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Résumé 

 

La nécessité de la découverte de nouvelles molécules d’antibiotiques face à l’augmentation 

de la résistance bactérienne est un défi important pour la santé publique. 

 

Dix-huit échantillons de boues résiduaires ont été prélevés à raison de 6 échantillons par 

station durant une période allant du mois de Février 2023 au mois de Juin 2023. D’après les 

résultats obtenus, le nombre des bactéries isolées dans les trois STEPs (STEP de Baraki, STEP de 

Beni Mered et la STEP de Boufarik) était de 93 bactéries; 40 souches se sont avérées 

multirésistantes aux antibiotiques 

 

61 souches fongiques ont été isolées appartenant à quatre (4) genres : Aspergillus, 

Trichoderma, Penicillium et  Rhizoctonia. 

 

10 souches de fungi ont été sélectionnées pour l’étude de l’activité antibactérienne sur les 

bactéries multirésistantes. L’activité a été testée par la méthode de diffusion en disques de fungi et 

la méthode de puits après fermentation et filtration. Tous les champignons testés ont montré une 

activité antibactérienne sur les BMR avec des halos d’inhibition d’un diamètre compris entre 7 et 

34 mm. 

 

Rhizoctonia sp. a montré une activité importante sur 97% de l’ensemble des BMR testées, 

Trichoderma sur 62% à 75%, les souches d’Aspergillus sur 47% à 67%, par contre une activité 

faible a été signalée chez les champignons du genre Penicillium (sur 35% des BMR.) 

 

 

 

 
Mots clés : Boues résiduaires, Fungi, Résistance bactérienne, Activité antibactérienne, BMR. 



 

 

 

 

Abstract 

 
The need for the discovery of new antibiotic molecules in the face of increasing bacterial 

resistance is a significant challenge for public health. 

 
Eighteen samples of sewage sludge were collected, with 6 samples per station, during a 

period ranging from February 2023 to June 2023. According to the results obtained, the number 

of isolated bacteria in the three sewage treatment plants (STPs) of Baraki, Beni Mered and 

Boufarik was 93 bacteria; 40 strains were found to be multidrug-resistant. 

 
61 fungal strains were isolated belonging to four (4) genera: Aspergillus, Trichoderma, 

Penicillium, and Rhizoctonia. 

 
10 fungal strains were selected for the study of antibacterial activity against multidrug-

resistant bacteria. The activity was tested using the fungal disc diffusion method and the well 

method after fermentation and filtration. All tested fungi showed antibacterial activity against 

multidrug-resistant bacteria, with inhibition zones ranging from 7 to 34 mm in diameter. 

 
Rhizoctonia sp. showed significant activity against 97% of all tested multidrug-resistant 

bacteria, Trichoderma against 62% to 75%, Aspergillus strains against 47% to 67%, while lower 

activity was reported for Penicillium fungi (against 35% of multidrug-resistant bacteria). 

 
Keywords: Residual sludge, Fungi, Bacterial resistance, Antibacterial activity, MDR. 



 ملخص
 

 

 

 للصحة   كبیرا  تحدیًا   البكتیریا  مقاومة  زیادة   مواجھة   في  الحیویة   للمضادات  جدیدة  جزیئات   اكتشاف  إلى  الحاجة  تمثل

 .العامة

 

 عینة من الحمأة،  18تم جمع  اوفقً   2023. وجوان  2023 فبرایر  بین تتراوح  فترة خلال  محطة، لكل  عینات 6  بمعدل

بوفاریك  ,بني مراد محطات معالجة میاه الصرف الصحي الثلاثللنتائج التي تم الحصول علیھا، كان عدد البكتیریا المعزولة في 

      سلالة هي سلالات مقاومة لمختلف المضادات الحیویة.40 بكتیریا بحیث 93و براقي

 

Aspergillus, Trichoderma, Rhizoctonia,:(4) عزل  تم سلالة  61 فطریة  تنتمي  إلى  أربعة أجناس 

. Penicillium 
 

 تم  .سلالات فطریة لدراسة النشاط المضاد للبكتیریا ضد البكتیریا المقاومة لمختلف المضادات الحیویة  عشر  اختیار  تم

  تم التي الفطریات  جمیع  أظھرت  .والترشیح  التخمیر  بعد  البئر  وطریقة  الفطري   القرص  انتشار  طریقة   باستخدام  النشاط  اختبار

 إلى   7  من  قطرها  یتراوح  تثبیط  مناطق  مع  ،  الحیویة  المضادات  لمختلف  المقاومة  البكتیریا  ضد  للبكتیریا  مضادا  انشاطً   اختبارها

 .ملم 34

 

sp  Rhizoctonia.  تم   التي  الحیویة   المضادات  لمختلف  المقاومة  البكتیریا   جمیع  من  ٪97  على  كبیرا  انشاطً   أظھر 

 اختبارها، Trichoderma على 62٪ إلى  ٪،سلالات Aspergillus 75مقابل أقل   نشاط  لاحظنا  بینما   ٪،67  إلى  47٪

 ).المضادات الحیویة٪ من البكتیریا المقاومة لمختلف 35مقابل Penicillium( لفطریات
 

 الكلمات :المفتاحیة الحمأة، الفطریات، المقاومة  البكتیریة،  النشاط المضاد للبكتیریا،  البكتیریا  المقاومة  لمختلف

 .المضادات الحیویة
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Le spectre actif des antibiotiques diminue au profit de la résistance bactérienne car leur 

utilisation excessive tant chez l’homme que chez l'animal est discutable (Frédéric Moal, 2023), 

ce qui constitue une menace importante pour la santé publique. Des études antérieures ont 

montré que de nombreuses bactéries résistantes aux antibiotiques et des gènes de résistance ont 

été détectés dans les boues des stations d’épuration des eaux usées ‘STEPs’ (Galler et al., 2018 

; Hultman et al., 2018 ; Karkman et al., 2018). 

Depuis la découverte de la pénicilline en 1928 et face à la baisse de l’activité des 

antibiotiques suite à l’apparition de BMR, la recherche de nouveaux agents antibactériens a été 

déclenchée, parmi eux les champignons qui produisent une grande variété de métabolites 

bioactifs, ce qui fait d’eux une riche source à la base de divers types de produits 

pharmaceutiques (Al-Fakih et al., 2019). 

En raison de leur capacité à biosynthétisé des métabolites secondaires bioactifs et de 

leurs diverses activités biologiques tels que les effets antibactériens, antioxydants … , ces  

champignons sont importants en médecine humaine et sont devenus une source importante de 

nouveaux métabolites secondaires bioactifs potentiellement utiles dans plusieurs domaines 

(Jouda et al., 2016 et Sadrati et al., 2013). Le nombre d'études sur la pharmacorésistance ne 

cesse de croître, soulignant l'intérêt scientifique d'étudier de nouvelles molécules bioactives 

comme alternative aux antibiotiques actuelles. 

Les boues résiduaires sous-produites générées par les activités humaines dans les 

STEPS peuvent présenter un danger potentiel pour l’homme et son environnement. 

Néanmoins, certains microorganismes qui les composent dont les champignons peuvent 

présenter un réservoir sous-exploré pour de nouvelles ressources biologiques destinées à être 

exploitées dans les secteurs pharmaceutiques, industriels et agricoles. 

Dans le cadre de notre projet de fin d’étude de master qui s’insère dans la thématique 

de ‘l’équipe 2’ du laboratoire Biotechnologies, Environnement et santé, l’objectif principal de 

cette étude préliminaire est d’isoler et d’identifier les souches de champignons actives 

isolées à partir de divers échantillons de boues résiduaires dans trois STEPs contre les bactéries 

multirésistantes. 

Pour cela, nous nous sommes fixés les objectifs suivants : 

○ Caractérisation et description des bactéries générées des boues résiduaires et 

évaluation de la résistance et la sensibilité des isolats aux antibiotiques. 

○ Isolement, purification et identification des souches fongiques et évaluation de 

leur activité antibactérienne. 
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I. GENERALITES SUR LES BOUES RÉSIDUAIRES 

I.1 Définition d’une boue résiduaire ou d’épuration 

Les boues sont des résidus solides, semi-solides ou liquides sont composées de matières 

inorganiques et organiques sous forme dissoute ou en suspension (Bachelart, 2021 ; Regitano 

et al., 2022). Leurs propriétés dépendent de la variabilité de la composition des eaux usées 

arrivant à la station d'épuration et du traitement effectué (Tosoni, 2015). 

Les boues d'épuration présentent un intérêt et peuvent être utilisées dans le domaine 

agricole ou comme source d'énergie ou source d'extraction de composés valorisables 

(Fijalkowski et al., 2017). 

 

I.2 Composition des boues 

Les boues résiduaires sont un résidu organique, contenant une biomasse microbienne 

élevée ainsi que des teneurs élevées en matière organique, éléments fertilisants (N et P…), 

éléments traces métalliques, éléments traces organiques (Regitano et al., 2022 ; Amir, 2005). 

La composition convenable des boues dépend principalement des effets saisonniers, 

du système de traitement adopté, ainsi que de leur source (domestique, industrielle ou un 

mélange des deux) (Regitano et al., 2022 ; Singh et al., 2004 ; Jarde et al., 2003). 

Les boues résiduaires renferment une forte proportion de micro-organismes comme des 

virus, des bactéries pathogènes, des parasites et des champignons, provenant de matières 

fécales humaines ou animales (Sahlström et al., 2004). 

 

II. BIODIVERSITÉ, DESCRIPTION et ACTIVITÉS DES 

CHAMPIGNONS DANS LES BOUES RÉSIDUAIRES 

II.1 Biodiversité 

Le tableau I résume les principaux champignons retrouvés dans les boues résiduaires. 

Nous décrirons certaines espèces : 

 
A. Genre Aspergillus 

Les Aspergillus font partie du phylum des Ascomycota, de l'ordre Eurotiales et de la 

famille des Aspergillaceae (Houbraken et al., 2020). Ce sont des champignons ubiquitaires, 

cosmopolites et saprophytes. Certaines espèces sont impliquées dans des pathologies humaines 

(Wang, 2012). 
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Tableau I: Principaux champignons présents dans les boues résiduaires 
 

Familles Espèces 

Aspergillaceae Aspergillus fumigatus, Aspergillus flavus, Aspergillus niger, Aspergillus tubingensis 

Trichocomaceae Penicillium albocoremium, P.expansum, P.crustosum, P.verrucosum, P.olsonii, 

Talaromyces flavus, Talaromyces spp. 

