
utiliser des biocapteurs qui permet-
tront de confirmer la présence de
la bactérie cible avec précision[57].
Mais il existe aussi certain équi-
pement qui permettent de détec-
ter Deux méthodes complémentaires
sont utilisées pour analyser les échan-
tillons d’eau des stations d’épura-
tion. La première est la méthode de
la culture, qui consiste à concen-
trer l’échantillon par filtration avant
de le soumettre à des traitements
thermiques et acides pour éliminer
les micro-organismes non souhaité.
L’échantillon est ensuite inoculé sur
un milieu de culture sélectif (BCYE)
et incubé à 36 °C pendant 7 à 10
jours [62]. La seconde est la méthode
moléculaire pour qPCR, qui permet
de quantifier l’ADN des légionelles en
quelques heures. Après l’extraction
et la purification de l’ADN du filtre,
une amplification génétique cible le
gène 16S rRNA (pour le genre Legio-
nella)[63].
Méthodes d’isolement

Pour isoler une bactérie spéci-
fique au sein d’une population com-

plexe, on peut avoir recours à dif-
férents traitements. Ces procédures
consistent en plusieurs étapes, no-
tamment un traitement au tam-
pon acide pour éliminer les micro-
organismes non désirés les "déchets",
suivi de cultures sur des milieux sé-
lectifs. Ces derniers permettent de fa-
voriser la croissance des bactéries re-
cherchées tout en inhibant les autres
[60].
Perspectives futures en laboratoire

Les outils pour les détections fu-
ture sont quasiment les mêmes que
pour les méthodes actuelles. Les fu-
turs outils sont des améliorations des
outils actuellement pour les rendre
plus performant, plus rapides et plus
fiable. Et donc pouvoir intervenir plus
rapidement de façons à prévenir et
anticiper le danger [58].
Méthodes de détection et d’isola-
tion sur le terrain
Méthodes actuelles sur le terrain

Mais il existe aussi certain équipe-
ment qui permettent de détecter les
bactéries directement sur les terrains.
En effets certain équipement qui est
directement achetables par tout le
monde. Reposant sur plusieurs prin-
cipes comme test immunologique ici
avec le Legionella fast [64] ou l’uti-
lisation de biocapteur portatif pour
avoir directement les résultats sur le
terrain en un temps réduit et assez ra-
pide[57].
Perspectives futures

Les perspectives futures sont des
modules qui permettront de détec-
ter des bactéries directement sur site
avec un grand niveau de précision.
C’est module s’inspirent de la tech-
nologie (ELISA : Enzyme-Linked Im-
muno Assay) pour pouvoir détecter
les bactéries. Mais il y a aussi comme
pour les laboratoires des améliora-
tions des méthodes actuelle pour plus
d’efficacité [55].
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Importance des perspectives fu-
tures

On est toujours obligé d’avoir des
perspectives futures parce que les
bactéries évoluent et représentent un
danger majeur pour notre santé et
l’environnement. On est donc obligé
de s’adapter afin de pouvoir mieux
anticiper et mieux se protéger d’elles,
en évitant par exemple les épidémies
qui pourraient être déclenchées par
nos deux bactéries.
Conclusion

En conclusion, la surveillance
d’E.coli et de Legionella est démon-
trée comme étant un essentiel. Il
a été montré que la détection de
ces agents pathogènes permet non
seulement de prévenir la propagation

de foyers épidémiques, notamment
à partir des infrastructures de trai-
tement des eaux. Les avancées mé-
thodologiques présentées dans cette
étude soulignent une transition vers
une précision accrue : À l’échelle du
laboratoire sur le terrain : Enfin, l’im-
portance des perspectives futures ne
doit pas être sous-estimée. Le déve-
loppement de nouvelles méthodes est
actuellement poursuivi. Il est impé-
ratif que l’innovation technologique
soit maintenue à un niveau élevé
pour répondre aux défis sanitaires et
écologique émergents. Les perspec-
tives futures vont aussi pouvoir aider
à déterminer, dans les eaux, la pré-
sence de bactéries qui survivent et se
reproduisent selon des conditions dé-

finies par l’environnement, là où cer-
taines ne survivent pas.
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FIGURE 15 – Méthodes de détection et d’isolation selon le lieu et les perspectives futurs. Ce schéma illustre la
complémentarité entre les dispositifs rapide utilisables sur le terrain et les protocoles appliqués après transport en
laboratoire. L’approche sur site privilégie la réactivité via le test LegionellaFast (immunochromatographie), l’usage
de biocapteurs (transduction optique, électrochimique ou piézoélectrique du signal biologique) et la PCR (Polyme-
rase Chain Reaction) portative pour l’amplification génétique. En revanche, l’analyse en labo repose sur la culture
microbiologique pour le dénombrement en UFC (Unités Formant Colonies) par dilutions en séries. L’identifica-
tion spécifique de E. coli est confirmée par le test MUG (4-méthyl-umbelliférone), basé sur l’activité enzymatique
-glucuronidase, tandis que la différenciation des souches s’effectue sur milieu sélectif CR-SMAC (Cefixime Tellurite
Sorbitol-MacConkey agar). Le protocole pour Legionella inclut une étape d’élimination des bactéries non-voulue par
un tampon acide HCl-KCl (Acide chlorhydrique - Chlorure de potassium) avant l’isolement sur milieu CCVC. Les pos-
sibilités futures (encadré droit) envisagent l’intégration de systèmes complexes portatifs comme l’ELISA (Enzyme-
Linked Immunosorbent Assay),on peut aussi cité une amélioration des techniques modernes pour plus d’efficacité
(rapidité et precision)
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E.coli ET Legionella : SURVIVANTS DES STEP, ILS N’ONT

RIEN PERDU DE LEUR VIRULENCE !

par LEFEBVRE MARGAUX

Introduction
Les stations d’épuration (STEP)

jouent un rôle fondamental dans le
traitement des eaux usées avant leur
rejet dans le milieu naturel. Elles sont
essentielles pour éliminer les patho-
gènes présents, notamment ceux is-
sus du microbiote humain. Parmi ces
micro-organismes, certains, comme
E.coli et Legionella, possèdent des
mécanismes de résistance et de re-
production qui leur permettent de
survivre et de se disperser au-delà
des stations d’épuration [52] [65],
des concentrations de Legionella spp.
atteignant en moyenne 5,4 × 10
GU/L ayant été mesurées dans les ef-
fluents traités [52]. L’objectif de cette
étude est d’examiner comment ces
bactéries se développent, résistent
aux contraintes environnementales et
réussissent à se disperser après traite-
ment.
Croissance bactérienne et colonisa-
tion aquatique
Multiplication en milieu aquatique

La survie aux étapes finales du
traitement des eaux usées est as-
surée par certaines souches d’E.coli,
bien qu’une survie différentielle soit
mise en évidence selon les caractéris-
tiques génomiques propres à chaque
souche. Il a été démontré que les
souches causant des septicémies ou
des méningites présentent des taux
de survie supérieurs tout au long du
processus d’épuration [65]. En paral-
lèle, la présence de Legionella spp.
sous forme viable est fréquemment
rapportée dans les effluents traités,
malgré les phases d’oxydation, avec
une détection dans 88,9 % des échan-
tillons analysés par qPCR [52]. Il
est observé que la persistance de
ces micro-organismes est documen-
tée dans les eaux de sortie sur des dis-
tances variant de 400 à 1 000 mètres
en aval des installations, prouvant

une résilience remarquable face aux
processus de sédimentation et de
prédation naturelle [66]. Ces micro-
organismes peuvent ainsi se propa-
ger largement, contribuant à leur dif-
fusion dans l’environnement et po-
sant des risques sanitaires, particu-
lièrement dans les zones urbaines ou
récréatives en contact avec ces eaux
traitées.
Colonisation selon l’habitat

Des conditions environnemen-
tales particulièrement favorables à
la colonisation par Legionella sont
offertes par les infrastructures des
STEP, notamment par l’abondance de
nutriments carbonés et la formation
de biofilms sur les parois des réac-
teurs [66]. Sa présence récurrente,
notamment dans les bassins biolo-
giques à boues activées (procédé bio-
logique d’épuration des eaux usées
utilisant des micro-organismes pour
éliminer la matière organique et les
nutriments.), est ainsi expliquée par
ces facteurs favorisant son ancrage
et sa protection. De plus, une persis-
tance prolongée dans les biofilms et
les sédiments après traitement est ob-
servée chez certaines souches d’E.coli
pathogènes, ce qui permet le main-
tien d’un réservoir bactérien actif ca-
pable de relarguer des cellules dans
le flux hydraulique [67].
Survie en conditions défavorables
Résistance aux stress abiotiques

La persistance en sortie de STEP
est expliquée par la tolérance de
certaines souches d’E.coli aux stress
induits par le traitement, tels que
la désinfection chimique (chloration)
ou les situations de carence nutritive
sévère rencontrées lors de la phase de
rejet [65]. Chez Legionella, une dé-
tection majoritaire est effectuée par
la méthode qPCR (quantification de
l’ADN) plutôt que par culture micro-
biologique traditionnelle sur milieu

gélosé, avec une détection de Legio-
nella pneumophila dans environ 40
% des échantillons d’effluent final,
mettant en évidence l’existence de
formes viables mais non cultivables
(VBNC) dotées d’une paroi cellulaire
modifiée et d’un métabolisme ralenti,
ce qui leur confère une résistance ac-
crue face aux agressions extérieures
[52].
Formation de structures protec-
trices

La protection de Legionella et
d’E.coli contre les agents désinfec-
tants est garantie par l’organisation
en biofilms complexes, qui agissent
comme une barrière de diffusion phy-
sique [68]. Il est également éta-
bli que, chez Legionella, la survie
est significativement renforcée par
une association symbiotique avec des
amibes, permettant à la bactérie de
se multiplier à l’intérieur de vacuoles
spécifiques à l’abri des désinfectants
[caicedo_Legionella_2019].
Adaptation métabolique

Un ajustement métabolique com-
plexe, incluant la régulation de gènes
de stress, est opéré par les souches
d’E.coli pathogènes afin de garan-
tir leur intégrité cellulaire tout au
long de la chaîne de traitement [65].
Quant à Legionella, les ressources
métaboliques de ses hôtes proto-
zoaires sont exploitées pour assurer
sa subsistance, même en l’absence de
sources de carbone extracellulaires
[52].
Mécanismes de dispersion vers les
stations d’épuration
Transport par les flux d’eau

La dispersion de Legionella vers
les milieux aquatiques récepteurs est
assurée La dispersion de Legionella
vers les milieux aquatiques récep-
teurs est assurée par les flux d’ef-
fluents sortant des STEP. Une détec-
tion de ces bactéries est rendue pos-
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sible jusqu’à une distance de 1 km en
aval du point de rejet, confirmant l’ef-
ficacité du transport hydrique [52].
De plus, le risque de transmission par
aérosols générés au niveau des bas-
sins d’aération est souligné [68].
Rôle des vecteurs biolo-
giques/particulaires

Le transport et la survie de Le-
gionella dans l’environnement sont
facilités par l’intervention de micro-
particules organiques en suspension,
qui permettent de maintenir la via-
bilité des cellules bactériennes du-
rant leur transit en les isolant des
facteurs de stress environnementaux,
tels que les rayonnements UV sus-
ceptibles d’endommager l’ADN ou les
variations brusques de salinité [66]
[68].
Persistance et dissémination

La détection de formes patho-
gènes d’E.coli et de Legionella viables
après le cycle complet de traitement

est systématiquement rapportée dans
les eaux environnementales récep-
trices [67] [52]. Ainsi, les stations
d’épuration peuvent être considérées
comme des sources secondaires de
dissémination, contribuant à mainte-
nir le risque sanitaire en aval pour les
populations humaines exposées [65].
Conclusion

Les mécanismes variés et com-
plexes permettant la survie et la dis-
persion d’E.coli et de Legionella après
traitement ont été mis en lumière.
Il a été démontré que, bien que les
stations d’épuration aient pour mis-
sion de neutraliser les pathogènes du
microbiote humain, l’efficacité de ce
traitement est mise en défaut par la
résilience biologique de ces micro-
organismes. Par l’adoption de stra-
tégies de résistance avancées, telles
que la transition vers un état mé-
tabolique viable mais non cultivable
(VBNC) [52] ou l’organisation en bio-

films protecteurs [68], la persistance
de ces bactéries au sein des effluents
est assurée, les concentrations de Le-
gionella spp. dépassant fréquemment
105 GU/L dans les effluents trai-
tés [52]. La persistance environne-
mentale des pathogènes, notamment
E.coli, souligne non seulement l’im-
portance d’une surveillance accrue
des rejets pour la protection de la
santé publique, mais aussi l’opportu-
nité d’exploiter cette bactérie à des
fins biotechnologiques.
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FIGURE 16 – Les conditions environnementales influencent directement la croissance, la survie et la dispersion
d’E.coli et de Legionella. En milieu oligotrophe, la faible disponibilité en nutriments limite leur prolifération, tandis
qu’un milieu eutrophe favorise l’augmentation des populations bactériennes et la formation de biofilms. Lors de leur
transfert vers la station d’épuration, les bactéries subissent des stress abiotiques (pH, température, UV) réduisant les
formes planctoniques libres. Au sein de la STEP, ces contraintes sélectionnent des bactéries plus tolérantes, favorisent
l’apparition de formes VBNC chez Legionella et renforcent la persistance d’E.coli dans les biofilms. La survie de Legio-
nella est également assurée par sa réplication intracellulaire dans les amibes, tandis que E.coli peut être transportée
via des particules ou des fragments de biofilm. Après rejet, la dispersion des bactéries résiduelles dans le milieu
aquatique est assurée par le flux hydrologique, le transport biologique et le transport particulaire, permettant leur
persistance en aval des stations d’épuration.
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INGÉNIERIE GÉNÉTIQUE ET APPLICATIONS BIOPHARMACEU-
TIQUES D’E. COLI DE L’ÉQUIPE BGB22

par LOUIS JÉRÉMY

Introduction
Si E. coli est souvent surveillée

comme une bactérie potentiellement
dangereuse dans nos eaux usées, elle
possède une tout autre facette dans
le monde scientifique : c’est un outil
des plus importants de la biotechno-
logie. Au lieu de la voir uniquement
comme un risque pour la santé, les
chercheurs exploitent sa capacité à
se multiplier très rapidement pour en
faire une alliée. E.coli issu du micro-
biote humain possède un haut poten-
tiel technologique : l’ingénierie basée
sur sa résistance permet la fabrication
de molécules utiles et vitales, comme
l’insuline pour les diabétiques.
Introduction et caractéristiques
biologiques
Un pilier de notre microbiote

E.coli est une bactérie qui réside
naturellement dans l’intestin des es-
pèces à sang chaud, dont l’humain
[69]. Bien qu’elle ne soit qu’une es-
pèce parmi tant d’autres dans notre
tube digestif, elle est devenue le "mi-
crobe modèle" de la science [69]. Son
étude a permis de déchiffrer le code
génétique, de comprendre la réplica-
tion de l’ADN ainsi que l’organisation
et la régulation des gènes à travers le
concept de l’opéron [69].
Une biologie polyvalente

Cette bactérie en forme de bâ-
tonnet mesure environ 1 micromètre
[69]. Sa composition (55% de pro-
téines, 25% d’acides nucléiques) en
fait un support idéal pour les biotech-
nologies [69]. Sa grande force est
son adaptation : Sur le plan méta-
bolique, il s’agit d’un aérobie facul-
tatif capable de détecter la présence
d’oxygène et d’ajuster ses enzymes en
conséquence [69]. Dans l’intestin des
nourrissons, sa capacité à consommer
l’oxygène résiduel permet l’installa-
tion et le développement de bacté-
ries anaérobies au sein du microbiote

[69].

Un outil industriel sécurisé

Si certaines souches de E.coli
peuvent être pathogènes, l’industrie
utilise uniquement des souches de
laboratoire sécurisées et maîtrisées
[70]. Elle est devenue la première
"usine vivante" pour produire des
protéines humaines, comme l’insu-
line [70]. Sa croissance rapide et son
faible coût de culture en font un ou-
til incontournable de la biotechnolo-
gie, malgré sa difficulté à réaliser cer-
taines modifications complexes sur
les protéines [70].

L’ingénierie génétique : Transfor-
mer la bactérie en usine

La chirurgie du génome “la recom-
binaison génétique

Dans cette logique de transforma-
tion fonctionnelle, la recombinaison
génétique constitue un outil central,
reposant sur la recombinaison homo-
logue pour modifier avec précision le
génome d’E.coli [71]. Cette approche
permet l’insertion ciblée de gènes
d’intérêt directement sur le chromo-
some, offrant une maîtrise fine de
l’expression génétique, indispensable
à la conception de souches indus-
trielles stables et optimisées [71].

Reprogrammer le métabolisme

Une fois le génome modifiable de
manière contrôlée, l’enjeu principal
devient la réorientation du métabo-
lisme cellulaire. L’ingénierie métabo-
lique vise ainsi à rediriger les flux de
carbone et d’énergie, initialement dé-
diés à la croissance bactérienne, vers
la production de molécules d’intérêt
[72]. Cette étape repose sur la mo-
dification coordonnée de voies méta-
boliques et de mécanismes de régula-
tion afin d’augmenter les rendements
et l’efficacité globale du système bio-
logique [72].

Résistance et adaptation aux stress
Une fois le génome modifiable de

manière contrôlée, l’enjeu principal
devient la réorientation du métabo-
lisme cellulaire. L’ingénierie métabo-
lique vise ainsi à rediriger les flux de
carbone et d’énergie, initialement dé-
diés à la croissance bactérienne, vers
la production de molécules d’intérêt
[72]. Cette étape repose sur la mo-
dification coordonnée de voies méta-
boliques et de mécanismes de régula-
tion afin d’augmenter les rendements
et l’efficacité globale du système bio-
logique [72].
Applications médicales : Le cas de
l’insuline
Une plateforme pour la santé

L’utilisation d’E.coli comme hôte
de production repose sur sa capa-
cité à exprimer efficacement des pro-
téines recombinantes d’intérêt théra-
peutique dans des conditions indus-
trielles contrôlées [73]. Les souches
utilisées sont génétiquement modi-
fiées afin de maximiser l’expression
du gène d’intérêt tout en mainte-
nant une stabilité génétique et phy-
siologique compatible avec la pro-
duction à grande échelle [73]. Tou-
tefois, cette forte expression impose
des contraintes cellulaires impor-
tantes, notamment un déséquilibre
entre croissance et production, ainsi
qu’un stress lié à l’accumulation de
protéines étrangères [73]. La perfor-
mance biopharmaceutique d’E.coli re-
pose donc sur une ingénierie globale
de la souche, intégrant le contrôle
transcriptionnel et traductionnel, la
gestion du stress et l’optimisation des
conditions de culture [73].
La fabrication

La production de l’insuline
humaine recombinante constitue
l’exemple le plus emblématique de
l’utilisation industrielle d’E.coli [74].
Le procédé débute par l’insertion du
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gène codant la pro-insuline humaine
dans une souche optimisée, suivie
d’une culture en bioréacteur à haute
densité cellulaire et de l’induction
de l’expression protéique [74]. Dans
ce contexte, la pro-insuline est ma-
joritairement produite sous forme de
corps d’inclusion, agrégats protéiques
insolubles résultant d’un repliement
incorrect [73] [74]. Ces corps d’inclu-
sion sont ensuite isolés, solubilisés et
soumis à des étapes de renaturation
contrôlée, permettant de restaurer la
conformation native de la protéine.
La pro-insuline est enfin maturée par
clivage enzymatique pour obtenir
une insuline biologiquement active,
utilisable dans le traitement du dia-
bète [74]. Pour faire référence à la
figure : référence à la figure 4.

Perspectives d’avenir

À la suite du succès industriel de
l’insuline, E.coli est aujourd’hui utili-
sée pour produire une large gamme
de biopharmaceutiques, incluant hor-
mones, enzymes thérapeutiques, vac-
cins et fragments d’anticorps [70]
[73]. Néanmoins, la production de
protéines de plus en plus complexes
met en évidence certaines limites du
système, notamment en matière de
repliement protéique et de modifica-
tions post-traductionnelles [70] [73].
Les recherches actuelles visent ainsi
à repousser ces limites par l’ingénie-
rie avancée des souches et des procé-
dés, afin d’élargir le spectre des mo-
lécules thérapeutiques accessibles et
de répondre à de nouvelles patholo-
gies [70] [73].

Conclusion
Le passage d’une simple bacté-

rie intestinale à un pilier de l’indus-
trie médicale montre le potentiel in-
croyable de la biologie. En modifiant
ses circuits internes, l’humain a trans-
formé E.coli en une alliée précieuse.
Le succès de l’insuline n’est qu’une
étape : l’évolution des techniques gé-
nétiques place ce micro-organisme au
cœur des futures révolutions de la
santé.
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FIGURE 4 – Production d’insuline par ingénierie biopharmaceutique d’E.coli. La Figure 4 présente les étapes clés de
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BGB Highlights MARS 2026, NO 3 Page 43



—————–
—————————————————————————————-

CONCLUSION

La détection et l’isolement d’E.coli et de Legionella
sont des étapes fondamentales pour prévenir les
risques sanitaires, notamment dans les stations
d’épuration des eaux usées. Ces bactéries, souvent
considérées comme des agents pathogènes, pos-
sèdent également un potentiel biotechnologique.
E.coli, bien que associée à la contamination fé-
cale, est devenue un "outil vivant" central dans
l’industrie médicale, utilisée pour la production
de protéines humaines comme l’insuline. Grâce à l’ingénierie génétique, E.coli est modifiée pour pro-
duire des molécules d’intérêt, en réorientant son métabolisme et en renforçant sa résistance aux stress
industriels, ce qui permet une production à grande échelle de biopharmaceutiques. L’étude de Legio-
nella, quant à elle, révèle l’importance des biofilms et des interactions avec des amibes dans sa survie et
sa dissémination. Legionella peut se multiplier à l’intérieur des amibes, un mécanisme qui lui permet de
résister aux traitements désinfectants. Les biofilms, dans lesquels Legionella et d’autres bactéries comme
E.coli peuvent se protéger, jouent un rôle crucial dans leur persistance dans les stations d’épuration.
Les avancées technologiques dans la détection, comme la qPCR, les biocapteurs portables et les systèmes
combinés PCR-ELISA, permettent désormais d’identifier rapidement ces bactéries dans des environne-
ments complexes, y compris les biofilms et les eaux usées. Ces outils, utilisés tant sur le terrain qu’en
laboratoire, facilitent la gestion réactive des risques sanitaires. En laboratoire, les méthodes d’isolement,
comme les milieux sélectifs pour Legionella (par exemple BCYE) et l’utilisation de traitements chimiques
comme les tampons acides, restent indispensables pour isoler ces bactéries dans des échantillons com-
plexes. Mais les défis persistent, notamment avec les bactéries sous forme de VBNC (viable mais non
cultivable), qui échappent souvent aux méthodes conventionnelles de détection. L’avenir de la détection
et de l’isolement de E.coli et Legionella repose sur des technologies toujours plus performantes, notam-
ment l’intégration de biosenseurs et l’optimisation des techniques de PCR en temps réel. Ces innovations
devraient non seulement permettre une détection plus rapide et précise, mais aussi faciliter l’identifica-
tion des bactéries dans des environnements complexes comme les biofilms et les amibes. En conclusion,
si E.coli et Legionella représentent des risques sanitaires, elles incarnent également un potentiel extra-
ordinaire pour l’industrie biopharmaceutique. La maîtrise de leur détection et de leur isolement ouvrira
la voie à des solutions innovantes pour les défis sanitaires et écologiques de demain, tout en exploitant
ces micro-organismes comme ressources précieuses pour la médecine et l’industrie.

— BESSON Paul, LEFEBVRE Margaux, LOUIS Jeremy, KEBIR-ALBERT Atman
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Quand les probiotiques plongent dans nos
bassins : une alternative qui fait des

vagues

INTRODUCTION

L’aquaculture est aujourd’hui l’un des secteurs alimentaires qui connaît la croissance la
plus rapide. Elle fournit désormais plus de la moitié du téléostéen consommé dans le monde.
Cette intensification des élevages s’accompagne toutefois d’une augmentation de la pression
pathogène. Pour limiter les maladies, l’usage des antibiotiques est devenu fréquent. Cette
pratique favorise l’émergence et la dissémination de résistances antimicrobiennes, ce qui
représente un enjeu majeur pour la santé animale, humaine et pour l’environnement [75].
Dans ce contexte, les probiotiques sont définis comme des microorganismes vivants qui
apportent un bénéfice à l’hôte lorsqu’ils sont administrés en quantité suffisante. En aqua-
culture, ils constituent une alternative biologique aux antibiotiques. Leur utilisation vise
notamment à améliorer la croissance des téléostéens, leur immunité et leur résistance aux
infections [76]. Les prébiotiques, quant à eux, correspondent à des substrats non digestibles.
Ils stimulent de manière sélective l’activité ou la croissance de microorganismes considérés
comme bénéfiques. Ces approches reposent sur la modulation du microbiote intestinal, qui
regroupe l’ensemble des microorganismes présents dans l’intestin. Ce microbiote joue un
rôle essentiel dans les fonctions digestives, métaboliques et immunitaires des poissons [77].
Cependant, les effets des probiotiques ne sont pas toujours bénéfiques. Une administration
prolongée de souches exogènes peut perturber l’équilibre du microbiote intestinal. De même,
un arrêt brutal de la supplémentation peut entraîner une dysbiose. Celle-ci correspond à
une altération de la structure et des fonctions de la communauté microbienne et s’accom-
pagne souvent d’une augmentation de la susceptibilité aux infections. Par ailleurs, certaines
souches commerciales utilisées en aquaculture peuvent porter des gènes de résistance aux
antibiotiques ou des facteurs de virulence. Ces gènes sont parfois associés à des éléments
génétiques mobiles, ce qui soulève des inquiétudes quant à leur dissémination dans les
écosystèmes aquatiques. Dans ce cadre, les systèmes aquacoles peuvent devenir des points
chauds favorisant la circulation de microorganismes et de gènes de résistance entre l’envi-
ronnement, les animaux et l’humain [78]. L’évaluation de l’usage des probiotiques s’inscrit
donc dans une approche intégrée dite « One Health ». Dans cette revue, l’émergence des
probiotiques comme alternative aux antibiotiques en aquaculture sera d’abord analysée.
La modulation du microbiote intestinal chez les téléostéens sera ensuite étudiée comme mé-
canisme d’action central. Enfin, la contribution de ces suppléments à une aquaculture plus
durable sera évaluée, avant d’aborder les risques sanitaires et environnementaux associés à
leur utilisation.

— APPRIOU Elaé, BRASSET Iris, GOBERT Mathurin, GRANDORDY Flora
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L’INTRODUCTION DES PROBIOTIQUES COMME RÉPONSE À

LA PROBLÉMATIQUE DE L’ANTIBIORÉSISTANCE EN AQUA-
CULTURE

par GOBERT MATHURIN

Introduction
L’aquaculture intensive favo-

rise l’émergence de maladies bac-
tériennes liées à des conditions d’éle-
vage stressantes. En effet, le recours
accru aux antibiotiques contribue à
l’apparition de souches résistantes et
à la diffusion de l’antibiorésistance
dans les milieux aquatiques. Dans ce
contexte alarmant, les probiotiques
et les prébiotiques constituent une
alternative durable pour améliorer
la santé des téléostéens et limiter
l’impact environnemental de l’aqua-
culture.
Impact des mauvaises conditions
d’élevage sur l’émergence de mala-
dies bactériennes
Facteurs de stress liés aux mau-
vaises conditions d’élevage

Tout d’abord, la surpopulation des
bassins augmente les contacts entre
individus et facilite la transmission
des agents pathogènes. De plus, la
dégradation de la qualité de l’eau, no-
tamment les variations de l’oxygène
dissous, de l’ammoniac, du pH et de
la température, constitue une source
majeure de stress. Des pratiques ali-
mentaires inadaptées et le manque
d’espace ou d’abris perturbent éga-
lement le comportement des téléos-
téens et affaiblissent leur état de
santé [79].
Effets du stress sur la physiologie
et l’immunité des téléostéens

Par la suite, le stress chronique
altère la barrière cutanée et les mu-
queuses, représentant les premières
lignes de défense contre les agents
infectieux. Ainsi, il affaiblit les ré-
ponses immunitaires innées et adap-
tatives, et s’accompagne de pertur-
bations hormonales, notamment une
augmentation du cortisol, entraînant
une immunosuppression [80].

