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La yersiniose, causée dans la plupart des cas (98,7 %) par Y. enterocolitica, était la troisieme in-
fection gastro-intestinale bactérienne d’origine alimentaire la plus fréquemment signalée en 2022
chez ’lhomme dans I'Union européenne (UE) [1].

Cela correspond a 7919 cas confirmés (2022), soitune incidence de 2,2 cas pour 100 000 habi-
tants/an. La yersiniose est donc environ 10 fois plus rare que la salmonellose [3].

La maladie n’est plus soumise a déclaration obligatoire en Suisse depuis 1999.

Des analyses anglaises indiquent que le nombre de cas est plus élevé que ce que I’'on pensait
jusqu’a présent, avec des changements dans la répartition selon I'adge et la saison.

L’UE, en revanche, ne fait état d’aucune tendance significative (augmentation ou diminution) entre
2018 et 2022.

Y. enterocolitica a été isolée en Suisse dans 32 % des denrées alimentaires animales a risque et
dans 25 % des aliments végétaux a risque.

Suite a I'analyse du génome entier (WGS) d’isolats provenant de Suisse (2019-2023), des compa-
raisons ont été réalisées entre des souches humaines de Y. enterocolitica et les souches isolées
de 100 aliments d’origine animale et de 100 aliments d’origine végétale.

Le biotype 1A, décrit comme non pathogéne, est le deuxieme biotype le plus fréquemment isolé a
partir d’échantillons cliniques et celui qui est aussi le plus souvent retrouvé dans les aliments.
Une parenté génétique a été établie entre trois souches humaines et animales de Y. enterocadlitica
(biotype 4, sérotype O:3 ST18 et biotype 1A), mais aucune parenté avec des isolats végétaux.

Introduction

Les bactéries du genre Yersinia sont des batonnets
courts anaérobies facultatifs a Gram négatif, appar-
tenant a la famille des entérobactériacées [4]. On
distingue actuellement 18 espéces, parmi les-
quelles Yersinia (Y.) pestis, Y. enterocolitica et
Y. pseudotuberculosis sont particulierement patho-
génes pour ’lhomme [4]. Nous ne traitons ci-aprés
que de I'espéce Y. enterocalitica.

Yersinia enterocolitica est un agent pathogéne psy-
chrotrophe d’origine alimentaire. Il est divisé en

6 biotypes (BT) (1A, 1B, 2-5) et plus de 60 séro-
types. Le BT 1B hautement pathogeéne (surtout le
1B-0:8) est rare, tandis que les isolats cliniques ap-
partiennent généralement aux BT 2, 3 et 4 [4]. Le
BT 1A est considéré comme non pathogene, mais il
peut provoquer des infections chez les personnes
immunodéprimées [13]. En Europe, les sérovars
0:3, O:9 et 0:5,27 dominent. L’agent pathogéne le
plus fréquent de la yersiniose est le biosérovar

4/0:3 (environ 90 %), suivi du 2/0:9 (environ 7 %)

[4].

Les porcs d’engraissement constituent le principal
réservoir de cet agent pathogene. La bactérie a été
isolée dans des échantillons de viande, d’huitres,
de poissons et de lait cru, mais aussi d’échantillons
de sol. Chezles porcs d’engraissement, la langue,

le pharynx et le rectum sont particulierement coloni-
sés par Y. enterocolitica. Cette bactérie estasymp-

tomatique chez les animaux de I'espéce porcine.

Les infections humaines sont généralement d’ori-
gine alimentaire. Les agents pathogénes peuvent
également se multiplier & des températures am-

biantes basses (température du réfrigérateur) et

dans des conditions microaérophiles [4]. Les fac-
teurs de risque importants pour les infections spora-
diques par Y. enterocolitica sont la consommation
de viande de porc crue ou insuffisamment cuite.

Les symptémes fréquents des infections d’origine
alimentaire sontla diarrhée, les douleurs abdomi-
nales et la fievre, mais les séquelles, comme les
douleurs articulaires (arthrite réactive) et les érup-
tions cutanées (érythéeme noueux), ne sont pas
rares non plus [8].

En Allemagne et en Europe, le nombre de cas de
yersiniose a augmenté ces derniéres années. Les
données de la surveillance officielle des denrées
alimentaires en Allemagne attestent principalement
de laprésence de Y. enterocolitica dans la viande
de porc crue. Les aliments d’origine végétale con-
sommeés crus ont également été identifiés comme
source d’infection dans toute I'Europe [12].