Hypocreaceae Trichoderma asperellum, Trichoderma citrinoviride, Trichoderma harzianum, 

Trichoderma saturnisporum, Trichoderma virens 

Nectriaceae Fusarium fujikuroi, Fusarium oxysporum 

Trichosporonaceae Apiotrichum domesticum, Apiotrichum montevideense, Apiotrichum laibachii 

Sporidiobolaceae Rhodotorula glutinis, Rhodotorula mucilaginosa 

Mucoraceae Mucor spp., Rhizopus oryzae 

Cladosporiaceae Cladosporium spp. 

Pleosporaceae Alternaria spp. 

(Buratti et al., 2022) 

Ce genre regroupe des champignons filamenteux, caractérisés par la formation de têtes 

aspergillaires. Ils peuvent se reproduire selon deux modes : reproduction sexuée et reproduction 

asexuée (Imbert, 2020). Ils peuvent produire une variété de métabolites secondaires bioactifs 

à activité antibactérienne (Xu et al., 2017 ; Racahada et al., 2010) antivirales (He et al., 2013) 

et antifongiques (Cazar et al., 2005). 

B. Le genre Penicillium 

Les Penicillium sont des Ascomycètes appartenant à l’ordre des Eurotiales, classe 

Euascomycètes et à la famille des Trichocomaceae (Visagie et al., 2014). Ils sont constitués de 

conidiophores ramifiés avec à leurs extrémités des phialides sont insérés soit directement sur 

les conidiophores (monoverticillés), soit sur une rangée de métules (biverticillés) ou bien par 

l'intermédiaire de deux rangées successives de métules (triverticillés) (Le, 2020). 

Ils sont connus pour être de potentielles sources de composés bioactifs avec des 

activités antibactériennes (Lucas et al., 2007) et antifongiques (Nicoletti et al., 2007). 

C. Le genre Trichoderma 

Le genre Trichoderma appartient à la classe des Sordariomycètes, famille des 

Hypocraceae et à la division des Ascomycètes (Ben Amira, 2018). 

Ils sont formés par des petits conidiophores simples ou ramifiés apparaissent sur des 

hyphes cloisonnés hyalins, sur lesquels sont insérés des petites phialides en forme de quille, 
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renflées, seules ou groupées par trois. Au sommet des phialides se trouve un amas de conidies 

de 2,5 à 3μm de diamètres qui peuvent être échinulées, lisses ou globuleuses (Richter et al., 

1999). 

Ce sont des moisissures présents dans une grande variété d’habitats y compris le sol 

(Huerga et al., 2023), l’eau ( Rocha et al., 2012), l’air (Madsen et al., 2007), le corps humain 

(Kredics et al., 2003) et dans la matières organique en décomposition (Błaszczyk et al., 2011). 

Les champignons du genre Trichoderma produisent une variété de métabolites 

secondaires qui ont de diverses activités biologiques considérés comme des composés 

principaux pour le développement de produits à intérêt pharmacologique (Bai et al., 2022), à 

activité antibactérienne ( Xiao et al., 2021), antifongique (Rahman et al., 2023 ; 

Rukachaisirikul et al., 2019) et antivirale (Li et al., 2019 ; Yamamoto et al., 2012). 

 

D. Le genre Rhizoctonia 

Selon Ajayi‐Oyetunde et al., (2017), le genre Rhizoctonia appartient au phylum 

Basidiomycota, classe Agaricomycetes, ordre Cantharellales et à la famille Ceratobasidiaceae. 

C’est un genre qui regroupe des champignons filamenteux hétérogènes qui partagent 

plusieurs caractéristiques communes dans leurs états anamorphes et ne produisent pas de spores 

asexuées. Ils sont présents dans le sol, principalement associés aux racines et sont généralement 

des agents phytopathogènes importants sur le plan économique (García et al., 2006). 

Ils sont capables de produire plusieurs métabolites secondaires à intérêt 

pharmacologique qui ont plusieurs activités antimicrobiennes (Sonawane et al., 2021; Liang 

et al., 2015). 

 
II.2 Activité antimicrobienne et mécanismes d’action des métabolites secondaires 

fongiques sur les bactéries 

 
Les champignons sont de potentielles sources de composés bioactifs avec des activités 

antioxydantes, immunosuppressives, antiprolifératives, anti-inflammatoires (Zhang et al., 

2012) et antimicrobiennes (Gustavo et al., 2012). 

 
Le tableau suivant récapitule l’activité antimicrobienne de certains champignons : 
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Tableau II : Exemples de quelques champignons à activité antimicrobienne. 
 

Champignons Microorganismes Métabolites bioactifs Sources 

Rhizoctonia 

bataticola 

Escherichia coli, Staphylococcus 

aureus 

Genkwanine… (Sonawane et al., 2021) 

Penicillium 

spp. 

S.aureus, E.coli, Klebsiella 

pneumoniae, Shigella sonnei, 

Pseudomonas aeruginosa 

Iron oxide 

nanoparticles (IONPs) 
(Zakariya et al., 2022) 

Xylaria sp. S.aureus, Salmonella typhimirium, 

Aeromonas hydrophyla, 

Aspergillus niger, 

Penicillium expansum 

Candida albicans 

Coumarine (7-amino-4- 

methyl coumarin) 
(liu et al., 2008) 

Aspergillus 

terreus 

Bacillus cereus, 

B. megaterium, 

Vibrio anguillarum, 

V. parahemolyticus 

Alcaloïdes 

Polyketides 
(Xu et al., 2017) 

Trichoderma 

koningiopsis 

S.aureus 

E.coli 
Aspergillus fumigatus 

Trichodermine (4b- 

acetoxy-12, 13- 

epoxytrichothec-9-ene). 

(Leylaie et Zafari, 2018) 

Penicillium 

sclerotiorum 

P.aeruginosa résistants aux 

carbapénèmes et Enterococcus 

faecium multirésistants 

Chromone 

Pyrrole alcaloïde 
(Liao et al., 2023) 

 

Par différents mécanismes d’action qui varient en fonction du type de métabolite et de 

la bactérie ciblée, les métabolites secondaires produits par les champignons peuvent avoir des 

effets nocifs sur les cellules bactériennes (Voir Tableau III). 

Tableau III : Mécanismes d’action des métabolites secondaires sur les bactéries 
 

Métabolites Mécanismes d’action Sources 

Polykétides -Inhibition de la synthèse protéique en se liant à la sous 

unité ribosomale 50S. 

Risdian et al., 2019. 

Nanoparticule 

s métalliques 

NPs 

-Inhibition de la synthèse de la membrane/paroi cellulaire. 
-Inhibition des enzymes. 

-Production des espèces réactives de l’oxygène (ERO) 

toxiques. 

-Perturbation de la transduction d’énergie. 

Shaikh et al., 2019. 

Alcaloïdes -Perturbation de la membrane et la paroi cellulaire. 

-Inhibition de la synthèse des protéines et des acides 

nucléiques. 

-Inhibition du métabolisme bactérien. 

Yan et al., 2021. 

Coumarine -Destruction de la membrane cellulaire. 
-Inhibition du surenroulement de l’ADN bactérien. 

Han et al., 2021 

Feng et al., 2020 
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III. PRINCIPALES BACTÉRIES PRÉSENTES DANS LES BOUES 

RÉSIDUAIRES 

III.1 Entérobactéries 

Cette famille contient plus de 30 genres et 130 espèces, les plus fréquentes sont : 

Klebsiella, Escherichia, Yersinia, Proteus, Providencia, Salmonella et Serratia. 

Ce sont des bacilles à Gram négatif, d’une longueur courte (1 à 6 μm), dépourvues de 

spores, immobiles ou mobiles selon l’espèce par une ciliature péritriche. Elles peuvent avoir 

des fimbriae ou des pilis ce qui les rend pathogènes. Ce sont des germes non exigeants faciles 

à cultiver. Ils poussent sur des milieux ordinaires de gélose ou bouillon nutritif de 18h à 24 h 

à 37 °C jusqu'à 40 °C, en aérobiose ou anaérobiose (Tidrarine, 2019). 

Ce sont des bactéries aéro-anérobies facultatives et à oxydase négative. Elles possèdent 

une nitrate réductase et elles ont la capacité de fermenter le glucose avec ou sans production de 

gaz (Leghmizi et al., 2005). 

Les entérobactéries font partie de la flore commensale du tube digestif de l’homme et 

des animaux à sang chaud. Elles peuvent se retrouver dans le sol et dans l'eau à la suite d’une 

contamination fécale (Kansaye, 2020). 

III.2 Aeromonas 

Ce genre comprend des bactéries à Gram négatif, de forme bacille ou coccobacille de 

1 à 3.5 μm, non sporulées, encapsulées, mobiles et à extrémité non arrondie (Anurag et al., 

2023). Elles possèdent un grand pouvoir pathogène et ont la capacité de développer une 

résistance aux antibiotiques (Lamy, 2022). Faciles à cultiver, elles poussent dans des géloses 

trypticase soja, Drigalski, Mac Conkey et encore Hektoen. L’aspect de la colonie ressemble à 

celui des entérobactéries souvent muqueuses (Lamy, 2022). 

Les Aeromonas sont des anaérobies facultatifs, à oxydase et catalase positive, 

mésophiles, capables de dégrader le nitrate en nitrites. Elles ont une résistance importante aux 

quelques facteurs vibriostatiques O/129 (2,4-Diamino-6,7-di-iso-propylpteridine phosphate) 

et ont la capacité de fermenter le glucose ( Fernandez-Bravo et Figueras, 2020). 

Ces germes sont trouvés principalement dans les eaux douces mais peuvent vivre dans 

les eaux usées, les boues, le sol, les aliments et les animaux à sang chaud et froid (Anurag et 

al., 2023 ; Lamy, 2022). 

III.3 Pseudomonas aeruginosa 

C’est un bacille à Gram négatif, en forme de bâtonnet, dépourvu de capsule. Il est mobile 

grâce à une ciliature polaire monotriche (Hafiane et Ravaoarinoro, 2008). 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Fern%C3%A1ndez-Bravo%20A%5BAuthor%5D
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Mésophiles, capables de se développer à des températures de +4°C à 45°C avec une 

meilleure croissance entre 30 à 37 °C (Saussereau, 2013 ; Khalilzadeh, 2009). 

La culture se fait sur des milieux ordinaires ou sur des milieux sélectifs tels que le 

Cétrimide additionné (Dembele, 2019). Les milieux King A et King B peuvent mettre en 

évidence Pseudomonas aeruginosa en favorisant la production de pigments (pyocyanine et 

pyoverdine) (Habbi et al., 2020). 

