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Les microorganismes produisent naturellement des antibiotiques qui inhibent la croissance d’autres microorganismes
compétiteurs. Pour survivre, ils développent des mécanismes génétiques et biochimiques de résistance aux
antibiotiques, qui ont largement diffusé entre espèces du fait de leurs échanges génétiques fréquents. Or depuis les
années 1940, l’homme a développé de nouveaux antibiotiques et leur utilisation est devenue massive : en 15 ans la
consommation mondiale d’antibiotiques a augmenté de 65%, principalement dans les pays à revenu intermédiaire
ou faible. Ce phénomène planétaire représente aujourd’hui une préoccupation majeure en santé publique. Certaines
bactéries pathogènes pour l’homme et les animaux sont devenues résistantes à la plupart des molécules antibiotiques
développées par l’industrie pharmaceutique. De plus, les antibiotiques administrés à l’homme et aux animaux, et les
bactéries résistantes sélectionnées chez ces hôtes, ont été largement disséminés dans l’environnement. Les bactéries
ont évolué elles aussi vers une augmentation de leurs capacités d’antibiorésistance. Il existe des échanges permanents
entre les flores bactériennes de réservoir environnemental, animal ou humain. La lutte contre l’antibiorésistance doit
donc être envisagée de façon globale. Ne devrait-elle pas prendre en compte les effets des antibiotiques sur ces
différents réservoirs ?

1. L’antibiorésistance chez les bactéries : Une menace sanitaire
mondiale
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 Figure 1. Cible des antibiotiques et mécanismes de

résistance bactérienne. Ce schéma présente les principales cibles bactériennes des antibiotiques et les mécanismes majeurs de
résistance bactérienne aux antibiotiques. Dans chaque cas les familles d’antibiotiques concernées sont listées. [Source : Creative
Commons Attribution 2.0 Generic License][/caption]Un chiffre alerte les chercheurs sur les conséquences du risque
d’antibiorésistance sur la Santé Publique : 42,3 milliards de dose quotidiennes d’antibiotiques ont été consommées dans le monde
en 2015. L’antibiorésistance est définie comme la capacité de certaines bactéries à résister à l’action d’un ou plusieurs
antibiotiques. Elle correspond à la présence dans le génome de ces bactéries de gènes codant pour cette résistance. Quatre
mécanismes biochimiques principaux sont responsables de la résistance bactérienne à un antibiotique donné :

l’imperméabilité de la membrane bactérienne à cet antibiotique ;

l’efflux de l’antibiotique hors de la bactérie après pénétration ;

la réduction de l’affinité de l’antibiotique pour sa ou ses cibles bactériennes, par modification quantitative ou qualitative de
celles-ci ;

et l’inactivation de l’antibiotique par des enzymes bactériennes.

[caption id="attachment_5630" align="alignright" width="400"]
 Figure 2. Conjugaison et transduction. Conjugaison (à

gauche). 1. La bactérie donneuse possède un plasmide conjugatif que ne possède pas la bactérie réceptrice. 2. La bactérie
donneuse établit un contact avec la bactérie réceptrice par l’intermédiaire d’un pili. 3. La bactérie donneuse réplique son
plasmide et le transfère à la bactérie réceptrice. 4. La bactérie réceptrice a acquis de nouveaux gènes plasmidiques et devient
elle-même une bactérie donneuse. Transduction (à droite). 1. Un virus (bactériophage) infecte une bactérie. 2. Incorporation du
génome viral dans le génome bactérien et réplication virale. 3. Encapsidation du virus qui incorpore des fragments du génome
bactérien. 4. Infection par ce bactériophage d’une nouvelle bactérie. 5. Le virus transmet le fragment de génome bactérien issu
de la première bactérie à la deuxième bactérie. 6. Cette 2ème bactérie intègre ce fragment bactérien qui lui confère alors de
nouvelles propriétés (virulence, résistance aux antibiotiques, etc.). [Source : A gauche, traduit de : By derivative work:
Franciscosp2 (talk)Bacterial_Conjugation_en.png: Mike Jones (Bacterial_Conjugation_en.png) [CC BY-SA 2.5
(https://creativecommons.org/licenses/by-sa/2.5)], via Wikimedia Commons ; A droite, By Reytan with modifications by Geni &
toony (common Image:Transduction (genetics)en.svg) [Public domain], via Wikimedia Commons][/caption]La Figure 1 présente
de façon schématique les cibles des antibiotiques et les mécanismes de résistance bactérienne à ces molécules.

