
Apport d'outils de typage molCculaire a la comprBhension 
de la circulation de salmonelles de 1'6levage bovin au produit fini 
Contribution of molecular typing tools to the understanding of the 
circulation of salmonellae from the cattle farm to the final product 
Y. MILLEMANN. S. BEHAR, S. GAUBERT, C. COLMIN 
Uniti Epidkmiologie et Analyse des Risques, ENV Alfort, 94704 Maisons-Alfort Cedex 

INTRODUCTION 

Les salmonelles sont le premier agent bactkrien responsable de 
toxi-infections alimentaires en France. Ces bacttries sont res- 
ponsables d'infections chez 1'Homme et I'animal et sont sou- 
vent retrouvtes dans les environnements d'klevage. Salmo- 
nella enterica subsp. enterica strotype Typhimurium est un 
strotype d'une grande importance clinique et est tgalement le 
plus frkquemment is016 en pathologie bovine ou dans les pro- 
duits bovins. Cependant, ce sCrotype ubiquiste prCsente une 
grande diversit6 gtnktique. Pour d'autres strotypes, plus rare- 
ment isolCs, les donnees sur la diversit6 sont encore rares. 

L'Btude de la diversite des salmonelles isoltes dans des popu- 
lations bovines peut &tre entreprise au moyen de mdthodes de 
caractkrisation genomique et permet alors d'envisager plu- 
sieurs applications. Nous avons ainsi analysC la relation entre 
la contamination des animaux avant abattage et la contamina- 
tion du produit final, et les modalites de circulation et de per- 
sistance des salmonelles au sein d'un troupeau. Les marqueurs 
molCculaires utilists permettent en effet de suivre la diffusion 
des souches et de prkciser les sources de contamination des 
animaux et/ou des carcasses et de suivre prCcisCment les che- 
mins de contamination au sein des troupeaux. 

1. MATERIEL ET METHODES 

Dans une premikre expCrimentation, nous avons caractiris6, 
avec diffkrents marqueurs molCculaires, 85 souches de Salmo- 
nella Typhimurium isoMes des bovins, de leur environnement 
et du produit final (viande hachbe), 8 difftrents stades durant 
le transport entre I'Clevage et I'abattoir, et sur la chaine d'abat- 
tage (Puyalto et al, 1997). Dans la seconde ex@rimentation, 
ont Ctk caractCrisBes 128 souches de Salmonella isoltes de 
vaches laiti2res et de leur environnement, dans le cadre d'un 
suivi de troupeau, pendant trois annCes constcutives (Marly et 
al, 1997). Nous avons caractCris6 les souches au moyen de 
5 marqueurs rapides utilisant la PCR : un nouveau marqueur 
moltculaire, l'IS200-PCR que nous avons dCveloppL, mais 
aussi RAPD, ERIC-PCR et PCR-ribotypie. Pour une des col- 
lections, une cornparaison a t t t  conduite avec les rCsultats 
obtenus avec une mtthode de rCfCrence (la ribotypie, conduite 
avec quatre endonucltases difftrentes). 

Dans les deux Ctudes, I'analyse des donntes, par classification 
ascendante hikarchique, a permjs d'en dtduire la construction 
d'un dendrogramme et de proposer des hypothtses BpidCmio- 

logiques sur la circulation et la persistance des salmonelles 
dans un Clevage bovin, au cours du transport, ou B I'abattoir. 

2. RESULTATS 
Parmi les 85 souches de Salmonella Typhimurium isoltes de 
la ferme 2 I'abattoir et partageant un meme antibiotype, 
5 PCR-types et 5 ribotypes ont Ctt rnis en Cvidence, qui don- 
naient lieu strictement B la m&me discrimination. Cinq souches 
Ctaient ainsi sCparCes, dont 2 avaient les mgmes profils. Les 
80 autres isolats ne pouvaient Ctre distingues au moyen des 
mkthodes employtes. Parmi ceux-ci figuraient 5 souches iso- 
lees du steak hach6, l'isolat retrouvB sur la vache excritrice au 
debut de l'enqugte, et des salmonelles isolCes sur les 9 autres 
animaux - initialement non excrkteurs - et dans leur environ- 
nement. Ce rtsultat suggtrait la contamination de l'ensemble 
des animaux par la vache excrktrice au cours du transport de la 
ferme h I'abattoir. 
Cinq PCR-types ont CtC dtfinis au sein des 128 souches isoltes 
dans le cadre du suivi de troupeau. Deux clones majoritaires 
(gtnktiquement proches) Btaient communs au troupeau de 
vaches et au troupeau de gCnisses, tandis que 2 autres souches 
circulaient seulement dans le troupeau de vaches et 1 autre 
clone uniquement dans le troupeau de gtnisses. De plus, au 
cours du temps, un mCme animal pouvait hCberger jusqu'8 
3 clones diffkrents constcutivement. 

3. CONCLUSIONS 1 
Les rtsultats obtenus soulignent la diversitd gtnttique des 
souches au sein d'un mCme sbrotype et isolbes d'un m$me I 
environnement. Les mtthodes d'exploration de la diversitt 
permettent : 
11 de mettre objectivement en tvidence un point critique de la 
filikre viande bovine : le transport des bovins 8 I'abattoir, au 
cours duquel un seul animal excrtteur contamine les autres 
animaux 
21 de dtmontrer le passage d'une salmonelle de l'tlevage jus- 
qu'i la viande hachte 
31 de prtciser les chernins de contamination des salmonelles au 
sein d'un dlevage, entre troupeau de gtnisses de renouvelle- 
ment et troupeau de vaches. 
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