Pseudomonas sont des aérobies stricts avec un métabolisme oxydatif, non fermentatif, 

ils possèdent une nitrate réductase et utilisent l'oxygène comme un accepteur final d'électrons 

(Ryan et George, 2004). 

Il est à oxydase et catalase positive, avec une capacité de dégrader des sucres 

appréciables sur le milieu MEVAG (milieu pour l'étude de la voie d’attaque des glucides) et 

possède une arginine dihydrolase (Elrouini, 2018). 

Très répandue dans l'environnement, cette bactérie colonise les animaux, les humains 

ainsi que les plantes (Botelho et al., 2019). 

 

III.4 Enterococcus 

Les Enterococcus sont des Gram positif avec une forme ovoïde ou sphérique, arrangés 

en paires ou en chaînettes, dépourvus de spores. Certaines espèces sont mobiles (Schleifer et 

Kilpper-Balz, 1984). 

Les espèces les plus incriminées cliniquement sont Enterococcus faecalis et 

Enterococcus faecium à cause de leur capacité à développer une résistance aux antibiotiques et 

leurs caractéristiques (Gracia-Solache et Rice, 2019). 

Selon UK SMI (2014), le milieu de culture le plus adapté aux Enterococcus est la 

gélose au sang de cheval, formant des colonies de 1 à 2 μm blanches ou gris-blanc d’une 

apparence humide, alpha ou bêta hémolytiques ou non hémolytique. 

Les espèces qui ont un intérêt médical sont exigeantes et poussent sur des milieux 

sélectifs qui contiennent des sels biliaires, de l’azide de sodium, des antibiotiques et des sels 

d’esculines ou de tétrazolium (Gracia- Solache et Rice, 2019). 

Ces microorganismes sont des anaérobies facultatifs, chimioorganotrophes, à catalase 

négative et à cytochrome non complet (Lebreton et al., 2014); et avec un métabolisme 

homofermentatif (Švec et Franz, 2014). 

Les entérocoques ont la capacité de s’adapter à des conditions difficiles, ils se 

retrouvent dans différents environnements (Gracia-Solache et Rice, 2019). 
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III.5 Bacillus 

Le genre Bacillus représente une partie importante de la flore microbienne de différents 

écosystèmes, il renferme plusieurs espèces jouant un rôle important dans les cycles biologiques 

de carbone et de l’azote. Certaines espèces sont pathogènes pour les animaux et l’homme 

(Todar, 2003). 

C’est une bactérie en forme de bâtonnet droit, Gram positif mobiles par des flagelles 

(Ludwig, 2010), Elle est caractérisée par la formation des endospores (Vos et al.,2011). 

Ces microorganismes peuvent pousser sur des milieux simples ou enrichies comme la 

gélose nutritive ou la gélose sanguine (Pichinoty et al., 1984). 

Les Bacillus sont des aéro-anaérobies facultatifs, microaérophiles, 

chimioorganotrophes, certaines sont chimiolithotrophes (Vos et al., 2011) et à catalase et 

oxydase positive (Harirchi et al., 2022). 

Ils peuvent résister à un large éventail de températures basses (-2 au 20°C) à élevées 

(plus que 50 jusqu'à 70°C) (Harirchi et al., 2022). 

 

IV. ANTIBIORÉSISTANCE et ANTIBIOTIQUES 

Les antibiotiques ont permis de réduire la mortalité et la morbidité. Cependant, l'abus 

de ces antimicrobiens et leur utilisation accrue ont conduit à l'émergence de certaines formes 

de résistance chez les souches microbiennes qui contrecarrent les effets des antibiotiques 

(Bouyahya et al., 2017). 

IV.1 Résistance des Enterobacteriaceae aux Antibiotiques 

Les Entérobactéries utilisent différents mécanismes pour développer une résistance à 

différents antibiotiques. 

IV.1.1 Résistance aux β-lactamines 

D'après Robin et al. (2012), les entérobactéries possèdent une résistance aux β- 

lactamines. Cette résistance peut être naturelle par la production de céphalosporinases, 

pénicillinase et la production des béta-lactamases à spectre étendu BLSE, ou acquise par la 

diminution de la perméabilité membranaire dues à des mutations au niveau des porines 

(Kumar et Schweizer, 2005) à travers les systèmes d’efflux qui expulsent les β-lactamines 

hors de la cellule (Gadou, 2019), ou encore par la modification des protéines de liaison à la 

pénicilline (PLP) et production de β- lactamases (Faure, 2010). 
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IV.1.2 Résistance aux aminosides 

Elle se manifeste soit par: 

• Des systèmes d’efflux membranaire actifs qui réduisent l’accumulation des aminosides 

dans les cellules, dont certains sont exprimés de manière constitutive, 

• Ou acquises par mutation (Durante-Mangoni et al., 2009 ; Wang et al., 2001), 

modification de la cible ribosomale par les méthylases d'ARNr 16S à médiation 

plasmidique (Zhou et al., 2016), ou par les enzymes-modifiant les aminosides (AME) 

(Tani et Arlet, 2014). 

 
IV.1.3 Résistance aux quinolones 

Selon Pantel (2015), le mécanisme le plus connu est une mutation chromosomique dans 

les gènes qui codent pour les cibles intracellulaires des quinolones (les topoisomérases de types 

2). Ces mutations augmentent la clairance extracytoplasmique et diminuent la pénétration 

transmembranaire. 

 
IV.1.4 Résistance aux sulfamides et au triméthoprime 

Elle se manifeste par altération d'une enzyme cible, généralement à médiation 

plasmidique (Sköld, 2000). 

 

IV.1.5 Résistance à la colistine 

Cette résistance se fait par plusieurs mécanismes tels que la modification post- 

traductionnelle des LPS qui empêche la colistine de se lier à la surface bactérienne et de 

pénétrer à l'intérieur de la cellule pour exercer son activité bactéricide (Jeannot et al., 2017). 

 

IV.1.6 Résistance aux chloramphénicols 

Cette résistance est enzymatique, basée sur l’inactivation du chloramphénicol par le 

chloramphénicol acétyltransférases (Pantel, 2015). 

 

IV.2 Résistance de Aeromonas aux antibiotiques 

IV.2.1 Résistance aux β-lactamines 

Les bactéries du genre Aeromonas sont naturellement résistantes aux β-lactamines par 

la production inductible des enzymes β-lactamases d’origine chromosomique 

(céphalosporinases, pénicillinases de classe D, metallocarbapénémases et β-lactamases à 

spectre étendu EBLSE (Fernández-Bravo et al., 2020 ; Tekedar et al., 2019 ;Wu et al., 

2011). 
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IV.2.2 Résistance à la colistine 

L’acquisition des gènes de résistance par certaines souches, tels que les gènes mcr qui 

codent pour les protéines MCR, qui à leurs tours modifient la charge des LPS, ce qui 

empêche par conséquent l'interaction de la colistine avec les LPS et leur confèrent une 

résistance à cet antibiotique (Aghapour et al., 2019 ; Trebosc et al., 2019 ; Eichhorn et al., 

2018). 

IV.2.3 Résistance aux quinolones 

Certaines souches de Aeromonas hydrophila  résistent aux quinolones suite à des 

mutations chromosomiques au niveau des gènes gyrA et parC qui codent pour les enzymes 

cibles ADN gyrase (ADN gyr) et topoisomérase IV (Alcaide et al., 2010). 

 
IV.3 Résistance de Pseudomonas aeruginosa aux antibiotiques 

Il résiste à une variété d’antibiotiques par des mécanismes classés en : mécanismes de 

résistance intrinsèques, acquises et adaptatifs (par la formation du biofilm et les cellules 

persistantes qui représentent 1% des cellules du biofilm, à croissance lente et à métabolisme 

inactif menant à une tolérance aux antibiotiques) (Zheng et al., 2019). Le tableau suivant 

résume certains mécanismes : 

Tableau IV: Mécanismes de résistance de P. aeruginosa aux antibiotiques 
 

Antibiotiques Mécanismes de résistance intrinsèque Mécanismes de résistance acquise 

β-lactamines - Faible perméabilité membranaire aux β- 

lactamines (Zheng et al., 2019). 

- Système d’efflux membranaire Mex AB- 

OprM et Mex CD-OprJ, expulsant les β- 

lactamines hors de la cellule (Okamoto et 

al., 2002; Masuda et al., 2000). 

- Production des enzymes β-lactamases 

codées par le gène ampC et β-lactamases à 

spectre étendu qui donnent une résistance 

aux pénicillines, céphalosporines et 

aztréonam (Rawat et Nair, 2010 ; 

Wright, 2005). 

- Mutations menant à une hyperproduction 

des β-lactamases et surexpression de pompe 

à efflux MexCD-OprJ (Mandsberg et al., 

2009). 

- Mutations au niveau des régulateurs de 

transcriptions mexR, nalB, nalC ou nalD, 

menant à une résistance aux β-lactamines par 

une surexpression des pompes MexAB- 

OprM (Braz et al., 2016 ; Tian et al., 2016 ; 

Srikumar et al., 2000 ; Saito et al., 1999) . 

- Mutations au niveau du gène mexZ menant 

à une surexpression de MexXY-OprM 

(Baum et al.,2009). 

- Acquisition des gènes de résistance tels que 

les gènes codant pour la production des β- 

lactamases (Hong et al., 2016). 

Aminosides - Faible perméabilité membranaire aux 

aminoglycosides (Zheng et al., 2019) . 

- Système d’efflux membranaire Mex XY- 

OprM (Hocquet et al., 2003). 

- Enzymes modifiant les aminoglycosides 

- Mutations au niveau du gène mexZ menant 

à une surexpression de MexXY-OprM 

(Guenard et al., 2014). 

- Mutations au niveau des ribosomes 

(El'Garch et al., 2007). 
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 (Ramirez et Tolmasky, 2010). - Acquisition des gènes de résistance 

(Bonomo et Szabo, 2006) 

Quinolones - Système d’efflux membranaire Mex EF- 

OprN et MexAB-OprM (Dupont et al., 

2005) . 

- Mutations au niveau des régulateurs de 

transcriptions mexR, nalB, nalC ou nalD, 

menant à une résistance aux quinolones 

(Braz et al., 2016 ;Tian et al., 2016 ; 

Srikumar et al., 2000 ; Saito et al., 1999) . 

- Mutations au niveau du gène mexZ menant 

à une surexpression de MexXY–OprM 

(Guenard et al., 2014). 