Chez certaines espèces bactériennes, ces mécanismes d’antibiorésistance sont stables et concernent la majorité des souches : on
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parle d’antibiorésistance naturelle. Au contraire, on parle d’antibiorésistance acquise lorsque certaines souches d’une espèce
bactérienne habituellement sensible à un antibiotique acquièrent un mécanisme génétique de résistance à celui-ci. L’acquisition
de nouvelles résistances antibiotiques peut être liée à des mutations (Lire Polymorphisme génétique et variation) affectant les
propriétés ou le niveau d’expression des gènes de résistance. Elle peut être également la conséquence de l’acquisition de
nouveaux gènes de résistance. En effet, des éléments génétiques mobiles [1] (plasmides, transposons, intégrons, etc.)
peuvent être échangés entre bactéries de même espèce ou d’espèces différentes. Ces échanges ont lieu grâce à des mécanismes de
transferts horizontaux de gènes [2] (conjugaison, transformation, transduction, transposition) (Figures 2 et 3).
L’ensemble des gènes de résistance aux antibiotiques présents chez les microorganismes pathogènes ou non constitue le
résistome.

[caption id="attachment_5631" align="alignright" width="400"]
 Figure 3. Transformation et transposition.

Transformation (à gauche). I. Un gène bactérien est libéré par la bactérie A par son environnement (mécanisme actif ou lyse de
la bactérie). II. La bactérie B capte et incorpore ce gène étranger dans son cytoplasme. III. La bactérie B intègre ce gène dans son
génome (un plasmide dans cet exemple). IV. La bactérie B possède un nouveau gène codant par exemple pour une résistance aux
antibiotiques. 1. Un ADN donneur contient un transposon encadré par deux séquences d’insertion (IS). Ce transposon peut
contenir plusieurs gènes codant pour des fonctions variables (virulence, résistance aux antibiotiques, etc.). 2. L’enzyme
transposase se fixe au niveau des IS. 3. Un complexe de transposition se forme. 4. Le transposon est excisé. 5. Ce transposon se
déplace jusqu’à un site ADN cible, sur le même réplicon (chromosome ou plasmide) ou sur un autre réplicon (par exemple
transfert du chromosome vers un plasmide). 6. Le transposon est inséré dans l’ADN cible lui conférant de nouvelles propriétés.
[Source : A gauche, adapté de : By Sprovenzano15 [CC BY-SA 3.0 (https://creativecommons.org/licenses/by-sa/3.0)], from
Wikimedia Commons ; à droite, adapté de : Alana Gyemi [CC BY-SA 4.0 (https://creativecommons.org/licenses/by-sa/4.0)],
from Wikimedia Commons][/caption]L’utilisation massive des antibiotiques depuis environ huit décennies a conduit à la
sélection puis au transfert inter-espèces de nouveaux mécanismes d’antibiorésistance. L’accumulation de ces résistances chez une
même bactérie conduit à la multi-résistance (résistances à plusieurs familles d’antibiotique) voire la toto-résistance (résistance à
tous les antibiotiques disponibles). Ces deux situations peuvent être source d’impasses thérapeutiques. Certaines espèces
bactériennes fréquemment impliquées en pathologie humaine et souvent multi-résistantes aux antibiotiques ont été regroupées
sous l’anagramme « ESKAPE » [3]. Il s’agit de Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus, Klebsiella pneumoniae,
Acinetobacter baumanii, Pseudomonas aeruginosa, Enterobacter et autres Enterobacteriaceae (not. Escherichia coli) (Tableau 1).