Problématique

De nouvelles analyses en Angleterre montrent une
incidence de la yersiniose plus élevée que prévu,
avec de nombreux cas non diagnostiqués. L’épidé-
miologie évolue en outre dans le temps, en fonction
des saisons et de I’age [5]. Cette épidémiologie

changeante pourraitindiquer des sources d’infec-
tion en évolution et la nécessité d’une surveillance
et d’études supplémentaires afin de pouvoir mettre
en place des mesures de lutte plus précises.

La maladie n’est plus soumise a déclaration obliga-
toire en Suisse depuis le 13 janvier 1999.

Le Centre national pour les entéropathogénes
(NENT) de I'Université de Zurich (Institut de sécu-
rité et d’hygiene alimentaires) continue de recevoir
des isolats humains. Quelques laboratoires en-
voient au NENT les souches de Yersinia qu'ils ont
isolées pour obtenir un typage. Dans ce contexte, le
nombre de yersinioses semble avoir augmenté au
cours des dernieres années (fig. 1). On ne sait pas
dans quelle mesure cette hausse correspond a la
situation réelle [7].

Une étude de Fredriksson-Ahomaa M. et al. (2011)
a caractérisé 128 souches de Y. enterocolitica iso-
Iées en Suisse entre 2001 et 2010 a partir d’échan-
tillons cliniques humains. La plupart des souches
caractérisées a I'époque (75 sur 128) appartenaient
aux BT 2, 3 ou 4 et portaient le géne ail, un mar-
queur chromosomique de virulence [2].
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Fig. 1 Isolats humains transmis au NENT [7].

Entre 2007 et 2021, un foyer attribué a Yersinia
spp. a été déclaré a ’OSAYV [6], puis un autre en
2023, au cours duquel 4 personnes sont tombées
malades, dont une a été hospitalisée [11].

"Dans le cas des cgMLST, les génomes trés étroitement apparentés sont
regroupés en un type de cluster (CT).

Activités
Plusieurs groupes chargés de la détection précoce
se sont penchés sur le sujet.

Evaluation de la détection précoce

Les comités de détection précoce de I’'OSAV ont
conclu queles données disponibles en Suisse ne
permettaient pas de porter un jugement définitif. lls
ont suggéré des clarifications supplémentaires.
lls ont ensuite chargé I'Institut pour la sécurité et
I’hygiéne alimentaires de I'Université de Zurich de
réaliser une étude exploratoire afin d’étoffer les
connaissances :

e Qu’enest-il de la yersiniose dans notre pays ?

¢ Quels sont les sérovars et biovars présents
dans les cas humains et concordent-ils ?

e Yersinia spp. est-elle présente en Suisse dans
des denrées alimentaires a risque (d’origine
animale ou végétale) ?

e Existe-t-ilun lien entre ces denrées et les cas
humains ?

Deux lots de travaux ont permis de répondre a ces

questions : le premier lot a consisté en une analyse

rétrospective d’isolats humains sélectionnés au
cours des derniéres années et, si disponibles, d’iso-
lats collectés de denrées alimentaires. Le deuxieme
lot était une étude sur la prévalence de Yersinia
spp. dans les denrées alimentaires a risque [9].

Résultats

Les souches de Y. enterocolitica des biotypes/séro-
groupes 1A, O3 et O9 isolées de patients humains
en Suisse entre 2019 et 2023 ont été caractérisées
au moyen d’analyses du génome entier (WGS) et
de profils de résistance aux antibiotiques.

La plupart des isolats (66/149, 44 %) ap partenaient
au BT 4 et au sérotype O:3. Au total 50 isolats sur
les 149 (34 %) étaient de BT 1A, suivis d’isolats de
BT 2/0:9 (31/149; 21 %) et d’isolats de BT 3/0:3
(2/149, 1 %). Sur les 149 isolats, 128 (86 %) prove-
naient d’échantillons de selles, 8 (5 %) d’hémocul-
tures et 13 (9 %) d’échantillons cliniques inconnus.
52 % des isolats provenaient de patients de sexe
masculin. L’age moyen des patients et patientes
était de 28 ans (< 1 -94 ans) [9].

Le typage des séquences multilocus (MLST) et les
analyses core genome MLST (cgMLST') montrent
une grande diversité du BT 1A, tandis que le

BT 2/0:9 (type de séquence ST12) est étroitement
groupé. Le BT 4/0:3 (généralement ST18) est plus
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variable, avec deux sous-populations clonales qui
sont largement répandues [9].