IV.4 Résistance des Enterococcus aux antibiotiques 

Les Enterococcus développent plusieurs stratégies et mécanismes de défense contre les 

antibiotiques : 

IV.4.1 Résistance aux β-lactamines 

La résistance est d’origine intrinsèque, par des mutations au sein des gènes spécifiques 

à l'espèce, pbp5, codant pour PBP qui est une protéine liant la pénicilline impliquée dans la 

synthèse de la paroi. Ces mutations mènent à la diminution de l’affinité des PBP aux pénicillines 

et aux céphalosporines (Sifaoui et al., 2001). 

IV.4.2 Résistance aux glycopéptides 

La résistance est due au changement dans les acides aminés terminaux du précurseur 

du peptidoglycane de D-Ala-D-Ala (Courvalin, 2006). 

La résistance de haut niveau est due au changement du pentapeptide terminal en D- Ala-

D-Lac ce qui résulte la réduction d'affinité de la vancomycine avec le précurseur du 

peptidoglycane. Les gènes responsables de la résistance à la vancomycine sont: vanA, vanB, 

vanC, vanD, vanE, vanG, vanL, vanM et vanN (Miller et al., 2015). 

IV.4.3 Résistance aux aminoglycosides 

C’est une résistance intrinsèque manifestée par deux phénomènes, le premier est la 

perméabilité cellulaire qui donne une mauvaise absorption de l'antibiotique, et le second 

phénomène consiste à l'inactivation et à la modification enzymatique de l’antibiotique (Costa 

et al., 1993). 

IV.4.4 Résistance aux streptogramine/lincosamides 

C’est une résistance intrinsèque, un gène lsa (contre lincosamide et streptogramine), 

qui code pour une protéine avec un motif de cassette se lie à l’ATP des protéines transporteuses 

donc la résistance est par un système d’efflux (Singh et al., 2002). 
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IV.4.5 Résistances aux tétracyclines/glycylcyclines 

Deux stratégies principales : la première est l’utilisation des pompes à efflux pour 

extérioriser l’antibiotique, ces pompes sont codées par les gènes tetK et tetL, transmis par des 

plasmides (Chopra et Roberts, 2001). 

La deuxième stratégie est la protection ribosomique par les gènes tetM, tetO et tetS 

(Bentorcha et al., 1991 ; Pepper et al., 1987). Ces gènes codent pour une protéine ayant une 

structure similaire aux facteurs d’allongement bactérien (Chopra et Roberts, 2001). 

IV.4.6 Résistance aux quinolones 

Les Enterococcus peuvent acquérir une résistance par différentes stratégies: 

● Chez E.faecium et E.faecalis, elle se fait par des mutations dans les gènes cibles gyr et 

parC (Lopez et al., 2011; Yasufuku et al., 2011). 

● Systèmes d’efflux. 

● Protection de la gyrase de l’ADN par une protéine codée par le gène qnr qui va 

diminuer la liaison et la formation du complexe quinolone- gyrase (Tran et al., 2005). 

 
IV.5 Résistance de Bacillus aux antibiotiques 

Le tableau suivant montre les différents mécanismes naturels ou acquis pour 

développer une résistance aux différents antibiotiques chez Bacillus. 

Tableau V : Quelques mécanismes de résistance de Bacillus aux antibiotiques. 
 

Antibiotiques Mécanismes de résistance 

β-lactamines -Enzymatique par les β-lactamases et pénicillase, qui clivent et inactivent la liaison 

amide du cycle β-lactame des antibiotiques (Fluit et al., 2001). 

Vancomycine -L'altération de la cible de l'antibiotique (Courvalin, 2006). 

Ciprofloxacine -L'efflux de l'antibiotique hors de la cellule. 

- Une mutation ciblée des gènes codant pour l'ADN gyrase (Gyr) et la topoisomérase IV 

(Fluit et al., 2001). 

Tétracycline -L'efflux actif; La modification de la cible et la modification enzymatique de 

l'antibiotique (Chopra et Roberts 2001.; Fluit et al., 2001). 

Rifampicine -La production d’un ARN polymérase doté d'une sous-unité β différente mais 

fonctionnelle qui n'est plus reconnue par l'antibiotique (Telenti et al., 1993 ). 

Chloramphénicol -Enzymatique médiée par l'intermédiaire du gène chloramphenicol acétyltransférase 

(CAT) (Fluit et al., 2001). 

L’érythromycine -La modification de la cible, l'efflux actif et l’inactivation de l’antibiotique (avec des 

éléments conjugatifs) (Pechère, 2001). 
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I. MATERIEL ET METHODES 

L’étude a été réalisée au niveau du laboratoire d'hygiène de Blida durant une période 

allant du mois de février 2023 jusqu’au mois de Juin 2023. Les prélèvements ont concerné des 

boues résiduaires provenant de trois STEPs (Beni Mered, Baraki et Boufarik) situées sur l’axe 

Alger-Blida. 

I.1 Matériel 

I.1.1 Matériel Biologique 

Représenté par les prélèvements des boues résiduaires et des souches de référence 

Escherichia coli ATCC 25922. 

I.1.2 Matériel non biologique 

Représenté principalement par des milieux de culture, réactifs et appareillages (voir 

annexe n°02). 

 

I.2 Méthodes 

 

I.2.1 Mode de prélèvement 

18 échantillons de boues (Figure 01, Tableau VI) ont été prélevés de façon aléatoire 

à partir de l’aire de stockage à raison de 6 échantillons par station. Sur les 18 échantillons, nous 

avons recherché les bactéries dans neuf prélèvements (à raison de trois échantillons/station). 

 
 

 
 

Figure 01 : Échantillons de boues (Photos originales) 

Boues de la 

station de Beni 

Mered 

Boues de la 

station de 

Boufarik 

Boues de la 

station de Baraki 
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Prélèvement à partir des boues 

Enrichissement dans BGT et BHIB 

Isolement des bactéries sur 

Mac Conkey, Hektoen, Cétrimide, Gélose au 

sang, Slanetz, GN 

Purification sur PDA+Gentamicine 

Examen macroscopique Et Examen microscopique 

Coloration au bleu de lactophénol Coloration de Gram 

Têtes aspergillaires, spores, hyphes… Antibiogramme 

Fermentation et récupération du filtrat fongique 
Identification biochimique (Galeries api) 

Purification sur Hektoen, Mc conkey, GN 

Gélose au sang, BEA, Gélose à l’amidon 

Isolement des champignons sur 

PDA+ Gentamicine 

 

Tableau VI: Caractéristiques des échantillons des boues 

Stations B. Mered Boufarik Baraki 

Echantillonnage Deux échantillons par mois (Février, Mars, Avril) 

Durée de séjour des boues dans les stations De 5 à 20 jours 

Consistance Pâteuse 

Quantité prélevée 500 g 

 
La figure 02 résume les principales étapes du protocole expérimental réalisé au cours 

de cette étude. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

Figure 02 : Organigramme du protocole expérimental 

Confrontation champignons-bactéries 
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I.2.2 Isolement et purification des champignons 

L’isolement est effectué sur le milieu de culture PDA+Gentamicine à partir de la 

solution mère de l'échantillon des boues résiduaires, on prend une goutte à l'aide d’une pipette 

pasteur, on la dépose sur le milieu de culture et on ensemence la surface de la gélose par la 

méthode de cadrans. Les boîtes sont ensuite incubées à 25°C et à 30°C pendant 5 à 7 jours. 

Après incubation, un repiquage est effectué par le prélèvement de fragments mycéliens. Ces 

derniers sont déposés chacun au centre du milieu de culture PDA + Gentamicine, les boîtes 

sont ensuite incubées à (25 à 30°C) pendant 5 à 7 jours. Le repiquage a été effectué plusieurs 

fois jusqu’à l’obtention des souches pures. 

I.2.3 Observation macroscopique et microscopique des champignons 

L’identification des genres fongiques a été basé sur les critères morphologiques 

macroscopique (aspect, couleur ‘recto et verso’ et la vitesse de croissance) et microscopiques 

(l’aspect du mycélium, les spores, la présence et l’absence des têtes aspergillaires et les 

chlamydospores). L'identification a été basée sur les clés de détermination décrites dans le 

cahier de formation ‘Bioforma-Les moisissures d'intérêt médical numéro 25, 2002’. 

 
❖ Coloration au bleu de lactophénol 

Cette coloration permet de mettre en évidence les structures microscopiques fongiques. 

Sur une lame, on dépose un petit échantillon de culture fongique prélevé à l’aide d’une anse 

stérile, puis on ajoute une à deux gouttes de lactophénol sur l’échantillon et on homogénéise, 

on recouvre par une lamelle et on observe sous microscope optique (Objectif 10x40). 

 
I.2.4 Isolement et purification des bactéries 

On prépare des dilutions à partir de la solution mère contenant des boues et de l’eau 

distillée, puis on prend 2 ml de la suspension dans 15 ml de bouillon BGT ou BHIB. On 

l’incube à 37°C pendant 24 h. 

L’isolement est effectué   à partir des dilutions et des enrichissements sur les milieux 

de culture suivants: milieu Hektoen et Mac Conkey (Enterobacteriaceae), la gélose Cétrimide 

(Pseudomonas), la gélose nutritive (Bacillus), milieu Slanetz (Enterococcus) et la gélose au 

sang (Aeromonas). 
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À partir de la suspension bactérienne, on ensemence la surface du milieu de culture 

par la méthode des quadrants. Les boîtes sont ensuite incubées à 37°C pendant 24 h. Après 

incubation, on sélectionne les colonies pures. 

 
I.2.5 Antibiogramme 

La sensibilité des souches aux antibiotiques a été étudiée par la méthode 

conventionnelle de diffusion des disques en milieu gélosé de Mueller-Hinton (MH) (Rahal et 

al., 2020) et les critères de lecture et d’interprétation ont été ceux préconisée par le CLSI 

(Clinical and Laboratory Standards Institute) et recommandée par l’OMS. 

La liste des antibiotiques testés sur les bactéries est présentée dans le Tableau (voir 

annexe n°4). 

Des boîtes de gélose Mueller Hinton sont ensemencées par écouvillonnage à partir 

d’une culture jeune et pure avec une suspension calibrée à 0.5McF ou à une D.O de 0.08 à 

0.10 lue à 625nm contenant environ 108 bactéries par ml (Figure 03). 

Dans cette étude, le choix des antibiotiques utilisés a été réalisé selon la standardisation 

des tests de sensibilité aux antibiotiques à l’échelle nationale 8éme édition (2020). 

❖ Préparation de l’inoculum 

- À partir d’une culture pure de 18 à 24 h sur le milieu Mueller-Hinton, on racle à l’aide 

d’une anse de platine quelques colonies bien isolées et parfaitement identiques. 

- On décharge l’anse ou l’écouvillon dans 5 à 10 ml de l’eau physiologique stérile à 

0,9%. 