Développement et transmission
des maladies bactériennes

Pour finir, dans ces conditions, les
bactéries opportunistes prolifèrent
dans les bassins. Effectivement, des
genres tels que Vibrio, Aeromonas et
Pseudomonas sont fréquemment im-
pliqués dans les maladies aquacoles.
C’est pourquoi la transmission s’ef-
fectue principalement par l’eau, les
contacts directs et l’alimentation. De
plus, elle est favorisée par la forte
densité des élevages [81].
Usage intensif des antibiotiques et
émergence de souches résistantes
en aquaculture
Usage des antibiotiques en aqua-
culture

Les antibiotiques sont adminis-
trés par l’alimentation médicamen-
teuse, par des bains ou directement
dans l’eau. Des pratiques excessives,
comme le surdosage ou les traite-
ments préventifs, augmentent l’expo-
sition des bactéries aux antibiotiques
[75].
Sélection et émergence de souches
bactériennes résistantes

Par la suite, l’exposition répétée
aux antibiotiques exerce une pres-
sion de sélection favorisant la sur-
vie des bactéries résistantes. En effet,
ces résistances reposent sur des mé-
canismes tels que les pompes à efflux,
la production d’enzymes de dégrada-
tion ou encore des mutations géné-
tiques. De ce fait, des souches multi-
résistantes sont désormais courantes
en aquaculture.
Diffusion de l’antibiorésistance
dans l’environnement

Pour finir, les rejets d’antibio-
tiques et de bactéries résistantes dans
les milieux aquatiques favorisent le
transfert horizontal de gènes de résis-
tance et représentent un risque pour

les écosystèmes et la santé humaine
[82].
Probiotiques et prébiotiques : une
alternative durable réduisant l’im-
pact environnemental de l’aquacul-
ture
Définitions et mécanismes d’action

Les probiotiques sont des micro-
organismes bénéfiques qui modulent
le microbiote intestinal, produisent
des substances antimicrobiennes et
stimulent l’immunité. Les prébio-
tiques sont des substrats favorisant la
croissance de ces micro-organismes.
Leur association forme des symbioses
efficaces [83].
Réduction de l’usage des antibio-
tiques et lutte contre l’antibiorésis-
tance

Par la suite, les probiotiques et
prébiotiques renforcent les défenses
naturelles des téléostéens et ré-
duisent le recours aux antibiotiques,
limitant ainsi la pression de sélection
sur les bactéries pathogènes [76].
Bénéfices environnementaux

Ainsi, cette approche diminue
les rejets d’antibiotiques, améliore la
qualité de l’eau et favorise la stabilité
des communautés microbiennes des
bassins, contribuant à une aquacul-
ture plus durable.
Conclusion

Pour conclure, les conditions
d’élevage intensif favorisent les ma-
ladies bactériennes et le recours aux
antibiotiques, contribuant à l’anti-
biorésistance. L’utilisation de probio-
tiques et de prébiotiques constitue
une alternative durable permettant
de renforcer la santé des poissons et
de limiter l’impact environnemental
de l’aquaculture.
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LE MÉCANISME D’ACTION CENTRAL DES PROBIOTIQUES :
LA MODULATION DU MICROBIOTE INTESTINAL

par GRANDORDY FLORA

Introduction
Les probiotiques et prébiotiques

modulent la composition, l’activité
et la stabilité du microbiote intesti-
nal des téléostéens, entraînant des
modifications écologiques et métabo-
liques qui améliorent la digestion, op-
timisent le métabolisme énergétique
et renforcent l’intégrité de la barrière
intestinale.
Diversité microbienne du tractus
gastro-intestinal des téléostéens
Composition du microbiote intesti-
nal

Le microbiote intestinal des té-
léostéens regroupe des bactéries au-
tochtones, durablement établies dans
l’intestin, et des bactéries alloch-
tones, issues de l’alimentation et du
milieu aquatique. Les bactéries au-
tochtones sont résidentes du micro-
biote intestinal, tandis que les bac-
téries allochtones sont d’origine ex-
terne et transitoires. Il est dominé par
quelques phyla majeurs, principale-
ment Proteobacteria, Firmicutes, Bac-
teroidetes et Actinobacteria, dont les
proportions varient selon les espèces
et les régimes trophiques [84] [85].
Dynamique écologique et stabilité
du microbiote

Le microbiote intestinal est un
écosystème dynamique structuré en
niches digestives définies par le pH,
la disponibilité en nutriments et le
transit intestinal. Sa stabilité repose
sur sa flexibilité et sa résilience, lui
permettant de s’adapter aux pertur-
bations alimentaires ou environne-
mentales. Un microbiote « core », re-
lativement stable, peut être distingué
d’un microbiote variable, plus sen-
sible aux conditions externes [86].
Facteurs influençant la diversité
microbienne

Le régime alimentaire constitue
un facteur majeur de modulation
du microbiote intestinal, notamment

lors de la substitution des farines et
huiles de téléostéen par des ingré-
dients végétaux [87]. Les conditions
environnementales, l’âge, le stade
de développement et le stress d’éle-
vage influencent également la diver-
sité microbienne et peuvent favori-
ser l’apparition de dysbioses, définies
comme des déséquilibres de la com-
position et de la stabilité du micro-
biote intestinal.
Interaction du microbiote avec les
prébiotiques et probiotiques
Mécanismes de modulation

Les probiotiques modulent le mi-
crobiote intestinal par des méca-
nismes de colonisation transitoire et
de compétition pour les nutriments
et les sites d’adhésion. Ils produisent
des métabolites tels que les SCFA, des
enzymes digestives et des composés
antimicrobiens, modifiant le pH in-
testinal et la dynamique des popula-
tions bactériennes [86] [85].
Effets des probiotiques sur la struc-
ture microbienne

L’administration de probiotiques
est associée à un enrichissement en
bactéries bénéfiques, une réduction
des populations opportunistes et une
stabilisation de la diversité micro-
bienne. Ces effets s’accompagnent
d’une réorganisation des réseaux
d’interactions microbiennes, contri-
buant à limiter les déséquilibres in-
duits par les changements alimen-
taires [84] [87].
Effets des prébiotiques sur l’acti-
vité microbienne

Les prébiotiques stimulent sélecti-
vement l’activité de bactéries fermen-
taires, augmentant la production de
SCFA et d’autres métabolites énergé-
tiques. Ils renforcent ainsi la fonc-
tionnalité et la stabilité du micro-
biote, notamment lorsqu’ils sont as-
sociés à des probiotiques dans des
formulations synbiotiques [85] [88].

Conséquences fonctionnelles de la
modulation du microbiote
Digestion et biodisponibilité des
nutriments

Le microbiote intestinal participe
à la dégradation des glucides com-
plexes et au métabolisme des li-
pides et des protéines par la produc-
tion d’enzymes digestives et de SCFA,
améliorant la biodisponibilité des nu-
triments [87] [85].
Métabolisme énergétique

Les SCFA issus des fermentations
microbiennes constituent une source
d’énergie pour les cellules intesti-
nales et contribuent à l’optimisation
de la conversion alimentaire, avec un
impact positif sur la croissance et l’as-
similation des nutriments [85].
Barrière intestinale

Un microbiote équilibré influence
la morphologie de l’épithélium intes-
tinal, notamment la hauteur des vil-
losités, l’épaisseur du mucus et l’orga-
nisation des jonctions serrées, contri-
buant au maintien des fonctions di-
gestives et métaboliques de l’intestin
[87] [88].
Conclusion

Pour conclure, le microbiote in-
testinal des téléostéens occupe une
place centrale dans les processus de
digestion, de métabolisme énergé-
tique et le maintien de l’intégrité de
la barrière intestinale. Les prébio-
tiques et probiotiques aident à ré-
guler cet écosystème microbien par
des processus écologiques, contri-
buant ainsi à prévenir les états de
dysbiose et à maximiser l’usage des
nutriments. Cependant, l’efficacité de
ces stratégies varie en fonction des
espèces et des conditions d’élevage,
mettant en évidence le besoin de mé-
thodes nutritionnelles spécifiques.
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FIGURE 6 – Schéma de la modulation du microbiote intestinal chez les téléostéens par les pro/prébiotiques.
Les probiotiques et prébiotiques modulent le microbiote intestinal, qui produit des métabolites actifs. Ces derniers renforcent la
barrière intestinale, améliorent la digestion et optimisent le métabolisme énergétique.
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VERS UNE AQUACULTURE PLUS PERFORMANTE ET RESPEC-
TUEUSE DE L’ENVIRONNEMENT

par APPRIOU ELAÉ

Introduction
L’incorporation de pro/prébiotiques

dans l’alimentation des téléostéens
dans le domaine de l’aquaculture
permet d’améliorer leur qualité de
vie. Les bénéfices attendus de cette
supplémentation se manifestent à
plusieurs niveaux. Notamment, nous
allons voir les effets positifs qu’ont
ces substances sur leur physiologie
et système physiologique. Les probio-
tiques et prébiotiques assurent aussi
des effets dit « sanitaires » sur la qua-
lité de vie des téléostéens. Ainsi que
l’amélioration des relations intrin-
sèques et leur environnement.
Les effets physiologies des probio-
tiques et prébiotiques
Intégrité intestinale

Les probiotiques commencent à
être utilisés plus fréquemment dans
l’aquaculture. Ces microorganismes
améliorent le microbiote en favori-
sant la croissance des bactéries dites
« bénéfiques ». En fonction de l’es-
pèce et de son alimentation, les té-
léostéens ne possèdent pas le même
microbiote intestinal, les bactéries
qui le composent varient. Les mé-
langes de plusieurs probiotiques, ap-
pelés MSP (Multi-strain probiotics),
permettent une meilleure incorpora-
tion des bonnes bactéries dans le
microbiote intestinal [89]. Ils aug-
mentent l‘efficacité de la barrière in-
testinale, c’est la barrière bactérienne
qui agit contre les bactéries patho-
gènes ou les virus.
Fonction immunitaire

Les probiotiques et prébiotiques
agissent sur un autre aspect physio-
logique, le système immunitaire. Ils
amplifient l’action du système immu-
nitaire en prolongeant le temps de vie
des cellules de l’immunité [89]. Ils
coopèrent avec les bonnes bactéries
du microbiote intestinal en inhibant
l’activité des bactéries et permettent

de les éliminer. Les probiotiques et
prébiotiques activent les cellules den-
dritiques, les macrophages, les leu-
cocytes [90]. En modulant leur ac-
tivité, cela favorise l’élimination des
agents infectieux. L’activité des lyso-
somes est aussi augmentée, ce sont
les premières lignes de défense du
corps vis-à-vis des bactéries gram- et
bactéries gram+.
Métabolisme et croissance

Les probiotiques permettent d’ob-
server une prise de poids plus ra-
pide chez les téléostéens qui ne sont
pas adulte, ainsi que ceux qui ont
consommé des MSP. Ils facilitent la
conversion de molécules organiques
en petites molécules organiques ainsi
que leur absorption dans l’organisme
[77]. En mélangeant plusieurs pro-
biotiques de la même souche, cela
augmente considérablement la prise
de poids chez certaines espèces, al-
lant jusqu’à 155 pourcents de gain
de masse corporelle comme stipuler
dans l’article [89]. C’est en influen-
çant l’activité des enzymes digestives
que les probiotiques et prébiotiques
permettent aux téléostéens de modu-
ler leur absorption de nutriments.
Les effets dits « sanitaires »
Moins recours au traitement chi-
miques

Les probiotiques/prébiotiques
sont employés comme une alter-
native à l’utilisation d’antibiotiques
[77] dans l’aquaculture. Lors d’une
utilisation trop fréquente d’antibio-
tiques, les mauvaises bactéries pré-
sentes dans le corps de l’être vivant,
développent une antibiorésistance.
C’est-à-dire que les antibiotiques uti-
lisés pour combattre des maladies
infectieuses ou virulentes ne vont
plus avoir d’effets contre ces bac-
téries nocives [91]. De cette façon,
l’utilisation de probiotiques ou de
prébiotiques permet de réduire la ca-

pacité des mauvaises bactéries à dé-
velopper une antibiorésistance, tout
cela en les éliminant du corps.

Diminution de la prévalence des
pathogènes

Les prébiotiques sont aussi uti-
lisés comme des agents antimicro-
biens, ils attaquent les microbes, les
virus, les bactéries qui peuvent nuire
à l’organisme de l’hôte [91]. Cer-
tains mélanges MSP permet d’aug-
menter l’efficacité du système immu-
nitaire à l’encontre de bactéries pa-
thogènes en inhibant l’action d’un
bon nombres de celles-ci. Les probio-
tiques assurent un schéma de com-
pétition avec les pathogènes en se
liant aux sites que les pathogènes
visent, en produisant une substance
inhibitrices [89]. La combinaison de
MSP entre eux vont élargir le spectre
d’inhibition initial des bactéries. Cela
permet à l’organisme de l’hôte d’ac-
quérir une meilleure résistance en-
vers les pathogènes et maladies.

Réduction de la mortalité

La combinaison d’une bonne par-
tie des effets positifs permet de modi-
fier le taux de survie initial des téléos-
téens dans l’aquaculture. L’associa-
tion de MSP, permettent d’augmenter
le taux de survie de certaines espèces
de téléostéens en répondant à leur
besoins fonctionnels [89]. Ces mi-
croorganismes agissent en favorisant
l’activité de leur métabolisme, de leur
physiologie et d’autres paramètres.
Malheureusement, ce n’est pas une
conséquence qui est constamment
prouvé. Quelquefois, l’ajout de pro-
biotiques ou prébiotiques n’apporte
pas de résultats satisfaisants.
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Les effets sur le comportement
des téléostéens au-travers des rela-
tions intrinsèques et de leur envi-
ronnement

Réduction du stress et améliora-
tion du comportement alimentaire

Un milieu fermé est une chose qui
va procurer du stress chez les espèces
qui sont cultivés. Pour réduire ce phé-
nomène, l’ajout de prébiotiques dans
la nourriture qui est servie en aqua-
culture permet d’observer une dimi-
nution de ce stress. Cela favorise un
état de "bien-être", ce qui va avoir
un impact sur le comportement gé-
néral de l’individu, stimulant les be-
soins primaires, comme la reproduc-
tion. De plus, certains prébiotiques
sont utilisés en tant qu’additif alimen-
taire [89]. Cela permet d’améliorer
le comportement alimentaire, les té-
léostéens mangent normalement.

Tolérance aux fluctuations environ-
nementales

Dû aux changements climatiques
qui augmente la température de
l’eau de mer, quelques degrés suf-
fisent à affecter les espèces envi-
ronnantes. L’utilisation des prébio-
tiques permettent aux aquaculteurs
d’avoir des cultures qui acquièrent
une meilleure résistance à ce type
de changement [77]. Cela est pos-
sible grâce à l’action de certaines fa-
milles de probiotiques et prébiotiques
sur le génome de l’individu. Ils vont
modifier le génome pour que l’indi-
vidu puisse vivre dans un milieu qui
change, ce sont des mutations favo-
rables à sa survie.
Conclusion

Les probiotiques et prébiotiques
apportent ainsi plusieurs effets posi-
tifs à l’organisme qui les consomme,
que ce soit sur le plan morpho-

logique, métabolique, ou bien le
plan comportemental. A l’aide d’une
bonne régulation et d’une bonne
dose, cela permet d’entretenir un
bien-être intérieur et d’être en bonne
santé. Cependant les probiotiques et
les prébiotiques ont aussi d’autres do-
maines d’applications, comme pour
d’autres cultures telles que la pro-
duction de nouvelles forêts, ou ils
peuvent être utilisés en pharmaceu-
tique pour les êtres humains.
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FIGURE 7 – Ensemble des effets bénéfiques que procurent les pro/prébiotiques sur les Téléostéens. Chaque bulle
représente un des effets obtenus par les probiotiques/prébiotiques sur les téléostéens.
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LA FACE CACHÉE DES PROBIOTIQUES

par BRASSET IRIS

Introduction
L’usage de probiotiques en aqua-

culture vise à améliorer la physio-
logie des téléostéens, mais peut en-
traîner des dérives lorsque leur im-
plantation ou leur arrêt brutal per-
turbe les dynamiques microbiennes
intestinales [92]. Certaines souches
portent des éléments génétiques mo-
biles favorisant la circulation de
gènes de résistance ou de virulence
[93]. Leur dissémination environne-
mentale soulève ainsi des enjeux sa-
nitaires et écologiques relevant d’une
approche « One Health » [94] [78]
[93].
Perturbation du microbiote intesti-
nal
Modification de la structure du mi-
crobiote

L’administration de probiotiques
repose sur l’introduction de souches
exogènes dans l’intestin afin de
moduler le microbiote. Cette pra-
tique induit une reconfiguration de
la communauté microbienne intesti-
nale. Une supplémentation prolongée
peut conduire à une dominance tran-
sitoire des souches introduites, asso-
ciée à une diminution relative de cer-
taines bactéries mutualistes du mi-
crobiote natif [94]. Chez le Tilapia,
l’administration prolongée en Lacto-
bacillus plantarum JCM1149 ou Lac-
tobacillus brevis JCM1170 entraîne
une colonisation intestinale massive
et une baisse de la diversité micro-
bienne, mise en évidence par le sé-
quençage 16S rRNA [92]. L’introduc-
tion de probiotiques exerce ainsi une
pression écologique sur le microbiote
intestinal.
Dysbiose et susceptibilité aux pa-
thogènes

La stabilité du microbiote intesti-
nal est essentielle à la résistance aux
pathogènes. L’arrêt brutal de l’admi-
nistration de L. plantarum JCM1149
induit une dysbiose marquée, asso-
ciée à une forte augmentation de
la colonisation par Aeromonas hy-

drophila (x34,6) et à une mortalité
très élevée après challenge patho-
gène. Cette susceptibilité accrue est
liée à une altération de la barrière in-
testinale et à des perturbations mé-
taboliques, incluant une diminution
de certains acides aminés essentiels
[92]. Plus largement, toute dysbiose
favorise la colonisation par des bac-
téries opportunistes et la persistance
de gènes de résistance [95].
Extension à d’autres microbiomes

Les perturbations observées dans
l’intestin des téléostéens s’inscrivent
dans un cadre plus général. Les
microbiomes forment des systèmes
interconnectés et sensibles à l’in-
troduction de microorganismes exo-
gènes [78]. Des réorganisations com-
parables sont décrites dans les sols
et les milieux aquatiques, où la pré-
sence de bactéries porteuses d’élé-
ments génétiques mobiles (EGM) fa-
vorise la persistance de gènes de ré-
sistance [96].
Probiotiques et gènes de résistance
Gènes de résistance dans des
souches commerciales

Des probiotiques commerciaux
utilisés en aquaculture contiennent
des souches porteuses de gènes de
résistance et de virulence. Certaines
formulations incluent des souches
proches du groupe Bacillus cereus, as-
sociées à des profils de multirésis-
tance aux antibiotiques [97]. Le sé-
quençage génomique révèle la pré-
sence de gènes de résistance à plu-
sieurs classes d’antibiotiques, fré-
quemment localisés sur des EGM
[98].
Transfert horizontal et diffusion
environnementale

Le transfert horizontal de gènes
(THG) constitue un mécanisme ma-
jeur de diffusion des résistances. Des
plasmides porteurs de gènes de ré-
sistance présents chez des probio-
tiques Bacillus peuvent être transférés
à d’autres bactéries intestinales ou
environnementales et persister dura-

blement [95] [87]. Ces gènes sont
ensuite disséminés dans l’environne-
ment aquatique via les effluents d’éle-
vage, faisant des systèmes aquacoles
intensifs des points chauds de diffu-
sion des résistances antimicrobiennes
[93].
Effets écologiques de la dissémina-
tion
Persistance environnementale

Les probiotiques administrés aux
téléostéens sont en partie reje-
tés dans l’environnement. Certaines
souches de Bacillus et de Lactobacil-
lus survivent dans l’eau, les biofilms
et les sédiments, notamment grâce à
des mécanismes de résistance envi-
ronnementale comme la sporulation
[94]. Ces bactéries peuvent transpor-
ter des plasmides porteurs de gènes
de résistance [95].
Interactions avec les microbiomes
naturels

Dans l’environnement, les
souches probiotiques interagissent
avec les communautés micro-
biennes autochtones. Ces interactions
peuvent modifier la structure des mi-
crobiomes locaux par compétition
pour les ressources [94]. La dissémi-
nation de bactéries opportunistes et
de gènes de résistance peut accroître
la pression infectieuse locale [92].
Conclusion

Les probiotiques constituent une
alternative aux antibiotiques pour
améliorer la santé des téléostéens en
aquaculture [78] [96]. Toutefois, leur
administration peut perturber le mi-
crobiote intestinal et accroître la sus-
ceptibilité aux infections, notamment
lors d’un arrêt brutal [92]. La pré-
sence de gènes de résistance por-
tés par certaines souches et leur dis-
sémination environnementale justi-
fient un encadrement strict de ces
pratiques dans une approche « One
Health » [95] [97].
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FIGURE 8 – Effets de l’administration prolongée puis de l’arrêt brutal des probiotiques sur le microbiote in-
testinal et la sensibilité aux infections chez les téléostéens. Le déséquilibre microbien induit (dysbiose) fragilise les
défenses de l’hôte et augmente sa sensibilité aux infections opportunistes. Ce processus crée également un contexte favorable au
transfert horizontal de gènes de résistance et à la dissémination environnementale de souches exogènes.
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CONCLUSION

L’intensification des systèmes aquacoles a fortement modifié les équilibres sanitaires des élevages. Elle
favorise la circulation d’agents pathogènes et s’accompagne d’un recours accru aux antibiotiques. Cette
situation contribue à l’émergence et à la diffusion de résistances antimicrobiennes, qui représentent un
enjeu majeur pour la santé animale, humaine et pour l’environnement7975. Face à ces problématiques,
les prébiotiques et les probiotiques se sont imposés comme des alternatives biologiques aux antibio-
tiques. Leur objectif est d’améliorer la santé des téléostéens tout en limitant l’impact environnemental
des pratiques aquacoles. Cette revue montre que les effets bénéfiques de ces stratégies reposent principa-
lement sur la modulation du microbiote intestinal. Celui-ci constitue un écosystème central, impliqué
dans les fonctions digestives, métaboliques et immunitaires des poissons. En favorisant une commu-
nauté microbienne plus stable et plus fonctionnelle, les prébiotiques et probiotiques peuvent améliorer
l’utilisation des nutriments, renforcer la barrière intestinale et augmenter la résistance aux infections.
Ces effets contribuent ainsi à de meilleures performances zootechniques76. Cependant, l’analyse des
données disponibles met également en évidence des limites et des risques liés à leur utilisation. Une
administration prolongée, un arrêt brutal de la supplémentation ou l’utilisation de souches insuffisam-
ment caractérisées peut provoquer des déséquilibres du microbiote intestinal. Ces perturbations peuvent
accroître la susceptibilité aux pathogènes et favoriser la dissémination de gènes de résistance au sein
des microbiomes aquatiques9278. Ainsi, les probiotiques ne constituent ni une solution universelle ni
un outil dépourvu de risques. Leur efficacité et leur sécurité dépendent étroitement de la sélection des
souches, des modalités d’administration et de l’évaluation de leurs effets à long terme. L’intégration des
probiotiques dans les pratiques aquacoles doit donc être raisonnée. Elle s’inscrit dans une approche glo-
bale dite « One Health », qui prend en compte les interactions entre la santé animale, l’environnement et
la santé humaine. Les perspectives actuelles reposent sur une meilleure sélection et une caractérisation
plus précise des souches probiotiques, notamment grâce aux analyses génomiques. Ces approches visent
à limiter les risques sanitaires et environnementaux liés à leur utilisation en aquaculture. L’améliora-
tion des modalités d’administration et l’évaluation de leurs effets à long terme sur le microbiote et les
milieux aquatiques apparaissent ainsi essentielles pour une utilisation raisonnée des probiotiques dans
une approche « One Health »78.

— APPRIOU Elaé, BRASSET Iris, GOBERT Mathurin, GRANDORDY Flora
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DOSSIER 2 LES PATHOGÈNES

RENVERSENT LE JEU

Dans ce numéro :

• L’antibiorésistance une menace silencieuse à l’ère de l’échec des antibiotiques

• Virus en embuscade : conséquences de nos empreintes

• Climat sous tension, humanité sous infection

• Spill-Over party : Les virus s’invitent partout !

• Bactérie et virus : une lutte invisible aux enjeux majeurs

• Quand les microorganismes surfent sur le plastique et gagnent en résistance
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L’antibiorésistance une menace
silencieuse à l’ère de l’échec des

antibiotiques

INTRODUCTION ÉQUIPE

L’antibiorésistance est aujourd’hui au
cœur de nombreuses recherches en
santé humaine, animale et environ-
nementale, car elle remet en ques-
tion l’efficacité durable des antibio-
tiques. Les études actuelles cherchent
à comprendre comment les bactéries
acquièrent, maintiennent et diffusent
les résistances, en intégrant les di-
mensions génétiques, écologiques et
anthropiques. Cette approche globale
permet d’analyser la résistance non
plus comme un phénomène strictement
clinique, mais comme un processus
évolutif inscrit dans les écosystèmes et
les activités humaines.
Dans ce contexte, l’usage massif d’anti-
biotiques en agriculture, en élevage et
dans l’alimentation, combiné à la dissémination environnementale de bactéries résistantes,
joue un rôle central dans l’amplification des antibiorésistances. Cette pression antibiotique
favorise la circulation des bactéries résistantes et des gènes de résistance au sein des éco-
systèmes, de la chaîne alimentaire et de la génétique bactérienne, avec des conséquences
directes sur la santé humaine et la durabilité des traitements antimicrobiens.
Afin d’analyser cette problématique, cette revue s’articule autour de quatre axes complé-
mentaires : la diffusion environnementale des bactéries et gènes de résistance en milieu
rural, le rôle de l’agriculture, de l’élevage et de la chaîne alimentaire dans l’amplification
et la transmission des résistances jusqu’au consommateur, les mécanismes biologiques et
génétiques impliqués dans l’acquisition et le transfert des résistances, et enfin les stratégies
de surveillance, de détection et de limitation des risques, incluant les approches classiques
et innovantes comme la PCR, la MALDI-TOF MS couplée à l’intelligence artificielle, et les
enjeux de durabilité des antibiothérapies.

