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Figure 1: Prévalence des SARM isolés de 

2020 à 2022 (N=856)

Au cours de ces 3 ans : 856 S. aureus ont été isolés, parmi lesquels 316 soit 36,9%

étaient résistants à la méticilline avec des taux de 39.3 % (61/155) en 2020, de 35.2%

(120/340) en 2021 et de 37.2% (135 /361) en 2022.
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La caractérisation moléculaire des 50 souches de SARM a révélé une prédominance de

souches arborant un agr1 (30/50) suivie de souches avec un agr3 (20/50).

Fait surprenant, la majorité des souches agr3 ne sont pas productrices de PVL (14/20),

en effet le taux de PVL retrouvé dans notre étude est relativement faible (6/50). Cette

toxine dermo-nécrotique a été retrouvée dans 6 infections cutanées et des tissus mous,

principalement des infections de pieds diabétiques.

Les souches productrices de PVL arboraient toutes un agr 3, ce qui correspondrait au

profil moléculaire du clone ST80. Il semblerait que le clone ST80 (agr 3,PVL+)

précédemment majoritaire dans notre hôpital est en train d’être supplanté par d’autres

clones dont le font génétique arbore un agr type 1 [5],[6],[7].

Dans notre étude, 5 souches arboraient le gène de la TSST-1 (5/50), ces souches

étaient toutes de type agr1, elles étaient impliquées dans des infections cutanée et des

tissus mous. C’est la première fois que nous isolons des SARM arborant ce profil dans

notre hôpital.

Il s’agit d’une étude prospective qui a été menée sur 3 ans (de janvier 2020 à décembre

2022), où toutes les souches de S. aureus isolées au service de microbiologie du CHU

Mustapha Bacha ont été incluses.

L’identification a été réalisée en se basant sur l’aspect des colonies, l’examen

microscopique, le test d’agglutination aux particules de latex staphaurex (Biorad) et la

recherche de la coagulase sur plasma de lapin (Biorad).

L’antibiogramme a été réalisé par la méthode de diffusion sur gélose selon les

recommandations du CLSI, exceptés pour la pristinamycine et l’acide fusidique qui ont

été réalisés selon les recommandations de la CA,SFM/EUCAST.

La base de données du laboratoire de microbiologie du CHU Mustapha Bacha nous a

permis d’analyser l’évolution de la prévalence des SARM dans notre hôpital.

Le typage moléculaire a été réalisé par PCR sur 50 souches, les gènes recherchés

étaient: gyrA (gène d’identification de l’espèce), mecA (gène de résistance à la

méticilline), luk pv et tst (gènes des toxines de la leucocidine de Panton et Valentine

(PVL) et du choc toxique staphylococcique (TSST-1) respectivement) et les allèles 1 à 4

du système de régulation agr ( caractérisation du fond génétique des souches ).

Profils moléculaires 

Nombre de 

souche (%)

agr1,mecA+,luk pv-,tst- 25 (50%)

agr3,mecA+,luk pv-,tst- 14 (28%)

agr3 , mecA+,luk pv+,tst- 6 (10%)

agr1, mecA+,luk pv-,tst+ 5 (12%)

Tableau 1: Caractérisation moléculaire de 50 souches SARM

En plus de la résistance à la méticilline, les SARM isolés sont en majorité résistants aux

aminosides, aux macrolides et aux fluoroquinolones. Aucune résistance aux

glycoppétides n’a été relevée. Les SARM retrouvés dans notre étude sont

multirésistants, le profil de résistance (Kanamycine, Gentamicine, Erythromycine,

Clindamycine, Ofloxacine, Ciprofloxacine, Levofloxacine, Téracycline et Acide fusidique)

a été le profil le plus observé.

La dissémination de S. aureus résistant à la méticilline (SARM) est une préoccupation

mondiale, tant dans les hôpitaux (HA)-MRSA que dans la communauté (CA)-MRSA [1].

Pendant la pandémie de la COVID-19, peu de données algériennes concernant les

infections staphylococciques ont été rapportées : le taux de SARM a t’il augmenté ?

Qu’en est-il de sa présence parmi les infections invasives? Ses résistances associées

ont elles évolué? Que sait on sur le taux de PVL parmi ces souches ?

L’objectif de ce travail est de répondre à ces questions.

Figure 5:  Résistance aux antibiotiques des SARM isolés (N=316)

Figure 4: Répartition des infections invasives à SARM (N=316)

Parmi ces SARM, 43% (N=136) ont été impliqués dans des infections invasives,

reparties respectivement, en infections suppuratives profondes 47% (n=64),

bactériémies 39.70% (n=54), infections broncho-pulmonaires 10,29% (n=14) et

infections du LCR 2,96% (n=4).
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Figure 3: Evolution du taux de SARM de 2001 à 

2022 à l'Hôpital Mustapha Bacha

Même s’il est en baisse, le taux de SARM relevé au cours de notre étude reste

relativement élevé (avoisinant les 40%). Les SARM isolés de notre hôpital étaient multi-

résistants, des mesures préventives plus strictes doivent être mises en place afin de

limiter la diffusion de telles souches.

Les résultats préliminaires du typage moléculaire des SARM révèleraient le recule du

clone ST80 dans notre hôpital, au profit d’un, ou de nouveaux clone de SARM. En effet

la baisse considérable du taux de PVL, une prédominance de souches arborant un

fond génétique agr1 ainsi que l’augmentation de SARM ayant le gène de la TSST-1

semblent corroborer cette hypothèse [7]. La poursuite des investigations moléculaires

sur un plus grand nombre de souches avec une caractérisation plus fine nous permettra

de confirmer probablement cette tendance.
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Ces SARM ont touché une population en majorité masculine avec un sexe ratio (M/F) de

1,56 et une moyenne d'âge de 40,1 ans, allant de 2 mois à 90 ans. Une moyenne d'âge

plus importante a été observée chez les patients souffrants d’infections invasives.
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Figure 2: Répartition des patients infectés                            

selon le sexe (N=316)
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