- Et on homogénéise la suspension bactérienne. 

❖ Ensemencement 

- On trempe un écouvillon stérile dans l’inoculum. 

- On essore en le pressant fermement (et en le tournant) contre la paroi interne du tube, 

afin de décharger au maximum. 

- On frotte l’écouvillon sur la totalité de la surface gélosée, sèche, de haut en bas en 

stries serrées. 

- On répète l’opération deux fois, en tournant la boîte à 60°C à chaque fois, sans oublier 

de faire pivoter l’écouvillon sur lui-même. 

- On finit l’ensemencement en passant l’écouvillon sur le périphérique de la gélose. 
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- Dans le cas où on ensemence plusieurs boîtes de pétri, il faut qu’on recharge 

l’écouvillon à chaque fois. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Figure 03 : Méthode des disques d’antibiotiques (Photo originale) 

 
 

❖ Application des disques d’antibiotiques 

On dépose les disques d’antibiotique (pas plus de 6 disques) sur la boîte (90 mm) et on 

presse chaque disque d’antibiotique à l'aide d'une pince bactériologique stérile. 

 
❖ Lecture 

- On mesure avec précision les diamètres des zones d’inhibition et on compare les 

résultats obtenus aux valeurs critiques figurant dans les tables de lecture 

correspondantes. On classe la bactérie dans l’une des catégories : Résistant (R), Sensible 

(S) ou Intermédiaire (I). 

 
I.2.6 Détermination de la CMI sur milieu liquide pour le genre Bacillus 

 
 

I.2.7 Sélection des bactéries multirésistantes par le calcul de l’indice de MAR 

L’indice de MAR est ensuite calculé pour déterminer les souches multirésistantes, 

par la formule suivante : Indice MAR = a/b, dont ‘a’ est le nombre d'antibiotiques auxquels la 

souche présente une résistance et ‘b’ est le nombre total d'antibiotiques testés contre elle 

(Blasco et al., 2008). Si l’indice de MAR est supérieur ou égale à 0.45 la bactérie est considérée 

comme multirésistante. 
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I.2.8 Identification biochimique par galeries API 

Suite aux études macroscopique et microscopique, l’identification a été réalisée par 

les galeries miniaturisées API 20 E et API NE (Bio-Mérieux, France) (Voir Annexe n°3). 

 

 
I.2.9 Fermentation et récupération du filtrat de culture 

  

 

I.2.10 Test de confrontation champignons-bactéries 
      

 

I.2.10.1 Méthode de diffusion en disque 
    

I.2.10.2 Méthode des puits



 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 



Partie expérimentale 

20 

 

 

 
 

II. RÉSULTATS ET DISCUSSION 

Du mois de février 2023 jusqu’au mois de Juin 2023, un total de 18 échantillons de 

boues résiduaires (6 échantillons/station) ont été prélevés à partir de trois STEPs différentes. 

Nous avons recherché les champignons dans les 18 prélèvements. Par contre, pour la 

recherche des bactéries, nous nous sommes limités à 9 prélèvements (trois échantillons/STEP). 

Après culture, isolement et identification, nous avons obtenu les résultats suivants : 

 
II.1 Résultats de l’identification des fungi 

La comparaison de nos résultats de la caractérisation morphologique avec les clés 

d’identification ont permis de déterminer le genre de chaque isolat et de rapprocher à l’espèce pour 

d’autres cas. Parfois, l’identification phénotypique est insuffisante et l’étude des acides nucléiques 

s’avère très utile. 

Les isolats fongiques caractérisés sont consignés dans le tableau suivant: 

Tableau VII : Aspects macroscopique et microscopique des champignons isolés des boues 

résiduaires collectés dans les trois STEPs. 

 
 

Champignon 

et son numéro 

Aspect macroscopique Aspect microscopique 

(GX400) 

 

 

 

 

Penicillium sp. 

N°01 

 

  

- Recto: couleur 
bleu-gris à gris-vert, les colonies sont denses, 

 

 

- Aspect de pinceaux 

 poudreuses et duveteuses.  

 - Verso: foncé.  
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Penicillium sp. 

N°02 

 

 

 
- Recto: couleur bleu gris à gris-vert, colonies 

denses, poudreuses et duveteuses. 

- Verso: Foncé. 

 

 

- Présence de penicilles et des spores 

unicellulaires disposées en chaînes 

 

 

 

Trichoderma 

sp. 

N°03 

 

  

 
- Recto: Colonies laineuses, de couleur blanche 

au départ apres vert-jaune 

- Verso: Incolore. 

 

 

- Amas de conidies visualisés au 

sommet des phialides 

 

 

 

 

 

Trichoderma 

sp. 

N°03’ 

 

  

- Recto: Colonies laineuses, de couleur blanche 

au départ apres vert-jaune 

- Verso: Incolore. 

 

 

- Amas de conidies visualisés au 

sommet des phialides 

 

 

Aspergillus 

flavus 

N°04 

 

 

- Recto: colonies duveteuses à poudreuses, 

d’abord blanches, puis jaunes, puis vert-jaune. 

- Verso: Incolore. 

 

 

- Tête aspergillaire radiée. Spores 

globuleuses. 
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Aspergillus 

terreus 

N°05 

 

  

- Recto: colonies duveteuses à poudreuses, 

de teinte beige à brune noisette ou cannelle. 

- Verso: jaune à brun orange. 

 

 

- Tête aspergillaire : bisériée, en 

colonne évasée (aspect d’éventail) 

 

 

 

Trichoderma 

sp. 

N°06 

 

  

 
- Recto: Colonies laineuses, de couleur blanche 

au départ apres vert-jaune 

- Verso: Incolore. 

 

 

- Amas de conidies visualisés au 

sommet des phialides 

 

 

 

 

Aspergillus 

flavus 

N°06’ 

 

  

 
- Recto: Colonies duveteuses à poudreuses, 

d’abord blanches, puis jaunes. 

- Verso: Incolore 

 

 

- Tête aspergillaire radiée. spores 

globuleuses 
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Aspergillus 

niger 

N°08 

 

  

- Recto: Colonies 

d’abord blanches, puis jaunes, et enfin 

granuleuses noires. 

- Verso: Incolore à jaune pâle. 

 

 

- Têtes aspergillaires bisériée radiée, 

noire à maturité 

 

 

 

Aspergillus 

fumigatus 

N°09 

 

  

- Recto: Colonies 

blanches, puis bleu-vert, virant ensuite au 

vert-foncé à gris noirâtre. 

- Verso: Colour jaune-vert 

 

 

- Têtes aspergillaires unisériée, en 

colonne compacte, assez grande 

(Photos Originales) 
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II.2 Répartition et fréquence des champignons isolés dans les STEPs 

Au total, nous avons identifié 61 souches de champignons. La répartition et la fréquence 

de ces souches sont présentées par le tableau suivant : 

Tableau VIII : Répartition des champignons selon les STEPs 
 

STEPs AT AFl AN AF Tr Pn Rh Total 

Boufarik 07 07 02 04 05 02 01 28 

Baraki / 06 / / / 02 05 13 

B.Mered 02 03 03 02 07 02 01 20 

Total 09 16 05 06 12 06 07 61 

 
AT: Aspergillus terreus, AF1: Aspergillus flavus, AF: Aspergillus fumigatus, Tr: Trichoderma sp., 

Pn: Penicillium sp. , Rh: Rhizoctonia sp. 

 
La diversité des champignons dans les stations d’épuration des eaux usées a été rapportée 

dans diverses études. Ils constituent l’une des communautés microbiennes les plus dominantes 

dans les stations d'épuration des eaux usées. Cette diversité taxonomique dépend de plusieurs 

facteurs tels que : la saison, le stade d’épuration, le climat et la qualité des eaux usées qui arrivent 

dans la station (Yang et al., 2020 ; Molina-Muñoz et al., 2009). 

Dans une étude menée par Buratti et al., (2022), la diversité des fungi a été étudiée dans 

deux STEPs situées au nord de l'Italie, les ordres et les genres des champignons les plus rencontrés 

étaient: les Eurotiales (essentiellement Aspergillus et Penicillium), Trichosporonales 

(Trichosporon sensu lato), Saccharomycetales (Geotrichum) et Hypocreales (essentiellement 

Fusarium et Trichoderma). 

Dans une autre étude menée par Wei et al., (2018), les genres fongiques les plus rencontrés 

dans 5 STEPs en Chine étaient : Saccharomyces, Trichosporon, Candida, Malassezia, 

Debaryomyces, Rhodotorula. 

II.3 Résultats de l’identification des bactéries 

 
Au total, nous avons isolé 93 souches bactériennes réparties comme suit : 68 souches 

appartenant aux Enterobacteriaceae, 06 souches de Enterococcus, une souche de Acinetobacter, 

09 souches du genre Pseudomonas, 01 Aeromonas et 08 souches du genre Bacillus. 
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41 bactéries (soit 44%) ont été isolées dans la station de Baraki, 27 bactéries (29%) isolées 

de la station de Beni Mered et 25 bactéries (27%) dans la station de Boufarik (Figure 08). 

Figure 04 : Répartition des bactéries selon les stations 

 
 

II.4 Résultats de l’antibiorésistance 

Toutes les souches isolées et une souche E. coli ATCC 25922 ont été testées vis à vis de 

32 molécules d’antibiotiques appartenant à 10 familles différentes (Voir Annexe n°04). 

II.4.1 Antibiorésistances chez les Enterobacteriaceae 

D'après les résultats obtenus de l’antibiogramme des entérobactéries (Figure 09), des 

taux importants de résistance aux antibiotiques ont été enregistrés : Ampicillines (AMP) 88%, 

Amoxicilline + Acide clavulanique (AMC) 60%, Céfazoline (CZ) 97%, Cefoxitine (CX) 84% et 

Ciprofloxacine (CIP) 78% et au Céfotaxime (CTX) et à l’Acide nalidixique (NA) 59% 

Des taux très élevés concernant la sensibilité des Entérobactéries aux antibiotiques 

suivants: Aztreonam (AT) 63% ,Imipénème (IMP) 69%, Chloramphénicol (C) 74%, 

Cotrimoxazole (COT) 56%, Amikacin (AK) 90% et de 41% au Céfotaxime (CTX) et à l'Acide 

nalidixique (NA). Par rapport à la souche E.coli ATCC 25922, elle est sensible à tous les 

antibiotiques testés. 

Selon une étude réalisée par Galler et al., (2018), le taux de résistance des entérobactéries 

est de 56,3% au CIP , NA de 75% et 0% à AK . 
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Les travaux menés par Mahalo et al., (2018) , ont trouvé que les bactéries les plus 

résistantes sont celles qui sont isolées des boues des STEPs de la ville de Kakamega.Donc les 

boues sont les meilleurs sites pour développer une résistance aux antibiotiques. 