— GUYOT Corentin, COPPOLA Jùlia, LAGHOUILI Siham
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LA CONQUÊTE DE L’ÉCOSYSTÈME RURAL PAR L’ANTIBIO-
RÉSISTANCE

par GUYOT CORENTIN

Introduction Article 1
L’antibiorésistance (AR) devient

un danger grandissant pour l’humain
qui a de plus en plus de mal à
fabriquer des antibiotiques efficaces
pour contrer les bactéries antibioré-
sistantes (BAR). La nécessité de sur-
veiller les BAR est proportionnelle-
ment urgent pour pouvoir les étu-
dier et réduire leur impact sur la
santé humaine. L’une des cibles de
surveillance s’établit dans les stations
d’épurations (STEP) où un plant de
traitement des eaux usées (PTEU) est
utilisé : il collecte les effluents pro-
venant de la municipalité, des hôpi-
taux, des abattoirs où ils sont trai-
tés. Traitées ou non traitées ces eaux
usées (EU) reviendront dans l’envi-
ronnement, même si traitées, il reste
des (GAR) dans les boues d’épura-
tions (BE) utilisés par les agriculteurs
pour fertiliser les sols, qui développe
un cycle de propagation des GAR dif-
fusant dans l’environnement impac-
tant la santé de l’humain. [99]
Pollution en BAR de l’écosystème
rural
Origine de la propagation de l’anti-
biorésistance

De nombreuses BAR ont été dé-
tecté dans les effluents provenant
d’hôpitaux, comme le cas de l’hôpital
Gabriel Montpied, Clermont-Ferrand.
Il a été démontré qu’un biofilm com-
posé d’Aeromonadaceae (69.56%) et
d’Enterobacteriaceae (22,61%) s’est
développé dans les canalisations de
l’établissement. Les effluents conta-
minés passent par les égouts pour
rejoindre des STEP. Dedans les BAR
et les antibiotiques sont accumulées.
Les PTEU permettent le contrôle de la
prolifération des GAR et de purifier
les eaux usées. Or certains pays non
pas une capacité de traitement des
eaux adaptées à la production d’ef-
fluents de la population : à Delhi, ca-

pital de l’Inde, peuplée par 26 495
000 d’habitants : 3800 millions de
litres par jour (MLD) d’eaux usées est
produits alors que la capacité de trai-
tement n’est que de 2330 MLD. Les
rejets sont déversés dans l’environne-
ment : 63% des égouts non-traités re-
jetés dans la rivière Yamuna. [100]
[101]
Rôle de l’agriculture dans la propa-
gation de l’AR

Après purification des effluents
par les STEP, un déchet est produit :
la boue d’épuration (BEP). Ces BEP
sont utilisées par les agriculteurs no-
tamment pour fertiliser les sols. Ce-
pendant elles sont des sources impor-
tantes d’Enterobacteriaceae antibioré-
sistantes et de restes d’antibiotiques.
Leur utilisation entraine la dissémi-
nation de ses composants par infil-
tration dans la terre, le lixiviat les
entrainent jusque dans les nappes
phréatiques et les cours d’eau consti-
tuant un réel danger pour l’envi-
ronnement. Lorsque les BAR entrent
dans ce nouveau milieu elles trans-
fert les GAR aux autres bactéries ini-
tialement présentes, par transfert ho-
rizontal des gènes, permettant à l’AR
de se propager dans l’écosystème ru-
ral et aquatique. [99]
Contamination de l’eau potable par
les BAR

Dans les pays en développe-
ment, les PTEU inadéquate ou dys-
fonctionnel coupler aux STEP et,
le ruissellement des champs contri-
bues à la contamination des sources
d’eau. L’augmentation du nombre de
BAR dans les eaux potables repré-
sente une menace pour la santé hu-
maine, notamment en Afrique Sub-
Saharienne. Ses communautés ru-
rales représentent 50% sur 663 mil-
lions d’habitants qui n’ont pas ac-
cès à de l’eau potable propre. Il a
été analysé des échantillons de plu-

sieurs sources d’eau potable (puits
de forage, barrages, puits creusés à
la main, cours d’eau) dans 7 régions
du Sud-Ouest du Ghana. L’analyse a
été réalisé avec la méthode de Kirby-
Bauer. Elle a démontré que l’eau
été de mauvaise qualité basée sur la
présence d’organismes indicateurs de
matière fécale. Les BAR les plus fré-
quemment trouvées sont : Klebsiella
spp. (30,0%) et E. coli (27,8%). [102]
[103]
Les conséquences de l’AR
Impact sur l’environnement

L’utilisation des BEP par l’agricul-
ture augmente la présence de bac-
téries responsable de la détériora-
tion des végétaux, ce qui a pu être
prouvé par la présence de Proteus
Vulgaris, ainsi que de bactéries intes-
tinales de la famille des Enterobacte-
riaceae. Il y a aussi des résidus d’anti-
biotiques, trouvés dans les BE impré-
gnant les terres fertilisées, qui sont
ensuite absorbé par les plantes s’y
trouvant.[99]
Impact de l’eau potable contami-
née

La présence de BAR dans l’eau
potable est un problème majeur sur-
tout dans les pays en voie de déve-
loppement où le manque d’hygiène et
d’accès à de l’eau propre rendent les
habitants, en particulier, les enfants
plus vulnérables aux maladies diar-
rhéiques. A titre d’exemple l’Ethio-
pie : Selon le ministère éthiopien de
la Santé, les maladies liées à l’eau,
à l’assainissement et à l’hygiène sont
l’une des principales causes de mor-
bidité et de mortalité, contribuant de
manière significative à 500 000 décès
d’enfants chaque année. [102]
Conclusion

L’AR devient un enjeu de plus en
plus urgent à traiter. Le manque de
connaissance, à son sujet, fait défaut
à l’humain pour pouvoir la contrer.
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Des systèmes de surveillance et de
contrôle ont été mis en place pour ra-
lentir la propagation des GAR et des
BAR. Cependant il y a toujours une
partie des BAR et des GAR qui ar-
rive à atteindre l’eau potable, soit par
l’agriculture soit par les eaux usées
non traitées relâchées dans l’environ-
nement rural. [99] Ce qui aboutit à

la contamination de population qui
finissent par en pâtir en attrapant
des maladies naissantes dans l’eau,
jusqu’à mourir à cause d’une maladie
diarrhéique issue d’un manque d’hy-
giène.[100]
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FIGURE 9 – Le cycle de la propagation des bacteries antibioresistantes (BAR). Légende : La propagation de l’antibio-
résistance constitue un cycle infini partant de l’humain (utilisation d’antibiotiques), traverse l’écosystème rural et revient à son
point de départ.
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L’INFLUENCE DE LA CHAÎNE ALIMENTAIRE SUR LA SANTÉ

HUMAINE ET L’ÉMISSION DE L’ANTIBIORÉSISTANCE

par COPPOLA JÙLIA

Introduction Article 2
L’antibiorésistance concerne dé-

sormais directement la chaîne ali-
mentaire, qui constitue une voie im-
portante d’exposition humaine aux
bactéries résistantes. Les conditions
de production, de transformation, de
conservation et de transport des ali-
ments favorisent la sélection et la per-
sistance de ces bactéries, ainsi que
la circulation de gènes de résistance
jusqu’au consommateur. [104] Dans
ce contexte, ce travail analyse le rôle
des pratiques de conservation et de
transport dans l’émergence et la dif-
fusion de l’antibiorésistance au sein
de la chaîne alimentaire, en exami-
nant successivement les mécanismes
de maintien des résistances, leurs
conséquences sur la qualité microbio-
logique des aliments et les dispositifs
de surveillance et de maîtrise visant
à limiter les risques pour la santé hu-
maine. [105]
Apparition et développement de
l’antibiorésistance liées aux anti-
biotiques
Mécanismes de création de la résis-
tance aux antibiotiques

L’exposition des bactéries aux an-
tibiotiques exerce une pression de
sélection favorisant la survie des
souches résistantes, issue de la varia-
bilité génétique naturelle des popula-
tions bactériennes. Ces résistances re-
posent sur des mécanismes tels que
la modification de la cible de l’an-
tibiotique, son inactivation enzyma-
tique, la limitation de son entrée dans
la cellule ou son expulsion active,
permettant la persistance des bacté-
ries résistantes en présence d’antibio-
tiques. [105]
Persistance des résistances dans
les bactéries exposées aux antibio-
tiques

Certaines résistances aux anti-
biotiques peuvent persister durable-

ment, même en l’absence de pres-
sion antibiotique directe, notamment
lorsqu’elles présentent un faible coût
biologique. Les bactéries commen-
sales associées aux aliments consti-
tuent ainsi des réservoirs stables de
gènes de résistance, favorisés par
l’usage des antibiotiques en produc-
tion animale et capables de survivre
aux étapes de transformation et de
conservation, contribuant à la diffu-
sion des résistances tout au long de
la chaîne alimentaire. [106]
Diffusion des résistances dans les
bactéries présentes sur les produits
alimentaires

Au sein de la chaîne alimen-
taire, les résistances aux antibio-
tiques peuvent contaminer les pro-
duits destinés à la consommation hu-
maine, en particulier lors des étapes
de transformation et de manipula-
tion des aliments. Une étude publiée
dans Nature Microbiology (2025) a
montré, dans des unités de trans-
formation de viande, la présence de
bactéries résistantes, dont Escheri-
chia coli, à la fois sur les surfaces
de contact et sur les produits car-
nés finis, même lorsque les matières
premières n’étaient pas contaminées.
Ces résultats indiquent que le trans-
fert de bactéries résistantes se pro-
duit lors de la transformation, faisant
des produits carnés des vecteurs di-
rects de dissémination de l’antibioré-
sistance. [107]
Influence des antibiotiques sur la
contamination de la chaîne d’ap-
provisionnement alimentaire
Effets de l’usage des antibiotiques
sur la qualité des aliments

L’usage des antibiotiques en pro-
duction animale favorise la présence
de bactéries résistantes sur les pro-
duits carnés. Une étude du Journal of
Antimicrobial Chemotherapy (2024),
menée sur plus de 1 200 isolats

d’Escherichia coli et de Salmonella
SP issus d’animaux d’élevage et de
viandes en Europe, montre qu’en-
viron un d’Escherichia coli sur six
et une Salmonella SP sur dix pré-
sentent une résistance à l’azithromy-
cine, illustrant une exposition signifi-
cative du consommateur via les ali-
ments. Cette résistance, associée à
l’usage des macrolides en élevage, se
traduit par des concentrations mini-
males inhibitrices supérieures à 16
mg/L, indiquant une diminution no-
table de l’efficacité de l’azithromycine
en cas d’infection humaine. [108]
Intégration de bactéries résistantes
au cours des étapes de production
alimentaire

Les étapes de production et de
transformation des aliments jouent
un rôle central dans l’intégration
des bactéries résistantes aux pro-
duits alimentaires. L’étude du Jour-
nal of Antimicrobial Chemotherapy
(2024) montre que les bactéries résis-
tantes à l’azithromycine présentes sur
les viandes portent des gènes spéci-
fiques, tels que mef(C) et mph(G), im-
pliqués dans l’expulsion ou l’inactiva-
tion de l’antibiotique. Selon Antibio-
tics (2023), ces gènes, souvent portés
par des plasmides, peuvent persister
en l’absence de pression antibiotique
directe, faisant des phases d’abattage,
de découpe et de conditionnement
des moments clés de maintien des
résistances dans les produits carnés.
[108]
Passage des bactéries résistantes
de l’aliment au consommateur

La présence de bactéries résis-
tantes sur les aliments constitue une
voie directe d’exposition pour le
consommateur. L’étude du Journal of
Antimicrobial Chemotherapy (2024)
a identifié les gènes de résistance
mef(C) et mph(G) chez des bacté-
ries isolées de viandes porcines et bo-
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vines, notamment chez des sérovars
de Salmonella associés aux produits
carnés. Ces bactéries, ingérées lors de
la consommation de viande, peuvent
transférer leurs gènes de résistance
au microbiote intestinal, contribuant
à l’enrichissement progressif du résis-
tome intestinal humain via la chaîne
alimentaire, même en l’absence d’in-
fection. [108]
Conclusion

L’antibiorésistance concerne di-
rectement la chaîne alimentaire, qui
constitue une voie majeure d’expo-
sition humaine aux bactéries résis-

tantes. Les conditions de production,
de transformation et de manipulation
des aliments favorisent la persistance
et la circulation de bactéries et de
gènes de résistance jusqu’au consom-
mateur, y compris en l’absence de
pression antibiotique continue. [104]
Les études de cas soulignent ainsi la
nécessité d’une surveillance ciblée de
l’antibiorésistance dans les aliments,
fondée sur des approches microbiolo-
giques et génomiques, afin de limiter
l’exposition du consommateur et les
risques sanitaires associés.[109]
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FIGURE 10 – L’influence de la chaîne alimentaire sur la santé humaine et propagation de l’antibiorésistance.
Cette figure illustre l’apparition de l’antibiorésistance chez les bactéries sous l’effet des antibiotiques représentés par les méca-
nismes, la persistance et la diffusion de ses bactéries (schématisé en haut à gauche). Suivi de la contamination et de l’influence
des antibiotiques sur la chaîne d’approvisionnement alimentaire représentés par une ingestion, une intégration et une transmis-
sion des antibiotiques ou bactéries (schématisé en haut à droite). Elle présente également les stratégies de surveillance et de
contrôle de mise en place, incluant la réduction de l’usage des antibiotiques, les tests sur les aliments et l’analyse génomique des
bactéries dans une approche toujours du cadre « One Health ».
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MÉCANISMES RÉACTIONNELS DE PSEUDO RÉSISTANCE FACE

AUX BÉTA-LACTAMINE

par LAGHOUILI SIHAM

Introduction Article 3
La résistance bactérienne aux an-

tibiotiques montre que les bactéries
s’adaptent rapidement à une pression
sélective forte. Elles survivent grâce à
des gènes de résistance inscrits dans
l’ADN. Les plasmides et les éléments
génétiques mobiles permettent l’ac-
quisition et le transfert horizontal
de ces gènes entre bactéries. La ré-
sistance est aussi renforcée par des
mécanismes physiologiques comme
la modification de la membrane et
la formation de biofilms, qui limitent
l’action des antibiotiques. Pseudomo-
nas aeruginosa possède une grande
plasticité génétique, ce qui favorise
une résistance stable et multifacto-
rielle. Aujourd’hui, la détection de
cette résistance progresse grâce à
MALDI-TOF MS combiné à l’intelli-
gence artificielle, une approche inno-
vante et rapide.

Mécanismes génétiques d’acquisi-
tion de la résistance et avantages
évolutifs

Les bactéries s’adaptent vite grâce
à une génétique active et changeante.
Les gènes mobiles, portés par les
plasmides, les transposons et les in-
tégrons, se déplacent dans le gé-
nome ou entre bactéries. Cette mo-
bilité favorise l’accumulation de plu-
sieurs résistances sur un même sup-
port génétique et permet l’appari-
tion de souches multirésistantes, sur-
tout dans les milieux riches en anti-
biotiques. Le transfert horizontal des
gènes, principalement par conjugai-
son, diffuse la résistance sans pas-
ser par la reproduction et peut par-
fois se faire entre espèces différentes.
Les bactéries utilisent aussi des méca-
nismes physiologiques pour se proté-
ger. La perte ou la modification des
porines réduit l’entrée des antibio-

tiques dans la cellule. Les biofilms,
matrices extracellulaires visqueuses,
ralentissent la diffusion des molé-
cules antimicrobiennes et protègent
les bactéries contre l’immunité, ce qui
augmente leur survie et leur persis-
tance dans l’hôte. Sous une pression
antibiotique forte, certaines bactéries
activent des résistances internes plus
stables et plus complexes, comme
chez Pseudomonas aeruginosa, qui
possède une grande plasticité géné-
tique et développe une résistance ef-
ficace et multifactorielle. [110]
Résistance aux -lactamines et
adaptation génétique interne chez
Pseudomonas aeruginosa

Pseudomonas aeruginosa est une
bactérie opportuniste difficile à trai-
ter car sa membrane externe limite
l’entrée des antibiotiques et son gé-
nome s’adapte rapidement. Sa résis-
tance repose surtout sur des muta-
tions chromosomiques internes plu-
tôt que sur l’acquisition de plasmides.
Sous la pression des -lactamines,
deux mécanismes majeurs sont acti-
vés. La mutation du gène oprD sup-
prime la porine OprD et réduit forte-
ment la pénétration des -lactamines.
La mutation du gène ampD entraîne
une surproduction de la -lactamase
AmpC, capable d’hydrolyser ces an-
tibiotiques. Un élément mobile in-
terne, la séquence d’insertion CL-
JISL3, s’intègre au génome et per-
turbe des gènes impliqués dans la
sensibilité aux antibiotiques, ampli-
fiant la résistance sans transfert ex-
terne. La formation de biofilms ren-
force cette protection en limitant la
diffusion des molécules et en favori-
sant la persistance de l’infection. Face
à cette résistance multiple et ancrée
dans le génome, le choix du traite-
ment doit être rapide, et le diagnostic
précoce devient essentiel pour inter-

venir avant l’installation durable de
l’infection. [111]

Détection du profil de sensibilité et
de résistance (PSR) chez Pseudo-
monas aeruginosa

La détection de la résistance vise
à identifier le PSR, un statut phéno-
typique qui indique si une souche est
sensible ou résistante à un antibio-
tique. Les méthodes phénotypiques
comme l’antibiogramme et la MIC
mesurent l’effet réel de l’antibiotique,
ce qui les rend fiables, mais elles
demandent 24 à 48 heures d’incu-
bation. La PCR est rapide et sen-
sible, mais elle détecte seulement des
gènes connus et ne reflète pas tou-
jours leur expression réelle, surtout
pour les résistances régulées par des
mécanismes complexes. L’approche
MALDI-TOF MS + IA analyse les si-
gnatures protéiques globales et pré-
dit le PSR en quelques minutes grâce
à des modèles comme SVM, Random
Forest et LightGBM, évalués par l’AU-
ROC, avec un diagnostic rapide et
global utile pour orienter vite le trai-
tement [112]

Conclusion

La résistance bactérienne repose
sur la mobilité génétique et des adap-
tations physiologiques favorisant la
survie sous pression antibiotique.
Chez Pseudomonas aeruginosa, la ré-
sistance aux -lactamines illustre une
adaptation interne stable associant
l’inactivation de oprD, la surproduc-
tion d’AmpC et l’insertion génomique
CLJ-ISL3. Des diagnostics rapides et
globaux, comme la MALDI-TOF MS
couplée à l’intelligence artificielle,
sont donc essentiels pour identifier
précocement la résistance exprimée
et guider la prise en charge clinique.
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FIGURE 11 – Résistance aux bêta-lactamines chez Pseudomonas aeruginosa : méthodes de détection classiques
et assistées par l’IA. La résistance de Pseudomonas aeruginosa aux -lactamines repose principalement sur la formation de
biofilms, qui limitent la diffusion de l’antibiotique, ainsi que sur la réduction ou la fermeture des porines, empêchant l’entrée de
l’antibiotique dans la bactérie et donc son action. La résistance peut être identifiée par des méthodes moléculaires comme la PCR
ou par des techniques rapides telles que le MALDI-TOF+IA, permettant une détection fiable et rapide.
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CONCLUSION

En conclusion, l’antibiorésistance
apparaît comme un phénomène
complexe, multidimensionnel et pro-
fondément ancré dans les interactions
entre les bactéries, les écosystèmes
et les activités humaines. L’approche
intégrée développée dans cette revue
met en évidence le rôle déterminant
des milieux ruraux, de l’agriculture,
de l’élevage et de la chaîne alimen-
taire dans la sélection, la diffusion
et la persistance des bactéries et des
gènes de résistance, bien au-delà du
seul cadre clinique. Les mécanismes
biologiques et génétiques sous-jacents,
notamment le transfert horizontal
de gènes, soulignent la capacité d’adaptation rapide des bactéries face aux pressions
anthropiques, renforçant le caractère évolutif de l’antibiorésistance.

Face à cette menace globale pour la santé humaine, animale et environnementale, la
mise en place de stratégies de surveillance et de contrôle efficaces s’impose comme une
priorité. Le développement et l’intégration d’outils de détection innovants, tels que les
approches moléculaires et les technologies émergentes associant spectrométrie de masse et
intelligence artificielle, offrent des perspectives prometteuses pour une identification plus
rapide et plus fine des résistances. Toutefois, ces avancées technologiques ne peuvent être
pleinement efficaces qu’en s’inscrivant dans une démarche coordonnée de réduction de
l’usage des antibiotiques, de gestion raisonnée des pratiques agricoles et d’adoption d’une
approche « One Health ». Ainsi, la compréhension et la maîtrise de l’antibiorésistance
reposent sur une action collective et durable, indispensable pour préserver l’efficacité des
antibiotiques et garantir la pérennité des stratégies thérapeutiques futures..

— GUYOT Corentin, COPPOLA Jùlia, LAGHOUILI Siham
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Virus en embuscade : conséquences de
nos empreintes

INTRODUCTION ÉQUIPE

Le phénomène de spillover, transfert
des pathogènes de l’animal à l’humain,
constituent un risque sanitaire majeur,
à l’origine de nombreuses épidémies
dont celle du COVID-19 en 2020. L’in-
tensification des activités humaines
bouleversent les écosystèmes et favo-
risent une riposte de la nature à tra-
vers une réaction de chaîne menant au
spillover zoonotique. Leur augmenta-
tion tient leur origine directement des
perturbations causées par l’Homme
sur l’environnement[113]. L’équilibre
écologique est perturbé par la défores-
tation, l’urbanisation et l’exploitation
excessive des ressources, ce qui expose
les animaux sauvages à de nouveaux
agents pathogènes et enrichis leur sta-
tut d’hôtes intermédiaires[114]. Ce phénomène résulte d’interactions complexes entre fac-
teurs écologiques, biologiques et anthropiques, illustré par la cascade mécanistique “infect-
shed-spill-spread"[115]. Pour cela, l’approche One Health replace la préservation environ-
nementale au cœur de la santé publique[116]. Par ailleurs, la dégradation des écosys-
tèmes accroît l’exposition de l’Homme aux pathogènes zoonotiques[117]. Ces infections dé-
clenchent des mécanismes de détection et de réponse immunitaire dont la compréhension est
essentielle pour prévenir l’émergence de nouvelles maladies zoonotiques.[118]. Finalement,
l’apparition de résistances aux antibiotiques chez les agents pathogènes zoonotiques repré-
sente un élément aggravant significativement dans l’administration de ces affections[119].
Le recours fréquent aux antibiotiques dans les systèmes d’élevage, associé à leur propaga-
tion environnementale par le biais des déchets, favorise l’apparition de souches résistantes
et rend extrêmement complexe la gestion des infections zoonotiques[115].

— Maéva MAIKE, Estelle FONTAINE, Ines BEN SALAH, Mounia ALI
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IMPACT HUMAIN SUR LES ZOONOSES DE L’ÉQUIPE BGB24

par MAIKE MAÉVA

Introduction
L’intensification des activités hu-

maines, comme la déforestation et
l’urbanisation, bouleverse les éco-
systèmes et favorise l’émergence
de maladies d’origine animale[113].
Le spillover zoonotique, transmis-
sion d’agents infectieux de l’ani-
mal à l’homme, constitue un enjeu
majeur de santé publique[114]. La
perte de biodiversité et la fragmen-
tation des habitats favorisent des es-
pèces réservoirs, comme les chauves-
souris Rhinolophus, hébergeant de
nombreux coronavirus apparentés au
SARS[113][120]. Les modifications
anthropiques facilitent ainsi la cir-
culation et l’adaptation des patho-
gènes, préparant leur transmission à
l’homme.
Perturbations anthropiques des
écosystèmes et augmentation des
interfaces faune–humain
Déforestation, urbanisation et ex-
ploitation des ressources : une re-
configuration des habitats

Les activités humaines telles que
la déforestation, l’urbanisation et
l’exploitation intensive des ressources
naturelles transforment profondé-
ment les écosystèmes, notamment
par la conversion des forêts natu-
relles en paysages anthropisés. Ces
transformations entraînent une sim-
plification des habitats et une perte
significative de biodiversité. La dimi-
nution du nombre d’espèces conduit
à la disparition de l’« effet de di-
lution », mécanisme selon lequel
une forte diversité biologique limite
la transmission des agents patho-
gènes[113]. Les espèces spécialistes,
souvent moins compétentes pour la
transmission des agents infectieux,
sont remplacés par des espèces plus
adaptables. Ces espèces, telles que
chauves-souris, présentent fréquem-
ment une forte compétence de réser-
voir, ce qui favorise le maintien et la
circulation des pathogènes. Ce phé-

nomène est particulièrement préoc-
cupant dans les régions tropicales, où
les zones récemment déforestées sont
liées à l’émergence de maladies infec-
tieuses[113].

Intensification des interfaces faune
sauvage – animaux domestiques –
humain

La reconfiguration des habitats
liée à l’exploitation forestière, à
l’agriculture et à l’urbanisation dé-
place les populations vers les zones
sauvages, multipliant les contacts
entre humains, faune sauvage et ani-
maux domestiques[114]. Ces der-
niers, comme les chiens ou le bétail,
partagent ressources et espace avec
les espèces sauvages et ramènent
des microbes dans les foyers, fa-
cilitant le passage d’agents patho-
gènes entre espèces. Agissant comme
des relais épidémiologiques, ils trans-
forment les zones de rencontre en «
hubs » de circulation infectieuse, ren-
dant les cycles de transmission plus
complexes[114].

Création de nouvelles niches favo-
rables aux pathogènes et aux vec-
teurs

Les perturbations anthropiques
créent de nouvelles niches écolo-
giques favorables aux pathogènes et
à leurs vecteurs[121]. La déforesta-
tion et la fragmentation des habi-
tats favorisent des espèces colonisa-
trices, comme les moustiques et les
tiques, tandis que les changements
abiotiques (température, humidité)
augmentent leur survie, leur repro-
duction et leur distribution. L’irriga-
tion intensive et la forte adaptabi-
lité de ces vecteurs multiplient leur
abondance et leur potentiel de trans-
mission, favorisant la persistance des
agents pathogènes dans les écosys-
tèmes perturbés[121].

Exposition et circulation des
agents pathogènes dans les po-
pulations animales
Mobilité accrue des animaux et des
agents pathogènes

La fragmentation des habitats na-
turels bouleverse les habitudes de
la faune sauvage, forçant de nom-
breuses espèces à modifier leurs dé-
placements, entraînant une mobi-
lité accrue des populations sauvages.
Cettemobilité forcéedéplace les ani-
maux et disperse aussi les agents pa-
thogènes sur de plus grandes dis-
tances, que ce soit par les migrations,
le contact avec les carcasses ou les in-
teractions liées aux conflits entre les
humains et la faune. Les frontières
sanitaires entre des populations au-
trefois isolées tendent à s’effacer.
Les animaux domestiques comme le
bétail ou les chiens, peuvent alors
être infectés par des pathogènes is-
sus d’animaux sauvages, tels que les
chauves-souris ou les sangliers et
agir comme hôtes ponts. En circulant
entre les zones rurales et nos lieux de
vie, ils transportent ces agents infec-
tieux sur de longues distances sou-
vent de manière invisible car ils ne
présentent pas toujours de signes de
maladie[113].
Pressions anthropiques et évolu-
tion des agents pathogènes dans le
réservoir animal

Les pressions anthropiques,
comme le stress environnemental,
la fragmentation des habitats et
l’augmentation de la densité ani-
male, favorisent la circulation des
agents pathogènes au sein des ré-
servoirs et créent une « pression de
sélection » qui force virus et bacté-
ries à s’adapter, phénomène renforcé
par l’usage massif d’antibiotiques
en agriculture. Une étude clé[122]
s’est penchée sur des tiques spé-
cialisées, commeIxodes ariadnae,I.
simplexetI. vespertilionis, associées
aux chauves-souris, qui peuvent agir
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comme vecteurs et réservoirs secon-
daires. Grâce au séquençage à haut
débit (NGS), qui analyse le sang di-
géré par la tique en isolant le gène
cytochrome b utilisé comme « code-
barres » pour identifier l’espèce de
vertébré consommée, les chercheurs
ont détecté de l’ADN de chiens, che-
vaux et sangliers dans des tiques pré-
levées en milieu sauvage, montrant
que ces vecteurs relient désormais
des espèces auparavant rarement en
contact. La détection d’agents pa-
thogènes zoonotiques comme Barto-
nella spp.etNeoehrlichia mikurensis,
confirme leur rôle de « hôtes pas-
serelles », transportant les maladies
entre les réservoirs sauvages et nos
animaux de compagnies[121][123].
Du réservoir animal à l’émergence
des zoonoses : mécanismes écolo-
giques et anthropiques
Les interfaces écologiques comme
lieux de transmission inter-espèces

Les interfaces écologiques consti-
tuent des zones privilégiées de trans-
mission inter-espèces. Les tiques as-
sociées aux chauves-souris illustrent
ce rôle de lien écologique : elles
se nourrissent sur des chauves-
souris, réservoirs naturels de nom-
breux agents pathogènes, tout en
parasitant d’autres mammifères tels
que les chiens, les sangliers ou les
chevaux. Cette capacité à exploi-
ter plusieurs hôtes permet la cir-
culation d’agents pathogènes zoono-

tiques, tels queBartonellaouNeoehrli-
chia mikurensis, entre différentes es-
pèces animales, augmentant la com-
plexité des réseaux de transmis-
sion.[123].
L’adaptation des pathogènes aux
environnements anthropiques

Les paysages modifiés par
l’homme favorisent les vecteurs
colonisateurs, comme moustiques
et tiques. Les agents pathogènes
doivent s’adapter à ces vecteurs,
notamment pour les métazoonoses,
étape indispensable à la transmis-
sion à l’homme[121]. L’adaptation
repose sur des processus évolutifs
rapides, accentués par des cycles de
transmission accélérés et une forte
densité d’hôtes et de vecteurs, aug-
mentant mutations et recombinai-
sons génétiques. L’environnement
anthropique agit ainsi comme un
moteur évolutif, façonnant des pa-
thogènes mieux adaptés à la trans-
mission inter-espèces[121].
Augmentation du risque de spillo-
ver et apparition des zoonoses

Lespilloverrésulte du déséquilibre
créé par l’homme : le pathogène a
déjà franchi les barrières les plus dif-
ficiles et s’est adapté à des mammi-
fères proches de nous via la faune
sauvage et nos animaux domestiques,
ce qui le rend capable de nous infec-
ter [113][114]. Unezoonose, c’est-à-
dire une maladie transmise de l’ani-
mal à l’homme, n’est pas une fatalité

mais la conséquence d’une connexion
trop étroite et brutale entre humains,
animaux et nature[114]. En préser-
vant l’équilibre de la vie sauvage et
la santé de nos animaux, nous agis-
sons à la source des risques et proté-
geons durablement notre sécurité et
celle des générations futures[114].
Conclusion