Denrées alimentaires animales a risque :

100 échantillons de viande de porc (viande suisse ;
produits réfrigérés prélevés de mars a avril 2024)
provenant de six entreprises suisses du commerce
de détail ont été analysés afin de déterminer la pré-
sence et la diversité génomique de Yersinia entero-
colitica [13].

Au total, 32 % des 100 échantillons, aprés enrichis-
sement, ont été testés positifs a Y. enterocolica, dé-
tectée aussi quantitativement dans deux échantil-
lons (Cipollata, émincé de porc ; 20 UFC/g dans
chaque cas). L’analyse WGS a montré, sur la base
d’une analyse cgMLST, une grande diversité géné-
tique. Seules 3 des 32 souches appartenaient au
BT 4, sérotype O:3 ST 18, qui est le sous-type

« pathogéne » le plus courant associé a des cas cli-
niques en Suisse. Les autres souches (n=17) ca-
ractérisées étaient de BT 1A [13].

Seules les trois souches de BT 4, sérotype O:3
portaient le géne ail, qui code pour une protéine du
locus d’invasion d’attachement, principal facteur de
virulence. De plus, ces trois isolats appartenaient a
deux sous-clusters de souches cliniques humaines
isolées en Suisse au cours des derniéres années
[13].

Denrées alimentaires végétales a risque :

Un échantillon de 100 produits maraichers

(21 herbes aromatiques et 79 salades) achetés en
avril 2024 dans le commerce de détail suisse a fait
l'objet de 'enquéte. Autotal 33 produits provenaient
de Suisse et 62 de I'étranger. 5 n’avaient pas d’indi-
cation d’origine. Sur les 100 échantillons analysés,
25 (25 %) étaient positifs a Y. enterocolitica aprés
enrichissement (bactérie présente dans 24 salades
sur les 79 analysées ; dans 1 herbe aromatique
fraiche surles 21 analysées) [14]. Y. enterocolitica
n’a été décelée quantitativement dans aucun de
ces échantillons.

L’analyse WGS a montré, sur la base d’une analyse
cgMLST, une grande diversité génétique également
dans les denrées alimentaires d’origine végétale.
Tous les isolats appartenaient au biotype 1A. Il n’y
avait pas de relations de parenté (cluster) entre les
isolats alimentaires et les isolats cliniques humains
des années précédentes en Suisse.

Conclusions

Le nombre réel de personnes concernées en
Suisse n’est pas connu. Le nombre de cas humains

a-t-il augmenté en Suisse également ? Y a-t-il eu
des changements dans le temps, des différences
dans les répartitions des cas par saison et par
age ? ll n'est pas possible, pour I'heure, de ré-
pondre de maniére définitive a ces questions.

Les données disponibles [12] ne permettent pas de
confirmer une sous-déclaration des yersinioses en
Allemagne, phénoméne présumé en Angleterre [5].
Il est toutefois frappant de constater que seuls des
foyers ne comportant que quelques cas de maladie
sont signalés, souvent dans des ménages privés,
alors que le nombre de cas a augmenté au cours
des derniéres années [12].

Il est surprenant également de constater que le
biotype 1A de Y. enterocolitica est le deuxiéme bio-
var le plus fréquemment isolé en Suisse (dans le
reste de 'Europe, BT 2/0:9) a partir d’échantillons
cliniques humains. Les souches appartenant au
BT 1A ont longtemps été considérées comme non
pathogénes. Cette vision commence a changer en
raison de nouvelles connaissances sur le potentiel
toxigéne de ces bactéries [10]. Un foyer de BT 1A a
été signalé en 2024 en Australie en rapport avec un
milk-shake. Les symptémes étaient Iégers et con-
cernaient des personnes agées d’un établissement
de soins stationnaires pour personnes ageées [15].
Les auteurs ont conclu que le biotype 1A de Y. en-
terocolitica pouvait étre pathogéne pour ’'homme
[15].

Lors de I'analyse des isolats provenant de denrées
alimentaires animales, on remarque que seuls

3 isolats sur 32 appartiennent au BT 4/0:3, alors

gue la majorité d’entre eux (17/32, 53 %) appartien-
nent au BT 1A. A noter que, parmi les isolats collec-
tés en 2024 sur des aliments d’origine animale, des
clusters avec des isolats humains sont apparus,

bien que ces isolats cliniques aient été collectés

entre 2019-2023 [16].

Pour les aliments d’origine végétale, on a égale-
ment constaté une prédominance du BT 1A.
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