Figure 05 : Taux de résistance des Entérobactéries aux différents antibiotiques 

 

II.4.2 Antibiorésistance des Pseudomonas 

Les taux de résistance de Pseudomonas d'après les résultats obtenus de l’antibiogramme 

(Figure 10) sont très élevés par rapport au Ticarcilline + Acide Clavulanique (TCC) et 

Pipéracilline (PIP) avec un taux de 100% . Elles sont également résistantes à la Ticarcilline (TIC), 

Ceftazidime (CAZ) et (CTR) avec un taux 89% et à L’Aztreonam (AZ) 56%. 

Concernant la sensibilité, des taux très élevés ont été obtenus: 89% pour l'Imipénème 

(IPM), Amikacine (AK), Ciprofloxacine (CIP), Lévofloxacine (LEV),100% pour la Gentamicine 

(CN),Tobramycine (TOB), Netilmicin (NET) et 44% pour (AZ). 

Dans une étude réalisée par Luczkiewicz et al., (2015) au nord de la pologne , ils ont 

constaté que le taux de résistance des Pseudomonas aeruginosa à l’Aztreonam (AZ) était de 54,8% 

et 63,7% au Ticarcilline (TIC). 



Partie expérimentale 

27 

 

 

 
 

 

Figure 06: Taux de résistance chez Pseudomonas aux antibiotiques testés. 

 
 

II.4.3 Antibiorésistance chez Aeromonas 

Le profil de résistance de la souche est comme suit : 

Elle est résistante au Ceftazidime (CAZ), Imipénème (IMP), Tétracyclines (TE), 

Ertapénèmes ( ETP), Céfotaxime (CTX) et Céfoxitine ( FOX). Par contre elle est sensible au 

Ciprofloxacine (CIP), Chloramphenicole (C), Gentamicine(CN), Lévofloxacine( LE). 

Rodriguez et al., (2020), ont constaté que le taux de résistance est de 76,9% au Ceftriaxone 

(FOX) et 65,4% au Ciprofloxacin(CIP). 

 

II.4.4 Antibiorésistance de Enterococcus 

L’antibiogramme de Enterococcus (figure 11) a montré un taux élevé de résistance de 83% 

aux antibiotique suivants : Vancomycine (VAN), Erythromycine (E), Pristinamycin (PRI), 

Cotrimoxazole (COT), et Ciprofloxacine (CIP) et par 50% Ampicilline (AMP), Tétracycline (TE) 

et Rifampicine (RIP), Ampicilline (AMP), Tétracycline (TE) et Rifampicine (RIP) de et par 50% 

aux Vancomycine (VAN), Erythromycine (E), Pristinamycin (PRI), Cotrimoxazole (COT), et 

Ciprofloxacine (CIP). 

Des taux élevés de sensibilité de 100% aux antibiotiques suivants : Teicoplanine (TEI ), 

ST(300), Gentamicine (GN), et une sensibilité de 83% pour Lévofloxacine(LEV) . 

Selon une étude menée par Galler et al., (2018), des profils de résistance très similaires à 

notre étude sont constatés comme pour l'Ampicilline (AMP), la Teicoplanine (TEI ) et la 

Vancomycine (VAN). 



Partie expérimentale 

28 

 

 

 
 

Selon une autre étude menée par Sadikalay (2018), aucune résistance aux antibiotiques 

testés Vancomycine (VAN) et Ampicilline (AMP) n’a été détectée parmi les souches isolées sur 

milieux sélectifs. 

 

Figure 07 : Taux de résistance chez Enterococcus aux différents antibiotiques testés. 

 
Les photos ci-dessous illustrent les résultats de l’antibiogramme des souches 

multirésistantes: 

A: Enterobacteriaceae B: Pseudomonas C: Enterococcus D: Aeromonas 

Figure 08 : Résultats de l’antibiogramme (Photos originales). 
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II.4.5 Antibiorésistance chez Bacillus 

Les résultats obtenus ont montré une résistance élevée aux antibiotique suivants : 100% 

vis-à-vis d’Ampicilline (AMP), Vancomycine (VAN), Cotrimoxazole (COT) et Ciprofloxacine 

(CIP), 75% pour Imipénème (IMP) et 50% pour la Gentamicine (GN) (Tableau IX), (Figure 13). 

Tableau IX: Antibiogramme de Bacillus. 

Antibiotiques GN AMP COT CIP VAN IMP 

Résistance 50% 100% 100% 100% 100% 75% 

Sensibilité 50% 00% 00% 00% 00% 25% 

 

D'après une étude menée par Yang et al., (2009), les souches ont montré une résistance 

importante vis-à-vis de l'ampicilline (AMP) 78,5 %, l’Oxacilline (OXA) 77,9 % Les résistances 

les plus faibles étaient vis à vis de la céfotaxime (CTX) 36,8 % et la ceftazidime (CAZ) 56,4 %. 

Une autre étude menée par Pandey et al., (2011) où des concentrations Ampicilline 

(AMP), Ciprofloxacine (CIP), Chloramphénicol (CHL), Tétracycline (TE) qui varient de de 

100µg/ml à 10 mg/ml, la culture a montré une croissance en présence d'antibiotique jusqu'à une 

concentration de 1 mg/ml mais à 10 mg/ml l’antibiotique était sensible. 
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Les tableaux ci-dessous ( X, XI, XII, XIII) montrent les résultats de l’antibiogramme des 

souches multirésistantes (S pour sensible et R pour résistant). La multirésistance a été déterminée 

par le calcul de l’indice de MAR (Blasco et al., 2008). 

 
Tableau X : Phénotype de résistance et l’indice de Mar (IM) chez les Enterobacteriaceae 

Bactérie Phénotype de résistance chez les Enterobacteriaceae IM 

 AMP AMC CZ CX CTX AT IMP C COT AK NA CIP  

1 R S R R R S S S R S S R 0,5 

2 R R R R R R S S R S R R 0,75 

3 R R R R R R S S S R R R 0,75 

4 R R R R R R S S R S R R 0,75 

5 R R R R S S S R R S R R 0,66 

6 R R R R R R R S R S R R 0,83 

7 R R R R R R S S S S S R 0,58 

8 R R R R R R R S R S R R 0,83 

9 R R R R R R R S S S R R 0,75 

10 R S R R R S S S S S R R 0,5 

11 S S R R R S S S R S R R 0,5 

12 R R R R R R S S R S R R 0,75 

13 R R R R R R R R R S R R 0,83 

14 R R R R R R R R R R R R 1 

15 R R R R R R R S R S R R 0,83 

16 R R R R R R S S R S R R 0,75 

17 R R R R R R S R S S S S 0,58 

18 R R R R R R S R R S R S 0,75 

19 R R R R R S R S R S S S 0,58 

20 R S R R R R S S S S S R 0,5 

21 R R R R R S S R R S R R 0,75 

22 R R R R R S S S R S R R 0,66 

23 R R R R R S S S R S R R 0,66 

24 R R S R R R R R S S S R 0,66 

25 R R R R R R R R R R R R 1 

E.coli ATCC 
25922 

S S S S S S S S S S S S 0 
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Tableau XI : Phénotype de résistance et l’indice de Mar chez Pseudomonas, Enterococcus et 

Aeromonas. 
 

 Phénotype de résistances de Pseudomonas IM 

 TIC TCC PIP CAZ AZ IPM AK GN TOB CIP LEV CTR NET  

26 R R R R R S S S S S S R R 0,53 

 Phénotype de résistance d’Enterococcus  

AMP VAN TEI TE E PRI C GN ST300 COT RIP LEV CIP 

27 R R S R R R S S S R R R R 0,69 

28 R R S R R R S S S R R S R 0,61 

29 R S S R R R R S S R S S R 0,53 

30 S R S S R R R S S R R S R 0,53 

 Phénotype de résistance d’Aeromonas  

CIP C CN LE SXT AK ATM CAZ IMP TE ETP CTX FOX 

31 S S S S S S S R R R R R R 0,46 

 
Tableau XII : Phénotype de résistance et l’indice de Mar chez Acinetobacter. 

 

Bacterie Phénotype de résistance d’Acinetobacter IM 

 CIP IPM GEN AK LEV TOB PIP TCC SXT TC  

32 R S S S S R R R R R 0,6 
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II.5 Identification biochimique par galeries Api 

Pour poursuivre cette étude, 40 souches multirésistantes ont été sélectionnées pour 

l’identification par galeries Api 20 E et Api NE (Tableaux XIV et XVI). 

Tableau XIII : Résultats de l’identification des bactéries 

Escherichia coli 

 

-Sur Mac Conkey : 

Colonies roses, mates, 

arrondies avec un centre 

bombé. 

 

 

- Coloration de Gram (GX1000): Coccobacilles, 

Gram négatif. 

 

- Galerie API 20E 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Pseudomonas aeruginosa 

 

-Sur Mac Conkey : 

colonies incolores 

ou vert. 

 

 

- Coloration de Gram (GX1000) : Bacilles, Gram négatif . 

 

 

- Galerie API NE 
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Acinetobacter 

 

-Sur GN : 

colonies blanches 

muqueuses. 

 

 

-Coloration de Gram (GX1000) : Gram négatif 

- Galerie API 20 E 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Aeromonas 

 

-Sur Hektoen 

colonies incolores. 

 

 

 

-Coloration de Gram (GX1000) : bacilles à Gram négatif. 

 

 

- Galerie API 20 E 
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Enterococcus 

 

-Sur BEA : 

colonies noires. 

 

 

 

 

 

-Coloration de Gram (GX1000) : cocci à Gram positif. 

Bacillus 

 

- Sur Gélose nutritive: 

couleur blanche, marges 

dentelées. 

 

 

 

 

- Coloration de Gram (GX1000) : bactéries à gram 

positif. 

(Photos originales) 
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Tableau XIV: Résultats de l’identification des BMR. 
 

Numéro de la souche Le nom de la bactérie 

1,2,3,4,5,6,25 Escherichia coli 

7,8,9 Klebsiella oxytoca 

10 Rahnella aquatilis 

11 Serratia liquefaciens 

12 Salmonella arizonae 

14,15 Klebsiella ornithinolytica 

16 Klebsiella pneumoniae 

17,18 Citrobacter aerogenes 

19, 13 Citrobacter freundii 

20,21 Citrobacter braakii 

22,23 Enterobacter cloacae 

24 Providencia stuartii 

26 Pseudomonas aeruginosa 

27,28,29,30 Enterococcus spp. 