[caption id="attachment_5632" align="aligncenter" width="870"]
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 Tableau 1. Bactéries du groupe ESKAPE et leurs résistances aux antibiotiques majeurs utilisés en santé humaine. Ces bactéries sont des pathogènes humains communs, fréquemment responsables d’infections nosocomiales (acquises dans les établissements de soins), souvent résistantes à plusieurs familles d’antibiotiques (multi-résistance).[/caption]

L’antibiorésistance est actuellement un problème majeur de santé publique à l’échelle mondiale, qui a nécessité l’élaboration de
plans de lutte internationaux (OMS notamment) et nationaux. Si les réservoirs humain et animaux de ces résistances aux
antibiotiques sont bien caractérisés, le rôle de l’environnemental dans leur émergence et leur diffusion n’a été reconnu que
récemment.

2. L’environnement : ancien réservoir d’antibiorésistance
De nombreux microorganismes environnementaux (plus particulièrement des bactéries et des champignons ou micromycètes)
produisent naturellement des antibiotiques, qui leur confèrent un avantage sélectif de croissance vis-à-vis des autres espèces
environnementales. Ces microorganismes possèdent des gènes codant pour des mécanismes de résistance aux antibiotiques qu’ils
produisent, et transmettent ces gènes à leur descendance (transmission verticale) [4]. Les microorganismes non producteurs
d’antibiotiques peuvent également héberger naturellement des gènes d’antibiorésistance ou les acquérir de novo. Chez les
bactéries, les échanges génétiques sont nombreux, entre individus d’une même espèce ou d’espèces différentes (transmission
horizontale). Ce phénomène de dissémination de l’antibiorésistance dans l’environnement est vraisemblablement très ancien
(plusieurs milliards d’années) et se poursuit de nos jours [5]. Ces résistances peuvent être transmises des bactéries
environnementales à celles qui colonisent l’homme et les animaux. On peut citer comme exemples l’émergence récente de
bêta-lactamases à spectre étendu (BLSE) de type CTX-M ou un nouveau mécanisme de résistance aux fluoroquinolones (gènes
qnr) [6].

3. Dissémination des antibiotiques produits par l’homme dans
l’environnement
Le début du XXe siècle a été marqué par la découverte et surtout la production en masse d’antibiotiques naturels (extraits de
microorganismes producteurs de ces molécules) ou obtenus par synthèse chimique. Parmi les antibiotiques naturels, on peut citer
les bêta-lactamines (notamment la pénicilline), les aminoglycosides, les tétracyclines, et les macrolides. La plupart de ces
molécules naturelles ont été modifiées chimiquement pour devenir des antibiotiques semi-synthétiques, puis plus récemment
synthétiques. Les sulfamides et les quinolones sont des molécules synthétisées d’emblée par l’homme. A partir des années 1940,
l’utilisation des antibiotiques chez l’homme et les animaux a augmenté de façon exponentielle, correspondant au relargage de
millions de tonnes d’antibiotiques dans l’environnement. Trois sources principales de pollution de l’environnement par les
antibiotiques existent :

les usines de production industrielle des antibiotiques qui dispersent une partie de cette production dans leur environnement
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aquatique ;

les élevages d’animaux domestiques traités par des antibiotiques ;

les humains qui reçoivent des antibiotiques.

3.1. Usines de production des antibiotiques
Les usines de production des antibiotiques disséminent dans leurs effluents des quantités importantes d’antibiotiques. Les
contraintes règlementaires actuelles en terme de pollution environnementale sont insuffisantes dans les pays produisant de
grandes quantités d’antibiotiques, notamment en Europe, aux États-Unis, en Chine et en Inde. Des concentrations d’antibiotiques
pouvant dépasser 1 mg/L ont été détectées dans des effluents de certaines usines de production [7]. Ces concentrations ont un
impact majeur sur la flore microbienne environnementale. De plus, ces antibiotiques se répandent largement dans
l’environnement et polluent les eaux souterraines.