Les perturbations écologiques
causées par l’homme simplifient les
habitats, réduisent la biodiversité et
intensifient les contacts entre faune
sauvage, animaux domestiques et hu-
mains. Elles favorisent l’abondance
des vecteurs, la circulation des patho-
gènes et les contacts inter-espèces,
augmentant le risque despilloveret
l’émergence de nouvelles maladies.
Comprendre ces mécanismes est es-
sentiel pour anticiper et prévenir les
risques sanitaires liés aux zoonoses
dans un contexte de changement glo-
bal.
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FIGURE 12 – Impacts des activités humaines sur les écosystèmes et la transmission des agents pathogènes.
La figure illustre les mécanismes par lesquels les activités humaines transforment les écosystèmes et influencent la transmission
des agents pathogènes. La reconfiguration des habitats, l’intensification des interfaces faune–humain et la mobilité accrue des
animaux et des vecteurs favorisent la circulation et l’adaptation des agents infectieux. Ces dynamiques écologiques convergent
vers une augmentation du risque de spillover zoonotique.
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TRANSMISSION DU VIRUS DE L’ANIMAL À L’HUMAIN DE

L’ÉQUIPE BGB24

par FONTAINE ESTELLE

Introduction
Les changements d’usage des

terres provoqués par l’homme sont
les principales causes du spillover
zoonotique : le transfert de pa-
thogènes depuis la faune sauvage
vers les populations humaines[115].
L’évènement du SARS-CoV-2 prouve
la vulnérabilité de l’humanité face
aux maladies zoonotiques. Le phé-
nomène à l’origine des zoonoses, ré-
sulte d’interactions complexes entre
facteurs écologiques, biologiques et
anthropiques, dont la compréhension
est essentielle pour prévenir l’émer-
gence des zoonoses.
Les hôtes et réservoirs : au coeur
du processus de transmission

Le succès du spillover dépend de
la capacité du pathogène à se mul-
tiplier au sein de son hôte avant de
franchir la barrière d’espèce.
Hôte réservoir

Un réservoir naturel (le pre-
mier maillon du spillover), est défini
comme un organisme (généralement
un animal) qui héberge et trans-
met un agent pathogène sans dé-
velopper de symptômes[124]. Dans
le contexte du coronavirus, les élé-
ments phylogénétiques disponibles
indiquent que le SARS-CoV-2 est for-
tement apparenté à des coronavi-
rus de chauve-souris (réservoirs pri-
maires), en particulier Rhinolophus,
dont le génome viral est identique à
environ 96% à celui du SARS-CoV-
2[124].
Caractéristique biologique qui fa-
vorise le rôle de réservoir

Les chauves-souris réunissent plu-
sieurs caractéristiques qui favorisent
le rôle de réservoir : Elles peuvent
vivre plus de 20 à 30ans, présentent
une expression élevée de gènes anti-
viraux et une tolérance immunitaire
permettant la persistance virale sans
dommages tissulaires. Cela permet

au virus de se multiplier sans tuer
l’hôte. Leur capacités migratoires et
le vol amplifient la dispersion géogra-
phique des virus et donc l’exposition
à l’humain lorsque les gîtes se situent
près des habitations ou zones agri-
coles.
Co-infection et excrétion virale

L’étape « infect→shed » de la cas-
cade du spillover correspond à la
phase où l’hôte infecté excrète le vi-
rus dans l’environnement[115]. Bien
que l’infection soit contrôlée par le
système immunitaire de l’hôte réser-
voir, lorsque ce dernier est affaibli par
des facteurs de stress tels que la dé-
forestation, la réplication et l’excré-
tion du pathogène peuvent augmen-
ter, comme l’illustre la détection de
coronavirus proches du SARS-CoV-2
dans des échantillons de guano. L’hy-
pothèse la plus simple est que les
chauves-souris sont en permanence
porteuses de virus zoonotiques, mais
ne les excrètent que lorsqu’elles sont
immunodéprimées. L’excrétion virale
ne présente un risque sanitaire que si
elle survient à proximité des popula-
tions. L’usage des terres est donc dé-
terminant, plus la faune doit se rap-
procher des zones humaines, plus le
contact faune-humains augmentent.
Du réservoir à l’humain
La cascade mécanistique

L’émergence du SARS-CoV-2
illustre le modèle mécanistique «
infect-shed-spill-spread » qui décrit
la progression du pathogène depuis
l’hôte réservoir jusqu’à la transmis-
sion interhumaine[115]. Celle-ci ne
se résume jamais à un simple contact
entre un humain et un animal infecté,
c’est une succession d’étapes biolo-
giques et écologiques étroitement
liées aux pressions anthropiques.
Tout commence par l’infection si-
lencieuse d’un hôte réservoir, au sein
duquel le virus utilise l’ARN polymé-

rase pour répliquer son génome et
traduire les protéines des nouveaux
virions, qui sont ensuite libérés par
exocytose dans le milieu extérieur.
La réussite du spillover dépend de la
compatibilité moléculaire entre le vi-
rus et son nouvel hôte. Le SARS-CoV-
2 utilise sa protéine Spicule (S) (plus
précisément son domaine de liaison
RBD) pour interagir avec le récepteur
de surface ACE2 (l’enzyme de conver-
sion de l’angiotensine 2) des cellules
humaines. Ce mécanisme nécessite
une activation par clivage polyba-
sique S1/S2 réalisé par des protéases
cellulaires telles que la cathepsine L
et la TMPRSS2[124][125].

Les voies de transmissions

Le mode de transmission zoono-
tique peut se faire de manière directe
ou indirecte. Le commerce mondial
favorise la dispersion d’espèces réser-
voirs dans des zones où les humains
ne possèdent aucune immunité pré-
existante[116]. Une fois le virus éta-
bli chez l’humain, il peut suivre dif-
férents scénarios : extinction, épidé-
mie localisée ou pandémie. Dans le
cas du SARS-CoV-2, suite à l’appari-
tion des premiers symptômes en dé-
cembre 2019, une propagation inter-
continentale a conduit l’OMS à dé-
clarer un état de pandémie en mars
2020, ayant infecté environ 35 mil-
lions de personnes et plus d’un mil-
lion de décès ont été enregistrés
dans 235 pays[125]. La transmission
interhumaine repose principalement
sur l’émission de gouttelettes respi-
ratoires et d’aérosols, bien que le
contact avec des surfaces contami-
nées et la voie fécale-orale soient éga-
lement impliqués[125]. Le virus pé-
nètre dans l’organisme via les mu-
queuses de la bouche, du nez et des
yeux, dont les cellules expriment le
récepteur cible l’ACE2[124].
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Approches préventives
La prévention du transfert zoono-

tique est désormais reconnue comme
un impératif de biosécurité, intime-
ment lié aux interfaces entre les po-
pulations humaines et la faune sau-
vage. Pour faire face aux émergences
récentes, deux concepts majeurs s’im-
posent : l’immunité paysagère et l’ap-
proche intégrée « One Health » (une
seule santé).
L’immunité paysagère

L’immunité paysagère (landscape
immunity) se définit comme l’en-
semble des conditions écologiques
qui renforcent la fonction immuni-
taire des espèces sauvages au sein
d’un écosystème. Ce concept repose
sur l’idée que des environnements
préservés agissent comme des bar-
rières naturelles en limitant la pré-
valence des pathogènes et leur ex-
crétion[115]. L’essence de cette ap-
proche réside dans l’exploration des
interactions entre l’usage des terres
et la dynamique des maladies. Plu-
sieurs facteurs clés renforcent cette
immunité tel que l’intégrité des ha-
bitats ou encore L’effet de dilution
par la biodiversité (une biodiver-

sité élevée réduit le risque de trans-
mission)[115][126]. A l’inverse, l’an-
thropisation brise cette immunité.
Méthode One health

Durant les trois dernières décen-
nies, des virus tels qu’Ebola, le MERS-
CoV, le Hendra virus et le Nipah vi-
rus, ont démontré l’interdépendance
entre la santé humaine, animale
et des écosystèmes[115]. L’approche
One Health s’inscrit dans un cadre in-
terdisciplinaire qui complète l’étude
de la cascade « infect-shed-spill-
spread » en promouvant des collabo-
rations transdisciplinaires pour étu-
dier la transmission animal-humain.
Cette stratégie repose sur des appli-
cations concrètes, à commencer par
la surveillance épidémiologique, qui
permet de détecter précocement les
mutations à risques [4]. Parallèle-
ment, la mise en œuvre de mesures
de biosécurité et de régulation, telles
que le contrôle des marchés d’ani-
maux vivants, la réduction de l’usage
des antibiotiques ou encore la vac-
cination animale (si applicable), li-
mite l’émergence de nouveaux va-
riants et de résistances[126]. Enfin,
l’approche One Health replace la pré-

servation environnementale au cœur
de la santé publique : la réduction de
la déforestation et la protection des
habitats naturels agissent comme des
barrières sanitaires fondamentales.
Conclusion

En conclusion, l’émergence des
zoonoses résulte d’une rupture
d’équilibre au sein d’une cascade
d’évènements complexes. Face à cette
menace, l’approche One Health s’im-
pose comme le paradigme essentiel.
En préservant l’intégrité des écosys-
tèmes, nous maintenons les barrières
naturelles nécessaires pour empêcher
qu’une infection silencieuse dans la
faune sauvage ne devienne la pro-
chaine pandémie humaine.
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FIGURE 13 – Cycle de transmission du SARS-CoV-2 : de l’hôte réservoir à l’émergence humaine. « Le spillover
débute chez l’hôte réservoir où le virus (ici SARS-CoV-2) se réplique sans présenter de symptômes : le SARS-CoV-2 utilise sa
protéine Spike (S) et son domaine de liaison au récepteur RBD pour se fixer au récepteur cellulaire ACE2 de l’hôte. Sous l’effet
du stress, l’excrétion virale est amplifiée, favorisant le franchissement de la barrière d’espèce. Une fois infecté, l’humain devient
un hôte amplificateur favorisant la diffusion interhumaine, illustré par la figure de l’article[125]. L’approche préventive « One
Health », illustré par le diagramme de Venn dans l’article[116], est présentée comme la stratégie essentielle pour rompre ce cycle
en agissant simultanément sur la santé animale, humaine et environnementale. »
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DÉTECTION ET RÉPONSES IMMUNITAIRES CHEZ L’HOMME

APRÈS L’INFECTION ZOONOTIQUE 3 DE L’ÉQUIPE BGB24

par BEN SALAH INES

Introduction
Les zoonoses résultent du fran-

chissement de la barrière d’espèce
par un pathogène présent chez l’ani-
mal[117]. La perturbation des éco-
systèmes, conséquence des activi-
tés humaines, accroît l’exposition
de l’homme aux pathogènes zoono-
tiques. Ces infections entraînent une
détection et une réponses immuni-
taires dont la compréhension est es-
sentielle pour prévenir l’émergence
des maladies zoonotiques.[117]. Une
fois le virus transmis à l’Homme, l’or-
ganisme met en place ces divers mé-
canismes.
Entrée du virus zoonotique chez
l’homme
Modes de transmission vers
l’homme

Les modes de transmission des vi-
rus zoonotiques vers l’Homme sont
multiples. le contact direct avec un
animal infecté constitue l’un des
modes de transmission les plus fré-
quents, notamment lors du contact
avec les animaux par leurs sécrétions
(salive), par morsures ou par des
vecteurs, tels que les moustiques ou
les tiques.[117][127]. D’autres voie
de contamination inclut l’ingestion
d’aliments infectés, l’exposition san-
guine, ainsi que la transmission in-
terhumaine après infection du virus à
l’Homme. Ce dernier mode de trans-
mission est inquiétant car il peut
provoquer des épidémies mondiales,
comme celle du SARS-CoV-2 en 2020.
Première détection par l’organisme
humain

Un fois dans l’organisme, la pre-
mière ligne de défense repose sur
plusieurs barrières, comme la peau.
Lorsque ces barrières sont franchies,
l’immunité inné assure une détec-
tion rapide du virus [127]. Cette
reconnaissance est médiée par des
récepteurs de reconnaissance des

motifs moléculaires (PRR) exprimés
par les cellules immunitaires et cer-
taines cellules épithéliales. Parmi
ces PRR figurent les Toll-like re-
ceptors (TLR), les RIG-I-like recep-
tors (RLR) et les NOD-like recep-
tors (NLR) qui détectent des PAMP
(Pathogen-Associated Molecular Pat-
terns), comme les ARN viraux double
ou simple brin, propre à l’infection du
SARS-CoV-2[127][118]. L’activation
des PRR déclenche des cascades de
signalisation conduisant à la produc-
tion de cytokines pro-inflammatoires
et d’interférons de type I et III qui
permettent un contrôle anticipé de la
réplication virale [118].
Détection par les méthodes médi-
cales

En parallèle de la détection im-
munitaire, le virus zoonotique se ma-
nifeste chez l’Homme par des signes
cliniques précoces, comme la fièvre,
les douleurs musculaires, les symp-
tômes respiratoires.[128]. Ces symp-
tômes reflètent l’activation de la ré-
ponse immunitaire et la diffusion du
virus dans l’organisme[118]. La dé-
tection du virus repose sur des mé-
thodes diagnostiques telles que la
PCR, la sérologie et les tests antigé-
niques pour détecter rapidement les
cas et limiter la transmission du vi-
rus. En parallèle, la surveillance épi-
démiologique permet de détecter ra-
pidement les cas et d’anticiper les
risques de propagation, notamment
en situation de perturbations envi-
ronnementales.
Réponse immunitaire face au pa-
thogène zoonotique
Interaction avec nos cellules

Lorsqu’un virus zoonotique in-
fecte l’Homme, il interagit avec nos
cellules, ce qui active nos réponses
immunitaires. Après entrée dans la
cellule hôte, certains virus suivent
un cycle viral productif, le cycle ly-

tique. Dans ce cycle, le virus utilise
la machinerie cellulaire pour répli-
quer son génome et produire des pro-
téines avant de provoquer la lyse de
la cellule, bien que celle-ci n’est pas
systématique pour tous les virus. Par
exemple, le SARS-CoV-2 se fixe sur
le récepteur ACE2 et entre dans la
cellule par endocytose pour utiliser
les ribosomes et traduire des pro-
téines virales. Puis, il libère des vi-
rions, qui infectent les cellules voi-
sines, déclenchant des signaux qui ac-
tivent l’immunité innée[118][129].
Certains virus, comme les herpesvirus
simiens, peuvent eux, établir des in-
fections latentes, restant silencieuses
dans les cellules pendant de longues
périodes : on parle de cycle viral la-
tent, le cycle lysogénique. Cette la-
tence leur permet de se dissimuler et
de réactiver l’infection plus tard.
Réponse immunitaire adaptative

Lorsque l’infection zoonotique
persiste malgré l’immunité innée,
l’immunité adaptative est activée.
Celle-ci repose sur l’activation coor-
donnée des lymphocytes B et T et éta-
blit la mémoire immunitaire[118]. La
réponse humorale, par les lympho-
cytes B, entraîne la production d’an-
ticorps dirigés contre les antigènes
viraux. Dans le cas du SARS-CoV-2,
une forte réponse humorale va per-
mettre de prévenir les formes sévères
de la maladie [118][121]. Dans les
infections à virus Ebola, la réponse
humorale joue aussi un rôle majeur :
les anticorps neutralisent le virus et
les cellules infectées sont phagocy-
tées, contribuant à l’élimination ef-
ficace du virus[118][129]. Parallèle-
ment, l’immunité cellulaire est aussi
un pilier de la défense adaptative.
Les lymphocytes T CD8 reconnaissent
les peptides viraux à la surface des
cellules infectées et induisent leur
apoptose, limitant la propagation vi-
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rale. Ainsi, la coopération entre ces
deux réponses facilite le contrôle du
pathogène à long terme[118].
Les mécanismes d’échappements

Pour persister dans l’organisme,
les virus zoonotiques ont développé
des mécanismes d’échappement qui
leur permettent de contourner l’im-
munité. Par exemple, les coronavirus
dont le SARS-CoV-2, inhibent l’immu-
nité innée, en produisant des virions
qui vont bloquer la production d’in-
terférons, ce qui permet une diffu-
sion du virus avant l’activation de la
réponse adaptative[118]. Certains vi-
rus, comme Ebola, infectent directe-
ment des cellules immunitaires telles
que les macrophages, perturbant l’ef-
ficacité des anticorps et l’activation
des lymphocytes T[118][129]. En-

fin, d’autres virus, comme les herpes-
virus, restent en latence prolongée,
échappant à la surveillance des lym-
phocytes T ce qui rend leur élimina-
tion difficile. Ainsi, ces stratégies fa-
vorisent la persistance des virus ce
qui augmente leur transmission et
participe à l’émergence de nouvelles
infections.
Conclusion

Les infections zoonotiques montre
à quel point les interactions entre
l’Homme, les animaux et l’environne-
ment peuvent favoriser l’émergence
de nouveaux virus[117][118]. Leur
franchissement de la barrière d’es-
pèce déclenche des réponses immu-
nitaires complexes, allant de la dé-
tection innée à adaptative, tandis
que certains virus développent des

stratégies d’évasion pour persister et
se propager. Comprendre ces méca-
nismes est essentiel pour prévenir et
contrôler les épidémies : l’approche
One Health, qui considère la santé
humaine, animale et environnemen-
tale, apparaît comme une solution clé
pour prévenir et contrôler les futurs
spill-over zoonotiques[117].
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FIGURE 14 – Détection et réponses immunitaire chez l’Homme après transmission et infection zoonotique.
Principales étapes d’une infection zoonotique chez l’Homme. Le virus est transmis depuis un réservoir animal (morsures, ingestion,
coupure...) et infecte l’hôte humain. Le cycle lytique utilise la machinerie cellulaire pour produire des protéines virales. L’immunité
innée (cytokines, macrophages, phagocytose) et adaptative (lymphocytes B et T CD4/CD8) s’active pour contrôler l’infection, mais
le virus peut y échapper, favorisant sa propagation dans la population.
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SPILLOVERS RÉSISTANTS : COMMENT L’USAGE INTENSIF

D’ANTIBIOTIQUES EN ÉLEVAGE ET LES ESPÈCES INVASIVES

AMPLIFIENT LE RISQUE ZOONOTIQUE DE L’ÉQUIPE BGB24

par ALI MOUNIA ÉTUDIANT 4 ÉQUIPE BGB24

Introduction
L’antibiorésistance des agents pa-

thogènes zoonotiques provenant des
systèmes d’élevage intensif constitue
un défi crucial de santé publique à
la croisée des domaines de la santé
humaine, animale et environnemen-
tale. Elle découle en particulier de
l’emploi intensif d’antibiotiques dans
l’élevage, de la propagation des gènes
de résistance au sein des agroéco-
systèmes et de l’importance grandis-
sante des espèces invasives en tant
que réservoirs et vecteurs de résis-
tomes, ce qui stimule la sélection et la
diffusion de souches multirésistantes
tout en compliquant la prévention et
le traitement des zoonoses.
L’origine et les mécanismes de la
résistance chez les pathogènes zoo-
notiques

L’usage intensif et souvent inap-
proprié des antibiotiques dans les
systèmes d’élevage intensifs est res-
ponsable de la résistance aux an-
tibiotiques chez les zoonoses[119].
L’usage de méthodes prophylac-
tiques, métaphylactiques, parfois à
des doses inférieures, contribue à
l’apparition et à la persistance de
bactéries résistantes multiples parmi
les populations animales.
Pression de sélection exercée par
l’usage massif d’antibiotiques en
élevage

L’usage préventif et métaphylac-
tique des antibiotiques en élevage
exerce une forte pression de sélection
sur le microbiote animal, favorisant
l’élimination des bactéries sensibles
et la prolifération de souches por-
teuses de gènes de résistance plasmi-
diques. Des souches multirésistantes
d’Escherichia coli et d’autres enté-
robactéries, incluant des phénotypes

BLSE et résistants à la colistine, sont
fréquemment détectées chez les ani-
maux de production[130]. Cette dy-
namique est renforcée par le transfert
horizontal de gènes via les plasmides,
intégrons et transposons au sein du
microbiote et entre individus[131].
Diffusion environnementale des ré-
sistances

Les rejets d’élevage (lisiers, fu-
miers, eaux de lavage) disséminent
antibiotiques et bactéries résistantes
dans sols et aquifères[119]. Les bio-
films concentrent les gènes de résis-
tance, favorisant leur persistance et
diffusion sous faible pression antibio-
tique. La connectivité entre milieux
agricoles, urbains et naturels facilite
leur propagation. Des profils de ré-
sistance similaires sont observés dans
sols et cours d’eau contaminés. Cette
dynamique complique le contrôle des
résistances zoonotiques.
Les espèces invasives : nouveaux
réservoirs et vecteurs de résis-
tances

Les espèces animales envahis-
santes, souvent associées aux milieux
anthropiques, représentent des réser-
voirs de bactéries et gènes de ré-
sistance[132]. Leur plasticité écolo-
gique et leur capacité à coloniser des
milieux pollués les placent au cœur
du transfert de résistomes. Proches
des structures humaines, elles faci-
litent la circulation des gènes de ré-
sistance entre élevages, faune sau-
vage et populations humaines.
Colonisation d’habitats anthropi-
sés et exposition accrue aux conta-
minants

Rats, pigeons, poissons exotiques
et sangliers s’adaptent aux milieux
urbains et agricoles contaminés.
Ils fréquentent dépotoirs, égouts et

abords d’élevages, accumulant des
bactéries multirésistantes. Pigeons
urbains portent Enterococcus mul-
tirésistants, rats agricoles E.coli et
Salmonella avec gènes BLSE et résis-
tance à la colistine[132]. Leur mobi-
lité et contacts fréquents en font des
bioindicateurs et vecteurs de résis-
tomes.
Rôle des invasives dans la dissé-
mination interespèces des patho-
gènes résistants

Les espèces envahissantes trans-
mettent des bactéries résistantes via
contacts, déjections et pollution. Rats
et pigeons proches des élevages
peuvent réintroduire des bactéries
multirésistantes malgré la biosécu-
rité. Le chevauchement des micro-
biotes favorise le transfert horizon-
tal de gènes de résistance. Des résis-
tances aux -lactamines et fluoroqui-
nolones, incluant BLSE CTX-M, ont
été détectées chez entérobactéries de
rats et oiseaux[132]. Ces profils si-
milaires aux bactéries zoonotiques
suggèrent des échanges entre bétail,
faune invasive et homme.
Conséquences sanitaires et enjeux
pour la gestion du risque zoono-
tique

Le contexte favorable à la proli-
fération de spillovers d’infections ré-
sistantes est créé par la combinaison
d’une utilisation intensive d’antibio-
tiques en élevage, de la propagation
environnementale des gènes de résis-
tance et du rôle grandissant joué par
les espèces invasives en tant que ré-
servoirs.
Amplification des spillovers et dif-
ficulté de contrôle des infections

Les échanges entre faune sau-
vage, espèces envahissantes, ani-
maux domestiques et humains aug-
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mentent la transmission de souches
résistantes[115]. L’homme peut être
infecté via contact avec excréments,
consommation d’aliments animaux
mal cuits ou exposition à des eaux
souillées. Des Salmonella, Campylo-
bacter et E.coli résistants ont pro-
voqué des épidémies humaines, sur-
tout lorsque le contrôle vétérinaire
et la gestion des rejets sont insuffi-
sants[116].
Vers une double crise : émergence
accrue et perte d’efficacité théra-
peutique

La hausse des zoonoses résis-
tantes et la baisse d’efficacité des an-
tibiotiques réduisent les options thé-
rapeutiques, imposant l’usage de mo-
lécules de dernier recours comme
les polymyxines et carbapénèmes.
Cela augmente échecs thérapeu-

tiques, mortalité et coûts de santé,
tout en fragilisant sécurité alimen-
taire et productivité agricole. L’ap-
proche One Health, via surveillance
intégrée, réduction des antibiotiques,
gestion des effluents et contrôle des
espèces envahissantes, est essentielle
pour limiter ce risque[122].
Conclusion

La résistance des agents patho-
gènes zoonotiques résulte d’un ré-
seau complexe reliant élevages, mi-
lieux contaminés, faune sauvage, es-
pèces invasives et populations hu-
maines. Cette dynamique favorise
la diffusion d’infections multirésis-
tantes et limite les options théra-
peutiques. Une stratégie globale fon-
dée sur l’usage prudent des antimi-
crobiens, l’amélioration des pratiques
d’élevage, la réduction des rejets pol-

luants et la surveillance des réser-
voirs animaux et environnementaux
est indispensable pour freiner cette
dissémination.
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FIGURE 15 – Cycle de la résistance aux antibiotiques (AMR). A gauche, l’usage d’antibiotiques en élevage sélectionne des
bactéries zoonotiques contaminant produits animaux et humains ; en bas, les infections humaines résistantes accroissent l’usage
d’antibiotiques et le rejet de bactéries dans les eaux usées ; à droite, effluents et eaux résiduaires alimentent sols, eaux et biofilms
où les gènes persistent et se diffusent ; en haut à droite, les espèces invasives servent de réservoirs et vecteurs, redistribuant les
pathogènes entre environnement, élevages et populations humaines.
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CONCLUSION

L’émergence des zoonoses révèlent
la fragilité des équilibres écologiques
face à l’intensification des activités hu-
maines. La déforestation, l’urbanisa-
tion et l’exploitation des ressources
force la faune à se rapprocher des
zones humaines, générant des inter-
faces à haut risque où des interac-
tions biologiques complexes facilitent
le franchissement de la barrière d’es-
pèce[114]. Les réactions immunitaires
humaine constituent une défense effec-
tive contre ces agents pathogènes. Ce-
pendant, elles peuvent s’avérer insuffi-
sante face à la multiplication des virus
zoonotiques, notamment avec l’appa-
rition d’espèces capable d’échapper aux réponses immunitaires augmentant leur potentiel
de transmission au sein de la population[118]. En même temps, l’apparition de résistances
aux antibiotiques chez les agents pathogènes zoonotiques complique grandement la situa-
tion, rendant les infections bactériennes zoonotiques de plus en plus ardues à soigner[119].
L’interdépendance entre dégradations écologiques, sauts d’espèces et failles immunitaires
impose une stratégie One Health intégrée[115]. Seule une coordination renforcée entre
santé humaine, animale et environnementale permettra de prévenir les spillovers, de gérer
les épidémies et de restaurer la résilience des interfaces écologiques.

— Maéva MAIKE, Estelle FONTAINE, Ines BEN SALAH, Mounia ALI
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Climat sous tension, humanité sous
infection

INTRODUCTION

FIGURE 16 – Dessin des trois agents patho-
gènes étudiés ayant un impact sur notre pla-
nète. Réalisé par Victoria Baron.

La hausse des températures, la mo-
dification des précipitations et l’aug-
mentation des événements météorolo-
giques extrêmes modifient le fonction-
nement des écosystèmes naturels et an-
thropisés. [133, 134]. Ces perturba-
tions, caractérisant le changement cli-
matique, affectent la distribution des
espèces et des cycles naturels, mais
aussi les interactions entre pathogènes
et populations humaines. Suite à cela,
les maladies infectieuses, avant limi-
tées aux régions tropicales, tendent à
émerger et apparaitre dans des zones
développées auparavant épargnées, tel
que l’Amérique du Nord ou l’Europe, ce
qui touche de nombreuses personnes.
On parle alors d’épidémies climatisées.
[134, 135].
Le changement climatique impacte la santé humaine car il perturbe la sécurité alimentaire
et hydrique, en favorisant la malnutrition, et en augmentant l’exposition à de nouveaux pa-
thogènes. Les sécheresse et inondation accroissent les maladies d’origine hydrique, la fonte
des glaces libère des microbes anciens, et la hausse des températures favorise l’expansion
des vecteurs moustiques, tout cela entraine l’apparition de maladies émergentes dans des
régions auparavant épargnées [133-136].
Le changement climatique créer un environnement propice à la propagation des épidémies
et à l’aggravation des maladies infectieuses, transformant, sur le long terme, les enjeux de
santé publique dans les pays développées, nécessitant le développement de stratégies de pré-
vention, d’adaptation sanitaire et de gestion environnementale. [134-136].
Premièrement, on traitera l’augmentation des maladies transmises par l’eau et d’origine ali-
mentaire suite aux cycles d’eau perturbés. Deuxièmement, on verra que la fonte des glaces
libère des pathogènes anciens menaçant le système immunitaire. Troisièmement, on abor-
dera les maladies infectieuses transmises par les moustiques suite à la perturbation de leur
environnement.