31 Aeromonas hydrophila groupe 1 

32 Acinetobacter baumannii 

33,34,35,36,37,38,39,40 Bacillus spp. 

 
II.6 Résultats de l’activité antibactérienne des champignons isolés vis à vis des bactéries 

multirésistantes 



 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 



Conclusion 

36 

 

 

 

Les champignons constituent une source prometteuse de nouveaux agents 

antimicrobiens en raison de leur capacité à produire une grande variété de molécules bioactives. 

 
La caractérisation morphologique des champignons a permis de déterminer 61 souches 

de champignons appartenant à : Aspergillus terreus (n=9), Aspergillus flavus (n=16), 

Aspergillus fumigatus (n=6), Aspergillus niger (n=5), Trichoderma sp. (n=12), Penicillium 

sp.(n=6), Rhizoctonia sp.(n=7). 

 
Au total, 93 souches bactériennes ont été isolées, réparties comme suit : 68 souches 

appartenant aux Enterobacteriaceae, 06 souches de Enterococcus, une souche de 

Acinetobacter, 09 souches du genre Pseudomonas, 01 Aeromonas et 08 souches du genre 

Bacillus. Les résultats de l’antibiogramme et le calcul de l’IM ont fait ressortir 40 BMR. 

 
Dix (10) champignons ont été sélectionnés pour l’étude de l’activité antibactérienne 

et ont montré une activité antibactérienne considérable sur les BMR testées. Rhizoctonia sp. 

(07) a montré la plus importante activité sur 39 souches bactériennes (soit 97%) avec des 

diamètres des zones d’inhibition importants jusqu’à 34mm. Les souches d’Aspergillus (04, 

06’,5,4 et 08) ont montré une activité sur respectivement 60% (n=24), 67% (n=27),62% (n=25), 

60% (n=24) et 47 % (n=19) de l’ensemble des bactéries. Les champignons du genre 

Trichoderma (03, 03’ et 06), ont également montré une activitéconsidérable sur 62% (n=25) 

à 75% (n=30) des bactéries. 

Par rapport aux champignons du genre Penicillium (01 et 02), une activité faible a été 

signalée sur 35% (n=14) des BMR. 

 
Le potentiel fongique de l’activité antibactérienne par la méthode de disque était plus 

important que par celle des puits. 

 
D’après ces résultats, nous pouvons constater que les champignons testés ont montré 

des actions antibactériennes prometteuses contre les bactéries multirésistantes sélectionnées. 
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Les résultats obtenus à travers cette étude sont importants et méritent d'être plus 

approfondis. Les perspectives qui peuvent être envisagés sont les suivantes : 

 
● Optimiser les méthodes d’identification des bactéries et des fungi isolés par des 

méthodes moléculaires. 

● Extraction et screening des métabolites secondaires produites par les fungi. 

● L’utilisation de plusieurs méthodes d’extraction des métabolites secondaires afin de 

sélectionner la méthode la plus rentable. 

● Détermination de la concentration minimale inhibitrice des extraits fongiques. 

● Étude de la synergie entre les champignons à activité antimicrobienne. 

● Étude de l’activité antifongique des fungi. 
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Annexe n°01: Classification des bactéries 
 

1. Entérobactéries: 
 

Règne : Bacteria 

Embranchement : Proteobacteria 

Classe : Gamma proteobacteria 

Ordre: Enterobacteriales 

Famille : Enterobacteriaceae 

Dembelle (2019) 

 

2. Aeromonas : 

Classe Gammaproteobacteria 

Ordre Aeromonadales 

Famille Aeromonadaceae 

Genre Aeromonas 

(Bergey’s manual of systematic bacteriology, 2007) 

 

3. Pseudomonas aeruginosa : 

Règne Bacteria 

Embranchement Prokaryota 

Division Proteobacteria 

Classe Gamma proteobacteria 

Ordre Pseudomonadales 

Famille Pseudomonadacea 

Genre Pseudomonas 

Espèce Pseudomonas aeruginosa 

(Delarras, 2007) 
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4. Enterococcus : 

Règne Bacteria 

Division Firmicutes 

Classe Bacilli 

Ordre Lactobacillales 

Famille Enterococcaceae 

(ex thiercelin & jouhaud 1903) Schleifer et Kilpper-Bälz, 1984. 

5. Bacillus : 

Phylum Firmicutes 

Ordre Bacillales 

Classe Bacilli 

Famille Bacillaceae 

Genre Bacillus 

(Ludwig et al., 2009) 
 

 

Annexe n°02: Matériel non biologique 

 
 

● Appareillage et autre matériel 

- Lames - Pipette graduée - Etuve - Microscope 

- Boîtes de Pétri - Pipette Pasteur - Autoclave - Plaque chauffante 

- Ecouvillon - Anse de platine - Bain marie - Balance 

- Bec benzène -Agitateur secoueur -Micropipettes -Pied à coulisse 

- Papier filtre -Centrifugeuse 

 

 

 

 
● Réactifs et colorants 

● Lugol / Fuschine / violet de gentiane / Bleu de lactophénol 

● VP1 / VP2/RM 

● Kovacs / TDA 



Annexes 
 

 

 

● Milieux de culture 
 

Milieu de 

cultur 

Composition Milieu de 

cultur 

Composition 

 

 
 

BGT 

Peptone de caséine :20 

Extrait de viande : 2 

Extrait de levure : 1 

Phosphate dipotassique : 3,4 

Phosphate monopotassique :0,2 

Glucose : 7,1 

Ph : 7,1 

 

 

 
MH 

Peptone de caséine acide(H) 

:17,5g 

Infusion de viande : 2 g 

Agar Agar bactériologique : 17g 

Amidon : 1,5g 

 

 
TSA 

Digestion pancréatique de caséine 

:15g 

Peptone de soja : 5g 

Chlorure de sodium : 5g 

Agar : 15g 

 

 
GN 

Agar bactériologique : 15 g 

Peptone : 5g 

Extrait de levure : 2 g 

Extrait de viande : 1g 

Chlorure de sodium : 5g 

 

 

 

 

 
 

Hektoen 

Bleu de bromothymol : 0,065g 

Agar : 14g Citrate d’ammonium 

ferrique : 1,5g 

Salicine : 2g 

Thiosulfate de sodium : 5g 

Extrait de levure : 3g 

Fuchsine acide 0,1g 

Sels biliaires n°3 : 9g 

Lactose : 12g 

Chlorure de sodium : 5g 

Saccharose : 12g 

Digestion enzymatique de viande 

: 12g 

 

 

 

 

 

 
BMH 

Peptone de caséine acide(H) 

:17,5g 

Infusion de viande : 2 g 

Agar Agar bactériologique : 17g 

Amidon : 1,5g 

 
PDA 

Extrait de pommes de terre : 200g 
Glucose : 20,0 g 

Agar agar bactériologique : 15,0 

g 

 
PDB 

Extrait de pommes de terre : 
200g 

Glucose : 20,0 g 

 

 

 
Gélose 

au sang 

Mélange spécial de peptones : 

23g, 

amidon : 1g 

chlorure de sodium : 5 g 

agar : 10 g 

sang : 50 mL. 

(pH) 7,3. 

 

 

 
Gélose à 

l’amidon 

Amidon soluble: 10.0g 

Caséine (sans vitamine) : 0.30g 

KNO3: 2.0g 

MgSO4.7H2O : 0.05g 

K2HPO4 : 2.0g 

NaCl : 2.0 g 

Voleur3 : 0.02g 

FeSO4.7H2O : 0.01g 

Agar : 18.0g 
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Mac 

Conkey 

Peptone (digestion pancréatique 

de gélatine ) : 17g 

Protéose peptone(viande de 

caséine) : 3g 

Lactose monohydraté : 10g 

Sels biliaires : 1,5g 

Chlorure de sodium :5g 

Rouge neutre : 30mg 

Violet de cristal : 1mg 

Gélose : 13,5g 

Eau distillée :1L Ph : 7.1+/-0,2 

 

 

 
Slanetz 

Agar-agar : 10 g 

Peptone : 20 g 

Azide de sodium : 0,4 g 

Glucose : 2 g 

TTC (chlorure de 2-3-5- 

triphényl-tétrazolium) : 0,1g 

 

 

 

 
 

BEA 

Tryptone : 17.0g 

Peptone pepsique de viande: 3.0g 

Extrait de levure : 5.0g 

Bile de bœuf déshydratée : 10.0g 

Azide de sodium: 0.25g 

Esculine: 1.0g 

Citrate ferrique ammoniacal : 

0.5g 

Citrate de sodium :1.0g 

Chlorure de sodium :5.0g 

Agar :13.0g 

Eau distillée :1L 

 

 

 

 
Gélose au 

Cetrimide 

Peptone de gélatine :16.0g 

Peptone de caséine : 10.0g 

Cétrimide : 0.2g 

Acide nalidixique ou pas : 15.0g 

Sulfate de potassium : 10.0g 

Chlorure de magnésium : 1.4g 

Agar : 10g 

Eau distillée : 1L 

 

 

 
BHIB 

Protéose-peptone: 10,0 g 

Infusion de cervelle de veau:12,5 g 

Infusion de cœur de bœuf: 5,0 g 

Glucose: 2,0 g 

Chlorure de sodium: 5,0 g 

Hydrogénophosphate de sodium: 2,5 g 

pH = 7,4 

 

 

Annexe n°03: Identification des bactéries 

● Examen macroscopique 

L’examen macroscopique se fait à l’œil nu dans le but de déterminer la couleur, 

l’aspect et la forme des colonies bactériennes. 
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● Examen microscopique 

 
-Coloration de Gram 

Elle permet de différencier entre les Gram + et les Gram - selon les propriétés de la 

paroi bactérienne. Sur une lame : 

 
- On met une goutte d’eau distillée puis on ajoute une colonie bactérienne et l’en 

homogénéise 

- On fait passer la lame sur la flamme du Bec afin de fixer la suspension bactérienne. 

- Après séchage, on recouvre la lame avec du violet de Gentiane (pendant 1 min). 

- On rince avec l’eau distillée. 

- On ajoute le Lugol (pendant 1 min). 

- On rince avec l’eau distillée. 

- On trempe la lame dans l’alcool (Décoloration) pendant 30 sec. 

- On rince avec l’eau distillée. 

- On recouvre la lame par la fuschine (pendant 30 sec). 

- On rince avec l’eau distillée puis on la laisse sécher. 

- On met une goutte d'huile d’immersion puis on observe sous microscope (Objectif X 

100). 

❖ Lecture 

- Coloration rose : bactéries Gram - / Coloration bleu-violet : bactéries Gram +. 