3.2. Utilisation vétérinaire des antibiotiques
L’utilisation des antibiotiques chez les animaux domestiques (ceux sauvages sont rarement concernés) représente environ 60% de
la production totale d’antibiotiques et continue d’augmenter [8]. Plus de 100 000 tonnes d’antibiotiques sont administrées
annuellement dans le monde au bétail, aux animaux de basse cours et en aquaculture [9]. Les tétracyclines surtout, suivies des
pénicillines et des sulfamides sont les antibiotiques les plus utilisés. Cependant, les bêta-lactamines, les aminoglycosides, les
phénicolés, les macrolides et les glycopeptides sont également concernés. Les antibiotiques utilisés chez l’homme et les animaux
appartiennent aux mêmes familles et sont donc inactivés par les mêmes mécanismes d’antibiorésistance. Les antibiotiques sont
administrés aux animaux domestiques pour traiter les maladies infectieuses, pour les prévenir (antibioprophylaxie), ou comme
suppléments alimentaires. Concernant le traitement et la prophylaxie des infections bactériennes, les antibiotiques sont souvent
dispensés dans l’eau de boisson ou les aliments à l’ensemble de l’élevage, même si quelques animaux seulement sont malades.
L’utilisation systématique des antibiotiques comme suppléments alimentaires (bétail surtout, volailles, poissons, etc.) a pour but
d’améliorer la productivité des élevages (en termes de quantité de viande produite par exemple).

Cette utilisation des antibiotiques à des fins de rentabilité a été largement majoritaire pendant plusieurs décennies. Elle est
actuellement interdite en Europe mais son utilisation persiste dans de nombreux pays. En effet, elle est reconnue comme cause
majeure d’émergence d’antibiorésistance chez les bactéries (ex. Escherichia coli) colonisant le tube digestif de ces animaux. La
plupart des bactéries résistantes sélectionnées chez ces animaux peuvent être ensuite transmises à l’homme à leur contact ou par
l’intermédiaire des produits alimentaires contaminés. De plus, les antibiotiques administrés aux animaux sont présents sous forme
active dans leurs excréments. Les eaux usées provenant de ces élevages sont souvent éliminées directement dans l’environnement
aquatique ou utilisées pour irriguer les cultures sans traitement préalable.

3.3. Utilisation des antibiotiques chez l’homme
Les antibiotiques sont utilisés chez l’homme, soit pour traiter les maladies infectieuses, soit pour les prévenir
(antibioprophylaxie). La consommation humaine globale d’antibiotiques correspond à plusieurs dizaines de milliards de doses
unitaires chaque année. Les bêta-lactamines (pénicillines, céphalosporines, carbapénèmes) sont actuellement les antibiotiques les
plus utilisés (environ 60% de la consommation humaine). L’utilisation des tétracyclines, des macrolides et des fluoroquinolones
est également élevée. Environ 80% des antibiotiques sont utilisés en traitement communautaire et 20% en milieu hospitalier.
Cependant, le rôle des établissements de soins dans la dissémination des résistances bactériennes est majeur du fait du large
spectre des antibiotiques utilisés et du risque élevé de transmission interhumaine des bactéries résistantes sélectionnées [10]. Une
partie des antibiotiques prescrits aux personnes infectées n’est pas utilisée et donc rejetée avec nos déchets quotidiens dans
l’environnement.

De façon plus significative, la plupart des antibiotiques absorbés par l’homme sont éliminés sous forme active dans les urines et
les fèces. Dans les pays en voie de développement, ces antibiotiques sont directement dispersés dans l’environnement
hydro-tellurique. Dans les pays possédant des infrastructures de traitement des eaux usées, une grande partie de ces antibiotiques
est retrouvée au niveau des stations d’épuration de ces eaux [11]. Des concentrations de l’ordre du µg/L d’antibiotiques
(bêta-lactamines, macrolides, tétracyclines, fluoroquinolones, etc.) ont été détectées dans des eaux usées de certaines stations
d’épuration. Ces antibiotiques sont biodégradés, absorbés au niveau des boues d’épuration, ou éliminés inchangés dans les
effluents de la station. Les boues d’épuration peuvent être utilisées comme engrais dans les champs de culture, alors que les
effluents sont rejetés en milieu aquatique (rivières). Dans les deux cas, il s’ensuit une dissémination des antibiotiques actifs dans
l’environnement hydro-tellurique.