—HARROUCH Raphaëla, DING Yiming, BARON Victoria
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À SEC OU SOUS L’EAU, LES BACTÉRIES TRINQUENT... ET

NOUS AUSSI !

par HARROUCH RAPHAËLA

Introduction
Le dérèglement climatique est un

phénomène mondial entrainant une
altération du cycle de l’eau [137]. La
circulation continue de l’eau sur Terre
est altérée par des évènements de
sécheresses et d’inondations intenses
et graduels [137]. Ces catastrophes
ont permis une prolifération majeure
de bactéries se multipliant dans les
eaux des pays développés devenues
chaudes et humides [137, 138]. Elles
ont dû alors s’adapter par le dévelop-
pement d’un état pathogène quies-
cent lors d’un stress hydrique mais vi-
rulent lors de l’entrée dans le système
intestinal humain [139, 140].
L’intensification des cycles d’inonda-
tions et de sécheresses par le dérègle-
ment climatique engendre une aug-
mentation de la transmission, de la
multiplication et de la résistance bac-
térienne des maladies transmises par
l’eau dans les pays développés.
Pluies changeantes, maladies en
mouvement
Météo capricieuse, microbes ga-
gnants

Un cycle de l’eau déréglé se tra-
duit par une fréquence anormale des
précipitations et inondations dans les
zones humides. Mais aussi par une
augmentation des périodes de séche-
resse dans les zones chaudes [137].
Ces changements inhabituels per-
mettent une expansion facilitée
mondiale des pathogènes tropicaux
[138]. Une augmentation de 5-15%
des précipitations cause un déplace-
ment de masses d’eaux considérable
vers les zones costales. Un environ-
nement propice à la multiplication de
bactéries halophiles est alors créé par
des conditions humides et chaudes
[138]. Les phénomènes de séche-
resse et d’inondations sont alors au
cœur de la dégradation des réservoirs
d’eau. Etant contaminés en bactéries

halophiles inconnues des systèmes
de filtration des pays développés,
l’apport en eau devient un danger
pour sa consommation [137, 138].
Les récoltes sont elles aussi altérées
car elles sont irriguées par une eau
concentrée en maladies transmis-
sibles par l’eau [138]. La découverte
de nouveaux pathogènes dans ses
réserves remet en cause la sécurité
alimentaire installée dans les pays
développés depuis plusieurs siècles
[137, 138].
Les Vibrio sp. gagnent du terrain

Le changement climatique change
la composition des eaux. Cela en-
gendre un stress hydrique déréglant
les cycles de reproductions des bac-
téries marines. Elles adaptent alors
leur mode de survie et de transmis-
sion. Leur dominance ainsi que leur
toxicité les rendent plus contagieuses
dans ces conditions extrêmes [137].
Les espèces Vibrio sp. colonisent leurs
hôtes par ingestion d’eau de sur-
face ou de poisson cru [137, 140,
141]. Elles croîent le plus souvent
une eau salée et chaude : plus la
température est élevée plus les Vi-
brio sp. se reproduisent [140, 141].
Le taux de contamination est donc
augmenté et les périodes d’épidé-
mies plus rapidement atteints. Des
études menées aux Pays bas ont per-
mis de confirmer cette corrélation.
Des échantillonnages d’eau de mer
Néerlandaises ont été effectués heb-
domadairement durant 2 ans. Des
mesures des paramètres environne-
mentaux ont été prises à ce mo-
ment là. Les échantillons ont été di-
lués, incubés et mis en culture. Puis
des tests à oxydase, test strip et des
PCR ont permis d’identifier et quan-
tifier les souches présentes. Actuel-
lement, une proportion plus impor-
tante de Vibrio sp. semble présente
dans les eaux costales qu’au large,

cela étant augmenté en été. Malgré
cela, les données actuelles pour le
Pays Bas expriment des concentra-
tions constantes en Vibrio sp.. Des
modèles calculés pour prédire l’évo-
lution de la concentration en Vibrio
sp. expriment une hausse de 1,5% par
degré augmenté dans les années à
venir. Cela peut s’expliquer par une
montée certaine des catastrophes na-
turelles au Pays Bas [141].
Une augmentation des températures
maritimes admet aussi une facilita-
tion du transfert horizontal des gènes
de résistance entre les Vibrio sp.
[137]. Leur population étant aug-
mentée, ces bactéries ont pu dévelop-
per une robustesse face aux antibio-
tiques [137, 141].
Chaos aquatique : les Vibrio sp.
s’adaptent
Colocation microbienne sous
forme de biofilm

Les espèces Vibrio sp. ont mon-
tré une capacité d’adaptation efficace
pour leur survie face au stress hy-
drique [139]. Cette espèce présente
des souches pathogènes et d’autres
non pathogènes pour l’être humain
[141] : ici c’est la souche viru-
lente Vibrio cholerae qui sera étu-
diée. Cette souche a su persister dans
les réservoirs d’eaux en régulant les
gènes lui permettant de se mettre
sous forme viable mais pas cultivable
[139]. C’est donc sous forme d’un en-
semble de cellules bactérienne, autre-
ment dit un biofilm, que les Vibrio
cholerae sont protégés des conditions
extrêmes [139, 140]. Les gènes de vi-
rulence responsables de la formation
de biofilms sont régulés par le proces-
sus de Quorum Sensing [139, 140].
Ce mécanisme de communication cel-
lulaire permet de produire des molé-
cules de signalisation appelées auto-
inducteurs au sein même de la bac-
térie avant de les libérer [139, 140].
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La libération de ces auto-inducteurs
dans un milieu, humain ou aqueux,
contenant des souches quiescentes de
Vibrio C. permet l’activation de leurs
facteurs de virulence [139]. Les auto-
inducteurs se fixe aux récepteurs in-
tracellulaires bactérien, ce qui dé-
clenche une cascade de transduction
ayant pour but de contrôler l’expres-
sion génétique [139, 140]. Les auto-
inducteurs ont alors le pouvoir de
changer le métabolisme des bactéries
en le rendant plus ou moins actifs.
Quorum Sensing et réémergence
des pathogènes

Les facteurs de virulence sont né-
cessaires pour déclencher la patho-
génicité d’une souche de Vibrio cho-
lerae. Ils sont activés lorsque qu’un
nombre suffisant d’auto-inducteurs
du Quorum Sensing se lient aux ré-
cepteurs intracellulaires de la bac-
térie. Cette interaction a souvent
lieu par digestion des souches quies-
centes, ce qui permet de faire ré-
émerger leur infectiosité. Ce proces-
sus s’articule par enrichissement et
acquisition dans l’intestin en gènes
de virulence de souches précur-
seurs moins virulentes. Alors, si une
souche est ingérée successivement
par des hôtes, à chaque contami-

nation elle deviendra plus virulente
et résistante : c’est le début d’une
épidémie par amplification [139].
La bactérie accélère la formation
d’ujto-inducteurs par Quorum Sen-
sing quand les conditions environ-
nementales deviennent trop dange-
reuses pour sa survie [139, 140].
En effet, les auto-inducteurs per-
mettent de moduler la densité cel-
lulaire. Vibrio cholerae a une den-
sité basse hors de l’hôte pour évi-
ter la mort. Une fois dans l’orga-
nisme, elle atteint son potentiel pa-
thogénique maximum par une den-
sité haute. Ce changement de densité
s’explique par une formation plus im-
portante d’auto-inducteurs par la cel-
lule au sein d’elle-même lors de l’acti-
vation de ses facteurs de colonisation.
C’est au niveau des cellules épithé-
liales du petit intestin que se trouvent
les gènes d’anti-colonisation. Les
souches de Vibrio cholerae pénètrent
dans la muqueuse pour atteindre ces
gènes et les inhibent. La prolifération
d’auto-inducteurs va pouvoir s’accé-
lérer [140]. Les auto-inducteurs for-
més à ce stade peuvent moduler l’ex-
pression de la pathogénicité d’autres
Vibrio sp. [139, 140]. Alors une fois
excrétés les auto-inducteurs porteurs

de virulence se lient aux biofilms
contenant des souches quiescentes
[140].
Conclusion

En somme, les pays développés
subissent les conséquences d’un cycle
de l’eau chamboulé [137, 138]. Cette
conséquence augmente le risque de
situations pandémiques par la pro-
lifération de maladies halophiles
[137]. Ces pays feront face à une
adaptation des méthodes de survies
et de résistance des bactéries par le
Quorum Sensing [139, 140]. L’insé-
curité alimentaire mise en péril ad-
met une nécessité de mise en place de
programmes de prévention et d’ana-
lyse des ressources avant consomma-
tion [138].
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FIGURE 17 – Conséquences de la perturbation du cycle de l’eau pour les micro-organismes bactériens et les
effets néfastes chez l’homme. Le dérèglement climatique entraine un altération du cycle de l’eau : fréquence des périodes
d’inondations et de sécheresses augmentée. Cela étant, la composition des eaux mondiales est changée : les bactéries Vibrio sp.
se prolifèrent plus rapidement et abondamment dans les eaux costales réchauffées. L’accroissement des taux de contamination en
Vibrio sp. chez les humains est proportionnelle à la montée de la temperature marine. Le cycle de l’eau déréglé entraine également
(a) une prolifération facilitée des cellules planctoniques contaminées dans les ressources humaines. Une fois ingérée, (b) les Vibrio
cholerae sont activés par les auto-inducteurs du Quorum Sensing (c) Ils se lient aux récepteurs des cellules bactériennes avant
de réguler les gènes permettant la formation de biofilms. Ils acquièrent aussi les gènes de virulence pour devenir pathogène
entrainant une diarrhée. Une fois excrétée les auto inducteurs pathogènes permettent de proliférer la maladie en étant inactifs
dans la bactérie en se liant ou se formant en biofilm.
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ÇA CHAUFFE, ÇA FOND... ET ÇA INFECTE !

par DING YIMING

Introduction
Le changement climatique per-

turbe fortement les régions froides
de la planète telle que l’Arctique, qui
se réchauffe deux à trois fois plus
vite que la moyenne mondiale [142,
143]. Cette hausse de température
entraîne une fonte rapide du pergéli-
sol où des micro-organismes peuvent
survivre dans un état stable et ralenti
[142, 144, 145]. Des travaux pion-
niers ont notamment réactivé des vi-
rus géants à partir d’échantillons de
pergélisol vieux de 30 000 ans [145].
Ainsi lorsque des agents infectieux
rencontrent les populations dont le
système immunitaire n’y est pas pré-
paré, la situation est inédite et il de-
vient nécessaire d’étudier leurs méca-
nismes de survie et leur impact infec-
tieux dans le contexte actuel.
Pergélisol et libération des micro-
organismes
Accélération de la fonte liée au
changement climatique

Le pergélisol correspond à un sol
gelé en permanence à moins de 0°C
pendant plusieurs années consécu-
tives et occupe environ 25% des
terres de l’hémisphère Nord [144]. Sa
stabilité dépend directement des tem-
pératures : avec une augmentation de
0,3°C entre 2007 et 2016, ce sol gelé
est particulièrement sensible au dérè-
glement climatique [144].
La couche active, partie du sol qui
dégèle en été, s’épaissit et fait recu-
ler la limite supérieure du pergélisol,
exposant davantage de sol ancien.
Cela libère de grandes quantités de
matière organique qui se décompose
et relâche des gaz à effet de serre,
mais aussi des communautés micro-
biennes qui sont emprisonnées [142,
144]. Les micro-organismes passent
alors d’un environnement anaérobie,
à pH neutre et pauvre en eau li-
quide, propice à leur conservation
sur de longues périodes, à un milieu
humide, oxygéné et riche en nutri-

ments [142, 145]. Ce changement de
conditions permet aux cellules micro-
biennes de sortir de leur état de dor-
mance et de reprendre une activité
métabolique [142].
Diversité, mode de survie et de ré-
activation des virus

Des analyses métagénomiques
réalisées sur des échantillons âgés de
15 000 ans ont révélé la présence de
nombreux groupes viraux [146]. En
2014, Pithovirus sibericum a été isolé
à partir de pergélisol sibérien da-
tant du Pléistocène supérieur. Cette
étude a mis en évidence la viabilité
du virus à ADN géant pathogène,
ayant conservé sa capacité à infec-
ter des amibes Acanthamoeba [143,
145]. Des résultats plus récents ont
confirmé que des virus peuvent rester
infectieux après plus de 48 500 ans
dans la glace [142].
La survie des micro-organismes pen-
dant des milliers d’années dépend
des conditions physico-chimiques du
milieu et aussi de leurs adaptations
biochimiques spécifiques. Chez les
virus géants non enveloppés comme
Pithovirus sibericum, une capside pro-
téique épaisse de 60 nm protège leur
génome d’ADN double brin [145].
Mais ces virus ne se réactivent pas
seuls : ils ont besoin d’infecter une
cellule hôte pour compléter leur cycle
de réplication [145].
Cas de l’anthrax
Bacillus anthracis, virulence et in-
fection

En 2016, une épidémie d’anthrax
est survenue en Sibérie suite au dé-
gel d’une carcasse de renne infec-
tée depuis environ 75 ans. La libé-
ration de spores viables a provoqué
une épizootie et plusieurs cas hu-
mains [144]. La maladie du charbon
est en effet une toxi-infection, celle-ci
entraîne une intoxication par la pré-
sence des toxines dans le sang et une
infection sévère qui peut conduire à
une septicémie [147].

Bacillus anthracis, agent de l’anthrax,
est l’un des pathogènes anciens ca-
pable d’attaquer le système immu-
nitaire humain. Ces bactéries Gram-
positives peuvent pénétrer par in-
halation, ingestion ou par des lé-
sions cutanées [147] et possèdent
une structure sporulée très résistante
qui les protège des défenses de l’hôte
[147].
Mécanismes d’entrée et de dissémi-
nation des spores

Au niveau de la barrière épithé-
liale de l’hôte, les spores de B. an-
thracis sont phagocytées par les ma-
crophages [146, 147]. Une fois in-
ternalisées, les spores germent sous
l’effet de l’acidification du phagoly-
sosome [147]. La cellule bactérienne
passe alors à sa forme végétative ac-
tive pour se multiplier et produire des
toxines.
La toxine létale composée de l’anti-
gène protecteur (PA) et du facteur
létal (LF) agit sur la transmission
des signaux intracellulaires en cli-
vant les protéines kinases MAPKK et
en inhibant la sécrétion de cytokines
[147, 148]. L’altération des cascades
de signalisation affecte le fonctionne-
ment des cellules dendritiques, per-
turbe la présentation d’antigènes et
inhibe l’activation des lymphocytes T
CD4+ [148]. En parallèle, le LF clive
l’inflammasome NLRP1, ce qui induit
la mort des macrophages par pyrop-
tose [148]. La lyse de ces cellules
libère les bactéries végétatives, faci-
litant leur diffusion dans la circula-
tion sanguine ainsi que leur migra-
tion vers les ganglions lymphatiques
drainants [147].
Vulnérabilité du système immuni-
taire et risque sanitaire
Défense immunitaire

Pour des pathogènes anciens ou
nouveaux auxquels le corps humain
n’a jamais été exposé, le système im-
munitaire ne dispose pas de cellules
mémoires permettant de reconnaître
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rapidement et efficacement l’agent
infectieux [148]. Cette vulnérabilité
peut être exacerbée par des méca-
nismes d’immunosuppression [147]
propres à certains agents, comme
dans le cas du B. anthracis où la
toxine létale LF paralyse à la fois
la réponse immunitaire innée via les
macrophages et les cellules dendri-
tiques et adaptative via les lympho-
cytes T [148]. La réaction inflamma-
toire étant déréglée et la détection de
l’infection retardée jusqu’à un stade
difficile à contrôler [147], la résis-
tance contre l’anthrax est considéra-
blement affaiblie.
Modélisation du risque et sur-
veillance épidémiologique

Les expériences in situ étant com-
plexes, l’évaluation du risque repose
sur la modélisation. Les zones de dé-
gel doivent être cartographiées, no-
tamment les anciens sites d’enfouis-

sement de carcasses animales [144]
car les agents pathogènes libérés
peuvent circuler via le sol, les inver-
tébrés et les petits mammifères avant
d’atteindre l’être humain. Le chan-
gement climatique modifie déjà ces
chaînes de transmission et favorise
l’apparition et la propagation de ma-
ladies infectieuses dans ces régions
froides [143]. Il est également indis-
pensable de surveiller les activités hu-
maines comme l’exploitation indus-
trielle, qui augmentent les contacts
humains avec le pergélisol en dégel
[144, 146].
Conclusion

La fonte accélérée des sols ge-
lés, conséquence du changement
climatique, représente une menace
environnementale et sanitaire. Les
micro-organismes pathogènes libé-
rés, conservant leur potentiel infec-
tieux, sont susceptibles d’échapper

aux défenses de l’hôte et de provo-
quer des épidémies à grande échelle.
Le principal enjeu est alors de com-
prendre et d’anticiper l’activité de
ces pathogènes dans un Arctique
en transformation rapide, dans une
perspective de biosécurité [144].
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FIGURE 18 – Pathogènes du passé piégés dans le pergélisol : du dégel aux mécanismes cellulaires et immu-
nitaires de l’infection. Sous l’effet du réchauffement climatique, la fonte du pergélisol libère des micro-organismes dormants
qu’il contenait. La partie supérieure gauche illustre l’environnement arctique en dégel soumis à la hausse de température globale.
L’encadré inférieur représente un zoom sur la diversité des micro-organismes retrouvés dans des échantillons de sol gelé. La partie
droite représente une chaîne d’infection potentielle à partir de spores de Bacillus anthracis (anthrax) : (1) phagocytose par des
macrophages, (2) germination bactérienne et production de toxines létales (LT), (3) clivage de NLRP1 menant à (4) la lyse des
macrophages, (5) clivage des MAPKK et inhibition de la sécrétion des cytokines menant à (6) l’altération de la fonction des cellules
dendritiques et l’inactivation des lymphocytes T CD4+, aboutissant à (7) la dissémination systémique des bactéries dans le sang
et l’infection de l’hôte humain.
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QUAND LE CLIMAT PIQUE

par BARON VICTORIA

Introduction
Les moustiques vecteurs, c’est-à-

dire les espèces qui transmettent des
virus entre hôtes vertébrés, ne se li-
mitent plus aujourd’hui à leurs zones
historiques. La hausse de la tempéra-
ture mondiale, +0,9°C depuis le XXe
siècle, due au changement climatique
créent de nouveaux environnements
favorables à leur développement, sur-
vie et reproduction. Ainsi, des régions
avant trop froides deviennent colo-
nisables, facilitant la circulation de
pathogènes comme la dengue ou le
West Nile et perturbant les popula-
tions peu préparées à ce risque sani-
taire [149, 150].
Les modifications environnemen-
tales
Les cycles biologiques

La hausse de la température mon-
diale, +0,9°C depuis le XXe siècle ac-
célère le développement d’ Aedes al-
bopictus et Culex pipiens, raccourcis-
sant leur cycle de vie, le l’étape lar-
vaire est accélérée, et la transmission
des agents pathogènes plus rapide.
A. albopictus possède une tolérance
thermique, les œufs jusqu’à –12 °C et
les adultes jusqu’à 40 °C. ce qui favo-
rise l’installation durable en Europe
depuis les années 1990 [151].
Une humidité supérieure à 75 %
et +15 % de précipitations créent
des eaux stagnantes et des gites lar-
vaires. Ces conditions climatiques fa-
vorisent leur extension géographique
vers de nouvelles latitudes et jus-
qu’à 300m supplémentaires en alti-
tude [150, 152]. La température ré-
duit le temps d’incubation de 2 à 14
jours, rendant les moustiques infec-
tieux plus rapidement et augmentant
la probabilité de transmission avant
sa mort [149, 152].
Les environnements urbains

L’urbanisation créer des microcli-
mats urbains appelés îlots de cha-
leur, ce sont des refuges climatiques
pour Culex pipiens [150, 151]. Les

réserves d’eau, les arrosages, les in-
frastructures urbaines et les déchets
créent des gîtes larvaires artificiels,
habitats favorables à Aedes albopictus
[149, 151].
La température est la variable dé-
terminante pour 8 espèces de mous-
tiques sur 9, mais l’usage des sols est
aussi un facteur prédictif majeur de
la disponibilité des habitats [150].

Les facteurs anthropiques

La forte densité humaine, 42%
de la population mondiale vivant en
zones urbaines, augmente le contact
entre moustiques et homme et fa-
vorise les espèces anthropophiles,
comme Aedes albopictus [149].
Le transport passif d’œufs ou de
larves, via le transport de marchan-
dises, et le tourisme international fa-
vorise la dispersion du virus. Cela
conduit à des événements épidé-
miques, comme l’épidémie de chikun-
gunya survenue en Europe en 2007
[151].

L’émergence de maladies virales à
ARN

L’expansion géographique de virus
à ARN

Les virus de la dengue et du West
Nile sont des flavivirus à ARN simple
brin de polarité positive, avec une ré-
plication rapide mais à forte muta-
tion, due à l’absence de système de
correction durant la réplication. Cette
variabilité génétique est un avantage
évolutif, car permet de s’adapter à de
nouveaux environnements, vecteurs
et hôtes [149, 153].
La dengue connaît une augmenta-
tion de son incidence en dehors des
zones tropicales avec des cas au-
tochtones signalés en Europe, comme
la France, l’Espagne et l’Italie. Ainsi
qu’aux États-Unis, notamment en Flo-
ride et au Texas, l’augmentation des
cas importés depuis l’Amérique latine
et les Caraïbes accroît le risque [149].

Les mécanismes de transmission et
réplication virale

Lors de la piqûre le moustique in-
jecte sa salive, avec un effet immuno-
modulateur, contenant le virus dans
la peau de l’hôte. Cela inhibe locale-
ment la réponse immunitaire innée et
facilite l’infection des cellules cibles,
telles que les cellules dendritiques et
les macrophages cutanés [152, 153].
Les flavivirus pénètrent ensuite dans
les cellules par endocytose, puis dans
le cytoplasme, l’ARN viral est tra-
duit en une polyprotéine, ensuite cli-
vée en protéines fonctionnelles. Cette
réplication rapide entraine une vi-
rémie précoce chez l’hôte, indispen-
sable pour qu’un moustique sain se
contamine lors d’un repas sanguin ul-
térieur [152].
Chez le moustique, le virus traverse
l’épithélium intestinal, diffuse dans
l’hémocoele, puis atteint les glandes
salivaires. Une température élevée
accélère la réplication et réduit le dé-
lai avant que le moustique ne de-
vienne infectieux, augmentant ainsi
l’efficacité de la transmission [149,
152].
Les conséquences

L’infection par la dengue peut être
asymptomatique ou des formes sé-
vères. Une réponse immunitaire in-
née excessive peut entraîner une aug-
mentation de la perméabilité vascu-
laire, caractéristique des formes hé-
morragiques de la dengue [153].
Le West Nile infecte l’homme de ma-
nière accidentelle, qui constitue un
hôte dit « cul-de-sac », car la vi-
rémie est insuffisante pour infecter
un autre, parfois jusqu’au système
nerveux central en particulier chez
les personnes âgées ou immunodépri-
mées [152, 153].
Les stratégies de gestion
La surveillance

La prévention repose sur la
surveillance entomologique, virolo-
giques et épidémiologiques. Le suivi
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de A. albopictus et de C. pipiens
ainsi que la détection précoce des
virus chez les moustiques ou chez
les hôtes vertébrés permet d’évaluer
leur répartition et leur abondance,
donc d’anticiper les foyers épidé-
miques [149-151].
Les limites et enjeux futurs

La lutte antivectorielle et la réduc-
tion des contacts entre l’homme et le
moustique sont freinées par le chan-
gement climatique.
Les températures en Europe pour-
raient augmenter de +1 °C à +5,5 °C
à la fin du siècle, multipliant par 3,55
le risque de West Nile entre 2040 et

2060, et exposant jusqu’à 244 mil-
lions de personnes supplémentaires,
notamment en Italie du Nord, Hon-
grie, Roumanie orientale, Bulgarie et
Grèce [152, 153].
Conclusion

L’émergence de virus comme la
dengue ou le West Nile dans les
zones tempérées démontre l’impact
du changement climatique sur la
santé humaine. Dans les régions ré-
cemment touchées, l’absence d’im-
munité collective augmente le risque
de formes symptomatiques. Ce phé-
nomène est lié aux interactions entre
le climat, la biologie des moustiques,

les caractéristiques des virus à ARN
et la vulnérabilité des populations hu-
maines [149, 152].
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FIGURE 19 – Influence du changement climatique sur la dispersion des moustiques vecteurs et la transmission
virale. Le changement climatique modifie les températures, l’humidité et les précipitations des régions, créant de nouvelles
conditions favorables à l’installation de moustiques vecteurs auparavant majoritairement présents en Afrique et en Asie. Des
espèces telles que Aedes albopictus et Culex pipiens colonisent progressivement les nouvelles régions, comme l’Europe et l’Amérique
du Nord. Leur dispersion est facilitée par les transports de marchandises et de conteneurs où les œufs survivent aux trajets, la
migration d’oiseaux qui servent d’hôtes intermédiaires, et aussi par les déplacements humains de touristes ou migrants déjà
infectés. Une fois introduit, les moustiques s’installent, survivent et prolifèrent grâce aux microclimats urbains, à l’eau stagnante
et à la forte densité humaine. Lorsqu’un moustique infecté pique un hôte humain, une transmission locale se produit, ce qui diffuse
en épidémie un virus tel que la dengue ou le West Nile, pouvant conduire à des formes cliniques plus ou moins sévères.
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CONCLUSION

FIGURE 20 – Dessin du réchauffement clima-
tique déréglant la planète. Réalisé par Victo-
ria Baron.

Pour conclure, le changement cli-
matique est un amplificateur de
risques sanitaires car il perturbe
simultanément les écosystèmes,
les cycles biologiques et les inter-
actions entre pathogènes et po-
pulations humaines [134, 135].
L’augmentation des températures
et les événements climatiques ex-
trêmes favorisent la multiplication
et la résistance des agents patho-
gènes, modifie la répartition des
vecteurs comme les moustiques
et libère des microbes anciens
jusque-là confinés, tout cela ex-
pose les populations non préparées
à ces nouvelles infections [133-
135].

Cela souligne bien la nécessité de surveiller, prévenir et gérer l’environnement, il faut
être capable de prendre en compte l’évolution des écosystèmes, la dynamique des patho-
gènes et les comportements humains, car de nombreuses problématiques en découlent
[133, 135]. Ainsi, une approche globale est nécessaire pour anticiper et limiter l’impact
des épidémies climatisées.

—HARROUCH Raphaëla, DING Yiming, BARON Victoria

Références
133. FANZO, J. et al. Climate Change, Extreme Weather Events, Food Security, and Nutrition : Evolving Relationships and Critical Challenges. en.

134. ZELL, R. Global climate change and the emergence/re-emergence of infectious diseases. en. International Journal of Medical Microbiology Supplements 293, 16-26. (2026) (avr. 2004).

135. LAFFERTY, K. D. The ecology of climate change and infectious diseases. en. Ecology 90, 888-900. (2026) (avr. 2009).

136. BARRETT, B., CHARLES, J. W. & TEMTE, J. L. Climate change, human health, and epidemiological transition. en. Preventive Medicine 70, 69-75. (2026) (jan. 2015).

BGB Highlights MARS 2026, NO 3 Page 82



Spill-Over Party : Les virus s’invitent
partout !