 

 

 
● Galerie miniaturisée (Api 20 E) 

La galerie API 20 E est constituée de 20 microtubes contenant des milieux et substrats 

sous forme déshydratée. Les tests conventionnels sont inoculés avec une suspension 

bactérienne saline qui reconstitue les milieux. Les réactions produites durant la période 

d’incubation se traduisent par des virages colorés spontanés ou révélés par l’addition de 

réactifs. Les tests d’assimilation sont inoculés avec un milieu minimum et les bactéries 

cultivent seulement si elles sont capables d’utiliser le substrat correspondant. 

 

 

❖ Préparation de la galerie 

On réunit le fond et le couvercle de la boîte d’incubation et on remplit les alvéoles avec 

de l’eau distillée pour créer une atmosphère humide, ensuite on dépose stérilement la galerie 

dans la boîte d’incubation. 
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❖ Préparation de l’inoculum 

On prélève une seule colonie bien isolée sur milieu gélosé et on la met dans un tube 

d’eau distillée stérile pour réaliser une suspension bactérienne de 0.5 Mc Farland. 

 

❖ Inoculation de la galerie 

On introduit la suspension bactérienne dans les tubes de la galerie à l’aide de la même 

pipette (pour éviter la formation de bulles au fond des tubes, on pose le point de la pipette sur 

le côté de la cupule, en inclinant légèrement la boîte d’incubation vers l’avant) : 

- Pour les tests CIT, VP, GEL on remplit tube et cupule. 

- Pour les autres tests, on remplit uniquement les tubes. 

- Pour les tests LDC, ODC, ADH, H2S et Urée, on crée une anaérobiose en remplissant 

leurs cupules par l’huile de vaseline. 

- On referme la boîte et on incube à 37°C pendant 24 h. 

❖ Lecture : Figure 14 
 

 

Figure 14: Lecture galerie API 20 E 



Annexes 
 

 

 

● Galerie API 20 NE 

 

Est un système standardisé pour l’identification des bacilles à gram négatif non 

entérobactéries et non fastidieux comme Pseudomonas et Acinetobacter. Elle comporte 20 

microtubes contenant des substrats déshydratés. Les tests conventionnels sont inoculés avec 

une suspension bactérienne saline qui reconstitue les milieux. Les réactions produites se 

traduisent par des virages colorés spontanés ou révélés par l’addition de réactifs. 

❖ Préparation de la galerie 
 

-Inscrire la référence de la souche sur la languette latérale de la boîte. 

 

-Réunir fond et couvercle d’une boîte d’incubation avec l’eau distillée ou déminéralisée 

stérile dans les alvéoles pour créer une atmosphère humide. 

 

- Sortir la galerie de son emballage individuel en toute mesure de stérilité et la placer dans la 

boîte d’incubation. 

❖ Préparation de l’inoculum 

À partir d’une culture jeune et pure, on prépare une suspension bactérienne dans une 

ampoule de NACL 0.85% Medium ou dans un tube d’eau distillée stérile, de turbidité de 0.5 

Mcfarland. 

❖ Inoculation de la galerie 

-On introduit la suspension bactérienne dans les tubes des tests NO3 à PNPG et non les cupules 

à l’aide d’une pipette (pour éviter la formation de bulles au fond des tubes, on pose le point de 

la pipette sur le côté de la cupule, en inclinant légèrement la boîte d’incubation vers l’avant). 

- Pour les tests GLU, ADH, URE, on crée une anaérobiose en remplissant leur cupules d’huile 

de paraffine. 

-Dans une ampoule AUX Medium, on transfère 200μL de la suspension bactérienne déjà 

préparée et on homogénéise. 

- On remplit les micro-cupules des tests GLU à PAC, en veillant à créer un niveau horizontal 

ou légèrement convexe. 

-On renferme la boîte d'incubation et la place dans l'étuve à 37°C pendant 24 heures. 

https://fr.wiktionary.org/wiki/%CE%BCL
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❖ Lecture 

 
La lecture se fait après incubation (Tableau XVII) 

 
Tableau XVII: Lecture API 20 NE 

 
 

API 20 NE 

Résultats 

négative 

 

 

Résultats 

positive 

 

 

 

 
 

Annexe n°04:Listes des antibiotiques 
 

Tableau XVII : Liste des antibiotiques testés sur les Entérobactéries et Pseudomonas 

aeruginosa 

 

Entérobactéries 

Famille Antibiotiques Sigle Charge du 

disque 

Diamètres critiques 

R I S 
Β

-la
cta

m
in

es 

Aminopénicilline Amoxicilline + 

ac.clavulanique 

AMC 20/10μg ≤13 14-17 ≥18 

Ampicilline AMP 10μg ≤13 14-16 ≥17 

Monobactame Aztreonam AT 30μg ≤17 18-20 ≥21 

Carbapeneme Imipeneme IMP 10μg ≤19 20-22 ≥23 

C1G Cefazolin CZ 30μg ≤19 20-22 ≥23 

C2G Céfoxitine CX 30μg ≤14 15-17 ≥18 

C3G Céfotaxime CTX 30μg ≤19 20-22 ≥23 
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Aminosides Amikacine AK 30μg ≤14 15-16 ≥17 

Phénicolés Chloramphenicol C 30μg ≤12 13-17 ≥18 

Quinolones 1ére génération Acide nalidixique NA 30μg ≤13 14-18 ≥19 

Fluoroquinolon Ciprofloxacine CIP 5μg ≤20 21-30 ≥31 

Aminosides Gentamicine GN 10μg ≤12 13-14 ≥15 

Diaminopyrimidines + 

sulfamides 

Triméthoprime + 

sulfaméthoxazole 

COT 1.25/23.75μ 

g 

≤10 11-15 ≥16 

Pseudomonas aeruginosa 

 
Famille 

Antibiotiques Sigle Charge du 

disque 

Diamètres critiques (mm) 

R I S 

Β
-la

cta
m

in
es 

Pénicillines Pipéracilline PIP 100μg ≤14 15-20 ≥21 

carboxypénicillines ticarcilline TIC 75μg ≤15 16-23 ≥24 

ticarcilline+ac.clavulaniq 

ue 

TCC 75/10μg ≤15 16-23 ≥24 

Monobactame Aztreonome AT 30μg ≤15 16-18 ≥19 

carbapeneme Imipenem IMP 10μg ≤15 15-17 ≥18 

C3G Ceftazidime CAZ 30μg ≤14 15-17 ≥18 

 
Aminosides 

Amikacine AK 30μg ≤14 13-14 ≥15 

Netilimicin NET 30μg ≤12 13-14 ≥15 
 

Gentamicine GN 10μg ≤12 13-14 ≥15 

Tobramycine TOB 10μg ≤12 13-14 ≥15 

 
Fluoroquinolone 

Ciprofloxacine CIP 5μg ≤18 19-24 ≥25 

Lévofloxacine LEV 5μg ≤14 15-21 ≥22 

 

(Rahal et al., 2020) 
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Tableau XVIII : listes des antibiotiques testés pour Acinetobacter spp., Enterococcus Spp. et 

Aeromonas 
 

Antibiotiques testés charge des disques diamètres critiques (mm) 

R I S 

Ticarcilline 75μg ≤14 15-19 ≥20 

Ticarcilline + 

ac.clavulanique 

75/10μg ≤14 15-19 ≥20 

Pipéracilline 100μg ≤17 18-20 ≥21 

Imipeneme 10μg ≤18 19-21 ≥22 

Amikacine 30μg ≤14 15-16 ≥17 

Gentamicine 10μg ≤12 13-14 ≥15 

Tobramycine 10μg ≤12 13-14 ≥15 

Ciprofloxacine 5μg ≤15 16-20 ≥21 

Lévofloxacine 5μg ≤13 14-16 ≥17 

Trimethoprim+sulf 

améthoxazole 

1.25/23.75μg ≤10 11-15 ≥16 

Enterococcus spp 

Antibiotiques testés Charge des 

disques 

Diamètres critiques (mm) 

R I S 

Ampicilline 10μg ≤16 — ≥17 

Tetracycline 30μg ≤14 15-18 ≥19 

Vancomycine 30μg ≤14 15-16 ≥17 

Teicoplanine 30μg ≤10 11-13 ≥14 

Gentamicine a haut 

niveau 

120μg ≤6 7-9 ≥10 

Streptomycine à 

haut niveau 

300μg ≤6 7-9 ≥10 

Ciprofloxacine 5μg ≤15 16-20 ≥21 

Lévofloxacine 5μg ≤13 14-16 ≥17 
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Chloramphenicole 30μg ≤12 13-17 ≥18 

Erythromycine 15μg ≤13 14-22 ≥23 

Rifampicine 5μg ≤16 17-19 ≥20 

Quinupristine- 

dalfopristine 

15μg ≤15 16-18 ≥19 

Aeromonas 

Antibiotiques testés Charge des 

disques 

diamètres critiques (mm) 

R I S 

Cefoxitine 30μg ≤14 15-17 ≥18 

Cefotaxime 30μg ≤22 23-25 ≥26 

Ceftazidime 30μg ≤17 18-20 ≥21 

Imipeneme 10μg ≤19 20-22 ≥23 

Ertapenem 10μg ≤18 19-21 ≥22 

Aztreonam 30μg ≤17 18-20 ≥21 

Amikacine 30μg ≤14 15-16 ≥17 

Gentamicine 10μg ≤12 13-14 ≥15 

Tetracycline 30μg ≤11 12-14 ≥15 

Ciprofloxacine 5μg ≤15 16-20 ≥21 

Levofloxacine 5μg ≤13 14-16 ≥17 

Chloramphenicol 30μg ≤12 13-17 ≥18 

Trimethoprim+ 

sulfamethoxazole 

1.25/3.75μg ≤10 11-15 ≥16 

(Rahal et al., 2020) 

Tableau XIX: Listes des antibiotiques testés pour Bacillus spp 

 

Antibiotiques testés valeurs critiques des CMI(μg/ml) 

R I S 

Ampicilline ≤0.5 — ≥0.25 

Imipeneme ≤16 8 ≥4 

https://www.msdmanuals.com/fr/accueil/infections/antibiotiques/quinupristine-et-dalfopristine
https://www.msdmanuals.com/fr/accueil/infections/antibiotiques/quinupristine-et-dalfopristine
https://www.msdmanuals.com/fr/accueil/infections/antibiotiques/quinupristine-et-dalfopristine
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Vancomycine — — ≥4 

Gentamicine ≤16 8 ≥4 

Ciprofloxacine ≤4 2 ≥1 

(Rahal et al., 2020) 