Concentrations résiduelles des antibiotiques dans l’environnement

Les antibiotiques sont détectés dans certains environnements aquatiques et telluriques à des concentrations variant du ng au µg
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par litre d’eau ou par gramme de sol. Des concentrations semblables ont également été mesurées dans certaines eaux souterraines.
Ces antibiotiques persistent dans l’environnement après contamination pendant des durées pouvant varier de quelques jours (ex.
les bêta-lactamines) à plusieurs mois (ex. les fluoroquinolones et les tétracyclines). Pour ces dernières molécules, il existe donc
un phénomène d’accumulation si la contamination environnementale est permanente ou fréquente. Des résidus d’antibiotiques
peuvent également être détectés en milieu marin. Enfin, des concentrations résiduelles d’antibiotiques de l’ordre du ng/L ont été
parfois détectées dans l’eau potable.

4. Dissémination des nouveaux gènes d’antibiorésistance d’origine
humaine et animale dans l’environnement
Les antibiotiques administrés aux humains et aux animaux sélectionnent dans leur flore commensale (leur microbiote) les
espèces et souches bactériennes les plus résistantes à ces molécules (Lire Les microbiotes humains : des alliés pour notre santé).

Les antibiotiques favorisent également les mutations géniques et les transferts horizontaux de gènes codant pour
l’antibiorésistance par induction des systèmes SOS bactériens. Ce phénomène est particulièrement important au niveau du
microbiote intestinal, riche et contenant plusieurs milliers d’espèces bactériennes (Figure 4).

[caption id="attachment_5633" align="alignright" width="400"]
 Figure 4. Le microbiote du tube digestif. Le microbiote

est riche et varié au niveau de la cavité buccale et de l’oro-pharynx, puis de la fin de l’iléon et dans le côlon. Il est pauvre dans
l’estomac du fait très acide. Les bactéries anaérobies (qui se multiplient en l’absence d’oxygène) prédominent largement dans le
côlon. [Source : adapté de By Mariana Ruiz, Jmarchn. Translated in French by Moez [Public domain], from Wikimedia
Commons][/caption]L’homme et les animaux essaiment dans l’environnement les bactéries qui constituent leur flore
commensale, en particulier celles porteuses de gènes d’antibiorésistance. Certaines espèces bactériennes sont capables de
survivre de façon prolongée dans l’environnement (eau, sol, objets souillés, etc.). Les stations d’épuration, où se concentrent une
grande partie des eaux usées en lien avec les activités humaines, concentrent de très nombreuses bactéries résistantes aux
antibiotiques et leurs gènes de résistance. Les boues fortement contaminées sont souvent utilisées pour fertiliser les terres
agricoles. Les eaux épurées mais impropres à la consommation sont rejetées dans l’environnement alors qu’elles sont encore
chargées en bactéries et gènes d’antibiorésistance. Ces stations d’épuration sont donc une source majeure de pollution
environnementale par de nouveaux gènes d’antibiorésistance.

5. Émergence de nouvelles résistantes aux antibiotiques dans
l’environnement
L’environnement hydro-tellurique est un milieu riche en microorganismes dont la diversité n’est que partiellement caractérisée.
Concernant les bactéries, les études métagénomiques récentes ont permis de découvrir de nombreuses nouvelles espèces. Elles
ont montré également que plus de 99% des espèces bactériennes environnementales ne sont pas cultivables avec les méthodes
actuelles [12].