INTRODUCTION

Les coronavirus représentent un enjeu
majeur de santé publique en raison de
leur capacité à se transmettre rapide-
ment, à franchir la barrière d’espèce et
à provoquer des crises sanitaires mon-
diales. Leur circulation dépend de mé-
canismes complexe biologiques, écolo-
giques et sociaux. Dans ce contexte,
la compréhension des voies de trans-
mission directes et indirectes des co-
ronavirus ainsi que l’analyse des in-
égalités d’accès aux soins et mesures
de préventions permettent d’anticiper
et mieux gérer les risques de Spill-over
et les futures pandémies. Parmi ces en-
jeux, les mécanismes cellulaires et mo-
léculaires qui favorisent l’infection ra-
pide des voies respiratoires expliquent
la forte contagiosité du virus ce qui incite à la compréhension de la transmission directe
du coronavirus entre humains, soulignant la nécessité d’explorer les interactions virus-hôte.
L’incompréhension des mécanismes complexes de transmission indirecte des pathogènes, im-
pliquant à la fois la survie du virus dans l’environnement, le rôle des hôtes intermédiaires
et des échanges commerciaux, constitue un frein majeur à la compréhension globale des
spillover zoonotiques. En parallèle, les dimensions sanitaires jouent un rôle déterminant.
L’accès inégal aux soins favorise la propagation des maladies infectieuses, ce qui souligne la
nécessité d’améliorer la qualité et l’accessibilité des systèmes de santé à l’échelle mondiale
afin de permettre une détection rapide des virus dans les zones isolées ou difficilement ac-
cessible aux infrastructures. Enfin, la gestion des pandémies repose sur l’anticipation et le
contrôle. La mise en place de mesures de prévention et de dispositifs de surveillance joue
un rôle essentiel dans la limitation restriction de la transmission des coronavirus et dans
la prévention de l’émergence de nouvelles pandémies, constituant ainsi un pilier important
pour réduire l’impact des émergences zoonotiques à venir.

— Porte Marion, Gramont–Putak Anaïs, Kassa Meliva, Lefevre Lou
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LE VIRUS ZOMBIE : COMMENT LE SARS-COV-2 PASSE D’HU-
MAIN À HUMAIN

par KASSA MELIVA

Introduction
Le SARS-CoV-2 agit tel un véri-

table “virus zombie”. En effet, une
fois infiltré, celui-ci se propage très
rapidement dans le corps mais aussi
au sein d’une population, comme
vécu lors de la période pandémique
avec de grandes mesures de pro-
tections de la population qui ont
été mis en place.Ce coronavirus se
distingue par sa capacité à déjouer
la barrière immunitaire à l’échelle
moléculaire principalement pour les
voies respiratoires supérieures.Ainsi
les mécanismes cellulaires et molécu-
laires qui favorisent l’infection rapide
des voies respiratoires, expliquent la
forte contagiosité du virus ce qui in-
cite à la compréhension de la trans-
mission directe du coronavirus entre
humains.
Mécanismes d’entrée du SARS-CoV-
2 dans les cellules hôtes
Reconnaissance et interaction avec
le récepteur ACE2

L’entrée du SARS-CoV-2 dans la
cellule hôte est un processus réalisé
en plusieurs étapes reposant sur l’in-
teraction entre la protéine de sur-
face spike (S) du virus et des récep-
teurs cellulaires spécifiques, princi-
palement l’enzyme de conversion de
l’angiotensine 2 (ACE2). La protéine
spike (S) est une glycoprotéine tri-
mérique clivée en deux sous-unités
fonctionnelles soit la sous-unité S1 si-
tuée à la partie externe qui contient
le domaine de liaison au récepteur
(RBD) assurant l’attachement du vi-
rus à ACE2 et la sous-unité S2 étant
la plus interne qui est impliquée dans
la fusion des membranes[154].
L’activation par clivage protéoly-
tiques

L’activation de la protéine spike
nécessite deux clivages protéoly-
tiques. Le premier au site S1/S2 est
réalisé par la furine (protéase cellu-

laire ubiquitaire) et le second au site
S2’ permettant l’insertion de spike
dans la membrane cellulaire qui peut
se faire par la protéase transmembra-
naire TMPRSS2 (figure1.A :étape1-
2)[155].
Fusion membranaire et libération
du génome

L’aboutissement de ces étapes
permet le rapprochement des mem-
branes virale et cellulaire où la for-
mation d’un pore de fusion permet
la libération de l’ARN viral dans le
cytoplasme de la cellule hôte (figure
1.A :étape 3) [154].
Tropisme respiratoire et dyna-
mique d’invasion virale
Expression des gènes d’entrée dans
les cellules respiratoires

Bien que la protéase TMPRSS2
soit répandue, l’expression de
l’ARNm d’ACE2 est globalement
faible dans les tissus respiratoires,
faisant de ce récepteur un facteur
limitant de l’infection. L’ACE2 est ex-
primé de façon significative dans les
tissus de la cavité buccale et essen-
tiellement au niveau de la muqueuse
linguale que dans les autres tissus
buccaux [156].
Les cellules ciliés et sécrétoires na-
sales, le site principal

L’épithélium nasal est le point
d’entrée et de réplication majeur de
l’infection.En effet, les cellules cal-
ciformes et les cellules ciliées pré-
sentent les niveaux d’expressions de
ACE2 et de TMPRSS2 les plus éle-
vés avec environ 0,5 à 2% des cel-
lules exprimant ACE2 selon le type
cellulaire.Bien que la cavité buccale
présente aussi une forte expression,
le nez reste le site de réplication pri-
maire. Un gradient décroissant est
observé le long des voies respira-
toires, avec un maximum au ni-
veau nasal, en diminuant progressi-
vement vers les bronches et poumons

(figure1.B). Après la multiplication
massive dans les cellules ciliées na-
sales, le virus peut finir par atteindre
les pneumocytes de type II dans les
alvéoles pulmonaires bien que même
que ces derniers expriment moins
d’ACE2, leur infection est respon-
sable de complications respiratoires
sévères[157].
Cinétique de réplication et période
de contagiosité du SARS-CoV-2
Réplication précoce dans les voies
respiratoires supérieures

Le SARS-CoV-2 se distingue par sa
capacité de réplication très rapide dès
le début de l’infection contrairement
à d’autres virus respiratoires. La ré-
plication virale active a été confirmée
dans les tissus des voies respiratoires
supérieures par la détection d’inter-
médiaires d’ARN réplicatif. Le virus
se réplique massivement dans le nez
et la gorge avec une charge virale at-
teignant son maximum avant le 5e
jour suivant l’apparition des symp-
tômes (figure 1.C)[158].
Contagiosité initiale et symptômes
légers

L’infectiosité commence en
moyenne 2 à 3 jours avant l’ap-
parition des premiers symptômes.
Une estimation de 44% des transmis-
sions secondaires se produisent du-
rant cette phase pré-symptomatique.
Ainsi, le risque de transmission est
maximal avant, voire même au mo-
ment de l’apparition des symptômes
(figure1.C).Bien que l’ARN viral
puisse rester détectable longtemps
soit jusqu’à 28 jours, la capacité à
isoler le virus infectieux diminue de
manière significative après le hui-
tième jour de symptômes, parallèle-
ment à l’apparition des anticorps vers
le septième jour[159].
Conclusion

Les capacités du SARS-CoV-2 ont
été décrites et reposent sur l’utilisa-
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tion de la protéine spike pour infiltrer
les cellules nasales qui correspond à
la porte d’entrée la plus exposée de
notre organisme.Sa forte contagiosité
s’explique par sa capacité à se multi-
plier très tôt, soit avant ou durant les
2-3 jours suivant les premiers symp-
tômes rendant les individus conta-
gieux[157].C’est cela qui explique la
“menace invisible” qui a rendu dif-
ficile le contrôle de la pandémie de

2020.Le fait de mieux comprendre
aujourd’hui comment le virus se pro-
page d’un humain à un autre per-
met de mieux appréhender les futurs
pandémies.Cette crise était à l’origine
un virus animal, cela nous pousse à
nous interroger sur les mécanismes
qui permettent à de tels agents pa-
thogènes de franchir la barrière des
espèces pour déclencher, à l’avenir, de
nouvelles épidémies.
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FIGURE 21 – Mécanismes cellulaires et moléculaires d’entrée et de transmission du SARS-CoV-2 dans les voies
respiratoires supérieures.. [A] Schéma de l’entrée du SARS-CoV-2 dans la cellule ciblée avec les différentes étapes : étape
1 : La protéine spike (S) du SARS-CoV-2 se lie au récepteur de surface ACE2 de la cellule hôte. étape 2 :La protéine S est clivée
par une protéase de l’hôte étant TMPRSS2 en deux sous-unités (S1 et S2). étape 3 : Ce clivage active la sous-unité S2. étape
4 : La sous-unité S2 activée induit la fusion de l’enveloppe virale avec la membrane plasmique de l’hôte permettant la libération
du matériel viral dans le cytoplasme. [B] Schéma de la transmission et sites d’infection des voies respiratoires ainsi l’inhalation
de gouttelettes contenant le SARS-CoV-2 avec l’agrandissement illustrant le processus d’entrée cellulaire vu pour [A]. Les voies
respiratoires supérieures et inférieures sont représentées, la zone de forte contagiosité est représentée en orange. [C] Graphique
sur la cinétique de détection du SARS-CoV-2 selon le type d’échantillon et le temps. Ce graphique représente la quantité de charge
virale en copies d’ARN/ml en fonction du nombre de jours dès l’apparition des symptômes. Les courbes sont légendés par couleur
avec l’épithélium nasal en jaune et les expectorations en rouge pointillé. De plus, le pic de contagiosité y est représenté.
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NINJA PATHOGÈNE, LA TRANSMISSION INVISIBLE !

par GRAMONT–PUTAK ANAÏS

Introduction
La transmission des agents in-

fectieux constituent un enjeu dans
la santé publique, surtout dans
un contexte d’échanges commer-
ciaux[160][161]. Le coronavirus par
exemple provient hypothétiquement
des chauves-souris et ce virus a
donc franchit des barrières entres
les espèces et survécu hors de son
hôte naturel, il s’agit alors de spillo-
ver [162]. Le spillover favorise les
modes de transmissions dont la trans-
mission indirecte qui implique des
hôtes réservoirs et des hôtes in-
termédiaires[163][160]. Cependant
l’incompréhension des mécanismes
complexe de transmission indirecte
des pathogènes, impliquant la sur-
vie du virus dans l’environnement, le
rôle des hôtes intermédiaires et des
échanges commerciaux, constituent
un frein majeur à la compréhension
globale des spillover zoonotiques.
Les mécanismes de transmission
indirecte des pathogènes
Le rôle des hôtes intermédiaires

La transmission indirecte corres-
pond à la propagation d’un agent
infectieux sans contact direct entre
l’hôte réservoir et l’hôte récepteur.
Cela implique des intermédiaires
comme l’environnement, des objets
contaminés ou encore des hôtes in-
termédiaires. Le passage par un hôte
intermédiaire constitue une grande
étape de la transmission indirecte.
Chez les coronavirus cette étape fa-
vorise l’adaptation du virus à de nou-
veaux hôtes servant d’amplification
du virus ce qui accroit la probabilité
de spillover vers l’humain[162].
Les échanges commerciaux favo-
risent le spillover

Les échanges commerciaux
peuvent grandement amplifier la
transmission de pathogènes à tra-
vers le monde notamment avec les
élevages. Le transport de produits

d’origine animale et les connexions
entre les élevages créent des résaux
de circulation des virus, c’est le cas
du PEDV par exemple. Cela contribue
à la persistance des pathogènes dans
l’environnement[163]. Ces échanges
intensifient les contacts entre les es-
pèces qui n’interagiraient pas natu-
rellement favorisant le spillover à
grande échelle et augmentant les
risques de transmission jusqu’à l’hu-
main [160][161].
Le spillover brise les barrières
entre les espèces
La variation des échanges entre
une même espèce

La variation des échanges entre
individus d’une même espèce mo-
difie l’intensité de transmission et
de spillover. Chez les chauves-souris,
les périodes de reproduction favo-
risent les épisodes d’excrétion virale
et les vagues de transmission, asso-
ciés à un risque plus élevé de spillo-
ver[164][162]. Les migrations sai-
sonnières et les regroupements mo-
difient également les contacts entre
individus, facilitant la circulation du
virus au sein d’une population réser-
voir avant son passage vers des hôtes
intermédiaires [162].
Les conditions permettant la libé-
ration du pathogène hors de l’hôte

L’excrétion virale des hôtes réser-
voirs sauvages est plus importante
durant les périodes de reproductions
ou à cause de perturbations environ-
nementales ce qui représente dans les
deux cas un stress pour l’hôte. Ces
excrétions se manifestent sous forme
d’urine, de fèces ou de sécrétions res-
piratoires, comme chez les chauves-
souris où les pulses saisonniers sont
associés au spillover vers d’autres es-
pèces [162] [164]. Dans les élevages,
des conditions telles que la forte den-
sité animale induit des excrétions et
la libération de pathogènes, facilitant
la transmission indirecte par l’envi-

ronnement ou le commerce [163].
Le système immunitaire des dif-
férentes espèces bloquent les
échanges entre elles

Le système immunitaire des dif-
férentes espèces constitue une bar-
rière biologique limitant le spillo-
ver. Les incompatibilités immuni-
taires, notamment par rapport aux
réponses innées et des récepteurs cel-
lulaires, empêchent la majorité des
virus issus d’animaux d’établir une in-
fection chez une autre espèce [160].
Le passage par un hôte intermédiaire
permet de contourner ces barrières et
l’adaptation progressive du virus aux
défenses immunitaires d’une nou-
velle espèce, ce qui est observé pour
certains coronavirus [162].Ainsi, le
spillover est favorisé lorsque ces bar-
rières immunitaires interspécifiques
sont levées, souvent sous l’effet de
stress écologiques [164].
Conclusion

La transmission indirecte des vi-
rus zoonotiques repose le rôle cen-
tral des hôtes intermédiaires, d’au-
tant plus que les commerces impli-
quant les animaux d’élevages aug-
mentent grandement le spillover
[164][162][163]. Les barrières entre
espèces limitent le spillover et im-
plique une adaptation progressive
du virus jusqu’à une autre espèce
[160][161]. Une compréhension de
ces évènements est donc indispen-
sable pour mieux anticiper les évé-
nements de spillover et améliorer les
stratégies de prévention des émer-
gences zoonotiques.
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FIGURE 22 – Rôle des hôtes intermédiaires et des échanges commerciaux dans la transmission indirecte des
pathogènes zoonotiques.L’hôte réservoir excrète le pathogène hors de son organisme vers le milieu naturel durant les périodes
de stress ou bien contamine via transmission directe vers un hôte intermédiaire(ce qui est rare). Le pathogène persiste dans le
milieu naturel avant d’être transmis à d’autres espèces, il s’agit alors de transmission indirecte. Les hôtes intermédiaires permettent
l’amplification de la transmission du pathogène. Le pathogène peut ensuite atteindre l’humain par les produits d’origine animal
ou par des marchandises transportés par des échanges commerciaux, favorisant le spillover. Le commerce de produit d’origine
animal amplifie grandement la transmission dans d’autres territoires, augmentant les risques de spillover. La carte à symboles
proportionnels adapté de Fig.3. de [163] représente l’évolution spatio-temporelle du virus PEDV qui s’est propagé en europe via
les échanges commerciaux.
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CACHE-CACHE VIRAL : QUAND L’INACCESSIBILITÉ DES SOINS

REND LES VIRUS INDÉTECTABLES

par LEFEVRE LOU

Introduction Article
Les inégalités d’accès aux soins

entravent la détection des virus et fa-
vorisent la propagation des maladies
infectieuses, d’où la nécessité d’amé-
liorer l’accessibilité des systèmes de
santé à l’échelle mondiale.Nous étu-
dierons les virus selon leur type, leur
fonctionnement et leur cycle de vie.
Nous verrons ensuite l’immunité, sa
réponse au SARS-CoV-2 et le rôle des
vaccins. Enfin, nous examinerons les
enjeux épidémiologiques et la répar-
tition des vaccins selon le contexte
socio-économique.
Les organismes viraux
Différents types de virus

La classification de Baltimore di-
vise les virus en sept classes selon
leur génome (ADN ou ARN). Les gé-
nomes varient par leur structure et,
pour les virus à ARN, par leur pola-
rité, comme +ssRNA pour les coro-
navirus et -ssRNA pour le virus de la
rougeole. [165][166]
Composition des pathogènes

La capside protège le génome
contre les agressions environnemen-
tales. Elle distingue les virus “nus”,
simples et stables (capside + gé-
nome), des virus “enveloppés”, fra-
giles car leur membrane lipidique
protège les glycoprotéines néces-
saires à la fixation et à l’entrée dans
la cellule hôte. [165][167]
Cycle de vie des virus

Le virus utilise une protéine
de surface pour cibler le récepteur
CD150, comme pour le virus de la
rougeole. [165]. Il entre dans la cel-
lule par endocytose ou, pour les vi-
rus enveloppés, par fusion, puis sa
capside libère le génome lors de la
décapsidation. Le virus exploite les
ribosomes de la cellule pour répli-
quer son génome et synthétiser ses
protéines. Après assemblage, les virus
sortent par bourgeonnement (empor-

tant une membrane) ou par lyse (des-
truction de la cellule), typique des vi-
rus nus.[167]
L’importance de l’immunité
Les mécanismes de l’immunité

Le système immunitaire réagit à
l’infection par deux types de dé-
fense. L’immunité innée assure une
défense immédiate : en quelques
heures, les cellules sentinelles dé-
tectent les virus via leurs récepteurs
PRR. Les cytokines recrutent des cel-
lules pour phagocyter les agents pa-
thogènes.L’immunité adaptative, re-
tardée de quelques jours, reconnaît
les antigènes spécifiques pour élimi-
ner les intrus et créer une mémoire
immunitaire, assurant une réponse
rapide en cas de nouvelle infection.
[168]
Le développement de l’immunité
face au SARS-CoV-2

Le SARS-CoV-2 (+ssRNA), sera
repérée lors de son entrée par les
PRRs, déclenchant l’immunité innée.
En cas d’infection la production d’in-
terférons I et III déclenche un état
antiviral. Le virus utilise ses pro-
téines non structural (nsp) pour dé-
grader l’ARNm de la cellule inhibant
la traduction, et la production des
protéines de la cellule, empêchant
la production d’interférons. Ces pro-
téines retardent la réponse immuni-
taire pour permettre au virus une ré-
plication exponentielle dans l’orga-
nisme [169].
L’action des vaccins sur l’orga-
nisme

Les vaccins varient en fonction de
leurs compositions : virus entier inac-
tivé ou atténué ; un vecteur viral qui
porte l’antigène ciblé ; des acides nu-
cléiques (ADN/ARN) permettant la
production de la protéine cible ; frag-
ments de la protéine ciblé. Le vaccin
induit une réponse immunitaire hu-
morale, stimulant la production d’an-

ticorps capables de neutraliser le vi-
rus lors d’une future exposition. Le
vaccin contre le SARS-CoV-2, génère
des anticorps qui cible la protéine
spike S, bloquant sa liaison avec le
récepteur ACE2 de l’hôte, empêchant
l’infection [170].
Les facteurs épidémiologiques
Confrontation aux agents patho-
gènes

Un vaccin a été développé pour
prévenir de la rougeole. Entre 2000
et 2023, la vaccination a permis de
réduire le nombre de décès dû à
la rougeole de 87% en passant de
800 000 à 107 500 décès par an,
cette campagne de vaccination a évi-
ter 60,3 millions de décès dans le
monde. Malgré une augmentation
des cas après la Covid-19, les cas dé-
claré de rougeole ont diminué d’envi-
ron 70% de 2000 à 2023, passant de
34,1 millions à 10,3 millions de cas
[171].
Distribution en fonction des zones
géographiques

Un arrêt de la propagation né-
cessite une couverture vaccinale de
95 % dans toutes les régions, l’ap-
provisionnement en vaccin soit donc
être international. Selon l’OMS, la
couverture vaccinale de la première
dose (MCV1) moyenne est de 83%,
l’Afrique stagne à 66% ce qui est très
loin des 95% nécessaire à l’immu-
nité collective.Pour la seconde dose
(MCV2) la moyenne mondiale est de
74 %, en Afrique la couverture vacci-
nale est seulement à 45%. Ces diffé-
rences soulignent les difficultés d’ap-
provisionnement que peut avoir le
continent africain [171].
Contexte socio-économique des ré-
gions mal approvisionnées en vac-
cins

Depuis 50 ans, la vaccination
sauve des millions de vies grâce à des
structures de soins fiables, rares dans
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les zones précaires. Dans les pays à
faible revenu, des maladies comme
la tuberculose persistent faute d’ac-
cès aux traitements. Le déficit d’infra-
structures limite l’accès aux vaccins,
en raison du stockage et du main-
tien de la chaîne du froid. [172].La
méfiance, la désinformation et une
mauvaise communication vaccinale
freinent les progrès de la santé pu-
blique. [172].La pandémie de SARS-
CoV-2 a mis en évidence les limites de
systèmes de surveillance épidémiolo-
gique coûteux. [173].

Conclusion
La diversité des virus complique

la compréhension de leurs cycles
de vie et la gestion des épidémies.
Pour garantir une protection immé-
diate, les chercheurs ont développé
des vaccins afin d’induire une ré-
ponse immunitaire rapide. Le vac-
cin réduit la gravité de maladies
comme la rougeole chez les popu-
lations vulnérables.L’accès limité aux
soins complique fortement la sur-
veillance épidémiologique. Des infra-
structures médicales renforcées sont
essentielles pour réduire les inégali-
tés sanitaires.
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FIGURE 23 – Cycle de réplication virale, réponse immunitaire (innée et adaptative) et impact épidémiologique
de la vaccination. A.Présentation des étapes clés du cycle de réplication d’un virus, avec les principales actions qui sont la
pénétration, la décapsidation, la réplication et la libération. B. Présentation des mécanismes de l’immunité innée et adaptative. C.
Graphique extrait d’un article comparant les effets de la vaccination contre la rougeole au cours des années [171].
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STOP AU VIRUS : PRÉVENTION ET DÉTECTION EXPRESSE

par PORTE MARION

Introduction Article
L’émergence de zoonoses, résul-

tant du franchissement de la barrière
d’espèce (spillover) par des agents
pathogènes animaux, représente un
défi sanitaire majeur [174]. Qu’elle
soit directe ou environnementale,
cette transmission nécessite une com-
préhension fine des réservoirs fau-
niques pour anticiper les crises. Pour
prévenir une pandémie globale, il est
crucial d’articuler surveillance proac-
tive, biosécurité et gestion durable
des écosystèmes [175].
Surveillance et détection précoce
Surveillance épidémiologique
mondiale

La rapidité de la réponse sani-
taire repose sur l’interconnexion de
réseaux internationaux de veille mi-
crobiologique. Ces dispositifs visent
à identifier des agents à haut poten-
tiel pandémique, tels que les virus In-
fluenza ou les Coronavirus, dès leurs
premiers signaux d’activité. Cette vi-
gilance coordonnée permet la ca-
ractérisation génomique rapide des
souches, facilitant ainsi une alerte
précoce avant toute dissémination
transfrontalière incontrôlée[176].
Programmes de surveillance ciblée

L’effort de détection doit s’articu-
ler autour d’une surveillance conti-
nue à l’interface animal- homme en
suivant rigoureusement les popula-
tions de chiroptères et les hôtes in-
termédiaires, comme le bétail, afin
de repérer d’éventuels remaniements
génétiques viraux avant l’accident de
transmission. Parallèlement, le dé-
ploiement d’une surveillance envi-
ronnementale active dans les zones
de fortes perturbations anthropiques,
telles que les foyers de déforesta-
tion massive ou d’urbanisation sau-
vage, permet de monitorer les zones
géographiques identifiées comme des
points chauds de franchissement de
barrière d’espèce [177].

Mesures de prévention non-
pharmaceutiques et pharmaceu-
tiques
Mesures de prévention non-
pharmaceutiques

Ces interventions visent à in-
terrompre les chaînes de transmis-
sion par des méthodes physiques et
comportementales. La quarantaine et
l’isolement demeurent des outils de
contrôle fondamentaux, dont l’appli-
cation est régulée selon la virulence
de l’agent pathogène. Par ailleurs,
la restriction des flux migratoires
et le contrôle des frontières per-
mettent de réduire la vitesse de pro-
pagation épidémique à l’échelle mon-
diale. Enfin,l’optimisation de la bio-
sécurité dans les zones de commerce
animalier réduit fortement l’exposi-
tion humaine aux pathogènes émer-
gents[175].
Mesures de prévention pharmaceu-
tiques

La riposte médicale s’appuie sur la
conception accélérée de plateformes
vaccinales, notamment les vaccins
à ARN messager et à vecteurs vi-
raux, qui offrent une flexibilité face
aux mutations. La stratégie vacci-
nale peut également inclure les popu-
lations animales réservoirs pour ré-
duire la pression virale environne-
mentale. En complément, le dévelop-
pement d’antiviraux à large spectre
et la prophylaxie précoce des sujets
contacts permettent de limiter l’ex-
tension des foyers infectieux[178].
Contrôle du commerce animalier et
gestion des hôtes intermédiaires
Marchés d’animaux vivants et tra-
fic d’espèces

Les marchés de proximité, où co-
habitent espèces sauvages, animaux
d’élevage et populations humaines,
constituent des interfaces critiques
pour la recombinaison virale. La
régulation stricte, voire la suspen-
sion de la vente de certaines es-
pèces sensibles, représente une me-

sure de salubrité publique indispen-
sable pour prévenir les transmissions
indirectes et l’émergence de nou-
veaux variants[174].
Gestion des élevages

L’intensification des pratiques
agricoles nécessite l’instauration de
zones tampons entre les exploitations
et les habitats naturels forestiers. La
réduction des densités animales au
sein des élevages, couplée à une étan-
chéité biologique renforcée, prévient
l’introduction de pathogènes issus
de la faune sauvage dans la filière
agroalimentaire[177].
Surveillance vétérinaire

La profession vétérinaire occupe
une position stratégique dans le dis-
positif de veille. Le dépistage systé-
matique des zoonoses au sein des éle-
vages permet d’identifier les circula-
tions silencieuses et d’intervenir par
des mesures de police sanitaire avant
que le pathogène ne réalise son adap-
tation à l’hôte humain[176].
Conclusion

La gestion des risques pandé-
miques impose une approche com-
plexe où la biosécurité locale s’ar-
ticule avec une gouvernance sani-
taire internationale. L’efficacité de
la riposte dépend de l’association
entre les interventions pharmaceu-
tiques et le contrôle rigoureux des in-
terfaces animal-homme. Pour garan-
tir une sécurité sanitaire durable, il
est désormais indispensable d’adop-
ter la stratégie intégrée "One Health"
(Une seule santé). Ce modèle re-
pose sur une coordination interdisci-
plinaire entre médecins, vétérinaires
et écologues pour gérer les hotspots
infectieux, notamment en Asie du
Sud-Est[176]. Enfin, la prévention à
long terme nécessite la conservation
des écosystèmes : en limitant la dé-
forestation et en restaurant les habi-
tats naturels, nous maintenons une
barrière biologique protectrice qui ré-
duit mécaniquement les opportunités
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de spillover et les contacts à risque
[177].
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FIGURE 24 – Schéma regroupant les 4 parties qui mènent à la prévention des pandémies. A. Surveillance et
Détection précoce (En haut à droite) : Cet encadré représente la "sentinelle" humaine. Il s’appuie sur des réseaux mondiaux
connectés (symbolisés par la carte et les signaux sans fil) et des centres de données pour repérer les signaux faibles d’une épidémie.
L’analyse en temps réel des admissions hospitalières et du traçage numérique permet d’identifier l’émergence d’un pathogène chez
l’humain avant sa propagation massive. B. Mesures Préventives Pharmaceutiques et Non- pharmaceutiques (En haut à gauche)
Ce pôle concerne la transformation des données brutes en stratégies de santé publique. Les graphiques illustrent la modélisation
de l’efficacité des interventions. L’utilisation d’outils numériques et de la télémédecine permet de diffuser les recommandations
et d’assurer un suivi médical à distance pour limiter la saturation des structures de soins. C. Contrôle et Surveillance de la
Transmission Zoonotique (En bas à gauche) Ce bloc détaille la dynamique biologique du spillover. Le cycle est décomposé en
trois étapes clés : Hôtes primaires : Le virus circule chez les réservoirs ; Spillover to humans : Le franchissement de la barrière
d’espèce lors d’un contact étroit ou via un hôte intermédiaire ; Human- to-human transmission : La phase finale où le virus
acquiert la capacité de se transmettre entre individus, déclenchant potentiellement une épidémie. D. Surveillance Vétérinaire (En
bas à droite) Élément central de la prévention primaire, cette section se concentre sur la santé animale. Elle englobe le suivi des
animaux domestiques, d’élevage et de compagnie. L’utilisation de matériel médical vétérinaire spécifique permet de dépister les
pathogènes circulants, agissant ainsi comme un filtre pour bloquer le virus avant qu’il ne s’adapte à l’homme.
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CONCLUSION

La maîtrise des risques pandémiques
actuels exige une compréhension glo-
bale des interactions entre les agents
pathogènes, l’environnement et les so-
ciétés. À l’échelle microscopique, les
risques de ces agents, particulièrement
des coronavirus, occupent une effi-
cacité moléculaire importantes. Cette
"menace invisible" est accentuée par
une multiplication virale dès les pre-
miers jours suivant l’infection, rendant
les individus contagieux avant même
l’apparition de symptômes. La compré-
hension de ces interactions virus-hôte
au niveau des voies respiratoires supé-
rieures est donc importantes pour an-
ticiper une pandémie. Les transmissions indirectes avec la survie des virus dans le milieu
naturel, l’amplification par les hôtes intermédiaires et les échanges commerciaux, crée des
réseaux de propagation invisibles. Ces mécanismes de spillover rendent la propagation des
virus plus importante dans les territoires en brisant les barrières entre les espèces. Ce-
pendant, la réponse ne peut être uniquement biologique. Les inégalités sanitaires com-
promettent l’efficacité des avancées vaccinales. Elles rendent donc l’accessibilité aux soins
complexe ce qui constituent des zones de vulnérabilité, la détection des pathogènes est donc
rendue plus difficile. Pour finir, la sécurité sanitaire de demain repose sur l’intégration de
mesures de prévention complexes et d’une équité sociale renforcée. L’adoption de l’approche
"One Health" s’impose : en ajoutant la santé humaine, animale et environnementale, cela
devient possible de transformer une gestion de crise en une stratégie de prévention. La pré-
servation de la biodiversité et le renforcement de la coopération internationale ne sont plus
de simples idéaux, mais les piliers fondamentaux pour protéger l’humanité face aux futurs
invités indésirables de la "Spillover Party". [179].

