
Comptes Rendus

Biologies

Vincent Jarlier

L’antibiorésistance : un bon exemple du concept «une seule santé »

Volume 346, Numéro spécial S1 (2023), p. 5-8

En ligne depuis le 23 janvier 2024
Numéro publié le 18 mars 2024

Numéro spécial :Une seule santé : les microbes et l’antibiorésistance en partage

Rédacteur en chef invité : Pascale Cossart (Professeur de l’Institut Pasteur, France –
Secrétaire perpétuel honoraire de l’Académie des sciences)

https://doi.org/10.5802/crbiol.139

Cet article est publié sous la license
Creative Commons Attribution 4.0 International.
http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/

C EN T R E
MER S ENN E

Les Comptes Rendus. Biologies sont membres du
Centre Mersenne pour l’édition scientifique ouverte
www.centre-mersenne.org — e-ISSN : 1768-3238

https://doi.org/10.5802/crbiol.139
http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/
https://www.centre-mersenne.org
https://www.centre-mersenne.org


Comptes Rendus
Biologies
2023, Vol. 346, Special Issue S1, p. 5-8
https://doi.org/10.5802/crbiol.139

Une seule santé : les microbes et l’antibiorésistance en partage

L’antibiorésistance : un bon exemple du concept
«une seule santé »

Vincent Jarlier ,a,b

a Membre correspondant de l’Académie Nationale de Médecine, France
b Professeur émérite de Bactériologie-Hygiène, Faculté de Médecine Sorbonne
Université, France

Courriel : jarliervincent@gmail.com

Résumé. La résistance aux antibiotiques est la conséquence délétère directe de deux causes syner-
giques liées à l’activité humaine : l’utilisation massive d’antibiotiques en santé humaine et animale,
qui entraîne la sélection des bactéries les plus résistantes, et la dissémination des bactéries résis-
tantes ainsi sélectionnées, directement par transmission au sein des populations humaines et ani-
males («transmission croisée »), et indirectement via l’environnement. Le concept «une seule santé »
permet une approche intégrée des différentes composantes de la question, en permettant de relier les
écosystèmes humains, animaux et environnementaux et leurs dynamiques.

Mots-clés. Antibiotiques, Une seule santé, Bactéries résistantes aux antibiotiques.

Note. Cet article a fait l’objet d’une communication faite lors du colloque hepta-académique du
15 juin 2022 intitulé « Une seule santé : les microbes et l’antibiorésistance en partage ».

Publication en ligne : 23 janvier 2024, Publication du numéro : 18 mars 2024

Le concept « one health » (« une seule santé »),
dont les prémices ont été introduits par le médecin
anatomopathologiste Rudolf Virchow (1821–1902)
s’est nourri du constat que les maladies infectieuses
à risque épidémique étaient liées à des relations
entre les populations humaines et animales et l’en-
vironnement. De telles relations, déjà connues pour
des infections bactériennes (salmonelloses, tubercu-
lose, morve, etc.) sont devenues aussi évidentes pour
des infections virales émergentes (grippe aviaire,
infections à coronavirus, etc.). Le concept « une
seule santé » débouche sur une approche inté-
grée, systémique, donc pluridisciplinaire, des enjeux
sanitaires.

La résistance bactérienne aux antibiotiques, phé-
nomène identifié dès le début de l’utilisation des an-
tibiotiques en médecine humaine et animale, n’est
certes pas une maladie, mais elle a des conséquences
délétères directes sur les maladies infectieuses bac-

tériennes en en compliquant le traitement. Lorsque
le nombre d’antibiotiques encore actifs est très ré-
duit (multirésistance, c’est à dire résistance associée
à plusieurs antibiotiques) le risque est l’impasse thé-
rapeutique [1, 2], risque d’autant plus réel que le
nombre de nouveaux antibiotiques n’a cessé de di-
minuer depuis les années 1980.

On a d’abord rapidement constaté que certaines
espèces bactériennes étaient intrinsèquement résis-
tantes à certains antibiotiques (résistance naturelle).
A titre d’exemples, le bacille de la tuberculose et
le colibacille, espèce bactérienne responsable de la
très grande majorité des infections urinaires, sont
naturellement résistants à la pénicilline. On a en-
suite constaté l’apparition progressive de résistances
chez des bactéries initialement sensibles aux anti-
biotiques (résistance acquise). Ce phénomène, qui a
suivi de près (quelques mois à années) la mise sur
le marché d’un antibiotique a été malheureusement
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observé pour toutes les familles d’antibiotiques et
aucune molécule au sein des différentes familles n’a
jusquici échappé à cette évolution [3, 4].

