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e Larésistance aux antimicrobiens (RAM) constitue une menace globale considérable pour la santé.

e Les génes de résistance transmissibles présents dans les denrées alimentaires peuvent se propa-
ger vers la flore intestinale ou des germes pathogénes.

e Une étude européenne indique que les souches bactériennes probiotiques pourraient favoriser la

RAM.

e Une étude exploratoire sur la RAM dans les compléments alimentaires a été menée dans la foulée

en Suisse.

e L’analyse a porté sur vingt compléments alimentaires probiotiques provenant de pharmacies et

d’entreprises locales.

e Aucun gene de résistance aux antibiotiques (ARG) transmissible n’a été mis en évidence a 'aide
de la méthode de séquencage développée par Oxford Nanopore Technologies.

o En I'état actuel des connaissances, les compléments alimentaires probiotiques analysés ont été
jugés sirs. Certains génes de résistance nécessiteront cependant d’autres évaluations.

Introduction

La résistance aux antimicrobiens (RAM ; antimicro-
bial resistance) représente une menace considé-
rable pour la santé publique mondiale. Le dévelop-
pement d’'une RAM est causé par les génes de ré-
sistance aux antibiotiques (ARG). Une partie de ces
genes sont mobiles et peuvent transmettre leurs
propriétés de résistance a d’autres bactéries via dif-
férents mécanismes [1]. Ce processus connu sous
le nom de transfert horizontal de génes consiste en
'échange de fragments d’ADN entre les bactéries.
Il est facilité en particulier par les éléments géné-
tiques mobiles tels que les plasmides [2].

En cas de consommation de denrées alimentaires
contenant des bactéries porteuses de génes de ré-
sistance mobiles, il y a un risque que ces genes
soient transmis a la flore bactérienne intestinale ou
a des microorganismes pathogénes du systeme di-
gestif humain ; cela peut entrainer le développe-
ment de bactéries résistantes aux antibiotiques
dans le microbiome intestinal. L’'impact des probio-
tiques sur le microbiome humain est sujet a contro-
verse : il se pourrait cependant qu’ils exercent une
influence sur le résistome intestinal et qu’ils contri-
buent a la propagation des génes de résistance [3].

Problématique
Une étude européenne suggeére que les bactéries
probiotiques pourraient contribuer au développe-

ment de résistances antimicrobiennes [4]. Les con-
clusions de cette étude rejoignent celles d’autres
études, selon lesquelles la consommation de pro-
duits probiotiques peut favoriser la transmission de
genes de résistance a des bactéries présentes
dans la flore intestinale humaine [5, 12].

Evaluation de la détection précoce

Les organismes chargés de la détection précoce ju-
gent le signal pertinent, mais peu urgent. Une ana-
lyse approfondie des germes résistants aux antibio-
tiques semble indispensable.

Activités

En coopération avec I'Office fédéral de la sécurité
alimentaire et des affaires vétérinaires (OSAV), le
Service de la sécurité alimentaire et des affaires vé-
térinaires du canton de Bale-Campagne (ALV) a
lancé une étude visant a évaluer les risques liés a
I'ajout ciblé de cultures microbiennes dans des
compléments alimentaires sous I'angle du dévelop-
pement ou de la propagation d’antibiorésistances.

Résultats

L’étude a porté sur vingt compléments alimentaires
différents disponibles dans des pharmacies et des
entreprises locales en Suisse. La plupart des pro-
duits analysés avaient été produits dans I'espace
européen (Allemagne, France, Belgique, Pays-Bas,
Italie et Autriche). Les espéces bactériennes sui-



vantes avaient été ajoutées aux échantillons préle-
vés : Lactobacillus (Lb.) acidophilus, Bifidobacte-
rium (B.) longum subsp. longum, Lb. rhamnosus et
B. animalis subsp. lactis, et B. bifidum. Les espéces
de bactéries B. longum subsp. infantis, Enterococ-
cus (E.) faecium, Lb. reuteri, Lb. fermentum,

Lb. gasseri, Lb. delbrueckii subsp. bulgaricus,

Lb. crispatus, Streptococcus (S.) thermophilus, Ba-
cillus (Bc.) coagulans et Bc. subtilis avaient égale-
ment été ajoutées, mais plus rarement.

Fig. 1 Enterococcus résistants a la vancomycine
(crédit : Dan Higgins, Centers for Disease Control and Preven-
tion)

La méthode choisie (Oxford Nanopore) a permis de
mettre en évidence le génotype de sept ARG.

Dans la littérature, 'ARG tet(W) est décrit comme
étant une bifidobactérie trés répandue. Les souches
de tet(W) sont en principe considérées comme
s(res [7,8,9].

Les ARG tet(Q) et CipL associés aux bifidobacté-
ries et a S. thermophilus ne sont pas suffisamment
décrits dans la littérature et il est donc impossible
de les évaluer de maniére définitive.

D’autres ARG (ARG mph(l) et dfrG) mis en évi-
dence ne proviennent pas de souches probiotiques,
mais d’un autre ingrédient, la microalgue Chlorella,
ajouté au complément alimentaire dans des condi-
tions non stériles. Ainsi, les ARG détectés prove-
naient de la flore microbienne accompagnatrice de
l'algue. On ne sait toutefois pas avec certitude si
ces génes sont exprimés et s'ils favorisent les résis-
tances, car la méthode d’analyse choisie ne permet
pas de le vérifier.

Les génes de résistance aux antibiotiques aac(6’)-li
et msr(C) mis en évidence ont pu étre identifiés
comme appartenant a 'espece bactérienne E. fae-
cium. lls ont été détectés dans les trois échantillons

dans lesquels on a déclaré I'utilisation de souches
d’E. faecium.

Ces ARG sont situés sur le chromosome de la bac-
térie. Cela signifie qu’ils ne peuvent normalement
pas étre simplement transmis a d’autres bactéries —
sauf s’ils se trouvent a proximité d’éléments géné-
tigues mobiles tels que les transposons ou les inté-
grons [10, 11].

Les compléments alimentaires, mais aussi les den-
rées alimentaires contenant des souches d’E. fae-
cium ou des composants végétaux non stériles
comme les algues Chlorella requiérent une atten-
tion particuliére. Bien que les ARG de ces souches
d’E. faecium aient déja été largement caractérisés,
les connaissances scientifiques actuelles ne per-
mettent pas de déterminer s’ils sont totalement inof-
fensifs [6].

Conclusions

L’analyse de vingt compléments alimentaires conte-
nant des cultures bactériennes vivantes (probio-
tiques) a montré que ceux-ci étaient généralement
srs ; aucune antibiorésistance transmissible n’a
été mise en évidence, si bien qu’une transmission
de bactéries a la flore intestinale semble peu pro-
bable.

Si les génes de résistance présents dans les
souches probiotiques ont été détectés, la méthode
choisie pour I'analyse n’a pas permis de vérifier leur
expression phénotypique. Il n’est par conséquent
pas possible de procéder a une évaluation définitive
de certains génes.

Dans le cadre de l'autocontréle, les fabricants doi-
vent garantir que les bactéries ajoutées aux pro-
duits sont des souches bactériennes bien caractéri-
sées et donc sdres.

Il convient de continuer a suivre les publications
scientifiques sur la mobilité des génes résistants
des microorganismes utilisés comme probiotiques
dans les compléments alimentaires et de les rééva-
luer en temps voulu.
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