— Porte Marion, Gramont–Putak Anais, Kassa Meliva, Lefevre Lou
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Bactéries et virus : une lutte invisible aux
enjeux majeurs

INTRODUCTION ÉQUIPE
Depuis plusieurs années nous ob-

servons une forte augmentation des
transmissions des gènes de résistance
aux antibiotiques (ARG) chez les bac-
téries les rendant multi-résistantes aux
antibiotiques. Cela met en danger la
santé humaine à une échelle globale.
Les phages infectent et détruisent les
bactéries. Ils peuvent être une solution
alternative dans le combat des ma-
ladies bactériennes. Pour répondre à
cette problématique, nous allons dans
un premier temps présenter les struc-
tures des bactéries, des virus et l’in-
fection des bactéries par les bactério-
phages. Les bactéries sont infectées par
des bactériophages qui sont des virus
composés de différentes familles. Pour
infecter les bactéries, les bactériophages vont utiliser un mécanisme leur permettant d’in-
troduire le génome dans la bactérie en traversant sa membrane. Les bactériophages sont
composés d’une tête appelé capside contenant le génome qui sera introduit dans la bactérie
par la queue du bactériophage, de plus la bactérie infectée est composée d’une partie ex-
térieure qui se fera lyser et d’une partie intérieure dans laquelle le génome sera introduit
permettant la reproduction des phages. Ensuite nous présenterons les relations de concur-
rence entre bactéries et virus dans la médecine.Les infections bactériennes sont devenues
de plus en plus résistantes aucours des dernières décennies. Le développement de nouvelles
techniques médicinales pour vaincre les infections bactériennes devient un réel défi. Leur
évolution imprévisible pousse la science à constamment rechercher des solutions, notam-
ment en faisant appel à l’utilisation de phages. Puis nous parlerons sur les perspectives entre
bactéries et phages dans l’environnement. Les phages et les bactéries sont des composants
essentiels du microbiote humain et jouent un rôle important dans la santé et la maladie.
Certains facteurs environnementaux, tel que la salinité influence leurs interactions. De plus
l’application des phages peuvent représenter un risque pour l’environnement.[180] [181]
[182]

— Lecomte Rafaël, Limasset Sarah, Lindron Camille
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LES INTÉRACTIONS ENTRE BACTÉRIOPHAGES ET BACTÉ-
RIES ET LEURS IMPORTANCES

par LECOMTE RAFAËL

Introduction
Les bactériophages sont des virus

infectant les bactéries. Bien que peu
connus du grand public, ils consti-
tuent les microorganismes les plus
abondants et sont présents dans tous
les environnements. Ils jouent un rôle
central dans la régulation des popula-
tions bactériennes via une relation de
type « proie-prédateur ». Leur multi-
plication repose sur deux cycles : le
cycle lytique, entraînant la mort ra-
pide de la bactérie, et la voie lyso-
génique, correspondant à une phase
dormante [183-185].
L’équilibre entre bactéries et bacté-
riophages dans l’environnement

Dans l’environnement, la rela-
tion « proie-prédateur » entre bac-
téries et bactériophages repose sur
un équilibre essentiel. Une activité
lytique excessive réduit les popu-
lations bactériennes, tandis qu’une
pression phagique trop faible en-
traîne une prolifération perturbant
les cycles biogéochimiques. En mi-
lieu aquatique, 20 à 40 % des bac-
téries océaniques sont lysées quoti-
diennement, soulignant l’importance
de cette régulation [186, 187].
La régulation des bactéries par les
bactériophages

Le cycle lytique constitue le prin-
cipal mécanisme de régulation. Le
bactériophage T4, infectant Escheri-
chia coli, est un modèle largement
étudié : après injection de son gé-
nome, il détourne les mécanismes
cellulaires pour produire de nou-
veaux virions, entraînant la lyse bac-
térienne et la libération de 100 à 200

particules virales. Ce processus limite
la dominance bactérienne et contri-
bue au « shunt viral » [187, 188].
Le cycle lytique

Le cycle lytique correspond à une
infection menant à la destruction ra-
pide de la bactérie hôte. Chez Es-
cherichia coli, le phage T4 s’adsorbe
à des récepteurs spécifiques, injecte
son génome, puis provoque la syn-
thèse et l’assemblage de nouveaux vi-
rions avant la lyse cellulaire [189,
190]. Ce mécanisme illustre une dy-
namique de type « kill the winner
», où l’augmentation de la densité
bactérienne favorise les infections ly-
tiques, influençant la co-évolution
des bactéries et des bactériophages
[184, 187].
Le cycle lysogénique

Le cycle lysogénique permet aux
bactériophages de persister sans lyse
immédiate. Lors de l’infection par le
phage λ, le génome viral s’intègre
au chromosome bactérien sous forme
de prophage transmissible aux cel-
lules filles et pouvant être induit vers
un cycle lytique. Cette lysogénie peut
modifier le phénotype bactérien, no-
tamment par conversion lysogénique,
comme chez Vibrio cholerae, et confé-
rer une immunité à la surinfection
ou une meilleure tolérance aux stress
environnementaux [184, 191].
Le réveil de la voie lysogénique me-
nant à un cycle lytique

La lysogénie est un état tempo-
raire pouvant être interrompu par des
facteurs de stress tels que les radia-
tions ultraviolettes ou les dommages
de l’ADN bactérien. Ces agressions

activent la réponse SOS conduisant à
l’excision du génome viral et à l’en-
trée dans un cycle lytique. Ce mé-
canisme permet aux bactériophages
d’adapter leur stratégie infectieuse
et contribue à la régulation à long
terme des populations bactériennes.
[184][187][189]
Conclusion

Dans l’environnement, les bacté-
riophages jouent un rôle majeur dans
le développement et la régulation
des bactéries, à la fois comme pré-
dateurs et comme symbiotes. Par le
cycle lytique, ils provoquent la mort
des bactéries et régulent leurs popu-
lations, tandis que la lysogénie fa-
vorise l’acquisition de gènes adapta-
tifs et empêche la surinfection. Cette
double fonction a conduit certains
chercheurs à envisager l’utilisation
des bactériophages pour le traite-
ment des infections bactériennes.
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FIGURE 25 – Les cycles lytique et lysogénique assurent la régulation des bactéries par les bactériophages. Cette
illustration présente les stratégies infectieuses des phages λ et T4 chez Escherichia coli. Dans le cycle lysogénique, l’ADN
viral s’intègre au génome bactérien sous forme de prophage, transmissible aux cellules filles, puis peut être induit vers un
cycle lytique en réponse à un stress. Le cycle lytique implique la réplication du génome viral, la synthèse et l’assemblage
de nouveaux phages, entraînant la lyse bactérienne par des enzymes lytiques.
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LES RELATIONS DE CONCURRENCE ENTRE BACTÉRIES ET

VIRUS DANS LA MÉDECINE

par LIMASSET SARAH

Introduction
En 2022, on considère que les

infections généralisées sont princi-
palement causées par le Staphylo-
coccus aureus et E. coli. Les infec-
tions généralisées peuvent représen-
ter un danger mortel chez un pa-
tient, et l’impact sur une popula-
tion s’aggrave plus l’infection est vi-
rulante. [1] D’autres infections bac-
tériennes telles que la leptospirose
sont responsables de haute contami-
nation. La leptospirose infecte 1.03
million de personnes dans le monde.
[2] La bactérie E.coli représente 24
pourcent des infections sanguines
dans le monde de 2013 à 2016, ce
qui fait d’elle une bactérie hautement
contagieuse. [1].
Les conséquences des infections
bactériennes sur la santé
Les effets des infections bacté-
riennes sur un individu

A l’échelle d’un individu, les infec-
tions bactériennes peuvent être des
précurseurs d’autres maladies graves.
Des bactéries telles que H.pylori
peuvent être transmises au nouveau-
né par allaitement. Une telle infec-
tion peut par la suite être responsable
de cancer, d’atrophies gastriques et
des ulcers si elle n’est traitée. Paral-
lèlement, les personnes infectées par
H.pylori sont plus souvent des jeunes
dans les pays les moins développés.
[3] Le taux élevé de mortalité suite à
des infections est principalement lié
au fait qu’elles se propagent dans le
sang. Les infections généralisées sont
les plus communes chez les patients
hospitalisés. [1]

Les effets des infections bacté-
riennes sur une population

Une grande partie de ces infec-
tions se multiplient rapidement en
raison des facteurs environnemen-
taux, tels que la chaleur et l’humi-

dité en région tropicale. Le niveau
de développement d’un pays affecte
les conditions sanitaires et par consé-
quence sa capacité à neutraliser des
pathogènes. On constate un cas com-
parable en Asie du sud et sud-est,
où la leptospirose n’est pas vraiment
reconnue par la santé publique. En
conséquence, ces zones comportent
les taux de mortalité et virulence les
plus élevées pour cette maladie. [2]
Des personnes infectées peuvent ap-
paraître sans symptômes et infecter
de nombreuses personnes, chez qui le
cas sera plus grave. De ce fait, H. py-
lori qui infecte plus de 50 pourcent
de la population mondiale. [3]
L’évolution du domaine de la mé-
decine pour vaincre les bactéries
Les premiers traitements

Pendant des dizaines d’années,
une thérapie consistant en 3 trai-
tements simultanés a été utilisée
pour se battre contre les infections
de H.pylori : 2 antibiotiques et un
anti acidique. La co-administration
de ces antibiotiques permet d’atta-
quer les bactéries plus efficacement.
[3] En effet, les antibiotiques tels
que l’amoxicilline tuent les bacté-
ries en inhibitant la synthèse de leur
membrane, mais d’autres traitements
peuvent être employés pour diversi-
fier les mécanismes d’action théra-
peutique. Certains antibiotiques in-
terfèrent avec la synthèse de pro-
téines ou d’acide nucléique. La pres-
cription d’anti acidiques permet de
protéger le système digestif et ac-
croître l’efficacité de certains antibio-
tiques. [4]
Evolution et mécanique de l’anti-
biorésistance

Lorsqu’une bactérie se montre ré-
sistante à un antibiotique, la com-
binaison d’administration d’antibio-
tiques apparaît en première solution.
Cependant, on constate que l’utili-

sation excessive des carbapenemases
est la cause principale de la résis-
tance à ce traitement même de E.coli
en chine. [1] Une situation simi-
laire émerge avec H.pylori, qui, en
2023 comporte des souches résis-
tantes à des antibiotiques puissants
tels que la clarithomycine, la lévo-
floxacine, la métronidazole, l’amoxi-
cilline et la tétracycline. [3] Des bac-
téries ayant développé une résistance
sont capable de garder leurs fonc-
tions pendant des dizaines d’années,
rendant les traitements plus difficile-
ment adaptable. [1]
Evolution des développements
contre l’antibiorésistance

Afin de garder le contrôle sur la
situation, une liste de bactéries an-
tibiorésistantes de priorité majeure
(WHO) a été créée. H.pylori y a été
ajoutée en 2017 en raison de sa résis-
tance à de nombreux antibiotiques.
L’antibiorésistance est détectée par le
test à l’épsilomètre, qui permet de dé-
terminer la concentration minimale
inhibitrice (CMI/MIC) d’un antibio-
tique. A partir de ces résultats, le
comité de l’antibiogramme européen
décide des concentrations à indiquer
pour chaque antibiotique. [3]
La phagothérape, une technique
médicinale naissante mais promet-
teuse
Découverte de la phagothérapie

La phagothérapie se définit par
l’utilisation de phages afin de neu-
traliser une infection bactérienne.
D’après les premier tests réalisés, la
phagothérapie ne semble par per-
turber le microbiote des patients.
De même, la thérapie intravésicale
pour les infections urinaires et un es-
sai randomisé sur la diarrhée bac-
térienne aiguë chez l’enfant n’ont
pas montré d’amélioration significa-
tive par rapport aux traitements stan-
dards. Mais aucun de ces essais n’a si-
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gnalé d’évènement dangereux lié aux
phages. En 2024, une expérience a
été menée par Chantal Weissfuss et
al. dans l’objectif de montrer l’effi-
cacité d’une phagothérapie contre la
bactérie P. aeruginosa. L’utilisation
de phages, d’antibiotiques ainsi qu’un
double traitement ont été testés. Les
résultats montrent qu’une combinai-
son des traitements (phagothérapie
+ antibiotiques) permet une neutra-
lisation rapide et efficace, tout en at-
ténuant les dommages tissulaires. [5]

Les limites et évolutions futures
potentielles

La méthode de phagothérapie dé-
truit la membrane des bactéries. La
lyse de bactéries provoque la libé-
ration de son contenu et par consé-

quence la libération d’endotoxines
dans l’hôte. Un des risques est la créa-
tion d’inflammation suite à l’activa-
tion du système immunitaire. [5] Afin
de valider l’emploi d’un nouveau trai-
tement, il doit être validé par les es-
sais cliniques poussés conformément
aux directives de la Food and Drug
Administration (FDA) aux États-Unis
et de l’Agence européenne des mé-
dicaments (EMA). Si les tests sont
réalisés et les résultats en sont va-
lidés, l’utilisation de la phagothéra-
pie comme traitement anti-bactérien
pourrait être utilisé à l’échelle mon-
diale. [6]

Conclusion

La phagothérapie semble être
une piste de nouveau traitement

anti-bactérien prometteuse face à
l’augmentation des cas d’antibioré-
sistance. [5] Le manque d’essais cli-
nique ne permet pas de conclure sur
la fiabilité de ce traitement, mais le
renforcement de la recherche scienti-
fique sur le sujet pourrait déterminer
son utilisation dans la pratique médi-
cale.
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FIGURE 26 – Traitement antibiotique et phagothérapie contre une infection bactérienne. Evolution chronologique
des conséquences sur les choix de traitement face à une infection bactérienne. En haut :solution sans traitement, au milieu :
traitement antibiotique qui mène à une antibiorésistance, en bas :la phagothérapie qui élimine une bactérie antibiorésistante
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LES INTERACTIONS BACTÉRIES ET PHAGES DANS L’ENVI-
RONNEMENT

par LINDRON CAMILLE

Introduction
Les bactéries et les bactériophages

sont omniprésents dans les écosys-
tèmes naturels et le corps humain, où
ils influencent la structure et l’évo-
lution des microbiotes. Les interac-
tions phages-bactéries sont impac-
tées par divers facteurs environne-
mentaux tels que le pH, la tempé-
rature, la salinité, la biogéographie
ou le régime alimentaire [192]. L’in-
térêt pour les phages a augmenté
face à la montée des résistances bac-
tériennes aux antibiotiques en mé-
decine et en agroalimentaire [193],
bien que leur efficacité puisse être li-
mitée dans des conditions extrêmes
et que leur usage soulève des enjeux
écologiques [193].
Les facteurs environementaux in-
fluencent les ineractions phages-
bactéries.
Les interactions phages et bacté-
ries dans l’environnement.

Les avancées en microbiologie, tel
que le séquençage à haut débit, ont
permis de mettre en évidence l’ubi-
quité et la diversité microbienne. Les
phages peuvent agir comme para-
sites obligatoires, vecteurs de trans-
fert horizontal de gènes ou moteurs
de l’évolution bactérienne. Dans la
majorité des environnements natu-
rels, ils sont plus abondants que les
bactéries et occupent presque toutes
les niches écologiques. Les interac-
tion phages-bactéries dépendent du
type d’environnement, du cycle de
vie des phages (lytique ou lysogé-
nique) et des mécanismes de dé-
fenses développés par les bactéries.
Une forte spécificité d’hôte est obser-
vée, une souche peut être sensible à
un phage et résistante à un autre,
ce qui influence la dynamique éco-
logique et évolutive des populations.
Les phages modulent également la
physiologie bactérienne, la compéti-

tivité interspécifique et la virulence.
Les prophages peuvent transférer des
gènes codant pour des toxines, des
résistances ou pour des facteurs de vi-
rulence. Malgré tout, les interactions
phages-bactéries contribue au main-
tient de la diversité microbienne et à
la stabilité des écosystèmes, bien que
leur rôle écologique reste encore par-
tiellement exploré.[192][193]
Les facteurs environnementaux
dans le corps humain.

Dans le corps humain, la biogéo-
graphie influence fortement les ré-
seaux d’interactions phage-bactérie.
L’intestin présente des réseaux
denses et très connectés associé à
une grande diversité microbienne,
tandis que la peau ou la cavité buc-
cale montrent des réseaux plus spé-
cialisés. Des facteurs locaux tels que
le pH, l’humidité, l’exposition, l’oc-
clusion ou la densité microbienne
modulent également ces interactions.
Par exemple, un régime alimentaire
riche en graisses est associé à une
diminution des connexions entre ré-
seaux phages-bactéries. Certaines
zones cutanées humide par inter-
mittence présentent des réseaux plus
connectés que les zones constam-
ment humide ou riches en sébum.
Ces différents liens ont pu être établie
grâce à l’analyse de données métagé-
nomiques et à la modélisation des
interactions à l’aide d’un algorithme
permettant de prédire la structure de
ces réseaux.[194]
Les facteurs environnementaux
dans la bioindustrie.

Dans la bio-industrie, les phages
sont utilisés comme agent de biocon-
trôle. Le phage P100 constitue un
exemple notable : il est utilisé contre
Listeria monocytogenes lors de la
production de fromage à pâte molle.
Strictement lytique et à spectre large
au sein du genre Listeria, Il ne pré-

sente aucun risque génétique connu
et est bien toléré par voie orale. A
faible dose, son application permet
une réduction de 2 à 3 log10 de la
charge bactérienne, tandis qu’à forte
dose, il y a une élimination complète
de L.monocytogenes, sans altération
de la qualité alimentaire. Toutefois,
des conditions extrêmes de pH (<3
ou >11) ou de concentration en NaCl
peuvent réduire la stabilité et l’effica-
cité des phages. Malgré la complexité
des conditions industrielles (tempé-
rature modérée, forte salinité, flore
microbienne active), le phage P100
reste stable et efficace, ce qui est
une alternative crédible aux antimi-
crobiens classiques.[195]
L’utilisation des phages dans
l’agroalimentaire.
Les risques de l’utilisation des
phages dans l’agroalimentaire.

Malgré leur potentiel, l’utilisa-
tion massive de phages présente
des risques écologiques. Les bactéries
peuvent développer des résistances
aux phages, analogues à celles obser-
vées pour les antibiotiques, bien que
la diversité des phages puisse par-
tiellement limiter ce phénomène. Les
phages peuvent également influencer
la virulence bactérienne et participer
aux transferts horizontaux de gènes,
contribuant indirectement à la diffu-
sion d’ARGs. De plus, l’introduction
artificielle de phages peut perturber
les communautés microbiennes natu-
relles, entraînant des dysbioses éco-
logique, susceptibles d’affecter la fer-
tilité des sols, les cycles biogéochi-
miques ou la santé des organismes, y
compris l’humain.[193] [195]
Les phages et les bactéries dans le
monde marin
Les risques pour le monde marin

Les antibiotiques utilisés en mé-
decine humaine, vétérinaire ou en
aquaculture sont régulièrement li-
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bérés dans l’environnement et at-
teignent les milieux marins via les ef-
flues domestiques et industriels, les
rejets de mariculture et les ruisselle-
ments agricoles. Cette contamination
est globale, avec des concentrations
élevées dans les zones côtières très
peuplées ou industrialisées. Le sulfa-
méthoxazole est l’antibiotique le plus
souvent détecté, présent dans plus de
70Les antibiotiques persistent dans
les océans et peuvent être transpor-
tés sur de longues distances. Des pro-
cessus tels que la photodégradation,
la bioaccumulation ou l’interaction
avec des polluants comme les métaux
lourds et les microplastiques modi-
fient leur comportement et ampli-
fient leurs effets écologiques. Même à
faible concentration, ils exercent une
pression de sélection sur les commu-
nautés microbiennes marines, favori-
sant la diffusion des gènes de résis-
tance aux antibiotiques (ARGs). Cette
sélection peut altérer la composition

des microbiotes marins et perturber
des cycles biogéochimiques majeurs,
comme le cycle du carbone ou de
l’azote. La bioaccumulation d’anti-
biotiques et d’ARGs dans les orga-
nismes marins destinés à la consom-
mation humaine constitue également
un risque sanitaire. Ces éléments sou-
lignent la nécessité d’une gouver-
nance environnementale globale vi-
sant à limiter la diffusion des antibio-
tiques dans les milieux marins.[196]
Conclusion

Les antibiotiques et les phages
modulent les populations bacté-
riennes et leur évolution. Tandis que
les antibiotiques exercent une pres-
sion chimique, les phages agissent
par des mécanismes biologiques na-
turels avec des effets similaires[192]
[193]. Une meilleure compréhen-
sion de l’impact environnemental des
phages est nécessaire, notamment
par la caractérisation de leur spectre
d’hôte et la surveillance de l’émer-

gence de résistances[193] [195]. Des
stratégies inspirées de la vaccination,
telles que la mise à jour régulière
des phages ou l’utilisation de lysine
phagiques, peuvent être des pistes
prometteuses [195]. Bien que les
phages représentent une alternative
intéressante aux antibiotiques, leur
utilisation doit rester encadrée afin
d’éviter la répétition des erreurs as-
sociées à l’usage excessif des antibio-
tiques [195] [196].
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FIGURE 27 – les phages : une bonne alternative à prendre avec précaution. Schéma représentant le rôle des phages
dans le transfert horizontal de gènes de résistances aux antibiotiques (ARG) entre l’environnemement, l’humain et le domaine
agroalimentaire.L’efficacité des phages dépend de facteurs environnementaux tels que la concentration en sels ou les pH extrêmes.
Comme on peut le voir sur les graphiques adapté de Fister et al., 2016, Frontiers in Microbiology.Illustration créée avec Biorender.
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CONCLUSION

Dans l’environnement les bactériophages sont les ennemis naturels des bactéries, ainsi
ils régulent les populations de bactérie dans la nature. Ainsi certains médecins ont eu
l’idée d’utiliser ce processus dans la médecine. Bien qu’émergente, la phagothérapie peut
permettre une avancée significative dans la médecine. Cette thérapie s’inspire largement
des cycles naturels d’équilibre entre phages et bactéries. Les premiers essais cliniques se
montrent réussis. Cependant, une meilleure compréhension de la place des phages dans
l’environnement et leur impact sur ce dernier permettrait de résoudre des conflits envi-
ronnementaux. L’utilisation encadrée de phagothérapie permettrait donc de répondre à
une demande de plus en plus urgente de nouveau traitement efficace contre l’antibiorésis-
tance.[187] [197]

— Lecomte Rafaël, Limasset Sarah, Lindron Camille
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Quand les microorganismes surfent sur le
plastique et gagnent en résistance.

INTRODUCTION GÉNERALE

FIGURE 28 – Biofilm microbien sur plastique ma-
rin, issue de l’AI.

La pollution constitue un enjeu ma-
jeur de nos jours compromettant l’état
des écosystèmes naturels, notamment
marins. Chaque année, 570 000
tonnes de plastiques sont récupérées
rien qu’en mer Méditerranée [198],
ce qui met en évidence une forte
anthropisation du milieu marin. Le
système marin est ainsi contaminé par
des résidus microplastiques invisibles
issus de la dégradation de ces déchets
plastiques, dont la taille est comprise
entre 0,1um et 5mm [199]. Ces sur-
faces deviennent des surfaces propices
à la colonisation bactérienne et à la
formation de biofilm sur les plastiques,
cela constitue un écosystème appelé la
plastisphère.Les plastisphères sont pré-
sents sur des substrats possédant des
propriétés physico-chimiques, telles
que l’hydrophobicité ou la rugosité de
la surface qui exercent une influencent
sur la diversité des communautés bactérienne. .

Ces surfaces favorisent également les interactions entre microorganismes, notam-
ment le transfert horizontal de gènes de résistance aux antibiotiques. Correspondant au
transfert d’ADN entre les organismes sans reproduction, et non nécessairement apparentés.
Ce transfert engendre des microorganismes pathogènes résistants. Dans ce contexte, les
microorganismes pathogènes résistants peuvent s’infiltrer dans les réseaux trophiques
marins via la diffusion des biofilms associés aux plastisphères. Cette dispersion génère des
conséquences néfastes pour la santé humaine, qu’il est nécessaire d’étudier afin d’en limiter
l’impact.

Cette revue a pour objectif d’analyser les processus de formation de biofilm et de co-
lonisation bactérienne, de la diversité des communautés bactériennes, les interactions au
sein des plastisphères, le rôle du transfert horizontal dans la résistance bactérienne ainsi
que les impacts sur les réseaux trophiques et la santé humaine.

— SIMON VESPERINI Lou, MOUMEN Dahlia, FTICH LAHMIDI MAlak, KASSA
BAGHDOUCHE Kinda
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OPÉRATION BIOFILM : MISSION COLONISATION

par SIMON VESPERINI LOU

Introduction
La colonisation bactérienne est un

processus qui forme des biofilms sur
toutes les surfaces, qu’elles soient na-
turelles ou artificielles. Les plastiques
présents dans l’environnement modi-
fient l’équilibre microbien avec leurs
propriétés physico-chimiques qui per-
mettent la colonisation bactérienne.
Cette colonisation donne naissance à
un nouvel écosystème différent des
substrats naturels, appelé la plasti-
sphère.

Il est primordial de comprendre
les processus de colonisation bacté-
rienne sur la plastisphère pour mieux
appréhender la formation des bio-
films.

Afin de répondre à ce sujet, la dif-
férence entre les substrats naturels
et les substrats artificiels sera vue en
premier lieu, puis l’étude des plas-
tiques comme support favorable sera
abordée et pour finir la naissance
d’un nouvel écosystème sera étudiée.
Naturel vs Artificiel : le match des
surfaces
Les différences structurelles.

Ce qui différencie les substrats
naturels des substrats artificiels est
principalement leur structure. Sur un
substrat naturel tel qu’une roche, il
est possible d’observer une texture
poreuse, avec des fissures ou encore
des grains minéraux [200]. Sur un
substrat artificiel tel que le plastique,
il y a une surface lisse, homogène
avec une faible porosité.
L’adhérence des bactéries sur le
substrat.

Sed lorem justo, tincidunt nec ve-
hicula et, adipiscing vitae Les bac-
téries colonisent tous types de sur-
faces (figure a) mais leur adhérence
ne sera pas la même en fonction de
la surface. Si la colonisation se fait
sur une roche, le biofilm formé s’étale
entre les grains minéraux et remplit
les fissures. Ces surfaces sont majo-
ritairement hydrophiles, ce qui rend

l’adhérence moins efficace que sur
des surfaces hydrophobes comme le
plastique[201]. Cependant, dans les
2 cas, il y a la production de sub-
stances polymériques extracellulaires
(EPS) qui facilitent les interactions
entre la bactérie et le substrat[202].
Les facteurs environnementaux im-
pactent la formation du biofilm.