Cet environnement est de plus en plus pollué par des bactéries résistantes aux antibiotiques d’origine humaine ou animale, par les
gènes codant pour ces résistances, et par les antibiotiques produits par l’homme. Les végétaux absorbent une partie de ces
antibiotiques, en particulier au niveau des cultures irriguées avec de l’eau ou enrichies avec des boues de stations d’épuration
contaminées par ces molécules. Si les concentrations résiduelles d’antibiotiques dans l’environnement sont habituellement faibles,
elles exercent néanmoins une pression de sélection progressivement croissante sur la flore microbienne naturelle. Cette pression
de sélection favorise les échanges horizontaux de gènes d’antibiorésistance entre espèces naturelles et espèces polluantes, en
particulier au niveau des populations bactériennes riches et variées situées dans les biofilms. Les prédateurs naturels de ces
microorganismes que sont les protozoaires libres de l’environnement (amibes notamment) favorisent également ces échanges
génétiques.

Au total, toutes les conditions sont réunies pour qu’émergent dans l’environnement de nouvelles résistances aux antibiotiques, à la

http://www.encyclopedie-environnement.org/sante/les-microbiotes-humains-des-allies-pour-notre-sante/
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fois dans la flore bactérienne environnementale, mais également dans la flore humaine et animale capable de survivre dans cet
environnement.

6. L’environnement comme source de nouvelles antibiorésistances
chez l’homme et les animaux
L’homme et les animaux sont fréquemment colonisés par les microorganismes provenant de leur environnement
hydro-tellurique. Cette colonisation est soit directe au contact de cet environnement lors des activités quotidiennes, soit indirecte
(eau de boisson, aliments, objets souillés, arthropodes, etc.) [13]. La flore microbienne commensale de l’homme et des animaux
exerce un rôle de barrière microbienne qui protège d’une infection par des espèces exogènes moins bien adaptées. Néanmoins,
de nombreuses espèces bactériennes humaines et animales surviennent dans l’environnement et peuvent donc contaminer de
nouveau ces hôtes. D’autre part, les microorganismes de réservoir environnemental peuvent coloniser la peau et les muqueuses de
l’homme et des animaux. Cette colonisation peut être transitoire et de courte durée (quelques heures ou jours) ou prolongée
(quelques semaines à plusieurs mois voire années). Pendant cette période de colonisation, des échanges génétiques entre cette
flore exogène et la flore commensale endogène peuvent survenir. Ces échanges sont particulièrement importants au niveau du
microbiote digestif, du fait de la richesse et de la diversité de ce microbiote, et de la durée souvent prolongée du portage
intestinal des microorganismes environnementaux après leur ingestion.

A noter que les bactéries résistantes aux antibiotiques sont également souvent résistantes aux antiseptiques. Ceux-ci incluent les
métaux lourds (argent, cuivre, mercure, etc.) et les biocides (éthanol, formaldéhyde, chlorhexidine, triclosan, ammonium
quaternaires, etc.). La pollution de l’environnement par les antiseptiques peut participer à la sélection des microorganismes
porteurs de résistances aux antibiotiques. Deux phénomènes permettent de comprendre qu’un antiseptique sélectionne des
souches porteuses d’antibiorésistance (ou qu’un antibiotique sélectionne pour la résistance à un antiseptique) :

les mécanismes génétiques de résistance à un antibiotique et à un antiseptique sont portés par les mêmes supports génétiques
(plasmides notamment) ; l’exposition d’une bactérie à l’antibiotique ou à l’antiseptique concernés sélectionne les souches
porteuses de résistance aux deux types de composés : c’est la co-résistance ;

le même mécanisme génétique (codant pour une pompe à efflux par exemple) entraine une résistance à la fois à un antibiotique
et un antiseptique ; c’est le phénomène de résistance croisée qui about à la sélection des deux types de résistance en présence de
l’une ou l’autre de ces molécules.