La résistance acquise résulte de la propriété
qu’ont les bactéries, comme tout être vivant, de
modifier leur matériel génétique et de s’adapter.
Deux grands types de modifications du matériel
génétique sont en cause dans la résistance acquise
des bactéries aux antibiotiques : erreur de recopiage
(mutations) du génome lors de la reproduction bac-
térienne et acquisition de matériel génétique « étran-
ger » par transfert de gènes de résistance entre bac-
téries, véhiculés par des supports variés (plasmides,
transposons, etc.).

Que l’acquisition de la résistance aux antibio-
tiques résulte de mutations ou de transferts de gènes
entre bactéries, elle confère aux bactéries un avan-
tage lorsqu’elles sont exposées aux antibiotiques
auxquels elles sont devenues résistantes. Ces bacté-
ries survivent alors que les bactéries sensibles sont
éliminées. On parle alors « d’avantage sélectif » de la
résistance et de « pression de sélection » par les an-
tibiotiques. La sélection de bactéries résistantes par
les antibiotiques est un exemple typique de sélec-
tion darwinienne. Les deux types dévénements géné-
tiques mis en jeu dans la résistance acquise peuvent
se combiner et saccumuler dans une même cellule
bactérienne en raison de cycles successifs de sélec-
tion sous pression antibiotique puis de transmission
et dissémination des bactéries résistantes ainsi sé-
lectionnées vers de nouveaux hôtes (cf. ci-après).
Chaque nouvel hôte peut en effet recevoir à son tour
des antibiotiques et ainsi voir ses microbiotes soumis
à leur tour aux pressions antibiotiques. Le résultat de
ces cycles répétés est l’évolution progressive vers la
résistance à plusieurs antibiotiques de familles dif-
férentes (par exemple béta-lactamines, aminosides,
quinolones, etc.), ce que l’on appelle « multirésis-
tance ». La multirésistance bactérienne pose de diffi-
ciles problèmes thérapeutiques en pratique médicale
courante.

Les deux causes majeures de la résistance aux
antibiotiques sont la pression de sélection exer-
cée par l’usage des antibiotiques et la transmission
et la dissémination des bactéries résistantes sélec-
tionnées [5]. L’utilisation massive d’antibiotiques en
santé humaine et animale entraîne la sélection des
bactéries résistantes puis multirésistantes [6]. Il faut
cependant préciser que s’il y a une corrélation entre

les volumes d’antibiotiques utilisés en médecine hu-
maine et vétérinaire et la résistance, de nombreux
exemples montrent qu’à un même niveau d’utilisa-
tion des antibiotiques les taux de résistance peuvent
être bien différents d’un pays à l’autre ou d’un hôpital
à l’autre et, inversement, qu’à des taux de résistance
identiques les niveaux d’utilisation des antibiotiques
peuvent être bien différents d’un pays à l’autre ou
d’un hôpital à l’autre. D’autres facteurs participent
donc au phénomène de résistance.

La transmission et la dissémination des bactéries
résistantes sélectionnées peut se faire directement
(« transmission croisée ») d’individu à individu (de
microbiote à microbiote) au sein des populations hu-
maines et animales, parfois dans certaines circons-
tances entre humains et animaux, ou indirectement
par l’environnement, en particulier via les émonc-
toires humains et animaux qui sont évacués vers les
eaux usées puis en aval des stations d’épuration : vers
les cours d’eau et arrosage en agriculture (résidus li-
quides) et épandage (résidus solides). La dissémina-
tion des bactéries résistantes et de leurs gènes de
résistance dans l’environnement permet leur retour
vers les microbiotes, en particulier intestinaux, hu-
mains et animaux via l’alimentation et la consomma-
tion deau, par exemple lors de voyages dans les pays
où la résistance est élevée [7].

L’importance clef de la dissémination dans le suc-
cès épidémiologique des bactéries résistantes est
particulièrement évidente dans le cas des espèces
bactériennes dont les niches écologiques sont les
microbiotes de l’homme et de l’animal (bactéries
commensales), espèces majeures des infections hu-
maines (ex. Staphylococcus aureus, entérobactéries
telles que les colibacilles et les klebsielles, pneumo-
coques, etc.) font l’objet de transmission fréquente
entre humains (pour certaines d’entre elles entre ani-
maux, éventuellement entre humains et animaux),
puis de dissémination dans l’environnement. C’est
au sein de ces espèces q’uont été surtout identifiées
des souches multirésistantes aux antibiotiques qui
résultent d’événements génétiques multiples surve-
nus durant des cycles successifs de transmission et
de pression de sélection. Ces d’événements sont in-
croyablement complexes : (a) excision de gènes de
résistance du chromosome de microorganismes qui
en sont porteurs à l’état naturel (« progéniteurs », par
exemple Staphylococcus sciuri pour le gène codant
la résistance à la méticilline chez S. aureus (SARM)) ;
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(b) intégration de ces gènes dans des éléments géné-
tiques mobiles (intégrons, transposons, plasmides)
permettant le transfert entre bactéries ; (c) muta-
tions touchant des gènes chromosomiques impli-
qués dans l’activité d’autres antibiotiques (ex. quino-
lones) ce qui ajoute des caractères de résistance sup-
plémentaires ; et éventuellement (d) mutations addi-
tionnelles dites « compensatoires », c’est à dire néces-
saires pour stabiliser l’ensemble des modifications
ci-dessus.