La formation du biofilm est in-
fluencée par les facteurs environne-
mentaux comme la température, le
pH, la salinité de l’eau ou encore
l’oxygène[202]. Par exemple la tem-
pérature peut avoir un effet sur la
croissance du biofilm. Plus la tempé-
rature est haute, plus le biofilm se
forme rapidement, mais une tempé-
rature plus basse, chez certaines es-
pèces, peut favoriser la stabilité du
biofilm avec une augmentation de la
production des EPS qui constituent le
biofilm[203].
Le plastique : une surface de
rêve pour des squatteurs microsco-
piques.
Ses propriétés physico-chimiques
favorisent la colonisation.

Le plastique présente une surface
hydrophobe qui est une propriété bé-
néfique pour la colonisation bacté-
rienne. Les bactéries sont pour la plu-
part hydrophobes, elles aussi, ce qui
forme une interaction hydrophobe-
hydrophobe. Cette interaction leur
permet une meilleure adhérence sur
la surface plastique. Elle devient un
support stable pour la communauté
bactérienne, ce qui favorise son déve-
loppement[204].
La colonisation bactérienne forme
le biofilm.

Le biofilm est un processus na-
turel formé par la colonisation bac-
térienne sur toutes les surfaces exis-
tantes. Pour se former, il existe 3 élé-
ments essentiels : de l’eau, des nu-
triments et de l’énergie. L’eau hy-
drate l’EPS formé par les bactéries,
les nutriments permettent d’alimen-

ter les bactéries pour leur permettre
ensuite de coloniser. Et l’énergie issue
du métabolisme des bactéries à par-
tir des sources de carbone et d’azote
disponibles est nécessaire à la syn-
thèse des EPS et au maintien du bio-
film. Ce sont alors les 3 éléments in-
dispensables pour permettre aux bac-
téries de former le biofilm sur les
surfaces[204]. Les étapes de cette
formation comportent une adhésion
réversible puis irréversible entre les
bactéries. Puis la formation de micro-
colonies. Il y a ensuite une matura-
tion du biofilm et la dispersion de cer-
taines bactéries (figure b).
Naissance d’un écosystème : un
Airbnb pour bactéries.
L’évolution du biofilm en plasti-
sphère.

La plastisphère correspond au
processus de formation de biofilms
par les bactéries mais sur les surfaces
plastiques[204]. La plastisphère est
alors un phénomène formé par la pol-
lution humaine et les déchets plas-
tiques jetés dans l’environnement. De
plus, lorsque le plastique rentre en
contact avec un milieu naturel, une
couche appelée écocorona se déve-
loppe sur la surface. Elle est compo-
sée de molécules organiques et inor-
ganiques et permet aux bactéries de
s’accrocher et de former par la suite
un biofilm (figure c).
L’intérêt de la formation du bio-
film.

Cependant, la plastisphère est de-
venue un habitat pour les bactéries
qui la colonisent. C’est un phéno-
mène qui permet aux bactéries de ré-
sister à certaines conditions environ-
nementales, notamment grâce à la
dégradation lente des plastiques qui
permet aux bactéries de s’y dévelop-
per à long terme. Ce sont aussi des
transporteurs et ils permettent la dis-
persion des bactéries dans l’environ-
nement [198].
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Conclusion
Le biofilm est alors un processus

qui se forme sur toutes les surfaces
(naturelles ou artificielles). Peu im-
porte la texture ou la forme, les bac-
téries colonisent mais à différentes
intensités en fonction du support. Le
plastique est une surface très favo-
rable à la colonisation grâce à son hy-
drophobicité, sa stabilité ou encore la
formation de l’écocorona. Il existe 3
éléments importants pour cette colo-
nisation qui sont l’eau, l’énergie et les

nutriments, mais il faut aussi prendre
en compte l’impact des facteurs en-
vironnementaux qui vont modifier
l’adhérence. Comme par exemple
l’augmentation de la température qui
augmente la vitesse de développe-
ment du biofilm. Après la formation
de cette plastisphère, ce biofilm par-
ticulier devient un microhabitat pour
les bactéries, leur permettant d’être
protégées face à des conditions envi-
ronnementales non adaptées.
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FIGURE 29 – Formation du biofilm au sein de la plastisphère.. La formation de la plastisphère en milieu marin commence
par les dechets plastiques jetés en mer. Les bacteries colonisent ces milieux que ce soit des milieux naturels tels que les algues ou
rochers mais elles colonisent aussi les milieux artificiels comme les plastiques (a). Dans les 2 cas, la formation d’un biofilm se fait
(b) mais dans le cas du plastique cela forme la plastisphère (c). Le flèche noir représente la formation du biofilm en général pour
les substrats naturels. Les flèches de couleur violette représentent la formation de la plastisphère.
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PLASTISPHÈRE : LE DISNEYLAND DES MICROORGANISMES

par MOUMEN DAHLIA

Introduction
Les plastiques immergés en milieu

marin peuvent être colonisés par des
bactéries formant un biofilm orga-
nisé et structuré. La diversité micro-
bienne des plastisphères varie selon
les conditions environnementales et
le type de plastique, mais les proces-
sus déterminant la composition des
communautés, la présence éventuelle
de microorganismes pathogènes et
les interactions restent encore in-
suffisamment compris. Cette partie
concerne la diversité bactérienne des
plastisphères et les facteurs influen-
çant leur composition, en abordant la
présence de microorganismes patho-
gènes et les interactions entre les mi-
croorganismes.
Plastisphère terrain de jeu des bac-
téries.
Groupes bactériens typiquement
retrouvés.

Les microplastiques (MPs) hé-
bergent des communautés bacté-
riennes spécifiques et distinctes des
bactéries libres dans l’eau. Une com-
munauté de base, sélectionnée pour
sa capacité à adhérer aux surfaces
plastiques et à former des biofilms
stables, y est généralement retrouvée
[205]. Une étude a démontré que les
MPs sont dominés par des groupes
de bactéries tels que Proteobacte-
ria environ 60‘%, et Bacteroidetes
[206], contrairement aux commu-
nautés dans l’eau, influencées par les
conditions environnementales seule-
ment. Cette communauté de base
peut évoluer en fonction des condi-
tions environnementales [207].
Influence des caractéristiques du
plastique.

Les propriétés des plastiques in-
fluencent la diversité bactérienne,
la structure des biofilms et la pro-
duction d’exopolymères (EPS)[202].
Une étude comparant différents po-
lymères, montre que le polyéthylène
(PE), hydrophobe et à surface ru-

gueuse, présente la biomasse bacté-
rienne la plus élevée, une forte pro-
duction d’EPS, avec un biofilm épais
et stable incluant des bactéries poten-
tiellement pathogènes. À l’inverse, le
polystyrène (PS), à surface lisse, li-
mite la colonisation et le développe-
ment du biofilm tandis que le poly-
lactide (PLA) propose une biomasse
intermédiaire, moins d’EPS et un bio-
film moins épais et structuré [206].
Influence des facteurs environne-
mentaux.

Les facteurs environnementaux
jouent un rôle clé dans la structure
des communautés bactériennes. Des
MPs identiques placés à différents mi-
lieux développent des communautés
différentes, liées à un filtrage envi-
ronnemental [202]. Les zones forte-
ment salines sélectionnent des bac-
téries capables de coloniser dura-
blement les surfaces [208], comme
Sulfurimonas[202]. Tandis que les
zones riches en nutriments, favo-
risent des bactéries opportunistes, ca-
pables de dégrader la matière orga-
nique [208], comme Flavobacteria-
ceae[202]. Les zones moins salées
présentent des bactéries capables de
persister sur le long terme, comme
Actinobacteriota[202]. Ces commu-
nautés forment des biofilms structu-
rés, le temps d’exposition est un fac-
teur clé dans la structuration de la
plastisphère[206] [202].
Plastisphères : Quand certains mi-
crobes décident d’être les mé-
chants du film.
Pathogènes marins retrouvés sur
les plastiques

Les plastisphères peuvent être co-
lonisés par des bactéries pathogènes
naturellement présentes dans le mi-
lieu marin [207]. Plusieurs études
démontrent la présence de patho-
gènes marins mais opportunistes,
tels que Vibrio et Tenacibaculum à
la surface des MPs. Ces bactéries
ne sont pas systématiquement pa-

thogènes mais peuvent l’être lors
de conditions favorables, notamment
lors de forte densité bactérienne. Les
MPs favorisent leur persistance car ils
offrent une surface solide afin de for-
mer un biofilm et de s’y accrocher
et se protéger des conditions défavo-
rables du milieu marin [207].

Pathogènes marines d’origine hu-
maine.

Les plastisphères hébergent des
bactéries pathogènes d’origine hu-
maine liée aux activités anthro-
piques. Les eaux usées représentent
la source majeure de contamination,
48‘% des bactéries associées aux MPs
sont liées au microbiote humain ou
ont un potentiel pathogène, les MPs
agissent comme des vecteurs [206].
Parmi les groupes identifiés se trouve
Streptococcus, Lactobacillus, ou en-
core Pseudomonas, ce qui suggère que
les plastisphères constituent un sup-
port favorable à la persistance de bac-
téries pathogènes d’origine anthro-
pique 30. Les MPs sont un lien poten-
tiel entre les activités humaines et les
bactéries pathogènes dans les écosys-
tèmes marins[206].

Facteurs environnementaux favori-
sant leur persistance dans les bio-
films.

La persistance des bactéries au
sein des plastisphères est favorisée
par la formation de biofilms riches
en EPS. Cette matrice, composée de
macromolécules, assure l’adhésion, la
protection, et la cohésion des bacté-
ries, tout en limitant l’exposition aux
contraintes environnementales tels
que les UV. En offrant des conditions
physico-chimiques plus stables, grâce
à leur structure poreuse. Les MPs fa-
vorisent la forte densité bactérienne
et une résistance accrue des bactéries
dans le milieu aquatique[206].
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Quand les microorganismes font
du coworking à dos de plastique.
Diversité des microorganismes pré-
sentes.

Les plastisphères ne sont pas uni-
quement composés de bactéries, des
champignons, Ascomycota [209], ca-
pables de produire des enzymes de
dégradation de polymères et compo-
sés organiques [208]. Des cyanobac-
téries et microalgues, des diatomées,
colonisent les MPs en milieu marin
[209], elles contribuent à la produc-
tion de matière organique et à la
formation de la matrice du biofilm
[208].
Coopération et interactions au sein
des biofilms.

Les bactéries et champignons co-
opèrent via la dégradation enzyma-
tique des polymères, certains mi-
croorganismes dégradent le plastique
rendant les produits utilisables par
d’autres [209]. Les cyanobactéries, et
microalgues jouent un rôle dans la
production de matière organique via

leur capacité photosynthétique, qui
alimente les bactéries hétérotrophes
[208]. En retour, ces bactéries four-
nissent les microorganismes photo-
trophes par des minéraux issus de
la dégradation de matière organique
[208].
Rôle fonctionnel de ces interac-
tions.

Les interactions entre les microor-
ganismes permettent d’exploiter le
plastique comme substrat. La coopé-
ration favorise la dégradation des po-
lymères, le recyclage des nutriments
et la circulation de matière orga-
nique. Toutes ces interactions per-
mettent la stabilité du biofilm, et
améliorent la survie de tous les mi-
croorganismes face aux contraintes
environnementales[209] [208].
Conclusion

La diversité bactérienne repose
sur les facteurs physiques liés au
plastique et sur des facteurs envi-
ronnementaux30. Les communautés
bactériennes se développant peuvent

inclure des microorganismes patho-
gènes au sein des biofilms au cours
duquel les interactions entre les mi-
croorganismes jouent un rôle cru-
cial dans la stabilité des plasti-
sphères. Dans ce contexte, les plasti-
sphères représentent des environne-
ments propices aux échanges biolo-
giques, conduisant à s’intéresser sur
les mécanismes de circulation du ma-
tériel génétiques au sein de ces bio-
films.
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FIGURE 30 – Colonisation microbienne des microplastiques. Ces différents types de plastiques : PE, PS, PLA, (dégra-
dables ou non), représentent les supports de colonisation des bactéries dans le milieu marin. La flèche indique que cela conduit
à la formation d’un biofilm, appelé plastisphère, ayant une diversité bactériennes élevée. Cette diversité est modulée en consé-
quence de plusieurs facteurs environnementaux, tels que les nutriments disponibles, la température, la salinité, ou encore le pH.
Les plastisphères peuvent inclure des microorganismes de type pathogènes, marins ou d’origine humaine.
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LE VICE DES PLASTISPHÈRES : UN RÉSERVOIR DE RESIS-
TANCES ET TRANSFERTS

par FTICH LAHMIDI MALAK

Introduction
L’augmentation de la résistance

aux antibiotiques constitue une me-
nace pour les la société, compromet-
tant l’efficacité des traitements contre
les infections bactériennes, ce qui
constitue un enjeu majeur de santé
publique, en effet environ 5 millions
de décès associés a la résistance aux
antimicrobiens (AMR) ont été en-
registrés en 2019 selon (Murray et
al.,2022)[199]. Les microplastiques
très abondants dont le chiffre s’élève
a plus de 120 billons de particules
(0,1um-5mm) selon (Gwezi,2022)
[199], sont des surfaces favorables à
l’adhésion des microorganismes et à
la dissémination de gènes de résis-
tance aux antibiotiques notamment
en milieu marin. Dès lors les mi-
croplastiques en servent de support
à des communautés bactériennes or-
ganisées en biofilms, appelées plani-
sphères, ces particules pourraient fa-
voriser des échanges génétiques in-
tenses entre microorganismes.
Le trafic d’ADN chez les micro-
organismes
Le transfert horizontal de gènes
(THG) dans le milieu marin

Le transfert horizontal nommé
THG de gènes correspond à l’échange
de matériel génétique entre micro-
organismes sans reproduction [210].
Ce type de transfert se fait via diffé-
rents mécanismes dans le biofilm.
La conjugaison

Le mécanisme de conjugaison re-
pose sur un transfert direct d’ADN
entre bactéries, le plus souvent sous
forme de plasmides, fréquemment
porteurs de ARGs. Ce transfert s’ef-
fectue grâce à un pilus émis par la
bactérie donneuse, qui se fixe à une
bactérie receveuse et établit un pont
de conjugaison permettant le passage
du plasmide d’une cellule à l’autre
[211]. Ainsi, la conjugaison est un

mécanisme clé de la diffusion des
ARGs au sein des communautés bac-
tériennes.

La Transduction et la transforma-
tion

La transformation correspond à
l’acquisition d’ADNe provenant de
lyses de bactéries ou sécrétions
d’ADN, elle se fait par absorp-
tion lorsque des protéines mem-
branaires spécifiques reconnaissent
l’ADN viral elles le lient et le font
entrer [210]. Les microplastiques
concentrent l’ADNe dans leurs bio-
films donc transformation est un THG
tes facilité [212]. La transduction,
quant à elle, est assurée par des bac-
tériophages qui vont eux transférer
des fragments d’ADN d’une bactérie à
une autre lors de leur cycle infectieux
[211]. de plus les échanges via le
Quorum Sensing peut également sti-
muler l’activation des phages, renfor-
çant davantage ce mécanisme [199].

Les gènes de résistance rebelles
contre les antibiotiques repérés

Gènes de résistance aux tétracy-
clines

La famille des tétracyclines (tet)
possède les gènes les suivants : tetA
et tetM, ils confèrent à la bactérie une
résistance aux tétracyclines, des anti-
biotiques très utilisés. TetA code une
pompe d’afflux qui expulse l’antibio-
tique hors de la cellule et tetM pro-
tège les ribosomes, empêchant l’an-
tibiotique d’inhiber la synthèse pro-
téique [199]. L’expérience de Milani
et al. (2024) démontre à l’aide de
moules filtrantes capables de concen-
trer les microorganismes et micro-
plastiques que tetM se transfère uni-
quement lorsque les bactéries sont
fixées sur les microplastiques et non
lorsqu’elles sont libres [212].

Gènes de résistance aux beta-
lactamines

Les gènes blaM, blaTEC et
blaCTX-M appartiennent à la famille
des gènes -lactamines, qui codent des
-lactamases, des enzymes capables
d’inactiver les antibiotiques tels que
les pénicillines et les céphalospo-
rines, avant qu’ils n’exercent leur ac-
tion bactéricide [213]. Ces gènes sont
fréquemment associés à des plas-
mides et à des intégrons[199].

Gènes de résistance aux quino-
lones

La famille des gènes qnr sont
responsables d’une réduction de la
sensibilité aux fluoroquinolones une
famille d’antibiotiques elles servent
principalement à traiter des infec-
tions bactériennes en inhibant la ré-
plication via l’inhibition d’ADN gy-
rase. Le gène qnrS produit une pro-
téine qui protège l’ADN bactérien de
l’action de l’antibiotique, réduisant
ainsi fortement son efficacité [199].

Facteurs favorisant le libre échange
des transferts génétiques sur le
plastique

Conditions favorisant la circulation
des gènes

La résistance se développe car
les bactéries sont exposées aux pol-
luants et aux gènes résistants, ce qui
favorise la survie des souches les
plus tolérantes ou résistantes. Avec le
temps, ces bactéries deviennent ma-
joritaires, ce qui diminue l’efficacité
des traitements antimicrobiens. Par
ailleurs, les vésicules membranaires
(MVs), abondantes sont capables de
transporter de l’ADN, représentent un
mécanisme supplémentaire de THG.
En conséquence, les microplastiques
sont aujourd’hui associés à plus de 28
% des gènes de résistance identifiés
dans l’environnement marin [212].
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Pressions de sélection liées aux
contaminants et aux additifs libé-
rés

Les microplastiques adsorbent des
polluants : métaux lourds, pesti-
cides, résidus pharmaceutiques ou
des polychlorobiphényles qui créent
une co-sélection favorisant les bacté-
ries résistantes, même sans antibio-
tique présent [211]. Ces polluants
augmentent le stress oxydatif et sé-
lectionnent les souches portant des
ARG, renforçant leur maintien au
sein du biofilm. Les plastiques re-
larguent aussi des additifs tels que le
bisphénol A, le zinc, le plomb ou le
tributylétain, qui perturbent les bac-
téries et favorisent l’acquisition ou la
conservation d’ARG [199].
Plastifères comme “hotspots” de
résistance

Les surfaces plastiques colonisées
constituent de véritables « hotspots

» du THG dans les milieux aqua-
tiques. La présence abondante de
ADNe au sein de la matrice du biofilm
facilite les mécanismes de transfert
[211]. Ainsi, en concentrant biofilms,
ADNe, phages et vésicules membra-
naires (MVs), les planisphères appa-
raissent comme des environnements
privilégiés pour l’échange et la pro-
pagation des ARGs. De plus l’étude
de Wang et al., 2023 a montré que la
transformation d’ADN résistant dans
la planisphère peut être jusqu’à 1000
fois plus élevée que sur des substrats
naturels [199].
Conclusion

Les microplastiques favorisent la
propagation des gènes de résis-
tance aux antibiotiques en servant de
support concentrant des microorga-
nismes, ADN, MVs et polluants. Cette
proximité augmente les transferts ho-
rizontaux de gènes tels que tet, bla

et qnr. Les additifs et contaminants
adsorbés et éliminés par les plas-
tiques exercent une pression de sé-
lection qui maintient les bactéries ré-
sistantes, même en l’absence d’anti-
biotiques. De ce fait, la planisphère
constitue un véritable « hotspot » de
l’antibiorésistance en milieu marin.
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FIGURE 31 – Titre Figure Article 1. Cette figure illustre les différentes interactions d’un biofilm (représenté par le rond vert
au centre entouré de bactéries). Les agents sélectifs présents dans l’environnement peuvent être absorbés par les bactéries du
biofilm et exercer une pression de sélection (B). Des plus, des additifs peuvent être libérés donc les bactéries les plus sensibles
peuvent en être éliminées, ce qui augmente la pression de sélection mais également la la production de matrice extracellulaire
(EPS) (A). Les différents THG sont également illustrés (C,D et E). L’ensemble de ces processus contribue à la dissémination de
gènes d’adaptation, notamment ceux conférant une résistance aux toxiques ou aux antibiotiques, et joue un rôle majeur dans
l’évolution et la survie des communautés bactériennes.
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MICROPLASTIQUES : L’EFFET PAPILLON VERSION TOXIQUE

par KASSA BAGHDOUCHE KINDA

Introduction
La pollution plastique représente

aujourd’hui une menace majeure
pour les milieux marins. Les déchets
plastiques se fragmentent en micro-
plastiques, des particules de moins
de 5 mm capables d’être transpor-
tées sur de longues distances par
les courants et les gyres océaniques.
[214][215]

Une fois immergées, ces surfaces
sont rapidement colonisées par des
microorganismes formant la plasti-
sphère pour former un biofilm. [214]
[216]

Les microplastiques et les commu-
nautés associées peuvent être ingérés
par les organismes marins, intégrant
ainsi polluants chimiques et microor-
ganismes aux réseaux trophiques,
avec des conséquences écologiques
et sanitaires encore mal quantifiées.
[217] [216]
Plastiques : les transporteurs dont
la mer se passerait bien.
La dispersion globale facilitée par
les dynamiques océaniques

La dégradation des plastiques gé-
nère des microplastiques transportés
par les courants marins, les vents et
les vagues, conduisant à leur accu-
mulation dans les gyres océaniques.
La formation de biofilms microbiens
peut modifier leur flottabilité, entraî-
nant leur enfoncement ou leur remise
en suspension selon le polymère et le
stade de colonisation.[215]
Un transport hétérogène et limité
par des facteurs environnemen-
taux

La dispersion des microplastiques
dépend de la taille, de la densité
et de la forme des particules, ainsi
que de facteurs environnementaux
comme la température, la salinité et
la turbulence locale. Certains poly-
mères flottent longtemps en surface,
tandis que d’autres sédimentent rapi-
dement, ce qui conduit à une distri-
bution hétérogène et variable selon

les zones océaniques.[215]
Une dispersion réelle mais mal
quantifiable du microbiote associé

Les microplastiques constituent
des supports de colonisation pour
des communautés microbiennes for-
mant la plastisphère. Leur transport
à grandes distances permet une dis-
persion des microorganismes asso-
ciés, bien que la quantification pré-
cise de ces flux reste difficile en rai-
son de la variabilité des méthodes
d’échantillonnage et de l’évolution
dynamique des biofilms selon l’envi-
ronnement.[215]
Quand le plastique s’invite au
menu
L’ingestion introduit microplas-
tiques et polluants dans les orga-
nismes

Dans la chaîne alimentaire ma-
rine, les microplastiques sont ingérés
dès la base des réseaux trophiques
puis transférés aux mollusques et aux
poissons. Ils véhiculent des polluants
tels que les hydrocarbures aroma-
tiques polycycliques, les polychloro-
biphényles et des métaux lourds, sus-
ceptibles de s’accumuler le long des
réseaux trophiques. Des expériences
montrent que l’ingestion de plas-
tiques marins contaminés augmente
la charge en polluants chez les pois-
sons et induit un stress hépatique,
confirmant le rôle des microplas-
tiques comme vecteurs actifs[217]
Limites des observations et extra-
polations

Les connaissances sur l’inges-
tion et le transfert des microplas-
tiques reposent principalement sur
des études en laboratoire, menées
sur un nombre limité d’espèces et
dans des conditions ne reflétant
pas les concentrations environne-
mentales réelles. La diversité des
comportements alimentaires et des
temps de rétention digestive rend
l’extrapolation à l’ensemble des éco-
systèmes marins incertaines, tandis

que les observations in situ restent
encore rares [216]

Les réseaux trophiques jouent un
rôle, mais encore mal compris

Les microplastiques peuvent être
transférés d’un niveau trophique à
l’autre : du zooplancton vers les mol-
lusques ou poissons, puis vers les pré-
dateurs supérieurs. Cependant, cer-
taines espèces excrètent rapidement
les particules, tandis que d’autres les
conservent plus longtemps, rendant
le transfert irrégulier et difficile à
quantifier. Les études montrent un
transfert possible, mais l’importance
écologique réelle de ce phénomène
reste mal établie [216] [217]

Il ne fallait pas prendre le cocktail
nocif à base de plastiques et de mi-
crobes.

Impact des microplastiques sur la
santé

L’exposition humaine aux micro-
plastiques se fait principalement par
l’ingestion de poissons, crustacés et
mollusques contaminés. Après inges-
tion, les microplastiques restent ma-
joritairement dans le tractus intesti-
nal. Ces interactions sont susceptibles
de provoquer une inflammation lo-
cale, un stress oxydatif et la libéra-
tion de contaminants adsorbés. [218]
[219]

Résistance antibiotique et aux mé-
taux

Les microplastiques constituent
des supports d’accumulation de mé-
taux lourds et de polluants orga-
niques, exerçant une pression de sé-
lection sur les communautés micro-
biennes. Les biofilms qu’ils hébergent
favorisent la survie de bactéries ré-
sistantes et facilitent les transferts
horizontaux de gènes de résistance.
Leur dispersion dans l’environnement
contribue ainsi à la propagation spa-
tiale de ces résistance. [217] [215]
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Maladies causées par les microor-
ganismes

Colonisés par des microorga-
nismes potentiellement pathogènes,
les microplastiques sont intégrés aux
réseaux trophiques via leur ingestion
par de nombreux organismes marins.
Ce transfert trophique constitue un
risque sanitaire indirect pour l’hu-
main, associé à la consommation de
produits de la mer contaminés. [216]
[214]
Conclusion

La dispersion des plastisphères
montre que les microplastiques ne

sont pas des déchets inertes, mais des
supports actifs de polluants et de mi-
croorganismes. Leur transport, leur
ingestion et leur transfert au sein des
réseaux trophiques affectent les éco-
systèmes marins et exposent indirec-
tement l’humain via la consommation
de produits de la mer. Malgré des mé-
canismes encore partiellement com-
pris, ces constats soulignent que la
pollution plastique constitue à la fois
un enjeu environnemental et de santé
publique, rendant nécessaire une ré-
duction des apports plastiques dans
les océans.
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FIGURE 32 – Figure 4 : schéma représentant l’intégration des microplastiques, des polluants associés et des
plastisphères dans les réseaux trophiques marins et les conséquences sanitaires potentielles.. Les microplastiques
agissent comme des vecteurs de contaminants chimiques et biologiques. Transportés par les courants marins, ils sont ingérés par
les organismes à la base de la chaîne alimentaire puis transférés le long des réseaux trophiques, favorisant la bioaccumulation des
polluants. L’exposition humaine se fait principalement par la consommation de produits de la mer contaminés, illustrant le lien
entre pollution plastique, écosystèmes marins et santé humaine.
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CONCLUSION

FIGURE 33 – De la pollution plastique aux
risques sanitaires globaux, issue de l’AI.

Ce travail démontre que les éco-
systèmes marins possèdent une face
cachée : ils représentent un véritable
“HotSpot” favorisant le développement
de la résistance aux antibiotiques.
Ce phénomène s’explique par la
formation de biofilms bactériens
colonisant massivement les plastiques,
formant la plastisphère. Au sein de
ces biofilms, les microorganismes
se retrouve en communauté dense
et étroite, créant des interactions
favorables, notamment l’ADN, par
le biais de transferts horizontaux
tel que la traduction, la conjugai-
son ou la transformation.Dans ces
communautés, le matériel génétique
est librement présent sous forme
d’ADN libre issus à des libérations
de matériel tel que la lyse bacté-
rienne ou les sécrétions de plasmides
et de vésicules membranaires. Ces
éléments génétiques, peut porter
des gènes de résistance aux antibio-
tiques peut être intégré par d’autres
microorganismes, ce qui favorise
l’apparition de bactéries pathogènes
résistantes[211].

Ces bactéries pathogènes résistantes font l’objet d’une dispersion à grande échelle via
les dynamiques océaniques telles que le courant océanique et les vents. Cependant, leur
persistance est nuancée par des facteurs environnementaux tel que la salinité, la tempé-
rature et les rayonnements UV. Les plastisphères et ses bactéries sont introduites dans le
réseau trophique marins, c’est à dire la chaine alimentaire.

De nombreux organismes marins, les mollusques, les poissons ou encore les algues,
ingèrent ces microplastiques contenants les bactéries pathogènes. Cette contamination
engendre des impacts sur la santé qui sont des réactions inflammatoires, des lésions
mécaniques des tissus[218]. De plus, certaines bactéries pathogènes contiennent des agents
infectieux, ce qui augmente le risque de propagation des maladies émergentes, ce qui
représente un enjeu environnemental et sanitaire crucial.

— SIMON VESPERINI Lou, MOUMEN Dahlia, FTICH LAHMIDI MAlak, KASSA
BAGHDOUCHE Kinda
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