7. Synthèse et perspectives : Mieux appréhender les risques liés à
l’environnement et à l’élevage intensif
[caption id="attachment_5634" align="alignright" width="400"]

 Figure 5. Pollution environnementale par les

antibiotiques, les bactéries résistantes aux antibiotiques et leurs gènes de résistance. La flore bactérienne commensale et/ou
pathogène de ’homme et des animaux (bétail, volaille, poissons d’élevage, etc.) subit une pression de sélection par les
antibiotiques dans la communauté, les établissements de soins et les élevages. Les bactéries sélectionnées pour leurs résistances
aux antibiotiques sont essaimées dans l’environnement, directement ou via les stations d’épuration des eaux usées. Ces bactéries
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résistantes diffusent entre le réservoir humain et le réservoir animal (contacts directs, aliments, etc.). L’environnement est
lui-même une source de nouvelles résistances aux antibiotiques chez des bactéries pouvant contaminer l’homme et les animaux.
[Source : © Max Maurin][/caption]L’antibiorésistance est un phénomène complexe et ancien, devenu un problème majeur en
santé humaine et animale du fait des effets combinés de trois acteurs : 1/ la surconsommation des antibiotiques depuis plusieurs
décennies ; 2/ la grande plasticité génomique et donc l’adaptabilité des bactéries à la pression de sélection exercée par ces
molécules ; et 3/ les échanges permanents entre les trois grands réservoirs de gènes de résistance que sont l’environnement, les
animaux et l’homme (Figure 5).

Les échanges internationaux (humains, animaux, produits alimentaires) nombreux et rapides ont également aggravé cette
situation. L’environnement est pollué à la fois par les microorganismes résistants d’origine humaine et animale, et par des
concentrations résiduelles d’antibiotiques. Ces deux types de pollutions favorisent l’émergence de nouvelles résistances aux
antibiotiques et leurs transferts entre espèces bactériennes.

Du fait des interactions très fortes entre les réservoirs humain, animal et environnemental, la dissémination des mécanismes
génétiques d’antibiorésistance est ensuite rapide et majeure. Par rapport aux autres polluants environnementaux (autres
médicaments, produits chimiques, métaux lourds, etc.), cette pollution se singularise par sa possible dissémination au sein de la
population humaine et animale. En effet, les transmissions inter-humaines, inter-animales, et entre hommes et animaux des
bactéries porteuses d’antibiorésistances, expliquent ses effets à la fois individuels et collectifs. Parmi les moyens de lutte contre
l’émergence et la diffusion de l’antibiorésistance, il est primordial notamment :

de réduire et d’optimiser la consommation globale des antibiotiques ;

d’éviter ou tout au moins de limiter la diffusion des antibiotiques et des bactéries porteuses de gènes de résistance dans
l’environnement, en particulier à partir des sources principales (hôpitaux, usines de fabrication des antibiotiques, élevages
intensifs, stations d’épuration des eaux, etc.) ;

d’améliorer le niveau d’hygiène et développer des systèmes d’assainissement des eaux dans les pays en voie de développement ;

de mieux surveiller la pollution environnementale par les antibiotiques et les gènes d’antibiorésistance [14], [15].

8. Messages à retenir

La consommation mondiale des antibiotiques se chiffre en milliards de doses quotidiennes et ne cesse d ‘augmenter.

Les antibiotiques consommés par l’homme et les animaux modifient profondément leur flore microbienne commensale et
sélectionne des souches bactériennes de plus en plus résistantes à ces molécules.

Les capacités d’adaptation des bactéries pathogènes de l’homme et des animaux liées à leur plasticité génomique leur permettent
de développer et d’échanger sans cesse de nouveaux mécanismes d’antibiorésistance.

Les antibiotiques consommés par l’homme et les animaux, ainsi que les bactéries porteuses de mécanismes d’antibiorésistance,
sont dispersés dans l’environnement sous forme active.

L’environnement est un réservoir naturel de nombreuses espèces bactériennes et de gènes d’antibiorésistance, enrichi en
permanence par les pollutions de source humaine et animale.

Les échanges permanents entre les réservoirs humain, animal et environnemental pérennisent l’émergence et la diffusion de
l’antibiorésistance

Il est nécessaire de développer de nouveaux antibiotiques et de nouvelles stratégies thérapeutiques pour lutter contre
l’antibiorésistance, mais également de diminuer et d’optimiser la consommation des antibiotiques actuels chez l’homme et
l’animal
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