Ces événements génétiques sont si complexes
qu’il est exclu de les reproduire de novo chez chaque
individu soumis à un traitement antibiotique. Les
bactéries multirésistantes ainsi générées dissé-
minent dans les établissements de soins et les collec-
tivités mais aussi dans la population générale. C’est
ainsi que se sont produites successivement les épidé-
mies mondiales de SARM (depuis les années 1970),
d’entérobactéries productrices de β-lactamases à
spectre élargi de type CTX-M (depuis les années
1990) puis productrices de carbapénémases (depuis
les années 2000) et enfin dernièrement résistantes à
la colistine par MCR-2. La dissémination mondiale
de ces bactéries multirésistantes est en grande par-
tie « souterraine », de microbiote à microbiote, en
raison de leur caractère commensal. Cette dissémi-
nation silencieuse peut à tout moment devenir ap-
parente lorsque surviennent des infections cliniques
en cas de facteurs de risque (immunodépression,
manœuvres invasives, etc.). On peut mettre en évi-
dence les chaînons des transmissions et dissémi-
nations dans ces épidémies souterraines par la re-
cherche systématique de bactéries multirésistantes
dans les microbiotes des humains et des animaux et
dans l’environnement. D’innombrables publications
ont montré la présence de bactéries résistantes aux
antibiotiques d’origine humaine et animale, ou de
leurs gènes de résistance, dans de nombreux sec-
teurs de l’environnement : eaux usées en aval des
hôpitaux, des agglomérations humaines et des éle-
vages ; stations d’épuration, voire eau du « réseau
potable » dans certains pays ; rivières, lacs et océans;
animaux sauvages (mammifères, oiseaux, pois-
sons, etc.) vivant dans les, ou proches des, milieux
anthropisés.

Par contraste, dans le cas des espèces bacté-
riennes « strictement pathogènes », la transmission
entre individus malades/contagieux et individus
sains entraîne des chaînes épidémiques bien visibles

d’infections comme par exemple de tuberculose à
souches multirésistantes.

La sauvegarde de l’activité des antibiotiques est
à l’évidence un sujet de développement durable. Ce
sujet s’intègre bien dans l’approche « one health »
en raison de ses composantes humaine, animale
et environnementale, et des liens entre ces com-
posantes. L’approche « one health » permet une
vue synthétique des composantes de l’antibiorésis-
tance. Cependant, il faut garder à l’esprit que les ac-
tions pour sauvegarder l’efficacité des antibiotiques
sont très largement spécifiques et « catégorielles »,
diffèrent beaucoup en pratique selon les compo-
santes de l’antibiorésistance et doivent largement
être mises en œuvre localement. En clair, une vue
globale, euristique, de l’antibiorésistance ne doit pas
obérer ni retarder la mise en place immédiate d’ac-
tions focalisées mêmes si elles paraissent fragmen-
taires.

Les actions destinées à lutter contre l’antibioré-
sistance et sauvegarder l’efficacité des antibiotiques
telles qu’énumérées dans les programmes natio-
naux [8] et internationaux [9, 10] sont pour l’es-
sentiel concordantes, même si les plans diffèrent
par leur périmètre (santé humaine, santé animale,
environnement, etc.). Certaines actions sont plus
rarement évoquées, telle que le contrôle des épi-
démies et le traitement des effluents. Les actions
peuvent être regroupées en deux grandes catégories :
(a) actions visant à diminuer la pression de sélec-
tion sur les bactéries résistantes en limitant les vo-
lumes d’antibiotiques utilisés et (b) actions visant
à contrôler la transmission et la dissémination des
bactéries résistantes ou des gènes codant la résis-
tance [11–13].

En conclusion, la menace d’une ère post-
antibiotique doit être intégrée à la liste d’autres
grandes menaces écologiques qui s’inscrivent dans
le registre du développement durable que sont le
réchauffement de la planète, la pollution des eaux
et la réduction de la biodiversité. L’approche « one
health » permet d’intégrer les différentes causes
qui favorisent de manière synergique la résistance
aux antibiotiques dans les populations humaines et
animales et dans l’environnement.
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